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Resumen

El ganado criollo colombiano comprende un grupo de razas que se han adaptado por mas de 400
afios a las condiciones ecoclimaticas de nuestro pais, razén por la cual poseen caracteristicas
adaptativas de suma importancia que podrian ser utilizadas de una manera racional en programas de
conservacion y mejoramiento animal. Lo anterior se podria realizar de manera eficiente si se tuviese
un adecuado conocimiento del grado de variabilidad genética de cada una de estas razas, pues este es
el parametro que en Ultima instancia determina el éxito o fracaso de cualquier programa genético. A
pesar de la necesidad de este conocimiento, hasta el momento no se ha realizado un estudio coherente
y sistematico de este recurso genético. Este trabajo aborda el estudio de la variabilidad genética
intrapoblacional e interpoblacional de cada una de las razas criollas colombianas y de la raza
Brahman. Para esto, se genotipificaron marcadores microsatélites en estas poblaciones y se estimaron
tres indices de variabilidad intrapoblacional (Endogamia (Fis), Heterocigocidad (Ho) y Nimero
promedio de alelos (NPA), y se construy6 un arbol de distancias genéticas entre las diferentes razas.
Los indices de variabilidad genética encontrados hasta el momento en la poblacién (Fis=0.13, Ho=0.67,
NPA=8.8), se pueden calificar entre medios y altos comparado con otras poblaciones en el mundo.
Actualmente estamos aumentando el nimero de loci y de individuos por raza para tener mejores
estimados de diversidad genética, relaciones filogenéticas y de posible mestizaje con razas extranjeras.
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Introduccién (nivel de endogamia y de heterocigocidad) y de es-
tructura poblacional, y para la construccion de un ar-
La necesidad de estudiar la genética de nuestrps| de relaciones genéticas.
ganados criollos y la disponibilidad de tecnologias para
hacerlo, permitio la realizacion de este trabajo con el En el nuevo mundo no existian los bovinos, equinos,
objetivo de aportar un conocimiento fundamental paradfalos, ovejas, cerdos o gallinas; los Gnicos animales
seleccionar y mapear los genes, o grupos de geneésmeésticos del nuevo mundo, antes de la conquista,
que gobiernan las caracteristicas mas importanteseran la llama y el cuy (24). Los animales mas impor-
especialmente, para caracterizar estas razas utilizaantes traidos desde Espafia fueron sin lugar a dudas
do marcadores moleculares (microsatélites), para detequino y el bovino. El primero, fue elemento deci-
terminar algunos parametros de diversidad genétigivo de conquista y colonizacién; el segundo, contri-
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buy6 en mayor grado a moldear la civilizacion y a dade una poblacion lo adecuado es utilizar marcadores
estabilidad al nuevo hombre americano y colombiandel ADN mitocondrial. Es también importante anotar
en particular (24). Los primeros embarques de vacgue para estudiar los diferentes sistemas genéticos se
nos hacia el Nuevo Mundo se remontan al segungmueden utilizar diversos marcadores.
viaje de Colon (1493) con destino hacia la isla de San-
to Domingo. En la actualidad, debido al avance de las técnicas
moleculares modernas, se tiene disponibilidad de una
La importacion de bovinos y otros animales dogran gama de marcadores genéticos que son utiliza-
mésticos a tierra firme, provincia de Santa Marta, fudos para evaluar directa o indirectamente variaciones
iniciada por Rodrigo de Bastidas en julio de 1525, coen la informacién genética de individuos y poblacio-
esta se dio origen al primer nucleo ganadero colonmes, tales como: proteinas, RFLPs (polimorfismos de
biano en la costa Atlantica, el mas importante del pala longitud de fragmentos de restriccion), RAPDs
desde aquella época (24). Desde alli los ganados vigelimorfismos de ADN amplificados al azar), VNTRs
jaron hacia las vertientes del Magdalena y del Caud®ariable Number of Tandem Repeats) o minisatélites
y se establecieron nacleos ganaderos en el sur y eryébs STRs o microsatélites
oriente del pais.
Los microsatélites son segmentos cortos de ADN
Todos los ganados criollos colombianos se derrepetidos en tandem, también conocidos como STRs
van ancestralmente de las razas primitivas ibéricgShort Tandem Repeats) (15, 11). Su unidad de re-
traidas por los espafioles; especialmente de los linajesticion es una secuencia especifica que varia de
de Galicia y Extremadura (24). En los siglos XV yuna a seis bases; los mas comunes y utilizados son
XVI Galicia tenia abundancia de vacunos, la influenlos di-, tri- y tetranucle6tidos, que se repiten en tan-
cia de estos se destaca actualmente en la mayoriadden hasta un maximo usual de 60 veces. La varia-
las razas criollas. Actualmente, Colombia cuenta carion ocurre en el nimero de repeticiones dentro del
siete razas bovinas criollas, las cuales estan distribisegmento (8). Son marcadores genéticos, con gran
das por todo el pais, de tal manera que al menos urgpacidadad para detectar polimorfismos, que se uti-
raza esta adaptada para cada una de las principdiean para estudios genético-poblacionales. Afortu-
regiones ecoldgicas. Asi, en la costa Atlantica seadamente, a nivel mundial, en el ganado bovino, se
encuentran el Costefio Con Cuernosy el Romosinuartiene una vasta informacién sobre el aislamiento y
en la regién Andina el Blanco Orejinegro y el Chinautilizacién de estos marcadores que han permitido
Santandereano, en los valles interandinos (Valle dektimar relaciones intra e interespecificas entre po-
Cauca) el Harton del Valle y en los Llanos Orientaleblaciones muy relacionadas.
y la Amazonia el San Martinero y el Casanarefio. La
influencia de los ganados blancos y cardenos de La identificacion de los diferentes alelos en un
extremadura, o del mediodia espafol , solo se refldiacus se realiza por una reaccién en cadena de la
en el Blanco Orejinegro (BON). polimerasa (RCP) que utiliza cebadores especificos
para amplificar secuencias del locus, seguido por una
La importancia del ganado criollo radica en la adapelectroforesis desnaturalizante en gel de poliacrilamida
tabilidad lograda durante mas de cuatro siglos: en suutilizando electroforesis capilar en un analizador
rusticidad, utilizacion eficiente de los alimentos bastoautomatico. Las variantes alélicas tendran diferente
y pobres, fertilidad, resistencia y longevidad, entre otrdasa de migracion y su tamafio se determinara por
(21, 24). comparacion con un marcador de peso molecular, de
tamafio conocido, que se ha corrido cerca de las mues-
Para realizar estudios de estructura poblacionakas problema (25).
en animales, se pueden utilizar diversos sistemas
genéticos con caracteristicas particulares que permi- Los analisis de genealogias han indicado que los
ten inferir algunos pardmetros de estructura; tales sisticrosatélites son marcadores codominantes altamente
temas son el ADN gendmico, el ADN mitocondrial ypolimorficos (50 6 mas alelos por locus), que se here-
el cromosoma Y. La utilizacién de los diferentes sisdan de manera mendeliana, se distribuyen uniforme-
temas dependera basicamente del objetivo del estmente en el genoma, tienen promedios esperados de
dio; por ejemplo, si se quiere buscar el origen materrteeterocigocidad por encima del 50%, llegando virtual-
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mente hasta el 100% (11). Debido a esta excepciortgdo de procesos mutacionales que éste asume, los
variabilidad y a la facilidad en su identificacion, loscuales borran la memoria del estado alélico ancestral.
microsatélites son considerados actualmente como los
marcadores genéticos mas poderosos para estudios Materiales y métodos
poblacionales (11).
El proyecto se realiz6 en el Laboratorio de
El analisis de la estructura poblacional poiGenética Molecular de la Facultad de Medicina de la
microsatélites depende principalmente de una estiméhiversidad de Antioquia y en el Departamento de
cion correcta de ltasa y el modelmutacional(10, Patobiologia Veterinaria de la Universidad de Texas
28, 12). Latasa de mutacion es particularmente in&. & M. (Estados Unidos de América).
portante por su papel determinante en el nivel de va-
riabilidad dentro de la poblacion. Estgapuede ser Obtencion de muestras
estimada basicamente por dos métodos: contando di- Se obtuvieron 40 muestras de sangre en tubos con
rectamente las mutaciones en las genealogias o @D TA, de la vena yugular de individuos no
comparacion de los valores tedricos y observados (8mparentados de la raza BON en un hato de conser-
El primer método es el mas exacto de todos, pero ehcion de esta raza. Una vez realizada la toma, se
mas laborioso por el gran nimero de individuos que sensportaron el mismo dia hasta el laboratorio en ne-
deben tipificar para observar al menos unas pocasras de icopor con hielo seco, donde se mantuvieron
mutaciones (8, 16). a 4°C hasta el procesamiento de extraccion de ADN
gue se realizdé esa misma semana. Ademas, se tuvie-
Los valores observados en la tasa de mutacidon disponibles 43 muestras mas de ADN de las otras
varian desde Tthasta 10 mutaciones/gameto/locus/ 6 razas de ganado criollo suministradas por el centro
generacion (20) esto corresponde a un orden dosde investigaciones Tibaitata de Corpoica en Santa Fe
tres veces mayor que la tasa de mutacion observadi@ Bogota, y 10 de Cebu recogidas en la hacienda
en isoenzimas (15). Generalmente esta alta tabontenegro del Fondo Ganadero de Antioquia en el
mutacional se da por adicién o sustraccion de un paunicipio de La Pintada (Tabla Bara el aislamien-
guefio nimero de repeticiones puras y la mayoria de del material genético, se siguid la metodologia cla-
estas mutaciones, al parecer, son de uno o dos pasits de fenol-cloroformo.
(1, 11). Esta alta tasa mutacional se explica posible-
mente porgue la ADN polimerasa puede cometer erro-
res durante la replicacion (15). Tabla 1. NUmero de muestras por raza

Lo . . Raza n
En genética de poblaciones se han utilizado das

modelos clasicos para estudios poblacionales conBON

microsatélites (9): Emodelo de alelos infinitos  San Martinero

(MAI), gue también podriamos llamar modelo de alelos Ce_bf‘

continuos, en el cual una mutacién puede afectar aChino Santandereano
uno o varios nucledtidos dando origen a otra variante gi:;%lﬁ;ﬁ‘ge
alélica y elmodel.o de mutacién paso 2 Paso i ciefo con Cuernos
(MMPP) o modelo discreto donde una mutacién afecta Casanarefio

toda la unidad basica del microsatélite; esto es, apate-

ce o desaparece (con igual probabilidad) un di, tri, o Total 93

tetranucledtido segun el caso.

Aprprvuoo B8RS

En general, einodelo de mutaciopaso a paso Amplificacion del ADN
es el mas aceptado para evaluar los microsatélites de- Se optimizaron las condiciones iniciales de ampli-
bido a que, en un alelo creado por una mutacion $ieacion, asi: 50-100 ng de ADNnéde buffer TNK
tendra cierta certeza de que haya sido generadal@0, 1.21 de deoxinucle6tidos trifosfatados (ANTPs)
partir de un alelo de tamafio préximo, para esto existe5nM, 1 ni de cada uno de los cebadores (Fy R) a
una mayor evidencia experimental (2). nebdelo 10 nM (ver Tabla 2) para loci de dinucledétidos, una
de alelos infinitosho ha sido muy aceptado debido alunidad de la polimerasa de ADN d€hermus
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aquaticus(Taq DNA polimerasa recombinante), seT, quinasa (USB), I de uno de los cebadores a 10
ajusté con agua bidestilada hasta un volumen de 3M, 1 m de g?dATP, 5m de buffer 10X y 41 de

m. Se cubrié esta mezcla con#i@le aceite mineral agua bidestilada. La mezcla anterior se coloc6 a 37°C
(este dltimo componente se adiciond cuando glor 60 minutos y luego a 65°C por 10 minutos. Se
termociclador lo requeria, dependiendo de la marcautilizaron 5m de esta reaccién (cebador marcado)
modelo de la maquina utilizada). para realizar la amplificacion radiactiva.

La anterior mezcla de reaccion se amplificd en un La electroforesis de las muestras se realizd en un
termociclador bajo las siguientes condiciones térmicagel de poliacrilamida al 6% con Urea a una temperatu-
1 ciclo de 5 minutos a 94°C, 30-40 ciclos trifasicos dea de 50°C. Para lograr esto fue necesario realizar
un minuto de duracion en cada una de las temperaturas calentamiento del gel antes de servir las muestras
(94°C, 50-60°C y 72°C), terminando con un ciclo de ¥ monitorear la temperatura de este durante el corri-
minutos a 72°C. Las anteriores condiciones térmicasdp. En el gel se colocarombde ADN amplificado
de reaccion estuvieron sujetas a optimizacion mediarmeas 4m de buffer carga.
la experimentacion en el trabajo de laboratorio.

Las muestras se corrieron a 80 watts durante tres

Una vez terminada esta amplificacion, se corriea cinco horas dependiendo del tamafio relativo de los
ron las muestras en un gel de agarosa al 2% a 1BAgmentos (reportado en el mapa genético Bishop et
voltios por 30 minutos y se tifieron con bromuro dal., 1994). Una vez terminado el corrido, el gel se
etidio, se expuso el gel a luz ultravioleta y se fotogradesmonto, se lavé en &cido acético al 10% por 15 mi-
fi6 para evaluar la presencia del amplificado. Parautos para eliminar los excesos de Urea, se fij6 en un
amplificar el ADN se siguieron dos estrategias: lgapel filtro y se cubri6 totalmente con plastico muy
amplificacién radioactiva y la amplificacion fluores- delgado. Luego el gel se secd con una bomba de
cente. vacio y un secador de geles a 80°C por una hora lo

cual mejoré la nitidez de las bandas en la

Amplificacién del ADN con radioactividad autorradiografia.

Una vez se lograron optimizar las condiciones tér-
micas y de reaccion de la amplificacion, se incluyo el Una vez secado el gel, se colocé a exposicion
marcaje radiactivo con®*Pen el extremo 5’ uno de autorradiografica en un casete que contenia una peli-
los cebadores de la mezcla de reaccion. Este marcaHa radiografica y pantalla intensificadora, la cual
je se realiz6 usando la, Ppolinucledtido quinasa ayudo a una mejor definicion de las bandas radiactivas
recombinante mediante la siguiente reacciani:d® que corresponde a las regiones genémicas amplifica-

Tabla 2. Informacién general sobre los marcadores utilizados?®

Locus Cromosoma Secuencia del cebador (5'-3) Na? Ta®  Tamafio (pb)
BM 4513 14 F.GCGCAAGTTTCCTCATGC 10 %) 141-161
R.TCAGCAATTCAGTACATCACCC
BMC 1222 13 F:.CCAATTTTGCAGATAAGAAAACA 12 56 272-302
R:CCTTGAGTGTTCCTCCTGAGT
BM 1225 20 FTTTCTCAACAGAGGTGTCCAC 11 4 227-255
R:ACCCCTATCACCATGCTCTG
MAF 70 4 F:CACGGAGTCACAAAGAGTCAGACC 11 52 121-149
R:GCAGGACTCTACGGGGCCTTTGC
COow9 ? F:GCACACAGATTCTTTACCAAGTG ? 52 ?
R TGGATGGAGGAACCTAGCAG

1Bishop et al. 1994

2Numero de alelos reportados en la literatura

STemperatura de alineamiento

4Las amplificaciones se llevaron a cabo en la Universidad de Texas A & M departamento de Patologia Veterinaria
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das o alelos de los individuos del locus estudiado. B Heterocigocidad observada (Ho) y el Numero Pro-
tiempo de exposicién de la pelicula fue entre 12 y 4edio de Alelos (NPA), los cuales se calcularon usan-
horas y dependio de la vida mediagt& al momen- do el programa Genepop 3.1. Para calcular la varia-
to del corrido del gel. Toda la manipulacién se realizéilidad genética interespecifica se construyé una ma-
en un cuarto oscuro, y la pelicula se sometié a la atriz de distancias genéticas de Nei utilizando el pro-
cién de un revelador y un fijador para observar lagrama Genetic Data Analysis (GDA), a partir de esta
bandas que corresponden a los alelos del locus anatiatriz se construy6 el arbol de relaciones genéticas
zado de un individuo dado. por el método de reconstruccion filogenética Neighbor-
Joining utilizando el programa Phylip (23).

Amplificacién fluorescente de ADN

Los cebadores para estudiar los loci BM 4513, Laecuacion utilizada para el célculo de la distancia
BMC 1222 y BM 1225 fueron obtenidos comercial-genética corregida de Nei fue la siguiente (23):
mente y marcados con fluorescencia en extremo 5.
Se evaluaron en condiciones de amplificacion simila- = -log,|
res a las obtenidas durante la optimizacién de la am-
plificacién radiactiva. Donde:

1=J3,/(3J)"%; 3 =ax? 3 =aY?2 ; XyY son

Una vez realizada la amplificacion, las muestras deecuencias alélicas
diluyeron en agua destilada (1:15), la anterior dilucién se
mezcl6 con formamida y un marcador de peso molecular Resultados
(que permitio la determinacion exacta de su tamafio) en indices generales de variabilidad genética y
una proporcién 1:2:13. Se realiz6 una electroforesis candogamia en la poblacion analizada variabili-
pilar en un secuenciador automatico de ADN con el cudd genética intrapoblacional se estimo por dos
se detectaron los amplificados a través de fluorescengmarametros diferentes: el nimero promedio de alelos
La informacién obtenida se almacen6 en el computadpor locus (NPA) y la heterocigocidad. De otro lado,
y de alli se obtuvieron los genotipos de cada individula endogamia se estimé mediante el Fis, que repre-

mediante los software Genescan y Genotyper. senta la probabilidad de encontrar dos alelos idénticos
por descendencia (con un mismo ancestro) en dos in-
Analisis de datos dividuos tomados al azar en una poblacién o

En los marcadores tipificados por métodosubpoblacion (27).
radiactivos (COW 9 y MAF 70) el genotipo de cada
individuo se determiné asignando un tamario relativo Numero promedio de alelos por locus (NPA)
dependiendo de la migracion relativa de las bandas sa encontraron en total 44 alelos en los cinco loci es-
el gel de poliacrilamida, asi al alelo de menor migratudiados, con un NPA de 8.8, variando entre 6 alelos
cion (el de mayor tamafio), se le asigné el valor dpara el locus menos polimérfico (BM 1225) y 14 alelos
200 pb. Si se visualizaban dos bandas en una misipara el locus mas polimérfico (BMC 1222). Este gran
muestra, el genotipo se consideraba heterocigético paramero de alelos, que puede considerarse alto, de-
ese alelo y si s6lo se observaba una banda, el genotipaestra la utilidad de estos marcadores para detectar
se consideraba homocigotico. polimorfismo.

Para los marcadores que se tipificaron por méto- En dos de los loci analizados, se encontraron cin-
dos fluorescentes (BM 4513, BMC 1222 y BM 1225)o0 alelos no reportados en el mapa genético bovino
se utilizé un secuenciador automatico y a través dé#, 16), estos fueron los alelos 133, 135, 137y 139 en
programa Genotyper se analizé la informacion dedl locus BM 4153 y el alelo 270 en el locus BMC
genotipo de los individuos. Con estos genotipos y cat?22. Esto podria explicarse teniendo en cuenta que
los genotipos obtenidos por métodos radiactivos se prelmapa genético bovino fue construido utilizando in-
cedid a construir una matriz de datos para analizartividuos representantes de una gran variedad de ra-
en diferentes programas de computador. zas, pero no se incluyeron las razas Espafiolas y sélo

se encuentran algunos representantes de razas

Los parametros para calcular la variabilidaccebuinas. Este hallazgo es un aporte adicional para
genética intraespecifica fueron la endogamia (Fis) (27pmpletar el mapa genético bovino existente.
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El NPA hallado en este estudio es mas alto que el Endogamiaeste parametro fue medido median-
reportado en razas francesas (6.0-7.7) (22), italiantes el Fis (27) el cual fue de 0.132 para toda la pobla-
(6.5-8.0) (7) y britanicas (3.4-3.8) (18), pero similar ation, variando entre 0.0419 para el locus BMC 1222y
encontrado en razas criollas africanas, cebuinas affl-1897 para el locus MAF 70 (Tabla 3). A pesar de
canas y cebuinas asiaticas (9.0) (19) y un poco infgue el locus méas polimorfico fue el que presento el
rior al reportado en las razas criollas espafiolas (9.98)enor nivel de endogamia, no se observa una rela-
(3) en donde la intensidad de la seleccién artificial eson clara entre polimorfismo y endogamia como la
menor, comparada con la seleccion utilizada en razabservada con los indices de variabilidad genética.
especializadas europeas. Lo anterior explica la ma-
yor variabilidad genética encontrada en las poblacio- No obstante, la prueba exacta de Fisher, para defi-
nes colombianas. ciencia de heterocigotos, resulto significativa para los loci

con mayor Fis; en el locus MAF 70 no se pudo demos-

Heterocigocidad la heterocigocidad observadatrar una deficiencia estadisticamente significativa de
en el ganado criollo Colombiano fue de 0.67, variandbeterocigotos, tal vez debido al bajo nimero de genotipos
entre 0.5 para el locus BM 1225 y 0.86 para el locudisponibles o por otros fenédmenos diferentes a la
BMC 1222 (Tabla 3). La variacién en este parametrendogamia que puedan estar actuando sobre este locus.
se encontré directamente relacionada con el nivel de
polimorfismo detectado en estos loci (nmero de alelos De otro lado, en los tres loci de mayor Fis (BM
por locus) siendo mayor en el locus BMC 1222, de4513, BM 1225 y COW 9) se pudo demostrar una
cual se esperaban mayores niveles de heterocigocidddsviacion del equilibrio H-W debido al déficit de

heterocigotos, quizas ocasionado por el efecto de la

En este estudio, se muestra la relacion directa eendogamia mas que por otros fenomenos como el ais-
tre NPA y heterocigocidad en la mayoria de los lodamiento geografico, pues los individuos de cada raza
excepto en el locus BM 4513 donde, por el contrarignalizada provienen independientemente de un mis-
se detectd un alto niumero de alelos pero una bajao hato, es decir, las muestras en cada raza pueden
heterocigocidad lo cual se podria explicar por la altaresentar niveles de parentesco entre medios y altos.
frecuencia de 137 y 139. De esta forma la
heterocigocidad no sélo dependié del nimero de alelos Sabiendo que el Fis varia entre cero y uno, siendo
por locus sino también de las frecuencias de éstoscero el minimo nivel de endogamia y uno el maximo,

se puede considerar que un nivel de Fis como el en-

La heterocigocidad observada en este estudio esntrado en este estudio no es un nivel muy alto te-
mas alta que la reportada para razas britanicas (0.4®&ndo en cuenta que la seleccion hecha por el hom-
19), francesas (0.62, 22), cebuinas africanas (0.63dre sobre la especie bovina, en gran parte de los ca-
19), cebuinas asiaticas (0.573 19) y para la razms, tiende a aumentar este parametro.

N’Dama (0.54, 19) y es menor al reportado para ra-

zas criollas espafiolas (0.74, 3). La variabilidad Raza Blanco Orejinegro

genética medida como heterocigocidad tiende a ser

mayor en las razas donde no se ha ejercido una selec-En términos generales, la heterocigocidad obser-
cion artificial intensa. vada en esta raza no difiere del promedio general ob-

Tabla 3. Indices de variabilidad genética y de endogamia obtenidos en los loci analizados para todas las razas

BM 4513 BMC 1222 BM1225 MAF 70 COW 9 Total
Ne alelos/loci 10 14 6 7 7 88
Rango alélico 133-161 270-300 241-253 188-200 188-200
P (H-W) 0.0009:0.0003 0.48030.14 0.0171#0.0019  0.5990.0021  0.0116:0.0009
Fis 0.1699 0.0419 0.1428 0.1333 0.1897 0.132
N° genotipos 87 22 17 30 199

Ho 0.575 0.86 05 0.647 0.63 0.67
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servado en toda las razas. El porcentaje de genotipasbpoblaciones analizadas. Los loci BM 4513 y BM
heterocigoticos encontrados fue del 67%, con el locd225 mostraron porcentajes de heterocigocidad muy
BMC 1222 el porcentaje de heterocigocidad fue badajos (40%); en el locus COW 9 se detectaron niveles
tante alto (95%), y con el BM 1225 se detecto el nivede heterocigocidad del 75% y el locus BMC 1222 de
mas bajo de heterocigocidad (53%) del total de cind®0%. Estos Ultimos valores concuerdan con los niveles
loci evaluados. de heterocigocidad encontrados en toda la poblacion.

El nimero total de alelos encontrados — 34 - en los A pesar del bajo nimero -5- de individuos analiza-
cinco loci evaluados en esta raza, revela un NPA dios en esta raza, el valor de heterocigocidad fue obte-
6.6, el mayor valor encontrado en este estudio. Estédo con 4 loci, lo que en cierta forma permite consi-
valor pudo haber sido influenciado por el mayor niderar que este valor se aproxima al valor real del
mero de genotipos detectados y por el mayor numegenoma de esta subpoblacion, ya que se acepta que la
de loci evaluados. Una correlacién positiva similaryariacion en la heterocigocidad depende en mayor
entre cantidad de genotipos y NPA, fue demostradgrado del nimero de loci que del nimero de mues-
en un estudio con microsatélites en ganado europegoas. Por esto, seria conveniente considerar el au-
asiatico y africano (19). mento del nimero de loci (més que el numero de indi-

viduos) para futuros estudios de este parametro.

El NPA de 6.6 encontrado en la raza BON es el ma-
yor de las razas analizadas en esta investigacion y compa-El NPA, en esta poblacion, fue también bajo (3.75),
rado con lo encontrado por Mac Hugh (19), los cualgsero superior al de la raza Casanarefio (3.0) de la cual
variaron entre 3.4 para la raza Jersey y 6.2 para la res#o hubo disponibles cuatro genotipos para un solo locus,
Maure; pero es inferior a los valores reportados para Yeal reportado para las razas Jersey (NPA = 3.4), Kerry
raza Sayaguesa (7.6) y 13.2 para la raza Morucha (3)(NPA = 3.4) y Aberdeen Angus (NPA = 3.7) (19). Sin

embargo, es inferior al reportado para las razas de Eu-

El Fis obtenido en la raza BON es un poco inferioropea continental, de Asiay de Africa (19, 22, 3). Estos
(0.115) al encontrado en toda la poblacion analizada (Teesultados sugieren que la raza Romosinuano es la de
bla 4). Ellocus con el valor mas alto en esta raza fuemenor diversidad alélica respecto a la poblacion de bo-
BM4513, (0.2078), mientras que el locus BMC 1222%inos Colombianos analizados.
mostré el valor mas bajo (-0.1108) de todo el estudio.

Raza San Martinero

Para explicar la desviacién del equilibrio H-W en
este estudio se puede considerar el valor Fis, sin em- El porcentaje de heterocigotos en los loci evaluados
bargo es necesario plantear dos escenarios que paa-esta raza fue el mas alto (73%) y superior al prome-
den contextualizar el papel importante de la endogamitio general de heterocigocidad encontrado en toda la
en la desviacion de este equilibrio. El primero se rgpoblacién; sin embargo, en los dos loci evaluados no se
fiere a la gran variacién del Fis en todas lasbservaron desviaciones importantes de este prome-
subpoblaciones teniendo en cuenta el nimero de ladip. Al igual que lo observado en el resto de la pobla-
evaluados; por esto, es necesario aumentar el nimeion, el locus BMC 1222 revel6 el mayor porcentaje de
de loci en nuevos estudios con miras a disminuir esteeterocigotos (75%). El nimero de genotipos a partir
variacion ademas de obtener una idea mas global dkd los cuales se calculd la heterocigocidad para esta
genoma evaluado, lo cual se podria lograr teniendo &za (n = 18) fue muy similar al obtenido en la raza
menos un marcador por cromosoma. Romosinuano (n = 19). Sin embargo, la confiabilidad

para la raza San Martinero no es significativa, lo que

El segundo tiene que ver con la influencia que puedémdica que sera necesario obtener un mayor nimero de
tener otros fenébmenos evolutivos como la deriva genéticauestras en estas razas.

y la seleccién que podrian estar actuando sobre esta raza.
El nimero total de alelos -10- y el NPA -5- del San

Raza Romosinuano Martinero ubica este nivel de diversidad alélica den-

tro de los niveles medios encontrados en la poblacion.

En esta raza, se encontré el porcentaje mas bdste promedio es superado sélo por los reportados
(53%) de genotipos heterocigotos de todas lgsara tres de 20 razas estudiadas en poblaciones bovi-
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nas africanas, asiaticas y europeas (N'Dama = 5.&yr bajo, lo mismo que el NPA, si es comparado con el
Gobra = 5.9, Maure = 6.2) (19) y es inferior a cualresto de las subpoblaciones (Tabla 4). Estos valores
quiera de los obtenidos en cinco razas criollas espde diversidad genética, contrario a la raza Costefio
fiolas (3), en diez razas francesas (22) y en cuat@pn Cuernos, presentan la correlacion esperada con
razas italianas (7). un alto nivel de endogamia encontrado, siendo este el
mayor en las diferentes razas.
El valor de Fis obtenido en esta raza fue el menor
de todas las subpoblaciones, lo que coincide con el La desviacion del equilibrio H-W se puede expli-
alto nivel de heterocigocidad observado y también carar por la influencia del alto nivel de endogamia de la
la no significancia de la prueba para el déficit deaza, mas que por otros fenédmenos evolutivos como
heterocigotos; lo cual sugiere que la endogamia rla deriva genética y la seleccion, ya que esta raza esta
juega un papel importante en esta raza. geogréaficamente muy aislada; sin embargo, no se debe
descartar la posible influencia de éstos fenémenos.
Raza Costefio Con Cuernos
Raza Hartén del Valle
En esta raza se detect6 un porcentaje de genotipos
heterocigotos del 62%. El locus BM 4513 mostré el En esta raza, el porcentaje de genotipos
mayor porcentaje de heterocigotos (0.75) igual guleeterocigotos fue del 70%; superior al promedio ge-
paratodas las razas criollas Colombianas. Por el comeral de todas las razas criollas. El locus BMC 1222
trario, el locus BMC 1222 mostré el menor porcentajenostrd el maximo nivel de individuos heterocigotos
de heterocigotos (0.5). (2.0), mientras que el locus BM 4513 mostr6 un nivel
medio en este valor (0.625) lo cual esta de acuerdo
Aunque los indices de variabilidad genética son rezon el promedio observado en toda la poblacién.
lativamente altos, en particular el NPA (10 alelos di-
ferentes en solo 8 genotipos), el Fis presentd uno de En los dos loci evaluados (BM 4513 y BMC 1222)
los mayores niveles en la poblacién de ganado criollsg encontraron 10 alelos diferentes (NPA = 5), esta
lo cual es contradictorio, ya que se esperaria una ocdiversidad alélica podria considerarse alta teniendo en
rrelacion negativa entre la variabilidad genética y lauenta el bajo nimero de genotipos. Como ocurre en
endogamia. Para aclarar esta contradiccion, sehCostefio Con Cuernos, esto nos permite suponer

recomendable aumentar el nimero de loci. que los futuros estudios de esta raza utilizando un
mayor nimero de genotipos podrian revelar altos ni-
Raza Chino Santandereano veles de diversidad alélica.

En esta raza el porcentaje de genotipos El valor de Fis (0.1086) en esta raza fue uno de
heterocigotos fue del 56.3% el cual se puede considies mas bajos, no se observé desviacion significativa

Tabla 4. Indices de variabilidad genética y de endogamia obtenidos en las diferentes poblaciones

Raza nt H, Fis P (H-W)? NPA3
Blanco Orejinegro 107 0.6729 0.1148 0.0006+0.0003** 6.6
Romosinuano 19 0.5263 0.1547 0.0496+0.0002* 3.75
San Martinero 18 0.7368 0.0720 0.3977+0.0084 5
Costefio con Cuernos 8 0.6250 0.3181 0.0629+0.0032 5
Chino Santandereano 16 0.563 0.3465 0.0078+0.0009* 4.25
Hartén del Valle 10 0.7 0.1086 0.3156+0.0106 5
Casanarefio 4 05 0.2000 0.4233+0.0032 3
Cebu 16 0.7333 0.0919 0.4015+0.0082 5
TOTAL 199 0.67 0.1326 0.0 8.8

1 NUmero de genotipos
2. Desviacion del equilibrio H-W (*: desviacion significativa, **: desviacion altamente significativa)
3. Numero Promedio de Alelos
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del equilibrio H-W pero si un alto valor de Ho (0.7),a  Discusion
pesar de que solamente se pudieron evaluar dos loci.
Esta es la primera aproximacion al estudio de las
Raza Casanarefio razas bovinas criollas colombianas, no solo a nivel
molecular sino también poblacional. En futuras aproxi-
Los indices de diversidad genética en esta razaaciones es importante aumentar y homogeneizar la
fueron los mas bajos (Ho = 0.5 y NPA =3) de todagantidad de informacion genotipica de las razas.
las razas y el Fis fue de 0.2. Estos valores no son
muy concluyentes porque se estimaron a partir del gp |3 Tabla 5 se muestran las distancias genéticas
nimero mas bajo de genotipos en todo el estudio. Siptenidas en el ganado criollo Colombiano. La Figura

embargo, el NPA se puede considerar aceptable, junyestra la representacion grafica de estas distan-
tamente por el pequefio tamafio de la muestra (N=4),¢ bajo el método de Neighbor-Joining.

Raza Cebd El &rbol esta conformado por dos grandes grupos.

. . ._Uno, lo forman la mayoria de las razas criollas, y en el
En esta raza el porcentaje de genotipos heterocigotos

. ) otro se ubican el Cebu y sélo una raza criolla. La sepa-
fue uno de los mas altos en todo el estudio (0.733), con y P

heterocigocidades del 100% en dos loci (BM 4513y BPCton entre CebiBps indicupy las razas criollases

1222). Este alto nivel de heterocigocidad esta de acué .WUQ se debe a que pertenecen a dos subespecies

do con el encontrado en razas cebuinas africanas (0.6 Hzrentes (Lpﬁus etal.en 1994 prop_usigron clasificar al
y cebuinas asiaticas (0.573) (19, 4). gahado bovino (Bos taurus y Bos indicus) como dos

subespecies en vez de dos especies diferentes, teniendo
en cuenta que el cruce de éstas dos subespecies produ-
BON ce descendencia fértil) (17), las cuales divergieron hace

aproximadamente 610.000 a 850.000 afios (19).
SAN MARTINERO
Pinzdn E. (1984), reporta dos posibles teorias para la
ROMO SINUANO raza Romosinuano. Una, egdaria del cruzamiento
la cual dice que la caracteristica topa de este ganado se
HARTON DEL VALLE origind por cruzamientos entre el Costefio Con Cuernos
. y el Aberdeen Angus, del cual se introdujeron algunos
COSTENO CON CUERNOS  animales provenientes de hatos de la Sabana de Bogota

(importados originalmente desde Inglaterra) al Valle del
CHINO SANTANDEREANO  SinG en la década de los veinte. La otra ésoida de
la mutaciondel gen que controla el desarrollo de los

CASANARENO cuernos del ganado Costefio Con Cuernos. Los anima-

les mutados para dicha caracteristica fueron selecciona-

CEBU dos porque gustaban mas en el mercado de Medellin,

Figura 1. Arbol de relaciones genéticas del ganado  Principal plaza de comercializacion, y de esta manera se
criollo Colombiano habria conformado la raza Romosinuano.

En la raza ceb( se encontrd un total de 20 alelos y La teoria del cruzamiento considera que la cantidad y
un NPA de 5. siendo este un nivel medio dentro g&flidad de la carne del Romosinuano se debe al aporte del
estudio y superior al encontrado en la mayoria de |4&€rdeen Angus; sin embargo, otra explicacion gue con-
razas cebuinas africanas y asiaticas (19). Sin emb#@adice esta teoria es que estas mejoras en la carne pue-

go es inferior a los reportados en razas francesas, i atribuirse a la expresion fenotipica bajo condiciones
lianas y criollas espafiolas (22, 7, 3). ambientales favorables como las del Valle del rio Sinu,

consideradas como las tierras mas fértiles de Colombia.
Para esta raza el valor de Fis fue 0.0919, uno de
los mas bajos de todos los encontrados para las razas La teoria de la mutacion a partir del Costefio Con
del presente estudio, el cual coincide con los altos nGuernos es la méas aceptada debido a las similitudes
veles de diversidad genética. morfoldgicas y de adaptacion que presentan ambas
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Tabla 5. Matriz de distancias genéticas del ganado criollo Colombiano.

BON RS SM CCcC ChS HV Cas Cebu
BON 0
RS 0.1787 0
SM -0.2119 0.1242 0
CCC 0.2647 0.2836 0.0600 0
Chs 0.5420 0.2915 0.2706 -0.0873 0
Hv -0.0314  -01601  -0.0185 -0.1606 -0.1817 0

Cas 1.6014 1.6061 1.5406 0.0900 0.5177 1.1894 0
Cebu 11730 1.6497 0.6321 0.3619 0.0072 12477 0.3209 0

razas, similitudes que no se han observado en cruzaesenta una alta similitud morfol6gica con ambas ra-
mientos realizados entre Costefio Con Cuernos2asy en esta, al igual que en las dos razas costefias, la
Aberdeen Angus; estos cruzamientos han presentaza Gallega (proveniente de Espafia) tuvo una alta in-
do muy poca adaptacion a las condiciones de alta hiliiencia. Por todo lo anterior se podria pensar que la
medad y temperatura del Valle del SinG (24). diferenciacion entre estas tres razas se ha dado mas
por intervencion humana, en América, que por diferen-
Basados en los ltimos trabajos realizados en éfas en la composicion racial de sus ancestros.
locus de desarrollo de los cuernos (26, 6, 13), en
donde se ha encontrado que la mutacién que con- Teniendo en cuenta los elementos anteriormente
fiere la caracteristica topa en diferentes razas dgencionados, con respecto al origen de las razas
Bos taurusesta controlada por un mismo locusRomosinuano y Costefio Con Cuernos, seria impor-
ubicado en el cromosoma uno, pensamos que otignte, en trabajos posterlores,_estudlar animales de la
“teoria” posible es la de la mutacion fundacional’@Z& Aberdeen Angus y trabajar con marcadores del
esto es, que esta haya llegado con los animales pR5omMOsoma uno. Estos estudios permitirian obs_ervgr
venientes de Espafia. Si efectlvam_ente la raza Aberde(_an Angus part_|C|po
en la formacion de la raza Romosinuano y también se
{gndrl’a una idea mas clara sobre el origen real de la

Dos elementos mayores apoyan esta propues T : L
rputacion que le confiere la caracteristica de topo.

uno, la presencia de animales topos en otras razas
ganado criollo, siendo muy poco probable que dicha . -
mutacion se haya generado a la vez en varias razas. EIBON es la raza que difiere morfologlcamente
. n mayor grado del resto de las demas razas criollas
En segundo lugar, la alta conservacién que presenta, . . o
ésta mutacion eBos taurus €bido, tal vez, a que en su formacion participaron
principalmente los ganados blancos extremeiios y del

A iste alt idencia d | c mediodia Espafiol (razas Berrenda y Retinta), mien-
_Aunque existe afta evidencia de que laraza L0gz,q que en las demas razas criollas participaron en
tefio Con Cuernos particip6 de una u otra manera

e \ Mayor grado razas de Galicia y Extremadura (24).
la formacion de la raza Romosinuano, entre estas

dos razas existe una considerable distancia en el ar- De acuerdo a la agrupacion de las razas criollas en

bol (Figura 1). Lo cual se puede deber principalg| 4rhol, las distancias detectadas no fueron demasiado
mente a la intervencién humana, por la re""''Z"j‘c'éggandes; este Ultimo resultado podria explicarse por el
de cruzamientos con otras razas (mestizaje) 0 Por f@jo nimero o tipo de loci evaluados. En un trabajo re-
seleccion de los animales, sin cuernos y de buen dgente sobre la estructuracion de arboles de relaciones
sarrollo, que exigia el mercado. genéticas entre ganado bovino, se encontré que con un
ndmero superior a 12 microsatélites podian observarse

A pesar de la alta evidencia de parentesco entgiferencias mas claras y confiables entre las razas (22).
las dos razas costefas, éstas se ubicaron en posiciones

distintas en el arbol. Laraza Romosinuanoy la Harton En la formacion de la raza San Martinero partici-
del Valle formaron un grupo, que posteriormente se urparon principalmente los ganados Extremefos y Ga-
alaraza Costefio Con Cuernos; la raza Hartdn del Vallegos (razas Tundaca y Pirenaica), mientras que la
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raza Gallega fue la que mas participo en la formacidal, utilizando marcadores del cromosoma Y detectaron
de las demas razas criollas rojas; razon por la cuallpresencia de alelos cebuinos en razas criollas africa-
raza San Martinero se ubica mas cerca al BON queas que habian sido catalogadas como puras con un
al resto de las razas criollas rojas. criterio meramente morfoldgico.

Otra consideracion a tener en cuenta es la partici- Debido a que en la formacion de la raza Chino
pacion de los Jesuitas en el desarrollo del San Martine®Bantandereano participaron el Costefio Con Cuernos
en los Llanos de San Martin. En los siglos XVII yy el Casanarefio (24), ésta raza se ubica en una posi-
XVIII esta comunidad religiosa tuvo grandes hatos deion intermedia entre sus fundadoras. La posibilidad
ganado San Martinero, los seleccioné y cruzo con nude que la raza Casanarefio sea responsable del mesti-
vos animales importados de Espafia, dentro de los qeage de la raza Chino Santandereano con Cebu es prac-
se reporto la presencia de animales de la raza Retinfigamente nula, ya que la formacién de la raza Chino
la misma que particip6 en la formacion del BON (24)Santandereano data de la época de la colonia y la en-
Esta Gltima evidencia tambien puede explicar en cierteada del ganado Cebu al pais es un mucho mas re-
medida la similitud genética encontrada entre las razagente (afio de 1940).

BON y San Martinero en el presente estudio.
Para corroborar o descartar la teoria del mestiza-

La raza criolla que se agrupa con el Cebu es Ja de Cebu con Casanarefio y Chino Santandereano,
Casanarefio, lo cual podria explicarse por mestizaje ces necesario realizar estudios con un mayor nimero
la raza Cebu. Dos consideraciones apoyan esta hipatie- marcadores incluyendo marcadores del cromosoma
sis en la raza Casanarefio: una, es la falta de un planytlg del ADN mitocondrial y de esta forma detectar la
conservacion gubernamental lo que no permite tener ipresencia o ausencia de alelos propios de Cebu en
formacion precisa sobre la genealogia de los actualestas razas criollas.
nucleos que son considerados como puros 'y la otra, por-
gue esta raza se encuentra en una de las regiones delEn resumen, es necesario corroborar estos resul-
pais en donde la produccion de carne se ha basado ptados aumentando el nUmero de muestras por raza y
cipalmente en razas cebuinas o en cruces con éstasdeterminar si los altos indices de variabilidad no son el

resultado de la erosion genética con razas foraneas.

La alta tasa de cruzamientos de Cebu con raz&s los resultados del presente estudio se sostienen,
criollas se ha reportado desde la entrad8dieldicus  podriamos concluir, que a aunque se puedan presen-
a los Llanos Orientales en los afios cincuenta (24). Nar altos indices de endogamia, la variabilidad de los
se tiene informacion genealdgica de los actuales indiwiranados criollos nos permite predecir que existen po-
duos Casanarefios que se consideran morfologicamesieilidades para emprender programas de seleccion,
puros, por lo tanto, no se tiene una idea clara sobre sigjoramiento y cruzamientos selectivos hacia la cons-
grado de pureza. En este sentido, en 1994 Bradleytriccion de una ganaderia auténticamente nacional.

Summary
Molecular and population structure of colombian criollo cattle

Colombian criollo cattle includes a group of breeds that have adapted to the environmental
conditions of our country for more than 400 years. Therefore, they must have important adaptive
characteristics that could be used rationally for animal production programs. Its then necessary to
characterize these criollo breeds to determine the degree of genetic variability since it is this parameter
which ultimately determines the success or failure of any genetic program directed to preservation and
improvement. This paper explores intra and inter genetic variability of each colombian criollo breed
and compare it with Brahman. Microsatellite markers were used and three indexes of intrabreed
variability were estimate: Endogamy (Fis), Heterocigocity (Ho) and Average number of alleles (NPA).
Additionally a tree of genetic distance was created. The indexes of genetic variability found for the 7
breeds were as intermediate, similar to other bovine populations in the world. We will continue
increasing the number of loci and individuals per breed, in order to have better estimates of genetic
diversity, phylogenetic relationships, and eventual introgression with foreign breeds.

Key words: adaptability- microsatellites- phylogenetic relationships-genetic variability.
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