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Resumen

Existe poco conocimiento de la variabilidad genética de las poblaciones bovinas
criollas mexicanas, las cuales son de gran valor por su adaptacion a las dificiles condiciones
ambientes. El objetivo de este estudio fue estimar la diversidad genetica dentro y entre
poblaciones bovinas utilizando marcadores moleculares (microsatélites, MS). Se estudiaron
un total de 368 animales de bovinos criolios mexicanos (Guerrero, Nayarit, Durango y
Chihuahua) y razas definidas; se emplearon el MS BoLa-DRBPI, el gen de la kappa
caseina y 8 MS recomendados por FAQ, para calcular ias heterocigocidades e indices de
fijacion. Se obtuvieron la distancia genética estandarizada de Nei, la cuerda de Cavalli-
Sforza y Edwards modificada, la desviacion de Kullback y dos distancias geométricas bajo
el modelo de mutacién por pasos; con estas distancias se construyeron dendrogramas Los
bovinos criollos mexicanos tuvieron un mayor nimero de alelos especificos que las razas
puras, esto se refleja con un valor de diversidad genética mayor (0 71-0.85), que lo
reportado en otras poblaciones bovinas. Se observé la deficiencia de heterocigotos en el
nivel de subpoblaciones y especies, con valores de 46.8% y 52.6%, respectivamente; y en la
poblacion total, el déficit fue de alrededor de 53%. Una probable explicacion de este
déficit, es el efecto de Wahlund junto con la presencia de consanguinidad La
diferenciacién promedio entre las subpoblaciones (Fst) fue de 0.079 Se encontré una
relacion positiva entre la distancia genética y la distancia geogréfica de las poblaciones de
criollos mexicanos que evidencia el origen peripatrico de estas poblaciones. En [a topologia
del dendrograma obtenida con Dg, los grupos criollos de Nayarit, Durango y Chihuahua
aparecen en una sola rama. En todos fos dendrogramas obtenidos, el criollo de Guerrero
aparece cercano a la rama formada por Guzerat y Brahman. Es necesario estudiar mas
poblaciones y usar mas marcadores genéticos

Palabras Clave: Bovinos Criollos, Diversidad Genética, Distancias Genéticas,
Microsatélites, Marcadores Genéticos, Indices De Fijacion,



Summary
There are poor knowledge about genetic variability of Mexican criollo cattle, which
have a great value for their adaptability to hard environments. The objetive of this study
was estimate the genetic diversity within and between cattle popuiations using molecular
markers (microsatellites, MS). It was studied 368 unrelated animals of Mexican criollos
cattle (Guerrero, Nayarit; Durango and Chihuahua) and pure breeds using Bol.a-DRBP1
MS, kappa casein gene and 8 MS recommended by FAQO, in order to calculate

heterozygocities and fixation indices. Nei's standard genetic distances (Dg), modified
Cavalli-Sforza and Edwards chord (D,), Kullback deviation (Dx) and two geometric
distance based on stepwise mutation model were used to construct dendrograms Mexican
cricllo cattle had more number of specific alleles than pure breed cattle; this have
repercussions on a larger genetic diversity value (0 71-0 85), than other reported cattle
studies. The deficit of heterozygotes was noted at subpopulation and species level with
values of 46 8% and 52.6%, respectively; and in whole population the deficit was about
53%. The likely explanation of the deficit is the Wahlund effect joining with inbreeding.
The average of genetic differentiation among subpopulations (Fst) was equals 0.079. A
positive relation was found between genetic and geographical distance of Mexican criollo
populations that demonstrate peripatric origin of these cattle populations Topology of the
dendrogram obtained using Ds, 'criollos of Nayarit, Durango.and Chihuahua appear in only
one branch; but in all dendrograms, the criollo of Guerrero appear close the Guzerat and
Brahman branch.. It 1s necessary to include other Mexican criollo cattle and use more

genetic markers.

Key Words: Criollo Cattle, Genetic Diversity, Genetic Distance, Microsatellites,
Genetic Marker, Fixation Indeces.

Vi



INDICE

Contenido

1 INTRODUCCION

1 1 Ganado bovino Criolic en México
1 1.1 Caracteristicas.
1 1.2. Origen
1.1.3 Desarrollo del ganado criollo en la Nueva Espafa
1 1.4 Meéxico Independiente
1.1.5. Situacién actual del ganado criollo
1.1.6 Bovinos de raza pura.
1.1.6.1. Razas cebuinas
1.1.6.1 1 Guzerat
11612 Brahmap,_
1.1.6.2 Razas de origen europeo
1.1.6.2.1. Hereford
1.1.6.2.2. Suizo Pardo
1.1.6 2 3. Holstein
1.1.6.3. Otros grupos genéticos de origen espafiol.
1.1.6.3 1 Ganado de Lidia
1 16.3 2. Criollo Lechero Centroamericano
1.2. Polimorfismo Genético a nivel de ADN
1 2.1 Estructura genbmica del bovino
1.2.1 1. Repetidos en Tandem de Numero Variable
12.1 2. Repetidos en Tandem Cortos
1 2 2. Mutacion
1.22. 1 Modelo de Mutacién Infinito.
1.2.2.2 Modelo de Mutacion por pasos o Stepwise
| 3 DIVERSIDAD GENETICA '

1.3.1 Diversidad Genetica intrapoblacional

vii

Pag

[FS]

(WS

L R L . B N

10
10
10
10
Il
12
12
12
13
15
16
16
16
16



1 3 2 Diversidad Genetica entre poblaciones
1.3 2.1. Diferenciacién de poblaciones.
1 4 Distancia Genética
1 4.1. Distancias Geométricas
I 4.2, Medidas de Distancia para estudios de evolucidn
1.4.3. Medidas con significado bioldgico.

1.4.4 Medidas basadas en la Teoria Informacional

1.4 5. Distancias basadas en el Modelo de Mutacidn por Pasos (Stepwise

Mutation Model}

1.5. Estudios filogenéticos en bovinos

1.6 Hipdtesis

1.7 Objetivo

2 MATERIAL Y METODOS

2.1. Muestreo de animales
2.1.1. Poblaciones estudiadas

2.2. Genotipificacién de microsatélites.
221 Puriﬁcacién de ADN
2.2 2. Utihizacion de microsatélites locus especifico.
2.2.3. Marcaje de iniciadofes.
2 2.4. Reaccion en Cadena de la Polimerasa
2.2.5. Preparacion de los amplificados.
2 2 6. Condiciones de trabajo de la aplicacion GeneScan
227 Asignacion de los tamafios de los fragmentos
2.2.8. Asignacion de alelos

2 3. Genotipificacion de 1a Kappa Caseina.

2.4. Estimacion de la diversidad Genética.
2.4.1 Estimadores de diversidad genética intrapobiacional
2.4 2. Estructura Jerarquica

2.5 Distancias geneticas.

2 51 Distancia Estandarizada de Nei (Dg).

Vil

I8
I8
21
22
25
26
29

[¥'S) L2
—_ <

34
35
35
35
36
36
36
38
38
38
39
39
39
40
42
42
44
45
45



2 5.2 Distancia geométrica Da

2.5.3. Desviacion de Kullback (D)

2.5.4. Distancias basadas en el modelo de mutacion DOTI Pasos
2.6. Construccion de Dendogramas

2 6.1. Confiabilidad de la topologia.

3 RESULTADOS

3 1. Diversidad Genética.
3.1.1 Nuamero de alelos presentes
3.1.2. Loci polimérficos.
3 1.3, Alelos especificos.
3.1.4. Heterocigocidad
3.2. Indices de Fijacién.
3 2.1. Andlisis por loci y. subgrupo
3.2.2 Estructura jerarquica
3.3. Dastancias Genéticas
3.3.1. Distancia Genética Estandarizada de Nei
3.3.2 Distancia Geométrica D,
3 3.3. Distancias basadas en la Teoria Informacional
3.3.4. Distancias basadas en el modelo de mutacién por pasos
3.4, Analisis Filogenético.

3.4.1. Comparacién de dendrogramas obtenidos con distintas distancias

4 DISCUSION

4 1. Diversidad genética

4.2. Estructura Jerarquica.

4 3. Distancias Genéticas.

4.4 Comparacion de Distancias y Analisis Fifogenético

4 5 Conclusiones

5 REFERENCIAS

45
46
46
47
47
49
49
49
49
50
52
52
52
57
58
58
60
60
60
64
64
73
73
74
76
79
81



LISTA DE CUADROS

Cuadro

Cuadro 2.1. Nombre, localizacién, secuencia y colorante de los iniciadores
utilizados, asi como el tamafio esperado del microsatélite
amplificado

Cuadro 3.1. Numero de alelos por grupo genético en cada uno de los
microsatélites.

Cuadro 3.2. Numero de alelos especificos para cada grupo genético en cada
uno de los microsatélites.

Cuadro 3.3. Alelos poco frecuentes que tienen cierta especificidad.

Cuadro 3.4. Heterocigocidad observada (Hg), esperada(Hg)y total (Hrp) e
Indices de fijacién subpoblacional (Fig), total (F7), grado de
diferenciacion gendtica (Fst) y magnitud relativa de

diferenciacién génica entre subpoblaciones (Ggr) por los 9
microsatéliltes y el gen de la Kappa Caseina.

Cuadro 3.5. Diversidad Genética v error estandar en los 11 grupos.

Cuadro 3.6. Heterocigocidad obsevada (Ho). esperada (Hs) y estadistico Fis
_para cada loci por grupo genético

Cuadro 3.7. Indices de fijacién calculados en diferentes niveles de
aglomeracién de demes.

Cuadro 3.8. Distancia estandarizada de Nei (Ds) y su error estandar
utilizando 9 microsatélites y el gen de la Kappa Caseina en
grupos criollos y razas puras.

Cuadro 3.9. Distancia Dy utilizando 9 microsatélites y el gen de la Kappa
Caseina en grupos criollos y razas puras.

Cuadro. 3.10. Desviacién de Kullback calculada a partir de frecuencias

alélicas de 9 microsatélites.

Cuadro 3.11. Distancia de Golstein y Distancia Taxondmica utilizando 9

microsatélites.

Cuadro Al. Frecuencias alélicas del microsatélite D01S8 por grupo

genético.

Cuadro A2. Frecuencias alélicas del microsatélite D09S1 por grupo

genético.

Cuadro A3. Frecuencias alélicas del microsatélite D18S5por grupo

genético.

Cuadro A4. Frecuencias alélicas del microsatélite D12S4por grupo

genético.

Cuadro AS5. Frecuencias alélicas del microsatélite BoLA-DRBP] por grupo
genético.

Pag,

49

50
51

53

54
35

58

59

61
62
63
88
89
90
91

92



Cuadro A6. Frecuencias alélicas del microsatélite D16S3 por grupo

genético.

Cuadro A7. Frecuencias alélicas del microsatélite D18S1 por grupo

genético.

Cuadro A8. Frecuencias alélicas del microsatélite D21S6 por grupo

genético.

Cuadro A9. Frecuencias alélicas del microsatélite DO5S 1por grupo

Cuadro A10.

Cuadro All.

Cuadro A12.

Cuadro A13.

Cuadro Al4.

Cuadro Al5.

Cuadro Al6.

Cuadro A17.

Cuadro A18.

Cuadro A19.

genético.

Frecuencias alélicas del gen de la kappa caseina por grupo
genético.

Tamafio minimo, maximo, promedio aritmético y desviacién
estandar del microsatélite DO1S8.

Tamafio minimo, raximo, promedio aritmético y desviacion
estandar del microsatélite D0O9S1.

Tamafio minimo, maximo, promedio aritmético y desviacidon
estandar del microsatélite D18S5.

Tamafio minimo, maximo, promedio aritmético y desviacidn
estandar del microsatélite D12S4.

Tamarfio minimo, maximo, promedio aritmético y desviacion
estandar del microsatélite BoLA-DRBPI.

Tamafio minimo, maximo, promedio aritmético y desviacién
estandar del microsatélite D16S3.

Tamafio minimo, méximo, promedio aritmético y desviacion
estandar del microsatélite D18S1.

Tamafio minimo, méximo, promedio aritmético y desviacion
estdndar del microsatélite D21S6.

Tamafio minimo, maximo, promedio aritmético y desviacion
estandar del microsatélite DO5S1.

X1

95

96

97

98

99

99

100

100

101

101

102

102



Figura 1.1.

Figura 1.2.
Figura 2.1.

LISTA DE FIGURAS
Figura

Expansion de la ganaderia bovina en México durante la
época colonial (modificado de Rouse, 1977)
Localizacién actual del ganado bovino criollo en México.

Zonas de muestreo de bovinos criollos en los estados de 1,
Chihuahua; 2, Durango; 3, Nayarit; y 4, Guerrero.

Figura. 2.2. Electroferograma producido por el programa GeneScan

Figura 2.3.

Figura 2 4.

Figura 3.1.

Figura 3.2.

Figura 3.3.
Figura 3.4.
Figura 3.5.
Figura 3.6.

Figura 3.7.

3.0 de ABI PRISM®:.

Analisis del polimorfismo de Fragmentos de Restriccion
del gen de la kappa caseina

Filograma de los 11 grupos genéticos agrupados en forma
hipotética.

Dendrograma que resume las distancias D4 calculadas con
9 microsatélites y el gen de la kappa caseina en 11 grupos
genéticos.

Dendrograma que resume las distancias Dg calculadas con
9 microsatélites y el gen de la kappa caseina en 11 grupos
genéticos.

Dendrograma que resume las distancias D4 calculadas con
9 microsatélites en 11 grupos genéticos.

Dendrograma que resume las distancias D calculadas con
9 microsatélites en 11 grupos genéticos.

Dendrograma que resume las distancias Dy calculadas con
9 microsatélites en 11 grupos genéticos. .

Dendrograma que resume las distancias D calculadas con
9 microsatélites en 11 grupos genéticos.

Dendrograma que resume las distancias D calculadas con
9 microsatélites en 11 grupos genéticos.

X1i

40

41

44

66



ADN
BRA
CHIH

HOLS

ABREVIATURAS Y SIGLAS USADAS
Acido Desoxirribonucleico.
Bovinos de la raza Brahman

Grupo de bovinos criollos provenientes de la Sierra Tarahumara en el estado
de Chihuahua

Bovinos de Ia raza Criollo Lechero Centroamericano.

Distancia modificada de Cavalli-Sforza y Edwards (Largo de la cuerda entre
los puntos X y Y sobre la hiperesfera muftidimensional)

Sistema del Estudio de la Diversidad Genética en los animales Domésticos.
Distancia Euclideana

Distancia de Heinke (1895) o Golstein et al. (1995) para microsatélites
Grupo de bovinos criolios provenientes de la Sierra de Durango

Distancia de entropia o Desviacién de Kullback

Distancia Estandarizada de Nei

Diversidad genética promedio entre subpoblaciones

Distancia Taxonémica

Coeficiente de endogamia

Organizacion de las Naciones Unidas para los Animales y Alimentacion.
Consanguinidad difusa o relativa a la subpobiacion

Consanguinidad total de la poblacion

Grado de diferenciacion genética de las subpoblaciones

Grupo de bovinos criollos provenientes de “Tierra Caliente” en el estado de

Guerrero.
Magnitud relativa de diferenciacién genética entre poblaciones
Bovinos de la raza Guzerat.
Bovinos de la raza Hereford
Heterocigocidad observada

Bovinos de la raza Holstein

X1l



Heterocigocidad esperada

Heterocigocidad total

Kilobases nitrogenadas o nucleotidos.

Modelo de mutacion infinito.

Modelo de mutacién por pasos (Stepwise Mutation Model)
Microsatélite . Secuencia corta de ADN que se repite en tandem

Grupo de bovinos criollos provenientes de la Sierra del Estado de Nayarit
Metodologfa Neighbour-Joining para la construccion de dendrogramas
Reaccion en Cadena de la Polimerasa.

Contenido de Informacién Polimérfica.,

Repetido Corto en Tandem.

Bovinos de la raza Suizo Pardo,

Unidades Taxondmicas Operativas

Repetido en Tandem de Numero Variable.

Xiv



1. INTRODUCCION

Las razas modernas de bovinos estan bien caracterizadas y se han estudiado sus
relaciones filogenéticas. Pero existen muchas razas y variedades autdctonas en casi todos
los paises del mundo. Estas poblaciones son de uso local y su numero generalmente va
disminuyendo. Ante la incertidumbre de las necesidades futuras de genes y germoplasma,
se ha fomentado la preservacién de recursos genéticos animales en el ambito mundial
(Hudges, 1990), con el proposito de maniener la diversidad genética con fines cientificos.
culturales y econdmicos (Fitzhugh, 1990). Aunque en teoria todas las razas v lineas deben
ser preservadas, el costo de manutencion obliga a seleccionar aquellas que estan en peligro
de extincion o que por su valor genético de adaptabilidad a los ambientes locales,
resistencia a algunos agentes patologicos, complementaridad, pureza o que por el proceso
evolutivo scan genéticamente distantes a otras poblaciones (Bodé, 1990).

En Meéxico. las poblaciones de bovinos locales, llamadas también "criollos”, han
estado evolucionando desde hace 450 afios en las diferentes zonas ecologicas del pais.
Estos animales han sido explotados en un proceso productivo tradicional; vy estdn siendo
paulatinamente sustituidos al ser considerados animales poco productivos en los sistemas
de explotacién modernos. El gran valor de las poblaciones bovinas locales radica en su
sobrevivencia bajo condiciones limitadas de alimentacion y sanitarias, asi como.
condiciones climaticas dificiles. Es urgente conocer en estas poblaciones su diversidad
genética y potencial productivo, de tal forma que se orienten las estrategias de preservacion
va sean ex situ o in sifu .

Antiguamente. la diferenciacién entre razas se basaba en caracteristicas visuales
como tos patrones del color de la capa y la morfologia, especialmente las craneales. de tos
animales. Con el desarrollo de la electroforesis y la inmunologia se han utilizado los
polimorfismos de las proteinas de los eritrocitos, leucocitos, plasma sanguineo, leche y
enzimas (Pirchner, 1981). Ultimamente se ha demostrado que el ADN genémico tiene
secuencias de baja complejidad que se encuentran altamente repetidas. organizadas en
tandem y dispersas por todo el genoma. Estas secuencias son conocidas como minisatélites
(unidades de repeticion de 9 a 64 pares de bases) y microsatélites (unidades de repeticion

de 1 a 5 pares de bases); se caracterizan por presentar un gran polimorfismo genético, de



ahi que se les denomine Variantes en el Numero de Repetidos en Tandem (VNTR’s) a los
primeros y Repetidos en Tandem Cortos (Short Tandem Repeats, STR) a los Gitimos
(Queller et al., 1993). Los STR o microsatélites (MS) tienen las caracteristicas del marcador
genético ideal debido a que son locus especifico y los alelos son codominantes, pueden ser
medidos con gran exactitud y presentan una gran variacion en las poblaciones. (Queller et
al., 1993). Claramente se ha demostrado la superioridad de los MS como marcadores sobre
los polimorfismos de proteina, debido al mayor nimero de alelos v heterocigocidades..
Aproximadamente se requieren 10 MS para alcanzar una tasa de error medio del 5%
comparado con cerca de 65 marcadores con dos alelos. Asi los MS permiten una
diferenciacién mas clara entre razas relacionadas y un incremento de la exactitud en la
medicidn de las divergencias (Paszek et al., 1998: Blott et al., 1999).

Con la utilizacién de microsatélites se podra establecer, en principio, el grado de
diferenciacién de la poblaciones bovinas locales. Este enfoque serd mas sencillo que el

utilizar polimorfismos bioquimicos y la medicién tendra mayor precision.

1.1. Ganade bovine Criollo en México.

El ganado bovino criollo en México se ha explotado en una gran variedad de sistemas
de produccién tradicionales. A estos animales se les ha exigtdo, en forma consciente o
inconsciente, ciertas cualidades fenotipicas tales como: tolerancia al calor, resistencia al
estiaje o "altas” producciones de leche. Segun Saucedo {1984), el ganado bovino criollo en
México degeneré por efecto de la consanguinidad, grandes sequias, asi como, de
enfermedades y plagas no controladas. Y que “las tnicas cualidades que hacen valioso este
ganado son su rusticidad, sobriedad, aclimatacién al medio y adaptacion a todas las épocas
del afio”, asi como su utilidad como raza materna en los programas de absorcién. El ganado
crioflo es una "poblacion adaptada” a un ambiente dado (Joandet, 1990).

La palabra criollo se utiliza, al menos en México, como sinénimo de animal de baja
calidad, corriente o no mejorado. Fi significado de un animal criolio para los productores
no es el de un animal "hijo de bovinos espafioles”. mas bien, como un animal que naciod en
su explotacion aunque sea de alguna raza reconocida (Ulloa. 1983). Para efectos de este

estudio se considerara como "criollo” a los animales Bos faurus que son descendientes del



ganado que trajeron los espafioles durante la colonia y que en su conformacién no
manifiestan influencia de Bos indicus y de ninguna de las razas Bos faurus reconocidas en
la actualidad.

1.1.1. Caracteristicas. En la Peninsula de Baja California, se les denomina
Chinampo (Rouse. 1977) y en Sonora, se conoce como "frijolillo” por las manchas que
presentan que son similares a cierta variedad de frijol de la regién (De Alba, 1987); en el
estado de Nayarit se le conoce como "corefio” porque este tipo de ganado tienen los
miembros de la etnia Cora (Montafio, 1998). En general, los animales criollos tienen un
mejor comportamienio reproductivo y un comportamiento productivo similar o ligeramente
inferior comparado con los animales de las razas "exéticas” (Joandet, 1990). Estas
comparaciones se han hecho en condiciones extensivas principalmente en Colombia y
Venezuela. Desafortunadamente. en México, los estudios han sido muy limitados; en 1982,
en el Campo Experimental "El Verdinefio" del INIFAP, se conformo un hato de 50 vacas y
10 sementales provenientes de las comunidades localizadas en la Sierra de Nayarit: se
inicié un estudio de cruzamiento dialélico entre un grupo criollo y Guzerat en condiciones
de trdpico seco (Martinez y Montafio, 1992; Montafio, 1998).y Gltimamente se han iniciado
estudios en diferentes grupos de criollos (Rodriguez er al. 1998, Hernandez, 1998) Ahora
bien, se presume que los duefios de los animales criollos han ejercido cierta seleccion de
animales por caracteristicas de tipo y conformacién, y han procurado evitar los
apareamientos endogamicos estrechos entre sus animales.

El patrén de color del ganado criollo es un color completo con tonos que van desde el
amarillo hasta el café obscuro ¢ incluso negro, y también los hay blancos con manchas
negras o rojas (berrendos); el cual es el mas frecuente en los estados del Norte del Pais
(Espinoza, 1998, Fierro y Pdmares, 1998; Rodriguez et al., 1998). Estos animales son
“parectdos” al Retinto, Negro Andaluz y Berrenda (Rouse, 1977).

De Alba (1987) distingue dos tipos de criolios en México los de clima subtropical y
los de la montafa. Los animales de la montafia poseen un pelo més largo que los de las
partes bajas subtropicales.

1.1.2. Origen. Cristdbal Colén trajo los primeros bovinos a la Hispanola (actualmente

Haiti-Rep. Dominicana) en 1493, en su segundo viaje los cuales provenian de Andalucia ¥



de las Islas Canarias. En solo 4 generaciones (1510) se observd un gran crecimiento.
Conforme se iban conquistando nuevos territorios, los colonizadores se asentaban llevando
ganado. Primero fueron las islas de Jamaica y Cuba y luego los continentes (De Alba,
1987).

El pie de cria que arrib6 a las islas caribefias tuvo una variada constituciéon genética.
En la época de la colonia no habia razas reconocidas en Espafia (De Alba. 1987); pero las
reses fueron embarcadas de las provincias de Andalucia y Extremadura (Rouse, 1977),
aunque hay quienes sostienen que hubo importaciones de las costas de Africa, Norte de
Espafia y de los Pirineos (Azuara, 1982, Saucedo, 1984); por otro lado, en las Islas
Canarias, ademas del ganado espafiol, hubo mezclas con bovinos de Portugal v de Africa
(De Alba, 1987).

1.1.3. Desarrollo del ganado criello en Ja Nueva Espafia. Desde hace cast 500 afios
(1521) se inicio la explotacion del ganado bovino en México a raiz de la conquista
espafiola. Posteriormente, en varios puntos de la costa del Golfo y ¢l Caribe hubo
desembarcos provenientes principalmente de la Hispanola vy Cuba, pero algunos venian de
Jamaica y de las Islas Canarias (De Alba, 1987). A partir del afio de 1540 se empezaron a
desarrollar zonas ganaderas en los estados de Zacatecas, Aguascalientes, Guanajuato,
Querétaro, Veracruz y Tabasco. Para 1565 la frontera del ganado era, por la costa del
Pacifico, hasta el norte de Nayarit y, por el Golfo de México, la Huasteca Tamaulipeca; las
Sierra Madre Occidental y Oriental estaban deshabitadas por bovinos, pero por el centro del
pais se extendian por el altiplano (Guanajuato, Querétaro, San Luis Potosi y Zacatecas)
hasta llegar casi a los limites con el estado de Coahuila. El ganado fue introducido a la
Peninsula de Baja California por Loreto en 1697; para 1800 el ganado bovino se encontraba
en todo lo que es el actual territorio Nacional (figura 1.1.) (Rouse, 1977).

No se cuenta con registros del nimero de animales que fueron importados, habia una
disposicién de que por cada mil toneladas de carga, las embarcaciones podrian llevar 20
vacas y terneras, entre otros animales (Saucedo, 1984). Por la abundancia de pastos. el
crecimiento de la poblacion bovina fue extraordinario y se reporta que, en sélo 79 afios
después de la primera introduccién. en una sola hacienda se herraron 30.000 becerros (De

Alba, 1987).



Figura I 1. Expansion de la ganaderia bovin
(modificado de Rouse, 1977)

&

en México durante ia época colonial
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En la Colonia, Ia ganaderia bovina estaba fuertemente relacionada cop la mineria, ya
que se demandaba cueros y cebo (Espin y de Leonardo, 1978, Garcia, 1999) En e siglo
XVI hubo un gran auge de esta Jactividad, pero con la decadencia ya en el siglo XVII, hubo
en algunas provincias grandes matanzas indiscriminadas de animales por la baja demanda
de carne (Espin y de Leonardo, 1978)

1.1.4. México Independiente. Una vez consumada la Independencia, ia inestabilidad
politica existente en el pais, guerras internas Y contra extranjeros, propiciaron e
estancamiento de fa actividad ganadera y en general Ia de toda la nacion (de Ia Mora, 1989).
En el norte del territorio mexicano, la actividad estaba ep decremento tanto por la falta de
atencion por parte del gobierno central como por los constantes abigeatos cometidos por los
apaches. La actividad ganadera se incrementd por la década de los 70 del siglo XIX debido
4 que los robos de ganado disminuyeron debido a la cas; exterminacién de los apaches por
parte del gobierno estadounidense, ademds, por los cambios hechos por el presidente

Porfirio Diaz, la frontera americana se abrid aj comercio del ganado Ep 1884, se



importaron cebis y al cruzarse con el ganado criollo dio origen a los animales denominados
"Braminos” en el norte y centro de la republica (Vizcarra, 1963); por esos afos se
importaron los primeros animales Holstein v Hereford. De las estadisticas disponibles se
menciona que en el afio de 1878 el inventario nacional era de un millén de cabezas y para
1907 el conteo fue de aproximadamente 12 millones de animales.

La Revolucion Mexicana (1910) tuvo un gran impacto negativo en la actividad
ganadera. porque las reses eran utilizadas para alimentar a los grupos armados y para
cambiarlos por armas. El primer recuento hecho después de la revolucion mexicana (1925),
fue de alrededor de 3 millones de bovinos (UNAM, 1990); v de acuerdo al Primer Censo
Agropecuario. en 1930. existian un poco més de 10 millones de cabezas (Vizcarra, 1963;
Saucedo, 1984), de las cuales el 31.8% eran vacas “corrientes” y el 3.8% de vacas “finas”
(Saucedo, 1984). . Fue sélo hasta hace 126 afios cuando se inicié la introduccién de ganado
de razas definidas. pero, fue a partir de 1930 cuando se realizaron grandes importaciones de
cebus, Holstein y demds razas bovinas (Vizearra, 1963; Mondragon y Ulloa, 1990). A partir
de esa década el numero de bovinos nativos ha estado descendiendo.

Otro de los cuellos de boteila de la poblacién ganadera criolla fue la campafia
sanitaria de la Fiebre Aftosa, en la cual fueron sacrificados un gran nimero de animales
(millon de cabezas). En la década de los ochentas del siglo XX, el gobierno mexicano
implementé un programa de rescate genético del ganado criollo, en el cual se conformaron
varios hatos (Azuara, 1982); pero, desafortunadamente se utilizaron sementales de la razas
Aubrach y Salers. por el color de la capa que es parecido al criollo. Pero las autoridades de
ese entonces perdieron interes por la conservacién del recurso genético y el programa
desapareci6; en su lugar fueron implementados programas de canje de toros criollos por
sementales de raza pura.

El ganado criollo que actualmente existe en México, no ha recibido nuevas
importaciones de ganado espafiol por practicamente 200 afios; esto fue debido a las
politicas que debieron de suceder tanto en Espaia como en México durante el periodo
posterior a la independencia. Este aislamiento genético del ganado nativo mexicano, se

traduce en 30 a 40 generaciones. Aunque existe la posibilidad de que en fas regiones mas



naccesibles del territorio nacional el aislamiento puede ser aun mayor Estas barreras
topograficas han permitido la conservacion del ganado criollo

1.1.3. Situacién actual del ganado criollo. El hato bovino nacional se compone de
aproximadamente 31 millones de cabezas (SAGAR, 1997) No se cuenta con datos
confiables en cuanto al nimero de animales por grupo genético. Hay relativamente un
pequenic porcentaje de ellos que son considerados de raza pura, y el resto se le ha
denominado corriente.

Muchos de estos animales son denominados "corrientes" o "criollos”, sin embargo, Ia
gran mayoria de estos animales tienen encaste de Holstein, Pardo Suizo o estin
"acebuzados" Y realmente, son'pocos los animales que se parecen a los grupos de animales
que originaimente trajeron los espafioles a México.

El ganado criollo existe en las regiones mas inaccesibles del pais (figura 1.2.), las
cuales se limita, principalmente, a la Sierra Madre Occidental, los estados de la republica
donde se puede localizar ganado criollo son Sonora, Chihuahua, Sinaloa, Durango, Nayarit,
Jalisco, Zacatecas, Michoacan, Guerrero, Oaxaca, Puebla, Veracruz, Tabasco, Chiapas y
Baja California Sur (Rouse, 1977; De Alba, 1987; Murphey ef af, 1981 Rios y Rodriguez,
1998). Estos animales generalmente pertenecen a campesinos de muy bajos recursos
economicos. sin embargo, existen ganaderos en el estado de Chihuahua y Tamaulipas que
explotan al ganado criollo con el objeto de producir animales de diversion para su
exportacion a los Estados Unidos de América.

El gobierno mexicano a través del Instituto Nacional de Investigaciones Forestales,
Agricolas y Pecuarias (INIFAP), tiene un pequefio nacleo de vacas criollas provenientes de
las zonas montafosas del estado de Nayarit , el cual fue formado hace aproximadamente 20
anos.

1.1.6. Bovinoes de raza pura,

Actualmente hay un poco maés de 30 razas de origen europeo y asiatico A
continuacion se describen aquellas razas que fueron incluidas en este estudio

1.1.6.1. Razas cebuinas. Existen 7 razas que se explotan principalmente en las zonas
tropicales de Meéxico Indubrasil, Brahman, Gir, Nellore y Guzerat: y en las (ltimas dos

decadas se ha importado animales Red Sindhi y Sahiwal



Figura 1 2 Localizacion actual del ganado bovino criollo en México.

1.1.6.1.1. Guzerat. Es originario del territorio de Kankrej en Gujara en la India Se
caracteriza por tener cuernos en forma de lira; su color varia del cenizo claro a CEntzo
obscuro. En la India se le nombra Kankrej y se le clasifica junto con el Tharparker (Gasque,
1993). Esta raza es traida a América por los portugueses vy es en Brasit donde se le
denomina Guzerat. En 1923, se importaron los primeros Guzerat y Nellore a México; pero
a partir de 1930. se realizaron importaciones masivas que incluyeron las otras razas
cebuinas (Vizcarra, 1963; Alves, 1991).

Los animales Guzerat que se incluyeron en el estudio son del Campo Experimental
(C.E) "El Verdinefio" del INIFAP. Durante los dGltimos 30 afios se han comprado
sementales y semen de toros provenientes de otros criadores mexicanos. Actualmente
existen muy pocos criadores de Guzerat con una poblacion de 1500 animales de registro
repartidos en 15 hatos (SAGAR, 2000),

1.1.6.1.2. Brahmar. Esta raza, junto con la IndoBrasil, se consideran COmMO una razas

“sintéticas” debido a que se originaron por el cruzamiento de varias razas. El origen del



Brahman fue en Texas, EUA. y se conformé con las cruzas de las razas Guzerat, Nellore,
Krishna Valley, Gir, Red Sindi e Indubrasil, los cuales fueron traidos de la India v Brasil en
cruzamiento absorbentes con Shorthorn, Hereford y Longhorn (Vizcarra, 1963; Alves,
1991). Antes de 1980. en Estados Unidos se conocia como "Brahman" a cualquier animal
que tuviera joroba y orejas largas (cebuinos) Y son los criadores mexicanos los que
definieron las caracteristicas de tipo que los distinguen de las demas razas cebuinas. El
libro de registro se abrid en 1924 (Vasquez, 1973). Actualmente es una de las razas
cebumnas mas populares de Meéxico por su velocidad de crecimiento, atribuible a un
porcentaje no determinado de genes de origen europeo Existen un poco mas de 28 mil
machos y 33 mil hembras de registro en un namero no determinado de hatos (SAGAR,
2000).

1.1.6.2. Razas de origen europeo De las razas que provienen de la Gran Bretafia vy
las islas del Canal que hay en México, estan el Hereford, Angus y Jersey, aunque se pueden
encontrar animales Guersey y Ayrshire. De Francia estan el Charolais, Limousin, Main
Anju, Salers y en menor namero la Blonde d'Aquitaine De Italia hay algunos hatos de
Chianina, Marchigiana, Romagnola y Piamontesa. De Europa Central estin Holstein,
Simmental y Suizo Pardo, que son las razas mas populares en México, y en los tltimos
anos se ha importado Belgian Blue De Estados Unidos se desarrollaron las razas sintéticas,
como el Santa Gertrudis, Beefmaster, Brangus, Simbrah vy, en México, fue desarrollado ei
Tropicarne.

En este estudio se incluyd una raza especializada en produccion de carne, Hereford, la
cual ademas fue la primera en ser introducida en el Norte del Pais y por lo tanto, sus genes
pueden estar diluidos con la actual poblacion de criollos; tambien se incluyeron dos razas
especializadas en la produccién de Leche con caracteristicas productivas diferentes
Holstein y Suizo Pardo, la primera ampliamente utilizada en todo el Pais y la segunda usada
principalmente en zonas tropicales en cruza

1.1.6.2.1. Hereford Esta raza se formé en los valles del condado que le dio su
nombre en Inglaterra (Gasque, 1993). Aunque esta raza se inicio formalmente en 1846
(Vasquez, 1973) se sabe que sus origenes se remontan desde hace 250 afios (Gasque, 1993)

Es una de las razas especializadas de carne mas populares en los Estados Unidos Las



primeras importaciones de Hereford a México fueron en el ultimo cuarto del siglo XIX y en
los ultimos 70 afios ha habido un flujo continuec tanto de Estados Unidos como del Canadé.
Se estima que en 1960. habia en el norte del pais “3.5 millones de cabezas mas o menos
puros” (Saucedo, 1984). Sin embargo, como animales registrados hay 326 machos v 652
hembras.

1.1.6.2.2. Suizo Parde Se le reconoce como raza en 1911 (Vasquez, 1993).
Originaria de los Alpes suizos, toma diferentes nombres de acuerdo al pais en donde se
explote. En Europa es utilizada como animal de doble proposito, mientras que EUA la
presion de seleccion fue dirigida a la produccion de leche. En México se reconocen dos
variedades: el Suizo Americano, que se utiliza en los establos lecheros; y el Suizo Europeo,
que se explota en sistemas de doble propésito en el trépico mexicano, principalmente como
Fi.

1.1.6.2.3. Holstein. Es la raza especializada en la produccién de leche mas difundida
en el mundo. Es originaria de Holanda en las provincias de North Holland y West
Friesland; y su libro de registro se inicio en 1873 (Vasquez, 1973). Aunque los primeros
animales de esta raza ingresaron al pais durante el porfiriato, fue a partir del triunfo de la
Revolucion Mexicana cuando se auspicio la importacién de estos animales, lograndose un
gran apoyo a finales de los afios treinta (Saucedo, 1984). Al principio las importaciones
fueron directamente de Holanda, perc por cuestiones sanitarias, tanto animales como semen
han sido americanos y canadienses. Un gran porcentaje de animales importados son

"grade", pero el semen proviene de animales de registro.
g 23

1.1.6.3. Otros grupos genétices de origen espafiol.

1.1.6.3.1. El ganado de Lidia. Este tipo de ganado fue llevado de Africa a Espafia
por los moros (Rouse, 1977), pero, también los Celtas llevaron otro tipo de animales al
Norte en Navarra (Mendieta y Miguel, 1996). Este ganado fue seleccionado para conservar
su instinto de embestir y fue traido al continente americano (Nueva Espaiia) por los
espafioles por la costumbre de la Fiesta brava

Segin Saucedo (1984), én 1522 se impdrtamn 24 reses bravas provenientes de

Navarra; pero otro reporte indica que fue en 1552 cuando se traen a la Nueva Espafia los
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primeros gjemplares (Vasquez, 1973) con 12 pares de sementales y vacas de la region de
Navarra por Juan Gutiérrez Altamirano, primo de Hernan Cortés, fundando asi, en Atenco,
la primera ganaderia de este tipo en Mexico. Esta ganaderia fue la Unica que tuvo ganado
de Lidia durante la existencia de la Nueva Espafla. Por lo que la mayoria de los animales
fidiados eran criollos. Durante la época posterior a la independencia (1821-1886) existian
ademas de Atenco otras tres ganaderias con animales de origen Navarro, Andaluz y
Castellano.

Las Ganaderias de Lidia en México tienen animales cuyos origenes fueron de 5
lineas: Andaluza-Vistahermosa, Andaluza-Vasquefia, Castellana, Navarra y Mestiza. A
partir de 1887 se empiezan a importar sementales de Espafia y algunas vacas Miura (linea
Mestiza). Pero de 1905 a 1937 se importaron entre 130 a 140 vacas que fueron a 7
ganaderias en la que sobresale la Punta con 70 vacas de origen Andaluz Y fue en 1945
cuando se hicieron las Gltimas importaciones de sementales

Las ganaderias de reses bravas proceden de 4 nucieos basicos que han dado origen a
las demas explotaciones. En 1945 habia 60 ganaderias y para 1995 aumento a 285
(Mendieta y Miguel, 1996). La explotacidon més pequefla es de 20 a 25 vacas con un
semental (Ulloa, 1985).

1.1.6.3.2. Criollo Lechero Centroamericano. Este tipo de animales se cria en la
region de Rivas en Nicaragua y en el 4rea del Rio Limén en Venezuela (De Alba, 1987).
Los primeros animales de estas regiones provenian de la Nueva Espafia, de una expedicion
que sali¢ en 1524 de lo que actualmente es el Puerto de Veracruz, México; y por otro lado,
hubo un desembarco en Panamé en 1510 de animales que provenian de Jamaica y de ahi a
Nicaragua. A Venezuela llegarén de Espafia en 1524, pero también de Puerto Rico v de
Panam& (Rousse, 1977). En Turrialba, Costa Rica, se formé un hato experimental con
animales de la region de Rivas y la region Choluteca en Honduras. En México fueron
importadas 18 vacas del hato formado por Joaquin Reyna (Nicaragua) vy dos toros del hato
de Turrialba, los cuales fueron llevados al Rancho "El Apuro" cerca de Tampico en 1964,
(De Alba y Kennedy, 1994). Posteriormente, se han hecho mas importaciones

conforméndose hatos en el estado de Veracruz y Chiapas
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1.2. Polimorfismo Genético a nivel de ADN

1.2.1. Estructura genémica del bevino. El genoma bovino mide 2464 CentiMorgans
(Bishop et al., 1994), del cual del 10 al 15% o constituye el ADN que codifica para algin
polipéptido (genes) y el resto es material clasificado como intrones, pseudogenes y
secuencias repetidas (Singer v Berg, 1991); este ADN ha sido nombrado como egoista,
basura, parasito o extra. EI ADN repetido puede encontrarse en dos patrones: como copias
dispersas en todo el genoma o las copias pueden estar en tandem (Bruford y Wayne, 1993;
Studer y Epplen. 1990; Ramel, 1997).

El ADN repetido en tandem se ha clasificado en Repetidos en Tandem de Numero
Variable (Variable Numbers of Tandem Repeats, VNTR) vy repetidos en tandem cortos
(Short Tandem Repeats, STR). Estas secuencias han sido utilizadas como marcadores
genéticos en proyectos gendmicos, medicina forense y estudios evolutivos (Queller ef al.,
1993; Ramel, 1997).

1.2.1.1. Repetidos en Tandem de Namero Variable. Estas exhiben un gran
polimorfismo. Jeffreys ef al. (1985ab) nombraron a estas secuencias como "minisatélites”,
las cuales son muy ricas en citocina y guanina (62%); la mayoria de los VNTR presentan
unidades de repeticion de 9 a 30 pares de bases (pb), pero algunos Ilegan a 100 pb
(Edwards et al, 1992; Ramel, 1997), y llegan a extenderse a 50 kilobases (Bruford y
Wayne, 1993). Los minisatélites se encuentran altamente conservados en la evolucién y han
sido detectado en un gran nimero de especies animales (Shin ef al., 1985; Vassart ef al.,
1987; Georges et al., 1988; Ramel, 1997).

La primera de estas regiones hipervariables fue identificada por Wytman y White
(Cawood, 1989). Posteriormente, Jeffreys et al. (1985a) encontraron, dentro del gen de la
mioglobulina humana una secuencia repetida de 33 pares de bases. También se han
encontrado regiones hipervariables cerca de las regiones de codificacion de los genes de la
insulina, o globulina humana, apoliproteina B (Buitkamp et a/., 1991), asi como, en un
segmento del genoma del bacteriofago M13 (Georges et al, 1988). Se ha estimado en
humanos que su numero puede llegar hasta 1500 VNTR's (Ramel, 1997).

Jeffreys er al. (1985a) utilizaron secuencias de polinucledtidos derivadas de ia

encontrada en la mioglobuiina (llamadas 33.5, 33.6 v 33.15), las cuales, al emplearlas como
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sondas, mostraron patrones de hibridacion especificos a los individuos, por lo que le
llamaron "DNA fingerprinting” (huellas genéticas). Con un sélo experimento se pueden
visualizar simultaneamente muchos loci y sus respectivos alelos (Lynch, 1988).

Los VNTR presentan una gran diversidad genetica reportandose valores de
heterocigocidad mayores del 90%; y su tasa de mutacién tan alta como 5 x 107 (Bruford v
Wayne, 1993; Queller e al, 1993). Los Minisatélites se localizan principalmente en las
regiones subteloméricas y se les ha asociado con puntos de entrecruzamiento de cromatidas
durante Ja meiosis (Ramel, 1997). Por su distribucién asimétrica en el genoma, su baja
frecuencia y por la dificultad de la determinacion de alelos en los esquemas de hibridacién
tipo Southern, no son ttiles en estudios poblacionales, mapeo genético y en la
identificacién de individuos (Edwards et al, 1992; Queller et al., 1993; Ramel, 1997).

1.2.1.2. Repetidos en Tandem Cortes. Otra familia de secuencia de clementos
hipervariable comprende secuencias cortas entre | v 6 pares de bases, llamados secuencias
simples repetidas en tindem, repetidos en tandem cortos (STR) ¢ "microsatélites” (Edwards
et al, 1992; Bruford y Wayne, 1993; Queller ef al,, 1993; Ramel, 1997). Estas secuencias
fueron identificadas primeramente en el ADN del rARN murino en 1980 (Studer y Epplen,
1990). Basandose en su secuencia existen varias familias de MS, entre las que se
encuentran: (A/T)n, (CA/GT)n, (TC/AG)n, (CAC/GTG)n y (GATA/CGAT)n , entre otras,
donde n es el niimero de repeticiones y pueden tener de 12 a 35 repeticiones (Studer y
Epplen, 1990; Weber, 1990; Edwards ef al, 1992; Bruford y Wayne, 1993; Stalling, 1995;
Ramel, 1997).

Los MS se extienden por regiones de menos de 200 bases, pero en ocasiones alcanzan
varias kilobases. Se observan en las vecindades de los genes y en los intrones (Studer y
Epplen, 1990; Stalling, 1995). Aunque se ha sugerido que los MS (CT)n puedan ser sitios
de anclaje de proteinas nucleares especificas, no ha habido evidencia de que jueguen un
papel funcional significativo (Stalling, 1995). Sin embargo, la acumulacién de repetidos
puede incrementar el riesgo de recombinaciones homoélogas entre segmentos y producir
translocaciones, pérdidas e inversiones. Los trinucleotidos ricos en GC y CA exhiben una
alta inestabilidad sobre todo cuando el alelo es grande. que en X-fragil en humanos es de 70

repetidos (Ramel, 1997).



Los repetidos de dinucleotidos, principalmente (CA)n, se encuentran dispersos en
todo ¢l genoma y se estima que puede haber alrededor de 35 000 secuencias con 12 6 mas
repetidos, con un espaciamiento de 30 Kb en promedio, y menos frecuente (100 Kb} con
secuencias mas complejas (Valdes er af, 1993; Ramel, 1997). Para identificar los MS se
hace por clonacién-tamizado-secuenciacion o revisando las bases de datos de secuencias ya
reportados (Bruford y Wayne, 1993; Queller ez al., 1993).

El nivel de conservacion de los repetidos (CT)n en sitios idénticos en secuencias
ortblogas en genomas de mamiferos distantes es del 28% comparado con el 30% para
arreglos AC; y en especies cercanas el nivel de conservacion es mayor (Bruford y Wayne,
1993; Stallings, 1995). De ahi que para los estudios de diversidad genética (DaDiS)
propuesta por la FAQO, se ha podido recomendar MS que puedan ser amplificados, con los
mismos iniciadores, en varias especies por ejemplo: bovinos, ovinos y caprinos (Barker,
1994).

Weber (1990) clasificé las secuencias de dinucleotidos CA en cuatro categorias:
secuencias de repetidos perfectos, son secuencias de CA sin interrupcion y sin otras
secuencias de repetidos adyacentes; repetidos imperfectos, son dos o mas secuencias
ininterrumpidas separadas por al menos 3 bases no repetidas; y secuencias compuestas, son
secuencias de repetidos que estdn separadas cuando menos de 3 bases no repetidas de otra
secuencia distinta a CA, y puede ser perfecta o imperfecta, de acuerdo al estatus del blogue
de (CA). ‘

Se considera que el Contenido de Informacion Polimérfica (PIC) se incrementa con el
tamafio o niimero de repetidos (Weber, 1990); sin embargo, Valdes et al. (1993) estudiaron
108 MS en humanos y no encontraron correlacion entre el mimero de alelos y el tamaiio
promedio de los alelos.

La tasa de mutacion de los microsatélites es de 10 a 5x10® (Bruford y Wayne, 1993)
y se observa una mayor tasa en lo dinucleotidos (Valdes et al., 1993). Se proponen dos
mecanismos en la generacion de nuevos alelos: el intercambio desigual en la meiosis v el
dislocamiento o deslizamiento de la polimerasa en-la replicacién (Bruford y Wayne, 1993;
Valdes e al, 1993). Por otro lado, se han detectado nuevos alelos con longitudes que no

son multiplos del repetido, y se debe a la insercién o pérdida de una base en las secuencias
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adyacentes a los repetidos (Clemens ef al, 1991); sin embargo, si las pérdidas de
nucleotidos se dan en la zona de los iniciadores, no habrd ningin amplificado
produciendose un alelo "nulo” el cual es dificil de detectar ¥ puede dar como resultado una
deficiencia de heterocigotos al ser genotipificados como homocigotos (Bruford y Wayne,
1993).

Los MS pueden ser amplificados de muestras tomadas por técnicas no invasivas e
incluso en muestras degradadas, de ahi que son considerados de gran utilidad en estudios
poblacionales, de ligamiento, de identificacion de individuos y deteccidn de enfermedades
(Edwards er ol , 1992: Bruford y Wayne, 1993; Queller er al,, 1993: Barker, 1994; Clemens
etal., 1991; Bowcock ef al., 1994). Actualmente estan reportados 2785 de estos marcadores
en bovinos (Barendse ef al., 1994; Eggen and Fries; 1995; Eggen and Weiss 1998).

Los MS tienen las caracteristicas del marcador genético ideal debido a que los alelos
son codominantes, medidos con gran exactitud ¥ con una gran variacion. (Queller et al.
1993). Claramente se ha demostrado la superioridad de Jos MS como marcadores sobre los
polimorfismos de proteina, debido al mayor mimero de alelos y heterocigocidades.
Aproximadamente se requieren 10 MS para alcanzar una tasa de error medio del 5%
comparado con cerca de 65 marcadores con dos alelos. Con el uso de los MS permite una
diferenciacion mds clara entre razas relacionadas y un incremento de la exactitud de la
medicién de las divergencias (Paszek et al | 1998; Blott ef al, 1999).

1.2.2. Mutacién. Es el cambio en la secuencia de ADN que es debido a errores en la
duplicacion o falla en la reparacién del material genético. Los cambios se deben a la
perdida o insercion de uno o mas nucleotidos y la sustitucién de un nucleotido por otro,
denominadas transiciones y transversiones. Las transiciones es la sustitucion de una purina
( adenina o guanina) por otra purina ¢ la sustitucién de una pirimidina ( timina y citocina)
por otra pirimidina; mientras que la transversién incluye los otros tipos de sustitucion
nucleotidica La sustitucién es el tipo de mutacién mas frecuente. Sin embargo, la tasa
relativa de mutacion en los cambios transicionales es mucho mis alta {59.3%) que la
esperada (33.3%). Si bien los 8 tipos de cambios transversionales ocurren MA4s 0 menoes con

la misma frecuencia, los cambios de G — T y de C = A son los mas comunes
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1.2.2.1. Modelo de Mutacién Infinito. Este modelo propuesto por Kimura, consiste
en que la formacion de un nuevo alelo es siempre diferente de los existentes en la poblacion
y no esta condicionada al gen original (Takesaki y Nei, 1996). El patrén de mutacién de los
genes que son tipificados por métodos inmunoldgicos v los VNTR se ajustan bien a este
modelo (Bruford y Wayne, 1993, Valdes er al,, 1993).

1.2.2.2, Modelo de Mutacién por pasos o Stepwise. Este modelo fue propuesto por
Otha y Kimura siguiendo la sugerencia hecha por Bulmer en 1971 al observar que muchos
loci de proteinas observadas en electroforesis se distinguia un alelo més frecuente con
movilidad intermedia y varios alelos menos frecuentes con movilidades distribuidas mas o
menos en forma simétrica con respecto al alelo comtn. El modelo supone que existe una
poblacién de N individuos diploides con locus autosomal cuyos alelos se distinguen por un
entero, i, que indica el nimero de unidades repetidas. En cada generacion, un alelo puede
mutar a otra clasc al¢lica. En el caso mas simple, el modelo de un paso, se supone que i
puede incrementar o decrecer por uno con probabilidad de u/2 por generacién; en el modelo
de dos pasos, / se incrementa o reduce por 2 con probabilidad v/2 (Valdes et al, 1993,
Takesaki y Nei, 1996)). Basandose en este modelo, se han llevado a cabo diversos estudios
para comprobar ei ajuste; se ha encontrado que el modelo de mutacion "Stepwise" o por
pasos se ajusta mejor en repetidos de 3-5 bases seguido por los de dos (Bruford y Wayne,
1993, Valdes ef al., 1993; Golstein ef al., 1995; MacHugh, 1996).

1.3. Diversidad Genética. ‘

El estudio genético de poblaciones se basa en conocer la variacion genética dentro y
entre poblaciones. Hay cuatro medidas de variacion genética que han sido utilizadas:
niumero de alelos, nimero de loci polimdrficos, heterocigocidad y, Gltimamente para el caso
de MS, la varianza en ¢l nimero de repeticiones (Nei, 1987; Metter et al., 1988; Hanslik ef
al,. 2000).

1.3.1. Diversidad Genética intrapoblacional. Una medida de variacién que ha sido
usada es la proporcion de loci polimérficos. Arbitrariamente se dice que un locus es
polimérfico cuando la frecuencia del alelo mas comun es igual o menor a 0.95 ¢ 0.99
(Falconer,1981; Nei, 1987; Mettler ef al, 1988). Esto no es aplicable si el tamafio de la

muestra no es grande n<50 {Nei, 1987). Crow y Kimura (1970) proponen como medida de
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diversidad genética al nimero efectivo de alelos (n,) y representa al ntimero de alelos que
realmente contribuyen a la heterocigocidad. En el caso de polimorfismo bioquimicos, el
valor de n. generalmente es ménor a 2, ya que la mayoria de los loci presentan 2 alelos. En
cambio los MS el valor es mayor de dos.

La heterocigocidad promedio o diversidad geneética es una mejor medida ya que no

depende de la definicién de polimorfismo y esta definida en términos de frecuencia génica
(Nei, 1987). La definicién es:

>

m

2: 2
z:]._ X[
=1

donde m es el numero de alelos y x es la frecuencia del i-ésimo alelo. Hay que notar que la

heterocigocidad es 1 - 1/ n,

Cuando el tamafio de la muestra es pequefia (n < 50), un estimador insesgado de h es

i=1

- CR
h=2n 1—Zx3J (2n-1)

(Nei, 1987).

Cuando el estudio involucra varios loci, se obtiene una diversidad genética promedio
(12) de la siguiente manera:

gLy i
Is

=1

J

~

donde r es el nimero de loci.

La varianza muestral de A se obtiene

VIE)=V(h)/r
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donde

1.3.2. Diversidad Genética entre poblaciones.

1.3.2.1. Diferenciacién de peblaciones. Una poblacion "grande” es una condicién
tedrica que se establece para poder derivar los cambios en las frecuencias génicas en
condiciones reales. La diferenciacion entre poblaciones es el resultado de varias
combinaciones de fuerzas que cambian las frecuencias como son: Seleccion ya sea natural
o artificial, Migracion, Deriva Génica y Mutacién

Una poblacién genética es un grupo espacio-temporal de individuos que se
entrecruzan. Las pobiaciones de animales (plantas) silvestres ocupan una determinada
superficie limitada por barreras geogréaficas como rios, montafias, ctc.. las cuales son
llamadas poblaciones mendelianas locales o demes o simpétricas. (Mettler ef ol 1988).
Pero, cuando animales de la misma especie estan geograficamente aislados y, ademas,
sujetos a diferentes presiones de seleccion resultado de la adaptacién a los diversos
ambientes, llegan a constituir poblaciones llamadas alopatricas. Una raza es una poblacién
alopatrica con diferencias suficientes que la distinguen de otra. El caso extremos en la
diferenciacion es la especiacion alopatrica. ‘

Cuando se tienen varias poblaciones simpatricas, y estas son pequefias, se presentan
fluctuaciones aleatorias de las frecuencias alélicas debidas a un proceso de muestreo en un
pequefio grupo aislado de animales; a esto se le conoce como Deriva Génica. En el modelo
de una poblacién grande, de N individuos, que se divide en unidades pequeiias
(subpoblaciones) se observan cambios al azar de las frecuencias génicas en cada una de
ellas. La magnitud y la direccién de los cambios no se pueden predecir. A través del
tiempo, dentro de cada subpoblacion los alelos se fijaran o perderan, pero, en la poblacion
total, las frecuencias alélicas promedio tenderan a ser igual a las frecuencias en la poblacion

original. La varianza dentro de cada unidad se reducira de generacion en generacion, pero,
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la varianza entre subpoblaciones se incrementarda comoforme pasa el tiempo. Esta
variabilidad se cuantifica con la varianza de Wahlund

La varianza de Wahlund (Vy) en el caso de un locus con dos alelos, con frecuencia

génica x| y X, respectivamente; con s subpoblaciones,

S
—\2 ——
Vi :Zwk(xk"x) XX,
k=1
Donde wy es el tamafio relativo de la k-ésima subpoblacién. Vi es una medida de la
desviacion de la panmixia y es idéntico al coeficiente de endogamia o consanguinidad (F).
Wahlund, en 1927, observé un incremento de los homocigotos que al esperado en el caso
del equilibrio de Hardy-Wienberg, al considerar todas las lineas juntas (Spiess,1980; Nei,
1987).

La subdivision de la poblacién de ganado bovino se ha hecho artificialmente con Ja
creacién de Libros de Registro conformandose las razas. Una raza, a su vez, puede estar
constituida por varias unidades reproductoras o lineas (subpoblaciones) que son generadas
por barreras geograficas o artificiales. Por otro lado, en el caso de poblaciones de animales
no clasificados como raza, como el caso del ganado criollo, la subdivisién ha sido por
barreras geograficas (montafias, rios, etc.) o aislamiento por distancia.

El apareamiento entre animales dentro de grupos pequenios, aunque sea aleatorio,
necesariamente conducird a progenie con un cierto gfado de consanguinidad. Las
poblaciones pequefias evolucionan rapidamente porque la deriva genética vy la
consanguinidad pueden magnificar rdpidamente los efectos de la seleccidn y el
establecimiento de nuevos genotipos producidos por recombinacién (Mettler et al., 1988).

Sewall Wright propuso unos indices de fijacion, también llamados Estadisticas F, los
cuales son: Fiy, Fis, Fsr. para estudiar la estructura de las poblaciones.

S1 S es una subpoblacién derivada por aislamiento de un niimero finito de individuos
(I) de una gran poblacién total T.

Fyr es la consanguinidad total de la poblacién; Fig es el grado de endogamia relativo a

la subpoblacion, es la endogamia difusa y es la probabilidad de que dos genes vengan de un
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ancestro comin conocido en la poblacién; y Fsr es la probabilidad de que st 2 genes son
aleatoriamente escogidos dentro de la subpoblacién, sean idénticos por algunz relacidon
remota, Fgy es una medida del grado de diferenciacion de subpoblaciones y es igual a la
varianza de Walhund (Crow y Kimura, 1970; Falconer, 1981; Spiess, 1983; Nei, 1987)

Nei (1987) demostrd que todos los indices de fijacion pueden ser definidos usando las
heterocigocidades observadas (ho)y esperadas (hs)en la poblacion estudiada. De tal forma

que la heterocigocidad observada, cuando hay s subpoblaciones y se estudia un locus, es

hy=1-33 %, /s
k

=1 ;=1
donde X, es la frecuencia observada del homocigoto de i-ésimo alelo en la k-esima

subpoblacion. La heterocigocidad esperada es

- 7 2 ho
hy=——11- xp [s |~—
s 5—1{ ;(“ "’/] 2?5}
y 7 es la media arménica del ndmero de individuos en la k-ésima subpoblacién; v,

5T=1~z{th/sj N
n

s 20s
De modo que los indices de fijacion se calculan como:
FIS = 1*}}0//55 ;
ﬁIT = 1_’7;9/’7:’ 4

B, =1-A/h

Los indices de fijacion se relacionan con la siguiente formula:

. I=Frr =(1- Fis )(1- Fs1).
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La magnitud relativa de diferenciacion genética entre poblaciones se mide con

Gy =Dy 1 by

donde

A ~

Dy = hy -~ h,
y constituye la diversidad genética promedio entre subpoblaciones.

1.4. Distancia Genética.

La Distancia Genética es la magnitud de las diferencias genéticas 0 gendmicas entre
poblaciones y que es medida con alguna cantidad numérica. El numero de sustituciones
nucleotidicas por sitio o el mimero de sustituciones génicas por locus es una medida de
distancia genética (Nei, 1987)

El concepto de distancia genética fue usado primeramente por Sanghvi en, 1953; pero
anteriormente ya se habfan propuestos medidas para estudiar la similitud entre poblaciones
como el trabajo de Czekanoswski en 1903 y Pearson en 1516 (Nei, 1987).

En 1948, Fisher introdujo las funciones discriminante para la diferenciacion de razas,
y Witt y Déring en 1955 trataron de diferenciar lineas de Frisonas Alemanas utilizando
mediciones corporales. Pero es a partir de 1957 cuando se empieza a desarrollar lo que se
conoce como Taxonomia Numérica, siendo Sneath y Sokal de los pioneros (Sneath vy Sokal,
1982).

Las distancias genéticas se han desarrollado para clasificar poblaciones y para
estudios evolutivos. Las investigaciones pueden estar al nivel de especies, semiespecies,
subespecies y razas. Una descripeion de raza consiste en la especificacién del color y de
caracteristicas de tipo; las cuales son altamente heredables e independientes a las
influencias ambientales. Sin embargo, es un gran error suponer que las diferencias raciales
estan en esas caracteristicas obvias, cuando existen diferencias en caracteristicas
econdmicas muy importantes. Desgraciadamente, muchas de esas caracteristicas estan

fuertemente influenciadas por el ambiente y tienen una gran. Variancion.
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Una descripcién de razas idealmente consistiria en la caracterizacion y enumeracién
de los genotipos en términos de todas las secuencias de ADN. Cuando tenermos datos
genéticos de varias poblaciones, es natural preguntar: ;Qué tan similares son estas
poblaciones?

Se han propuesto muchas medidas de distancia para clasificar poblaciones o hacer
estudios evolutivos: se pueden clasificar en distancias geométricas, las basadas en el indice
de fijacién Fst de Wright, las que miden el nimero de sustituciones génicas (significado
biologico), las basadas en la teoria informacional y las basadas en el modelo de mutacién
POT pasos.

1.4.1 Distancias Geométricas. Estas medidas fueron utilizadas primeramente para
caracteres cuantitativos; pero, pueden ser usadas para frecuencias génicas. Es comin tratar
de representar estas diferencias en un espacio  Euclidiano tridimensional o
multidimensional. Para lo cual es necesario que las distancias sean métricas; es decir, que
deben satisfacer 4 axiomas en el conjunto de Unidades Taxondmicas Operativas (UTO).

Sidy es la distancia entre el UTO i y el UTO J, entonces debe de cumplir con:

1.- d, debe ser mayor o igual a 0 y d,=d, = 0.

2-d,=d,

3.- dyes menor o igual a dy + dy (desigualdad del triangulo).

4.- es ultramétrica si d; es menor o igual al max(dy, ).

En 1909, Czekanowki propuso una distancia para caracteres cuantitativos, pero 1til en

las frecuencias génicas. La diferencia media de Czekanowki es:

1 »
C,= Xx—-y
m::l

donde x,y y, son las frecuencias génicas del i-ésimo alelo en un locus de Ia poblacion

Xy lay, respectivamente; y m es el nimero de alelos ( Nei1, 1987). Una version es la

métrica de Manhattan (Sneath y Sokal, 1982; Nei, i987)
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La Distancia Taxonémica o Euclideana representa las poblaciones X y Y en un

espacio m-dimensional y esta dado por :

oni]

(Sneath y Sokal, 1982; Nei, 1987).

DE 2!:1

=1

. . . . Y .
Esta medida tiene el inconveniente de que toma valores entre 0y (2). Rogers (citado

por Nei, 1987) introduce una modificacién a fin de que el limite superior llegue a 1 y

consiste en

1/2
1 nt
{aé S }

Estas distancias no son proporcionales al tiempo evolutivo o ntimero de sustituciones
génicas.

La ampliamente usada Distancia de Mahalonobis en 1936 (citado por Nei, 1987) fue
desarrollada para un analisis cuantitativo multivariado y es la distancia geométrica entre 2
poblaciones representadas en un espacio m-dimensional. La modificacién para datos de
frecuencias génicas consiste en excluir el m-ésimo alelo en cada locus para construir la
matriz de varianzas-covarianzas. (v). La primer distancia fue propuesta por Sanghvi en
1953 (citado por Nei, 1987), que para la situacién de un locus con m alelos, x; v y; son las

frecuencias del i-¢simo alelo de la poblacién X y la Y, respectivamente; y se reduce a:

" He)

2

ﬂ*)’zj
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Posteriormente, en 1968, Balakrishnan y Sanghvi (citados por Nei, 1987) introducen
otra definicién de la matriz v en donde se incluye el tamafio de la muestra; v es llamada B?.

La distancia de Sanghvi toma el valor de 0 cuando ambas poblaciones son idénticas;
pero, cuando no tienen ningun alelo en comin el valor es de 4. Este estadistico depende de
las frecuencias alélicas de las poblaciones comparadas; mientras que B? varia dependiendo
- de que otras poblaciones estan siendo incluidas y, ademas, existe una dependencia con el
tamaiio de la muestra.

Bhattacharyya, en 1946 {citado por Nei, 1987), midi6 la magnitud de diferenciacion
en términos del angulo (8) entre las dos lineas proyectadas del origen a las 2 poblaciones
(X ¥y Y) con m alelos y sobre la superficie de una hiperesfera multidimensional. Debido a

que

Cosf = i(x,y, )”2

=1

Entonces, la medida es

92 — 1 i(x‘ —y:)z

2 1=1 (xr+yr)
Esta medida estd relacionada estrechamente con la distancia de Sanghvi v

corresponde a 1/4 de xz, por lo que toma un valorentre 0 y 1.
Por su parte, Cavalli-Sforza y Edwards (1967) usan la transformacion angular, pero,
proponen como distancia genética entre dos poblaciones como el largo de la cuerda entre

los puntos X y Y sobre la hiperesfera multidimensional. La distancia es

2 i/2
D = —|2(l-cos@
=[5 Jet-coso)
donde mes 3.1416
Sin embargo, Nei (1987) considera que el dividir la longitud de la cuerda entre I1/2
no tiene significado. Y para que la distancia este entre 0 y 1 deberia ser ( 1-6039)”2.

Cuando se tiene r loci v para que el valor de la distancia quede entre 0 y 1, Nei ef al. (1983)

proponen lo siguiente:

¥ m,
Dy=> 1= Jxpyip 17
k=10 i=1
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La relacion de D¢ con el tiempo evolutivo no es lineal; asi mismo. como D4 alcanza
un valor maximo de 1. se relaciona en forma no lineal con el nimero de substituciones
génicas, pero cuando Dy es pequefia ésta se incrementa mas o menos en forma lineal. En
estudios de simulacién en proteinas y microsatélites se ha encontrado que Dy recupera con
mayor probabilidad la verdadera topologia de un arbol filogenético Nei et ai., 1983;
Takesaki'y Nei., 1996)

1.4.2. Medidas de Distancia basadas en el indice de Wrigth Fst. Sewall Wright
propuso como medida de la diferenciacion poblacional los indices de fijacion (Fsr). En el
caso que se tiene una poblacion original, la cual se divide en un gran nimero de demes y
que a traves del tiempo (t) en ausencia de migracion, mutacion y seleccion, y que ademas,
el tamafio de cada subpoblacién permanece constante (N} en apareamiento aleatorio. Fgp

esta definido como:

2N
ST — x’e .

F

donde ¢ es la base del logaritmo natural.
El indice Fsr no es una medida de distancia genética ya que esta definido para
muchas poblaciones. Aunque se puede definir para 2 poblaciones, tiene algunos problemas.
Latter propone un estimador de Fst para dos poblaciones con alelos multiples (Nei, 1987).

El valor de la medida va de 0 a 2 y es el siguiente:

k
[1 i Zk‘,mm J

donde r es el nimero de loci, my es el riimero de alelos en el k-ésimo locus, x,;. y i es la
frecuencia del i-ésimo alelo del k-ésimo Iocus en la poblacién X v Y, respectivamente.
Cavalli-Sforza (1969) relaciond la transformacién angular de Bhattacharyya con Fgp

¥ propuso como medida de distancia genética

1y =41 =Cos@)/(m—1)
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donde

Esta medida varia de 0 a 4 y su relacidn con el tiempo es aproximadamente lineal

Cosf = i(x,yl )”2

1=1

cuando el periodo evolutivo es corto (Nei, 1987).

1.4.3. Medidas con significade biolégico. Cuando se comparan 2 secuencias
homélogas de organismos distantamente relacionados, el efecto del polimorfismo dentro de
poblaciones no se toma en cuenta al estimar el mimero de sustituciones de nucleotidos o de
aminoacidos. Sin embargo, cuando las diferencias genéticas entre poblaciones muy
relacionadas, el nimero de sustituciones por sitio de codén es muy pequefio en estos casos.
Por lo que es necesario examinar un gran namero promedio de diferencias de codones entre
y dentro de poblaciones. Ante la imposibilidad de secuenciar muchos genes, es posible
estimar el numero de diferencias de codones por locus a partir del polimorfismo observado
en estudios electroforéticos de isoenzimas, asi como de grupos sanguineos (Nei, 1987).

El principic bésico consiste en que la diferencia alélica en la movilidad
electroforética o reaccién inmunoldgica esta causada por al menos un cambio en el codon a
nivel génico, por lo que el nimero promedio de diferencias en los codones por locus puede
estimarse de las frecuencias alélicas. Cabe mencionr que la electroforesis detecta entre el 25
al 33% de las sustituciones de aminoacidos en las proteinas.

Nei propuso una medida del nimero minimo de diferéncias de codones por locus la

cual llamé Distancia Genética Minima (D).
S1x; y y; son las frecuencias del alelo A; en la poblacion X y Y respectivamente.

Entonces, la probabilidad (jx,) de que al escoger un alelo de la poblaciéon X y uno de la

poblacion Y, sean iguales es j,, :Zx, ¥,y la probabilidad de que sean diferentes

1=

in ”
1- Zx, y, . Entonces d,, =1—- Zx, ¥, ; y da el nimero minimo de diferencias de codones.

=1 =1

Sin embargo, al existir polimorfismo, dos alelos tomados al azar de la misma poblacién no
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siempre son los mismos, de modo de que es necesario corregir las diferencias de codones
intrapoblacionales de dyy para obtener la diferencia de codones minima neta.

El numero minimo de diferencias de codones entre dos alelos tomados al azar en la

frel

poblacion X esta dado pord, =1 *fo ; ¥ la probabilidad de que sean los mismos alejos

i=l
es j, = x;;del mismo modo, para la poblacién Y, dy=1-Yyl:1y j, = > y? Porlo
i=} =i izt
tanto, ei nimero de diferencias de codones minimas netas entre dos poblacione esta dado
por :
d= dxy—( d, - dy)/Z

y en términos de frecuencias alélicas se reduce a

m 3
dyy :Z(xr —y,) /2

1=1
Cuando se estudian varios loci {s), se obtiene el promedio,donde Jyy, Jyx ¥ Jv, son los
promedios sobre los s loci de jxy jx ¥ jyrespectivamente. Entonces la distancia minima es

D, :(I_ny)*[(l‘JX)+(1"Jr) 2
Esta medida tiene la desventaja de que cuando hay polimorfismo intrapoblacional y

las dos poblaciones tienen diferentes alelos, el valor de la distancia genética minima Dy,
considerablemente mas pequefio que 1. Es decir, que Dy, subestima considerablemente las
diferencias de codones cuando la D es cercano a 1. Cuando el tamaiio de ia muestra no es

grande D, sobreestima la diferencia y el sesgo se elimina de la siguiente manera:

Din = Ve +J,) - Iy

m
donde J,yes el promedio de j,, = Zx{ ¥, » sobre todos los loci examinados; mientras que:

=1

J. es el promedio de j, = (2n\fo = 1)(2n, - 1)y

1=
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Jy es el promedio de jy = (2n, > y7 — 1)/( 2n, - 1).

1=}

La distancia genética estandarizada (Dg) también propuesta por Nei, no subestima la

diferencia de codones y esta dada por :

Dg = -logel,
donde
I= J /(3"
donde Jxy, Jx y Jy estan definidos como en la distancia minima.

El numerador equivale a la identidad génica de Sneath; por lo que I se conoce como
Identidad normalizado (estandarizado) de genes. I toma el valor de | cuando las dos
poblaciones tienen identicas frecuencias génicas, y de 0 cuando no comparten alelos;
mientras que Dg varia de 0 a infinito.

Las dos medidas anteriores tienen el supuesto que la tasa de sustitucién génica es la

misma para todos los loci. Cuando el supuesto no se cumple se utiliza la Distancia Genética

Maxima (Dy), donde
Dy=(1 -1

Debido a que la distribucién de [ se aproxima a una binomial la variancia (Var) de I

es:
Var(1} = I(1-1);
Var(Dg)= (1-I)/(Ir); y al
Var(Dy)= (1-D/(r);
Donde r es ntimero de loci; mientras que la varianza de la distancia genética minima
[+

Var(Dmye %i{d}( -D, )2/(’” -1)
k=l
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1.4.4. Medidas basadas en la Teoria Informacional. Se han desarrollado
coeficientes de similitud que intentan tomar en cuenta la distribucion de las frecuencias de
los estados del caracter sobre un grupo de UTO's. La filosofia es que la concordancia entre
caracleres raros €s un evento menos probable que los caracteres mas frecuentes y deberfan,
por tanto, estar ponderados méas fuertemente.

Basados en la naturaleza probabilistica del muestreo fitoecoldgico, se han introducido
conceptos de la Teoria informacional basado en las frecuencias o probabilidades de
ocurrencia de varias especies sobre la coleccion dentro de un trabajo taxonémico numérico.

Las medidas de informacion, més que una medida del conocimiento acerca de un
grupo es una medida de desorden, confusién o varianza, también llamada entropia (Sneath
y Sokal, 1973).

Una medida de desorden o entropia Shannoniana usada como medida de diversidad

para el i-ésimo caracter es

H == p,n(p,)
=

donde pj es la frecuencia del j-ésimo alelo del i-ésimo loei, y In es logaritmo natural.
Kazarinova-Fukshanky y Hummel (1991) proponen como medida de distancia
genética la Desviacion de Kullback también HNamada ganancia informacional o entropia
ponderada. Esta medida estocéstica es invariante con respecto a la unién de subdivisién de
loci, lo que no sucede con las distancias geométricas o las propuestas por Nei. Las
distancias genéticas propuestas fueron desarrolladas para el caso de un locus y que son

aplicadas para la situacién multiloci utilizando para ello reglas de asociacion arbitrarias.

. ) 2 2 } .
Comparan tres distancias geométricas (D, E J/0) ¥y Ds y Dy que tienen significado

biolégico para lo cual consideran dos loci (A v B). Si los loci son independientes son
considerados como un “superlocus’ con la frecuencia de haplotipo conocida. Los ‘alelos’

del ‘superlocus” son : AB, Ab, aB y bb cuyas frecuencias suman 1.
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Las reglas de asociacién en el caso multiloci para las distancias geométricas es la

suma vy, para las distancias propuestas de Nei, son ia media aritmética (Ds) vy la media

geométrica(D,), las cuales no cumplen con la transitividad de las distancias genéticas con

respecto a la unién y subdivision de los loci. Los autores propusieron otra medida de
distancia.

La distancia es:

Dy=3 (x ~y)Imlx/y)
=1
Aungue esta distancia es métrica, no obedece la desigualdad del trigngulo debido a

que no esta geométricamente basada. Dy muestra que tan distintas son las poblaciones X'y

Y. La desviacion de Kullback puede dividirse en dos partes:

I m
Dy = in ln(xillyi)+zyi hl(yi.-/xz)
i=] i=1
La primera parte corresponde a la entropia de la distribucién de frecuencias de la
poblacidn x ponderada por la distribucién de la poblacién y; el segundo término muestra la
relacion opuesta.

Cuando se tiene r loci, la medida es aditiva cuando los loci son independientes:

Kxr=2K;
k=1

1.4.5, Distancias basadas en el Modelo de Mutacion por Pasos (Stepwise
Mutation Model). Con el supuesto de que un nuevo alelo de los MS estan condicionados
por ¢l tamafio original del repetido, Golstein et al. (1995a) proponen una nueva distancia

genética:

¥

() =3 (e, - u, )z/r

j=1

30



donde r es el namero de loci, p,y Hy los tamafios promedios del j-ésimo microsatélite de
las poblacion X y Y.

Esta distancia genética es bésicamente la misma que la empleada por Heincke en
1918 (Sneath y Sokal, 1973, Nei, 1987).

L5, Estudios filogenéticos en bovines.

Los primeros estudios filogenéticos se basaron en medidas morfoldgicas,
especialmente las craneales (Kidd y Pirchner, 1971). Posteriormente con el desarrollo de las
técnicas inmunologicas y de electroforesis en 1966 (Mettler ef al., 1988), se han utilizado
los polimorfismos de las proteinas de los eritrocitos, leucocitos, plasma sanguineo, leche y
enzimas (Pirchner, 1981). Este tipo de estudios es costoso y laborioso ya que pueden
necesitarse cuando menos 20 proteinas con sendos analisis de clectroforesis (Kidd er ai.,
1980). En los ultimos 30 afios, se han reportado estudios utilizando la informacién de
polimorfismos de proteinas que se ha estado generando en forma sistematica,
especificamente en los pafses europeos para los controles en Ia paternidad de los animales.

Por ejemplo, Kidd y Pirchner (1971) utilizaron 12 loci de grupos sanguineo para
estimar las distancias genéticas en razas austriacas; Kidd er al (1980) estudiaron 20
sistemas polimorficos en ganado ibérico; mientras que Manwell y Baker (1980) relacionan
grupos raciales europeos, asiticos y africanos.

Azuara (1982) realizé un estudio de la hemoglobina, albimina y transferrinas en 5
hatos de criollo mexicano y comparé las frecuencias encontradas entre estos grupos v con
las frecuencias reportadas de estos grupos sanguineos en la Rubia Gallega, Pirenaica,
Retinta y Longhorn. No se llegé a la estimacion de una distancia genética, concretdndose a
medir subjetivamente el parecido entre los grupos.

Kotze y Muller (1994) estudiaron 8 sistemas sanguineos y tres proteinas en un estudio
de 24 razas en Sudafrica. Recientemente Blott ef al. (1998b) reportan las relaciones entre

37 razas europeas con 18859 animales que nacieron de 1980 a 1995 para lo cual utilizaron
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albiimina y transferrina sérica y 7 sistemas de eritrocitos (A, B, C, F, L, S y Z), todos ellos
localizados en cromosomas distintos.

También. las proteinas de la leche se han usado para estudios de diversidad como son
los de Graml et al. (1986) en ganado africano Baladi. Merlin ef al. (1982) emplearon 5 loci
de proteinas lacteas en razas italianas; mientras que Arranz ef al. (1996) estudiaron la aifa
S1y kappa caseina, beta lactoglobulina y hormona del crecimiento empleando métodos de
genética molecular ademads de 10 loci bioquimicos sanguineos en tres razas espafiolas y
Swizo Pardo. Ultimamente Lien ef al (1999) estudiaron la alfa S1, beta y kappa caseina asi
como la beta lactoglobulina en 17 razas bovinas nérdicas.

Con el propésito de evitar la pérdida de razas o lineas de los animales domésticos, la
FAGQ (1996) ha propuesto, ante el desconocimiento de las necesidades de recursos
genéticos, un proyecto para identificar las razas o lineas distintas; para lo cual, propone una
lista de MS. Asi como un protocolo para determinar las distancias genéticas (Barker, 1994).

Se han hecho estudios comparando la secuencia de la regién det D-loop de la
mitocondria en razas europeas, asidticas y africanas en donde Ronan et a/. (1994) estiman
la divergencia entre estos grupos genéticos. También se ha utilizado marcadores de ADN
polimoérficos de amplificacidn aleatoria (RAPDS) (Gwakisa ef al., 1994) .

MacHugh ef al. (1994b) utilizaron 20 MS para estudiar la diversidad genética en 7
razas de bovinos europeos, 3 asiaticas y 6 razas africanas. Qiampolini et al. (1995) estudia
los polimorfismos de 17 MS en 4 razas italianas. Arranz et al. (1996) empleo 5 MS en tres
razas espafiolas, mientras que Rodellar e/ ol (1996), en otras 3 razas espafiolas utiliz6 6
MS. Moazami-Goudarzi ef al. (1997) estudié las relaciones de 10 razas europeas con 17
MS. Por su parte, Peelman et al. (1998) evaltan 4 razas belgas utilizando 23 MS. Y Martin-
Burriel ef al. utilizaron 30 MS en un analisis de 6 razas nativas espafiolas. Kantanen et al.
(1998) estudian la variabilidad intra e interpoblacional en 22 razas de bovinos de Europa
del norte para lo cual utilizan 1] sistemas de antigenos de eritrocitos; 4 proteinas
plasmaticas, 4 proteinas lacteas y 10 MS. Algunos de los MS recomendados por la FAO
(1996) fueron usados por uno o todos los estudios anteriores; de ahi que eventualmente se

podra comparar todos las razas bovinas.
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Los MS también se han empleado para estudiar la diversidad genética dentro de raza,
como los hechos en Holstein del viejo y nuevo mundo (Hanslik er al,, 2000). También se

han utilizado en Hereford ingleses y canadienses (Blott ef al., 1998a)
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1.6 Hipotesis.
Existe un gran polimorfismo a nivel molecular, visualizado a través de microsatéllites,

en poblaciones de bovinos. Esta variabilidad serd menor en poblaciones bovinas criollas
mextcanas debidoe a un efecto fundador y a la existencia de un menor tamafio efectivo de la
poblacién que en las razas modernas.

Las poblaciones bovinas criollas son genéticamente distantes entre ellas debido a que
estas subpoblaciones estan aisladas geograficamente y que ademas se presenta seleccién,
deriva génica y mutacion.

Todas las poblaciones de bovino criollo se agrupan en una sola “rama” de un arbol
filogenético con relacién a razas europeas especializadas (Holstein, Suizo Pardo y
Hereford), de origen asiatico {Guzerat) o sintéticas (Brahman).

Existe una relacion positiva entre la distancia genética y la distancia geogréifica en los

bovinos criollos méxicanos.

1.7. OBJETIVO
El objetivo general de esta investigacién es estimar la diversidad genética dentro y
entre poblaciones bovinas criollas y de razas definidas, utilizando microsatélites locus-
espectficos,
Los objetivos particulares que se plantean son:
e La medicion del grado de variabilidad genética dentro de 4 subpoblacion de bovinos
criolios mexicanos y de 7 poblaciones considerados de raza pura.
s La medicion el grado de variabilidad genética entre poblaciones a través de ia obtencion
de las distancias genéticas entre todos los grupos.
e Construir arboles filogenéticos para conocer las relaciones de las poblaciones bovinas
locales criollas y de razas definidas utilizando las distancias genéticas obtenidas con

microsatélites locus-especifico.



2. MATERIAL Y METODOS
2.1. Muestreo de animales.

Para efectos de este estudio se consideraran como "criollo” a los animales Bos iqurus
que son descendientes del ganado que trajeron los espafioles durante la colonia y que en su
conformacion no manifiestan influencia de Bos indicus y de ninguna de las razas Bos
taurus reconocidas en la actualidad.

2.1.1. Poblaciones estudiadas. Se incluyeron 368 animales localizados en la Sierra
Tarahumara en Chihuahua (CHIH, n=56), Sierra de Durango (DGO, n=24), Tierra Caliente
en Guerrero (GRO, n=48), y del hato del Campo Experimental "El Verdinefio" del INIFAP-
SAGAR, el cual se formd con animales provenientes de la Sierra de Nayarit (NAY, n=40)

{ver figura 2.1.).

Figura 2.1. Zonas de muestreo de bovinos criollos en los estados de Chihuahua (1),
Durango (2), Nayarit (3), y, Guerrero(4).
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Ademas, se incluyeron animales de razas de origen ibérico que existen en México: el
Criollo Lechero Centroamericano (n=24) provenientes de 3 ganaderias y el Ganado de
Lidia (n=24) que provienen de 10 ganaderias. También, se incluyeron animales de las razas
modernas: Holstein (HOLS, n=32), Suizo Pardo (SUIZ, n=32), Hereford (HERE, n=24).
Guzerat (GUZ, n=32) y Brahman (BRA, n=32). Los animales Hereford provienen de 5
hatos localizados en el estado de Chihuahua; los Guzerat del hato del C.E. E]l Verdinesio:
mientras que los Pardo Suizo y Brahman provienen de hatos de las zonas tropicales de los
estados de San Luis Potosi, Puebla, Veracruz y Tabasco. El Holstein proviene de establos
localizados en el sur del D.F. y los estados de Hidalgo y Puebla

En el caso de los Criollos se procurd incluir el maximo niimero de hatos con el objeto
de evitar tener animales emparentados. En la seleccién de animales criollos de Nayarit,
Guzerat y del Criollo Lechero Centroamericano se utilizaron los registros disponibles para
escoger animales que no tuvieran un ancestro comin en dos generaciones.

2.2. Genotipificacién de microsatélites.

2.2.1. Purificacién de ADN. El material bioldgico de cada animal consistié de 5a 7
ml de sangre obtenida con vaccutainer con EDTA. Las muestras fueron transportadas con
refrigerantes hasta la Ciudad de México y se mantuvieron congeladas a -20 °C hasta su
procesamiento. EI ADN se obtuvo por la extraccion de las proteinas con Cloruro de Sodio
(Bruford er al., 1992).

2.2.2. Utilizacién de microsatélites locus especifico. En el cuadro 2.1. se presentan
el nombre del marcador y su localizacion en el genoma (Eggen y Fries, 1995), asi como,
las secuencias de los iniciadores utilizados y el tamafio del fragmento esperado. Los MS
utilizados fueron seleccionados por tener la posibilidad de hacer amplificaciones multiples
en una sola reaccion, tener gran polimorfismo y que estan incluidos en la lista de 30
marcadores genéticos recomendados en el proyecto MoDaD de la FAO (Bradley, 1997},
ademas han sido utilizados por otros autores (Machugh er al., 1994 ; Ciampdlini ef al.,
1995). EI BOLA-DRBPI fue afiadido debido a que se han reportado varios alelos
(Machugh ef al, 1994). Otros criterios utilizados fueron, la localizacion en el genoma v el

tamaiio del fragmento ampiificado.



Cuadro 2.1. Nombre, localizacion, secuencia y colorante de los iniciadores utilizados, asi como el tamafio esperado del
microsatélite amplificado

LOCALI- | NOMBRE DEL INICIADOR INICIADOR TAMANO | COLO-
ZACION | MARCADOR HACIA ADELANTE REVERSO ESPERA- | RANTE
(FORWARD) . (REVERSE) DO (pb)*

D0158 TGLA 57 gctitttaatcctcagettgetg gcticcaaaactttacaatatgtat 70-100 6-FAM
D05S1 ETH 152 tac tcg tag ggc agg ctg cct g gag acc tca ggg ttg gtg atc ag | 180-200 HEX

DO9S1 ETH 225 gat cac ctt gcc act att tec t aca tga cag cca gct gct act 140-160 6-FAM
D1254 INRA 54 caa tct gca tga agt ata aat at ctt cag gca tac cet aca cc 119-123 TET
D16S3 TGLA &3 gctttcagaaatagtttgcattca atcttcacatgatattacagcaga 140-180 HEX
D18S1 TGLA 227 cgaattccaaatctgttaatitgcet acagacagaaactcaatgaaagca 70-100 HEX

D18S5 INRA 63 att tgc aca agce taa atc taa cc  |aaa cca cag aaa tgc ttg gaa g 180-200 | 6-FAM
D21S6 TGLA 122 ccetecteccaggtaaatcage aatcacatggcaaataagtacatac 150-190 TET
23 BOLA-DRBP1 atg gtg cag cag caa ggt gag ca |ggg act cag tct cte tat cte ttt g 120-140 TET

* pb es pares de bases




2.2.3. Marcaje de Iniciadores. Los iniciadores hacia adelante ("Forward", F) fueron
marcados en la posicién 5' con fosforamidita: 6-FAM, HEX o TET por el fabricante en el
momento de la sintesis de los oligonucleotidos. La deteccién de los fragmentos se hizo en
un secuenciador automatico de ADN modelo 310 de ABI PRISM® con el programa
GENESCAN 3.0. En el cuadro 2.1 se presenta los colorantes empleados en los MS; ia
eleccidn del colorante para cada MS se hizo con el objeto de que en una sola determinacién
se pudieran leer los nueve MS, ya que s1 bien hay MS con el mismo tamafio, estos se
pueden distinguir debido a que tienen diferente colorante, asi el 6-FAM se visualiza con el
color azul; el TET, verde; vy HEX, negro; y en aquellos que estan marcados con e} mismo

colorante, se pueden distinguir dado que tienen diferente tamafio molecular.

2.2.4. Reaccién en Cadena de la Polimerasa. Las amplificaciones se realizaron en un
termociclador Ericom 6000. Con el fin de reducir el nimero de reacciones de PCR por
muestra, se intenté implementar reacciones miltiples; debido a la dificultad de verificar la
amplificacién en mas de dos MS en geles de agarosa al 3%, se optd por amplificar cuando
mucho 2 MS. El D1S8 se amplificé a 58 °C; BOLA-DRBP1 y D581 se amplificaron juntos
a °65 C; y los demas amplificaron a 54 °C. El volumen de reaccidn fue de 15 ul y en cada
reaccion se utilizaron 100 nanogramos de ADN gendmico para ser empleado como molde.
La concentracién final de ClMg fue de 2 mM y de 0.6 uM de cada iniciador. Se
adicionaron 2.5 U de Taq polimerasa. Para proteger la Tag polimerasa y mejorar su
actividad, se adicionaron 1.5 pl de BSA a 3mg/mly 1.5 pl Triton 2% X100,

El paso inicial de la PCR fue la desnaturalizacion del ADN a 94 C durante 3 minutos;
se realizaron 30 ciclos con los siguientes pasos: desnaturalizacion a 94 °C durante 30
segundos, renaturalizacién de los iniciadores (annealing) a 54, 58 & 65 °C (segin el
microsatélite) durante 30 segundos y un periodo de extensién a 72 °C durante 30 segundos.
Por dltimo se programé una etapa a 72 °C durante 2 minutos para completar las exiensiones
de la polimerasa.

2.2.5. Preparacion de los amplificadoes. Los amplificados de PCR fueron mezclados
y secados; posteriormente se rehidrataron con 10 pl con agua desionizada estéril. Debido a

que con las primeras muestras se observo un gran traslape entre los fragmentos del D1254
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y BOLA-DRBP1. se decidié formar dos grupos para su determinacién De cada tubo se
tomo una alicuota de 5 pl v se le agregé 8 pl de formamida desionizada y 0.5 pl del
marcador de peso molecular estandar (ADN de plasmido) el cual estd marcado con el
colorante llamado TAMRA (PE Biosystems) el cual cubre hasta un tamafo de 500 bases.
Cabe mencionar que, para evitar errores en el pipeteo del TAMRA-500. se preparaba una
solucion stock: 400 pl deformamida desionizada y 25 pl del estandar de peso molecular;
este volumen era suficiente para preparar las 48 muestras que s¢ pueden analizar en forma
continua. Las muestras fueron agitadas con un vortex durante 15 segundos y puestas a 94
°C durante 5 minutos para desnaturalizar los fragmentos y luego colocadas en agua con
hielo.

2.2.6. Condiciones de trabajo de la aplicacién GeneScan. Los pardmetros definidos
para el trabajo de! Genescan en el secuenciador modelo 310 de Perkin-Elmer es el

siguiente: se utilizé el polimero POP-4 a una temperatura 60 C; con 10 seg de tiempo de

empleado fue C. El tiempo total de electroforesis fue 24 minutos por muestra. Para la
deteccidn de picos se definié el umbral amplitud de pico 50

2.2.7. Asignacion de los tamaifios de los fragmentos. El estandar de tamafio
molecular fue utilizado en cada muestra, llamado TAMRA-500. el cual presenta 16
fragmentos y el método para asignar tamafio a los fragmentos fue el Southern Local (PE
Biosystem, 1999). Cuando se presentaban bandas de amplificaciones inespecificas llamadas
también fantasmas (shadows) o "stutters" se siguieron las recomendaciones técnicas (PE
Biosystems, 1999).

2.2.8. Asignacion de alelos. La deteccion de los tamafios (pb) de los fragmentos
amplificados, fue observado directamente en el electroferograma (fig 2.2.), ya que no se
contaba con el software especifico. Como el repetido corto en tandem es de dos bases

Citocina-Adenina, la diferencia entre dos alelos se registro con 2 bases como minimo.
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Figura. 2.2. Electroferograma producido por el programa GeneScan 3.0 de ARl PRISM®.

Considerando las posibles variaciones que se presentan entre una corrida a otra, se
grafico para tratar de distinguir el patron de tamafios en los alelos. En la mayoria de los MS
se observé que las frecuencias mds aitas coincidian en los nimeros pares. Por lo que se
formaron intervalos {(binning) de la siguiente manera:

¥ El limite inferior es mayor al niimero impar previo al nimero par.
¥" El limite superior es igual al mimero impar posterior al ntimero par.

Ejemplo: para un tamafio de 70 bases, el limite inferior es 69.1 y el limite superior es 70.9.

2.3. Genotipificacién de la Kappa-Caseina.
Se realizd un andlisis de polimorfismo de restriceién con la finalidad de identificar
los alelos A y B de la Kappa-caseina (Denicourt e7 a/., 1990);
Los iniciadores que se utilizaron, fueron:
Forward 5" ATAGCCAAATATATCCCAATTCAGT
Reverso 5" TTTATTAATAGTCCATGAATCTTG
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La reaccién se llevé a cabo en 30 microlitros vy las condiciones de PCR. fueron las
mismas que las empleadas con fos MS con una temperatura de alineamiento de 54 °C Se
tomaron dos alicuotas de 10 pl del producto amplificado para ser digerido con las
endonucleasas Hindlll y Hinfl a 37 °C durante 8-14 horas. El fragmento amplificado es de
530 pb, HindIII tiene un sitio de restriccidn en el fragmento y queda intacto si alelo es A ¥,
si es B, se generan dos fragmentos de 375 y 155 pb. Por otro lado, Hinfl, tiene 3 sitios de
restriccion, de tal modo, que genera 4 fragmentos de 326, 132, 51 y 20 pb y, si es alelo B,
genera fragmentos de 458, 51 y 20 pb. Los fragmentos de 51 y 20 no se visualizan en un
gel de agarosa

En la figura 2 3. se prés;f:ntan los productos de amplificacion digendos los cuales
fueron separados por electroforesis en un gel de agarosa al 3%. Las muestras 4 y 5 son

homocigotos para el alelo A, La muestra 6 es homocigoto B; y los demas son heterocigotos

M 1 2 3 4 5 6 M

muestra

enzima ] 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2

Figura 2.3 Analsis del polimorfismo de Fragmentos de Restriccion del gen de la kappa
caseina. M corresponde al ADN del plasmido PBR322 digerido con la enzima Mspl La
enzima 1 es HindIll y la enzima 2 es Hinfl. La muestra 3 y 4 son homocigotos para el

alelo; la muestra 6 es homocigoto para el alelo B; y las muestras 1,2 y S son heterocigotos
AB.

Se observa, en los carriles nones de la muestras 4 y 5, el fragmento intacto debido a que

la enzima Hindlll no digiere el alelo A; mientras que en los carriles pares, se observa que
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ocurro la digestion con Hinfl. lo que confirma que son homocigotos. En la muestra 6, se
observa la digestion (que por alguna razén es parcial) con Hind!lI indicando con ello que es
un homocigoto B, lo que se confirma en el otro carril donde el ADN no se digirid con la
enzima Hinfl. En las muestras 1,2 y 3, se observan dos bandas en el carril non, debido a que
siendo heterocigoto. hay el fragmento sin digerir corresponde al amplificado con el alelo A

y el digerido corresponde al B. La misma explicacién es para los carriles pares con enzima
Hinfl.
2.4. Estimacién de la Diversidad Genética.

2.4.1. Estimadores de diversidad genética intrapoblacional. Debido a que en los
MS y el gen de la kappa caseina, se distingue el heterocigoto, la estimacién de las
frecuencias alélicas se hizo por conteo directo utilizado el programa Gene in Populations
(May and Krueger;1995).

En cada combinacion de loci y subpoblacion se obtuvieron las siguientes medidas de
variabilidad genética: ef nimero de alelos, alelos especificos Ademas, se calcularon los

estadisticos de diversidad genética de acuerdo a Nei (1987) de la siguiente manera:

Sea xj la frecuencia del i-ésimo alelo del j-ésimo locus en el k-ésimo grupo genético

(subpoblacion); y X, es la frecuencia observada del homocigoto de i-ésimo alelo del J-

€simo locus en la k-ésima subpoblacién. El namero de subpoblaciones es s y el nimero de

foci, r.
En cada loci y subpoblacion, se calculé la heterocigocidades observadas (hoy) y

esperada (4s,;) de la siguiente manera:

m

A # ~
hojk =1 -ZX,W .y,
1=1

thk :2”,k [l ——ijkJ/@nM ml);

donde ny; es el niimero de individuos utilizados en el j-ésimo locus en la k-ésima
subpoblacién.

El indice de fijacion (Fis) que representa la deficiencia o exceso de heterocigotos es:
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Fs, =1~ho, [hs,

Para el calculo de los estadisticos anteriores se utihzé el programa Gene in

Populations ( May and Krueger, 1995).

Para probar la hipotesis de que Fis = 0, lo que implica que el loci est4 en equilibrio de

Hardy-Wienberg, se utiliz6 una prueba de Ji-cuadrada donde X2= n;‘k(FISjk)z {Nei, 1987}

Para cada locus se estimaron las heterocigocidades observadas, esperadas y totales

(ht) con las siguientes formulas

La heterocigocidad observada (ho ;) €s’

ny s
- ZZ
1=l k=

La heterocigocidad esperada (hs;) es

N 7 NG hoj
h‘S}zh_l{ Z{ xh,{/LsJ_

n =l N\ k=1

y 7 es la media armonica del niumero de individuos en la k-ésima subpoblacién, v,

m 5 2 2
II;T —1—2{23‘&/9) +£—ﬁ~?

g ns  2ns
Con los estadisticos anteriores se obtuvieron los indices de fijacion
Fs, =1 —};OJ,/IEISJ ;
By, =1-ho, [hy 1y
B, :1—/25}/;;} :

Se calcularon el nimero de alelos observados v Hs promedio (Nei, 1987), como medidas de

diversidad genética en cada poblacién de la siguiente manera:

Hs, = ihs}k /r
7=l

La varianza muestral de diversidad genética se obtiene-



V(Hs,)=

SN

)]

2.4.2. Estructura jerdrquica. Para estudiar la estructura genética se conformaron
varios niveles jerarquicos de estructura con los 11 grupos genéticos. En la figura 24 se
presenta el filograma que resume las hip6tesis de que los grupos de criollos mexicanos se
agrupan en una sola rama, las razas puras de origen, por otra y los de origen asiatico forman
otra clade. Se calcularon los indices de fijacion en cada nivel. El primer nivel consiste en
las dos especies de bovinos el B. taurus y el B. indicus, en el segundo nivel, B. taurus esta
dividido en dos variedades” europeas: los ibéricos v el de las razas puras europeas y el
tercer deme esta constituido de animales de origen asiatico B. indicus (aungue se incluyeron
dos variedades de origen astatico, no se hizo la distincién por no incluir mas razas de esas
variedades). En el tercer nivel los ibéricos se dividen en Lidia, CLC y los Criollos
mexicanos (CHIH, DGO, NAY y GRO) y cada raza, europea O asiatica, comprende un

deme distinto; y por dltimo, en ¢l cuarto nivel, se definen 11 demes.

CHIH
DGO

NAY
GCRO
CLC
11D A
HERE
SUIZ
HOLS
BRA
GUZ

i

0000000 —

NIVEL JERARQUICO 4 3 2 1

Figura 2.4. Filograma de los 11 grupos genéticos agrupados en forma hipotética. Los
circulos y las barras representan demes con diferentes niveles de aglomeracion indicados
con &l numero

El calculo de los indices de fijacion no incluyé la informacién de la kappa caseina por

ser considerada un gen sujeto a seleccion
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En cada uno de los niveles se calcularon la heterocigocidades promedio (Fo, Hs vy
Fi7) a fin de obtener los indices de fijacion (Fis, Frr y Fst) para lo cual se uso el programa

Gene 1n Populations ( May and Krueger,1995).

2.5. Distancias genéticas.
Para estudiar la diferenciacion especifica entre cada una de los grupos genéticos se
emplearon varios enfoques uno tiene significado bioldgico, una distancia geométrica, una

medida de entropia y dos basados en el modelo de mutacién por pasos

2.5.1. Distancia Estandarizada de Nei . Sea X v Y, las dos subpoblaciones a
comparar, sea x,; y yy; las frecuencias de la 1-ésimo alelo del j-ésimo locus del grupo Xy el

Y, respectivamente.

manera:

Ds = -loge(J/(TxJ)")

donde Jy, = ZZ yq/ ;) [Z[Zw qu —1}/2@ —I)J/f . v ny es el nimero de

1 e =
. /
individuos considerados en la poblaciéon X; Jy :{i [21%2 y; — 1} ,-’/(Zny - lﬂ/r; y By es
=

el nimero de individuos considerados en la poblacion Y.
La distancia Dg fue calculada con los 9 MS y la Kappa caseina y se obtuvo otra distancia
estandarizada con sélo la informacién de los MS (Dgy,).

2.5.2. La Distancia Geométrica Dy. Esta distancia es una modificacién hecha por

Nei ef al. (1983} a la distancia de la cuerda de Cavalli-Sforza y Edwards (1967), sea x;; y

D, | Z{ i 'cny”}/f
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También en este caso, se obtuvo una distancia que no incluyé la informacion de la
kappa caseina (D).
2.5.3. Desviacién de Kuilback. Esta es una medida de entropia, que es la desviacién de

Kuliback (Dg). sea xj; ¥ vij las frecuencias de la i-ésimo alelo del j-ésimo locus del grupo

XyelY

Dy :Zr]Zjl(xyyy)in(xy/yu)
=1 o

donde . in es el logaritmo natural.

Debido a la restriccion que se da en el calculo, cuando la frecuencia de alguno de
alelos es igual a 0, se sustituyd por el valor de 1 x 107", Dg fue estimada sélo con la
informacion de los MS.

2.5.4. Distancias basadas en el modelo de mutacién por pasos (MMP). Bajo el
supuesto que los MS siguen un MMP, la diferencia entre dos alelos implica un nimero de
eventos mutacionales, entonces, la diferencia entre los tamafios medios de los alelos entre
dos grupos genéticos mide su divergencia; por lo que es razonable utilizar medidas que
tradicionalmente se han empleado con variables cuantitativas. Con este enfoque se
emplearon las siguientes medidas.

Sea X, y y,el promedio del tamafic en pb del j-ésimo MS de la subpoblacion X y Y

respectivamente.

La distancia Taxonomica (Dt) (Sneath y Sokal, 1980; Nei, 1987) es igual:

r

D, =

, -y,)zf

!
.

1=1
Tambieén se obtuvo la distancia propuesta por Golstein er el (1995), la cual es

idéntica a la propuesta por Heinke a finales del siglo XIX (Nei, 1987), y consiste en dividir

¢l cuadrado de la distancia euclidiana entre los 1 loci estudiados.
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También se obtuvo la distancia propuesta por Golstein er el (1995), la cual es
idéntica a la propuesta por Heinke a finales del siglo XIX (Net, 1987), v consiste en dividir

el cuadrado de la distancia euclidiana enire los r loci estudiados.

1S w
DG:;Z(XJ*J}J')‘

4=

Para Dy se utilizé Excell (Microsoft® Excell 97); y con el programa estadistico SPSS
(SPSS, 1997) se calcularon las distancias euclidianas y con Excell se obtuvieron Dty Dg;

mientras que para Da, Dam, Ds ¥ Dgy, se obtuvieron con el programa DISPAN (Otta, 1993)

2.6. Construccién de Dendogramas.

En todos los casos, la construccion del arbol o dendrograma se empled la
metodologia de “Neighbor-Joining” debido a que se hace el supuesto de que la tasa
mutacion de las secuencias varfa entre los UTO (Saito y Nei, 1987).

Se construyeron dos arboles con las distancias Dg v D que incluyen la informacion
de 9 MS y el gen de la kappa caseina. Y con el proposito de comparar los dendrogramas
generados con las distancias Dam, Dgm, Dk, D1 ¥ Dg, se incluy6 solo la informacion de los

microsatélites.

2.6.1. Confiabilidad de la topelegia. Se generaron 100 replicas con la técnica de
muestreo "Bootstrapping”. Esta técnica consiste en realizar un muestreo de loci con
reemplazo; esto implica que un Tocus puede aparecer mas de una vez y, por lo tanto, uno o
mas loci no aparecen en una réplica determinada. Se generan, digamos, 100 replicas; es
decir, hay 100 matrices de frecuencias alélicas de los loci muestreados. En todos los casos
las replicas se generaron con el modulo Segboot del Phylip (Felsestein, 1995).

Para cada una de las matrices, se generan una matriz de distancias utilizando la
metodologia expuesta en en punto 2.5; Con las 100 matrices de distancias, a su vez, se
construyen 100 dendrogramas con la metodologia del Neighbor-Joining, para lo cual se

utiliz6 el modulo Neighbor del Phylip (Felsestein, 1995). Se empleo la metedologia de la
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generaron arboles con raiz, para lo cual se utilizé al Guzerat como grupo extermno
(outgroup): esto se hizo debido a que es el grupo maés aiejado de acuerdo a su origen (India)

con respecto a Ja de los demas (Europa).
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3. RESULTADOS
3.1. Biversidad Genética.

3.1.1. El numero de alelos presentes. Considerando la muestra total (n=368) se
encontrd que el numero de alelos distintos varié de 18 alelos en [D18S5 a 33 en D16S3 (ver
cuadro 3.1.). En el locus D18S5, el Hereford presenta el menor nimero de alelos con 5 y el
Suizo Pardo presenta el mayor con 10; el promedio para todos los grupos fue de 7.9 alelos.
Con respecto al D16S3, el ganado de Lidia y el CLC presentaron 10 alelos y el maximo se
observé en CHIH (21) y el promedio para todos los grupos fue de 15.2. El locus con menor
ntimero de alelos observado fue el D12S4 en Holstein (4) y el mayor fue para el D21S6
que se present6 en GRO (22).

Cuadro 3.1. Nimero de alelos distintos en total y por grupo genético en cada uno de
los microsatélites.

GRUPO GENETICO
LOCUSI GRO | DGO [HERE [ CHIH | NAY | BRA | GUZ | SUIZ | CLC | HOLS [LIDIA|TOTAL

D1S8 14 i5 1 15 13 12 13 11 11 10 1 26
D9S1 19 5 11 15 15 14 11 14 14 9 13 28
D18S5| 9 9 5 9 8 9 6 10 9 6 7 18

D12S4 | 11 8 10 14 10 8 8 8 12 4 5 19

BOLA- "
DRP] I3 14 I3 15 14 13 14 16 11 14 8 24

DI16S3| 18 18 11 20 13 21 14 18 10 14 10 33
DI8S1| 16 12 12 16 16 16 12 17 10 13 11 26
D21S6 | 22 13 10 16 11 17 15 17 11 15 11 29
D5S1 14 il 9 9 10 10 i0 11 10 10 8 21
PROM| 15,11 12,8 | 102 { 143 | 122 | 133 | 11,4} 13,6 | 109} 10.6 | 9,2

Total se refiere al nimero de alelos distintos encontrados en los 368 animales.

3.1.2. Loci polimérficos. Debido a que los microsatélites presentaron un gran
numero de alelos, las frecuencias fueron cuando mucho de 0.75, por lo que en todos los
casos, {os loci fueron polimérficos. En 5 MS (D188, D18S3. D12S4, BOLA-DRBP1 vy
D1686) se observaron alelos con una frecuencia mayor a 0.4. El alelo més frecuente de
1254 fue el 8. que se presento en Holstein (0.75), ademas se presentd en CLC (045) y
Lidia (0.5)

En la Kappa Caseina. a pesar de tener sélo dos alelos, no se observd ningiin grupo

genético que fuera monomorfico para este gen. De hecho, el ganado de Lidia fue el menos
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polimorfico temendo el 93.7% de alelo A. mientras que en el CLC y Suizo Pardo la
frecuencia del alelo B fue de 0.517.

3.1.3. Alelos especificos. En el cuadro 3.2 se presentan el ntmero de alelos
especificos por locus v grupo genético. El MS D5S1 presento6 solo 3 alelos especificos en
bovinos criollos (GRO, NAY y DGO); mientras que en D1S8 y D18SS5, se presentarén 7

alelos.

Cuadro 3.2. Numero de aielos especificos para cada grupo genético en cada uno de
los microsatélites.

MICROSATELITE
GRUPO D188 | D9S1 {D18SS|D12S4|BOLA |D16S3|D18S1|D21S6| D5S1 |G.*
GENETICO -DRP1
GRO 1 2 1 1 3 1 9
NAY 5 ] 1 | 8
DGO 1 1 ] ] 2 1 7
CHIH 1 ] 1 3
LIDIA ! 1
CLC i 2 1 4
HERE 1 1
HOLS 0
SUIZ I 1 1 1 4
GUZ 1 [
BRA 2 1 1 2 6
TOTAL 7 4 7 5 4 5 5 4 3 144

* (. es el total para grupo

El 71 % de los alelos especificos presentaron en los grupos de origen ibérico, en
donde los criolios presentaron la mayor parte, con el 61% del total de 44 alelos, que se
observaron en los 11 grupos genéticos. En el Holstein no se observd ninglin alelo
especifico, mientras que en el ganado de Lidia, Hereford y Guzerat sélo tuvieron 1 alelo.
En los grupos de criollos se presentaron un mayor namero de alelos especificos; €l maximo
lo tuvo GRO con 9 alelos y el minimo CHIH con 3. Tanto el CLC como el Suizo
presentaron 4 alelos y el Brahman, 6.

La mayoria de los alelos especificos tienen frecuencias muy bajas, menores a 0.05;
sOlo 5 alelos tuvieron frecuencias por arriba de ese valor (ver cuadros A.1 a A9). En el

locus D188 el alelo Q tuvo una frecuencia de 0.089 en NAY; en el D12584, el alelo J tuvo
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0.06 en Suizo. En Brahman se presentaron ¢l alelo L del BoLA-DRP1 (0.12) y el alelo 7 del
D1653 (0.05) y en este mismo locus, pero en DGO se observo el alelo Y (0.06).

Por otro lado, hay un grupo de 15 alelos poco frecuentes que se presentan en dos a
cuatro grupos genéticos (Cuadro 3.3). De los cuales destacan: en el locus D1S8, los alelos
My N ambos con frecuencias de 0.059 en el CLC, los cuales se presentan tambien en GRO
y CHIH, respectivamente. En el mismo grupo genético pero en el locus D9S1, el alelo 2
tiene una frecuencia de 0.068 y se presenta tambien en NAY y el alelo 3, con una
frecuencia de 0.182 y se observa en GRO y Brahman. El alelo E del D12S4 se presenta en
Guzerat con el 0.22, y en Brahman y GRO. Otro alelo que llama la atencidn es el 2 del
BoLADRPI, que se presenta con 0.08 en DGO, vy con menor frecuencia se observa en
NAY, CHIH y Hereford. D1683 presenta 2 alelos en 3 grupos y D18S1 un alelo en NAY y
CHIH; mientras que €l D2186 y D5S1 no hubo alelos con este tipo de regularidades. Cabe

mencionar que en general, 10 alelos se presentan s6lo en grupos de origen ibérico.

Cuadro 3.3. Alelos poco frecuentes que tienen cierta especificidad.

GRUPO  |DIS8| D9SI [DI18S5|D12S4|BOLA |D16S3|DI18SI|D21S6| D551
GENETICO -DRP1] -

GRO M | 13457T E | 12

NAY 8 |20ST. | a 2 T WX| P

DGO 8 QT 4 12 | X

CHIH N WX | P

LIDIA 4

CLC MN | 235

HERE 2

HOLS

SUIZ S 4

GUZ 1 E

BRA 13 E

Los alelos en negritas tienen frecuencia mayor a 0.05
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3.1.4. Heterocigoeidad. La Heterocigocidad observada {Ho) en la muestra total (368

animales) vari¢ de 0.23 para el locus D12S4 a (.56 en el locus D9S1 v en la Kappa Caseina

fue de 0.37. ef promedio para fos 10 loci fue de 0.43 (Cuadro 3.4).

El valor de diversidad genética (Hg) fue obtenido en cada loci {cuadro 3.4); el valor
mas bajo de diversidad génica fue para la Kappa Caseina (0.33), lo cual es menor a lo
observado (Hp), indicando con ello un exceso de heterocigotos que repercute, también, en
el equilibrio de Hardy-Wienberg. El locus D18S5 fue el microsatélite con menor valor de
Hs (0.69) y el mayor fue para BoLA-DRP1 con 0.87; por su parte los loci DOSI, D1I8S1 v
D2156 tienen valores superiores a 0.86.

En el cuadro 3.5 se presentan por subpoblacion, el valor de diversidad genética y su
error estandar. Los valores mds bajos de diversidad genética fueron para Lidia (0.71) vy
Holstein (0.72) y el mas alto fue para el Suizo Pardo (0.85). Entre los criollos, los de

Nayarit tuvieron el valor mas bajo (0.76) y Durango el més alto (0.85).

3.2. Indices de fijacion.
3.2.1. Anilisis por loci y grupo genético. El Indice de Fijaci6n, por microsatélite

vari6 de 0.356 en D9S1 a 0.682 en el D12S4; mientras que para la kappa caseina presenta
un valor negativo (Cuadro 3.4). Para probar que el indice Fis [ 0 para cada uno de las
combinaciones de microsatélites y grupo genético se efecttio una prueba de Ji-cuadrada
(XZ=N F]Sz) (Nei, 1987) (cuadro 3.6). Se encontrd que el 69 % de los valores de Fig en los

loci fueron diferentes de cero (P<0.05). En D9S! hubo 5 grupos genéticos que no se
encontraron diferencias significativas: mientras que en el D1284 en todos los grupos el

exceso de homocigosis fue significativo (P<0.05).
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Cuadro 3.4. Heterocigocidad observada (Hg), esperada(Hg) v total (Hp) e indices de fijacion subpoblacional (Fis), total (Fjp),
grado de diferenciacion genética (Fg1) y magnitud relativa de diferenciacién génica entre subpoblaciones (Ggr) para los 9
microsatéliltes y el gen de la Kappa Caseina.

HETEROCIGOCIDADES INDICES DE FIJACION

LOCUS Hy Hs Ho Fis Fir Fsi Gs;
D1S8 (.909 0.840 (1.500 0.404 0.450 0.076 0.076
D9St 0.921 0.866 0.558 0.356 0.394 0.059 0.060
D1885 0.793 0.694 0414 0.403 0.478 0.125 0.125
D1254 0.796 0.739 0.235 0.682 0.704 0.071 0.07t
BOLA-DRBPI 0.929 0.868 0.454 0.477 0.511 0.065 0.065
D16S3 0,933 0.852 0.477 0.440 0.489 0.087 0.087
[21851 0.930 (0.865 0.512 0.408 0.449 0.069 0.069
D2186 0.929 0.861 0.381 0.557 0.590 0.074 0.074
D5S1 0.900 0.821 0411 0.500 0.544 G.087 0.087
Kappa Caseina 0.383 0.329 0.371 -0.129 0.031 0.142 0.142




Cuadro 3.5. Diversidad Genética y error estandar en los 11 grupos.

GRUPO GENETICO DIVERSIDAD GENETICA ERROR ESTANDAR.
GRO 0.808 0.055
DGO 0.850 0.046
CHIH 0.832 0.042
NAY 0.758 0.052
LIDIA 0.712 0.075
CLC 0.812 0.038
HERE 0.769 0.059
SUlZ (.853 0.040
HOLS 0.718 0.073
BRA 0.804 : 0.076
GUZ 0.744 0.074
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Cuadro 3.6. Heterocigocidad obsevada (Ho). esperada (Hs} y Fis para cada loci por
orupo genético.

GRUPO GENETICO
GRO DGO [HERE |CHIH [NAY [BRA [GUZ [SUIZ [CLC |HOLS [LIDIA
D1S8
Ho 0.33] 0757 061] 047] 0500 071 0.50; 0.32| 035 0.53] 042
Hs 087 092 085 087 072, 0.87| 0.87] 088 084l 0.73] 084
Fis 0620 0.18] 0.29] 046 030] 0.180 042] 0.63] 058 027, 0.50
N2 45, 24 23 360 28] 28] 30 250 17 30 24
. 17.08] 0.780 1.91] 7.62] 253 0.86] 534 10.05 572 2.12 6.05
D9S1
Ho 054l 0.751 075 059 067 052 053] 050 041} 0.53] 0.35
Hs 0.87] 091 0.80 091l 088 0.86 079 090 091 081} 0.89
Fis 038 0.170 0.07] 035 024] 040 033 045 055 034 0.61
N2 48 24 24 49 39 31 32 321 22 30 23
. 6.93 0.72| 0.10] 35.93] 2.21] 4.91 348 6.39 6.61y 3.47| 8.59
D18S5
Ho 0.49] 0500 038 038 047 036/ 039 033} 048 050 0.29
Hs 0.76] 0.77] 058 0.74] 050 081 0.58f 083 0.73] 061} 0.73
Fis 036! 0.35] 036/ 048] 0.05] 056 033 060 035 0.18] 0.61
N2 47 24|  24]  s0f 38 317 31 30| 21 28] 21
- 6.02] 296 3.08 11.71] 0.08 9.79] 3.40| 10.73] 2.54| 0.89] 7.74
D12S4
Ho 023] 029] 030] 047 043} 023 017t 0.13] 026 ol 0.08
Hs 0761 0.82] 083 088 072] 077 075 079 075 041 0.66
Fis 0.69] 0.64] 063 046 041 071 0.78] 0.84] 065 1| 0.87
N 43 240 231 32| 35 31 300 32| 23 32| 24
. 20.71] 9.92] 9.19] 6.68] 5.80 15.50| 18.21| 22.74! 9.78| 32.00] 18.29
BOLA-DRBP1
Ho 0.40] 0631 0.83] 065 074] 027 028 025/ 046] 045 0.04
Hs 0.91] 0907 0.89] 0.89] 088 090 0.89 092 087 0.86 0.65
Fis 0.55] 0311 0.070 027] 0.15] 0.70] 0.69] 073 048 047 093
N2 470 24 23 37| 35 26| 29 320 24 31 23
L 14.430 225 0.12] 2.68] 083 12.78] 13.81} 16.96| 5.42] 6.96] 20.02

n es el namero de individuos evaluados
2 s el valor de Ji-cuadrada =n(Fis)’. Los valores en negritas indican Fis 10 (P<0.05).
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Continuacion.

Cuadro 3.6. Heterocigocidad obsevada (ho). esperada (hs) y estadistico Fig para cada loci

por grupo genético

GRO [DGO [HERE [CHIH |NAY [BRAH|GUZ [SUIZ |[CLC [HOLS|LIDIA
D16S3
Ho 047, 042] 0.46] 036 035 045 0.28 0537 0571 0.817 0.54
Hs 088 0.92] 0.82] 0.92| 0.82] 0947 0.89 090 0.84] 0.89] 0.56
Fis 0.47. 055 044 061 057, 0.52| 0.69] 041 032 0.09 0.04
Nz 47| 24l 24 50 34 31 321 32 21 32 24
= 10.25] 7.23] 4.69 1842 11.01] 8.32| 15.02] 5.300 2.14] 024] 003
D18S1
Ho 0.61] 0.55 0.57] 035 058 0.50] 041 048 0.50] 0.50! 0.58
Hs 0.84] 0.88] 087 0.88] 090 0.870 0.84] 0921 0.84] 0.84 0.84
Fis 0270 0.38] 0.35] 0.60] 0.36| 0.42] 051 0.48| 0.40] 040| 0.3I
N2 44 22 21 46| 38 26| 291 23] 22 32 24
[ 3.18] 3210 250 16.73| 4.92| 4.63| 7.51| 5.23| 3.56| 5.22| 2.29
D21S6
Ho 0.51] 0.42] 032] 038 0321 027 0.33] 034 0.16] 0.53] 0.61
Hs 0.91: 0.88) 0.76| 088 084 0.92] 0.86] 089 0.81] 0.90] 0.83
Fis 0.44f 053] 058 0.57 061 071} 061| 061} 081] 041 027
N2 45| 240 22| 48 37| 261 27 32} 19 32f 23
U 871 6.69] 7.40| 15.76| 13.86| 12.96| 10.08] 11.99] 12.34| 5.35| 1.63
D5S1
Ho 0.50] 0.48] 075 0621 062 0.16] 025 033] 0.13] 047 022
Hs 0.86; 0.86] 0.81] 0.80| 0.79 0.84] 0.70| 0.87| 0.85| 0.80 0.85
Fis 0.420 0.45) 0.08 022 023 081 0.64 062 0.85 042 0.75
Nz 46| 23 24 50 39 31| 24 30 24 30 23
L 8.00| 4.58 0.14] 242 1.97| 20.29| 9.83| 11.42] 17.42| 5.24| 12.77
H
pmm(;dio 0.46/ 0.531 055 047 0.52] 039 035 036f 037 048 0.35
Kappa Caseina
Ho 0.33] 0570 027 064l 047 0.14| 0.16] 0577 0.57} 0.251 0.13
Hs 0.340 0.46] 030 048 043] 0.13] 0.14] 050 050 0.22] 0.12
Fis 0.03 .0.25] 0.08] -0.32| -0.10] -0.08] -0.09] -0.14] -0.14| -0.14| -0.07
n 40| 30l 22| 44| 38 28] 321 300 30 44 32
(] 0.03] 1.800 0.15] 4.39] 035 0.17] 023} 0.55] 0.55| 0.90| 0.14

n es el nimero de individuos evaluados
% es el valor de Ji-cuadrada =n(F|5)". Los valores en negritas indican Fig G 0 (P<0.05).
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Al analizarlo por grupo genético. se encontré en los criollos mexicanos que GRO
presentd solo un MS con Fig no diferente a 0; CHIH, 2; vy DGO vy NAY, 5. En cuanto al
CLC y Lidia tuvieron 7 y 6 MS, respectivamente, con una Fig mayor que cero. Mientras
que para las razas puras el Fig fue significativo en 3 MS en Hereford, 5 en Holstein, 7 en
Guzerat, 8 en Brahman, mientras que en el Pardo Suizo, todos los MS la Fig fue
significativa (P<0.05).

En la Kappa Caseina, el valor de Fg fue negativo debido a que la Ho es mayor a la
Hs, es decir, que en este locus se presenta. a diferencia de los microsatélites un exceso de
heterocigotos que en el equilibrio de Hardy Weinberg. Al analizarlo por grupo genético,
sélo los criollos de GRO y los Hereford tuvieron un valor positive de Fig (cuadro 3.6); sin
embargo, sdlo el indice de Chihuahua fue significativo (P<0.05).

Los valores calculados de Fgr (programa Gene) y los de Ggt (Dispan) son iguales por
microsatélite. El valor mas bajo correspondié al D9S1 con 0.059 y el DI18S5 se estimd
como el mas grande 0.125; es de notar que ¢! gene de la kappa caseina mostré el valor mas
grande con 0.142

3.2.2. Estructura jerarquica. El andlisis intra e interpoblacional con los estadisticos

F se realizd en cuatro niveles (cuadro 3.7). En el nivel 1: subespecies versus total, el déficit
de heterocigotos promedio fue de 52.8% (F|g=0.528) para cada subespecie. Pero la

deficiencia de heterocigotos fue de 53.9% al considerar a los 368 animales como
integrantes de una sola poblacién. La diferenciacidon genética promedio entre las dos
subpoblaciones es de 2.5% (F¢r=0.025). En las variedades (nivel 2), la deficiencia de
heterocigotos fue de 50.9% en promedio para cada deme; mientras que para la poblacion
total fue de 52.2%. La diferenciacidon genética promedio fue de 2.7%. En el nivel tres. en

donde se considera a los grupos criollos mexicanos como un deme, la deficiencia de



donde cada grupo de criollo mexicano y raza pura son consideradas como demes (11
subpoblaciones), la deficiencia de heterocigotos promedic en cada subpoblacién fue de
46 8 %, mientras que el total fue de 51%. El promedio de la diferenciacién genética entre
las subpoblaciones fue de 7 9%.

La magnitud relativa de diferenciacion génica (Gst) entre las 11 subpoblaciones, para
lo cual se mcluyo tanto la informacién de los 9 MS vy el gen de la kappa caseina, fue de
0.0815.

Por otro lado, se definid como poblacién total s6lo a los grupos criollos de México
(DGO, GRO, CHIH y NAY).y se encontrd un exceso de homocigotos de 41 % vy el grado
de diferenciacion genética fue de Fgr =0049. Y cuando la poblacién total fue definida
como los grupos de origen ibérico, la deficiencia de heterocigotos fue de 45% y la

diferenciacion genética promedio fue de 6 9%.

vadro 3 7 Indices de fijacién calculados en diferentes niveles de aglomeracion de
demes

NIVEL Fis Frr Fgr
1 0.528 0.539 0.025
2 0 509 0522 0.027
3 0 494 (0.533 0.077
4 0.468 0.510 0079

1.- Demes: europeo y asiatico. 2.- Demes: europeo, ibérico y asiatico. 3.- demes: criollo
mexicano, Lidia, CLC, HERE, SUIZ, HOLS, GUZ y BRA 4 - demes: GRO, DGO, CHIH
NAY, Lidia, CLC, HERE, SUIZ, HOLS, GUZ y BRA

3.3. Distancias genéticas.

3.3.1. Distancia Genética Estandarizada de Nei. En el cuadro 3.8 se presentan la
Ds con sus errores estandar con los 10 loci. La distancia Ds més corta se observa entre los
criollos de DGO y CHIH (0 049) mientras que el criollo de NAY se observa mas alejado de
Guzerat (0.739). De hecho, el Guzerat se encuentra mas alejado de todos los grupos, la

media geométrica de Dg fue de 0.419, mientras que en el criollo Lechero Centroamericano



Cuadro 3.8 Distancia estandarizada de Nei (Ds) y su error estandar utilizando 9 microsatélites y el gen de la Kappa Caseina en
grupos criollos y razas puras.

GRUPO 1 2 3 4 5 6 7 3 9 10 11

i -GRO 0117 ; 0161 | 0.122 | 0.154 | 0.028 | 0.079 | 0.044 | 0.084 | 0.116 | 0.115
2 -DGO 0.240 0.067 | 0.032 | 0.087 | 0.080 | 0.185 | 0.073 | 0.130 | 0.065 | 0.119
3 -HERE 0.294 | 0.163 0.086 | 0.189 | 0.143 | 0.206 | 0.122 | 0.163 | 0.147 | 0.208
4.-CHIH 0.307 | 0.049 | 0.242 0.124 1 0108 ; 0,185 | 0.082 | 0179 | 0.069 | 0.133
5.~NAY 0.339 | 0.200 | 0.473 | 0.285 0.166 | 0.319 | 0.106 | 0.153 | 0.128 | 0.145
6,-BRA 0.061 | 0.241 | 0.278 | 0.349 | 0.415 0.065 | 0.049 | 0082 | 0.138 | 0.1/3
7.-GUZ 0173 | 0.457 | 0.385 | 0.521 | 0.739 | 0.135 0.082 | 0.177 | 0.278 | 0.296
8 -SUIZ 0191 | 0.172 | 0.402 | 0.162 | 0.302 | 0.316 | 0.483 0.121 | 0.041 |. 0.081
9,-CLC 0.324 | 0.312 | 0.528 | 0.389 | 0.489 | 0.438 | 0.656 | 0.257 0.104 | 0.139
10 -HOLS 0.238 | 0.1894 | 0.329 | 0.242 | 0.355 | 0.293 | 0.570 | 0.242 | 0.339 0.068
11.-LIDIA 0.268 | 0271 | 0.433 { 0.376 | 0.408 | 0.330 | 0.586 | 0.357 | 0.440 | 0.155

Los valores por debajo de la diagonal corresponden a la Distancia Genetica Estandarizada y los valores por arriba de la diagonal
son los errores estandar calculados con el programa DISPAN (Genetic Distance and Phylogenetic Analysis)



fue de 0403 y en NAY fue de 0.378 Por otro lado, DGO fue el que estuve mas cerca de
todos con un valor de 0.203 GRO se agrupd aparte de los demas criollos con una distancia
Ds que vantd de 0 252 0.29

Si ordenamos los grupos por su latitud de Norte a Sur (CHIH=DGO —=NAY
—=>GRO) se observa que la distancia genética se incrementa con la distancia geografica.
CHIH-DGO (Ds=005) CHIH-NAY (Ds=0.28) CHIH-GRO(Ds=031) Esto apoya el
proceso de aislamiento por distancia. Sin embargo, al orientarlo de Sur a Norte, NAY
aparece mas alejado de GRO (Ds=0.33) y DGO es el més cercano (Ds=0 24)

3.3.2. Distancia Geométrica Da. Los valores de la distancia Da se presentan en el
cuadro 3.9. Aqui la distancia mas corta se vuelve a observar entre DGO v CHIH (0.17) pero
la mas grande se presenta entre el Guzerat y Lidia (0 47) mientras que entre Guzerat y
NAY fue de 0.45, el Guzerat se presenta también como el grupo mas alejado de los demas
El mismo patron de relacion se observa con la distancia Da vy la distancia geografica, pero
al ordenarlo de sur a norte, CHIH aparece més cercano a GRO (D=0 257) y GRO-DGO es
el més alejado (D4=0.293).

3.3.3. Distancia basada en la Teoria Informacional. Se calculd la desviacion de
Kullback utilizando solo la informacion de los MS, la cual se presenta en el cuadro 3.10.
Con los 9 microsatélites se obtuvo un total de 224 alelos; de modo que para estandarizar la
desviacion fue dividida entre 215 (Kazarinova y Hummel, 1991) Se vuelve a presentar
como la distancia mas corta entre CHIH y DGO (0.13) y la mas grande entre Guzerat y
Lidia (0.41); también se observa la relacion entre la desviacion de Kullback y la distancia
geografica en los grupos criollos mexicanos.

3.3.4. Distancia basada en el Modelo de Mutacién por Pasos. Se construyd una
matriz de los promedios aritméticos de los tamafios de los microsatélites en cada grupo
(Cuadro A 11 a A19). Para la D, se obtuvieron las distancias euclideanas cuadradas (DE)Q,
posteriormente se dividio entre el mimero de loci (r=9) y se obtuvo la raiz cuadrada. En

cambio, para la distancia Dc es equivalente a (DE)2/9. En el cuadro 3.11 se presentan las

dos distancias La Dt maés pequefia se presento entre CHIH y HOLS (2 02) y el mas grande

fue entre GUZ y HERE (10 97) -Con esta distancia se observa la relacion positiva con la
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Cuadro 3.9, Distancia D utilizando 9 microsatélites y el gen de la Kappa Caseina en grupos criollos y razas puras.

| 2 3 4 5 6 7 8 9 10
1.-GRO
2.-DGO 0.293
3.-HERE 0.314 0.218
4.-CHIH 0.257 0.168 0.210
5-NAY 0.274 0.247 0.338 0.243
6.-BRA 0.180 0.277 0.326 0.294 0.338
7.-GUZ 0.248 0.380 0.392 0.344 0.452 0.231
8.-SUIZ 0.221 0.281 0.339 0.216 0.291 0.298 0.340
9.-CLC 0.253 0.359 0.425 0.371 0.372 0.333 0.425 0.314
10.-HOLS 0.247 0.254 0.253 0.240 0.271 0.311 0.422 0.245 0.331
11.-LIDIA 0.286 0.292 0.296 0.325 0.343 0.470 0.311 0.349 0.195

0.349




Cuadro. 3.10. Desviacién de Kullback calculada a partir de frecuencias alélicas de 9 microsatélites.

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11
1.-GRO 0.000| 46,376| 49,512| 38,268| 42,998] 31,869| 41.865| 38,701 42,556| 45,721} 53,203
2.-DGO 0.216] 0.000| 32,919; 28,263} 40.568| 46,293} 65,571] 50.323| 68,201| 46,387 53,994
3.-HERE 0.230; 0.153] 0.000| 32,676 55,382| 56,983| 70.653| 58,410] 78,908| 43,063| 65,259
4.-CHIH 0.178] 0.131] 0.152| 0.000| 38,240| 47,253| 55,059| 37,251| 69,378| 40.954| 52,369
5-NAY 0.200| 0.189| 0.258| 0.178| 0.000] 55,576| 73,772| 50.242| 65,876] 48,026} 58,488
6.-BRA 0.148| 0.215| 0.265| 0.220| 0.258{ 0.000; 42,343| 52,388| 58,178 57,417 67,270
7.-GUZ 0.195) 0.305| 03297 0.256] 0.343| 0.197| 0.000; 57,073| 74,502| 76,417| 87,752
8.-SUIZ 0.180f 0.234; 0.272| 0.173| 0.234] 0.244| 0.265| 0.000; 58,641{ 43,353| 56,411
9.-CLC 0.198| 0.317| 0.367| 0.323| 0.306f 0.271] 0347 0.273] 0.000| 59,934| 64,663
10.-HOLS 0.213| 0.216] 0.200{ -0.190; 0.223] 0.267| 0.355] 0.202] 0.279| 0.000| 37,684
11.-LIDIA 0.247, 0.251] 0.304| 0.244] 0.272] 0.313] 0408 0.262| 0301} 0.175] 0.000

Los valores por arriba del diagonal son desviaciones sin estandarizar.

Los valores por debajo del diagonal son desviaciones estandarizadas por el niimero de alelos



Cuadro 3.11 Distancia de Golstein (arriba del diagonal) y Distancia Taxonomica (debajo del diagonal)
utiizando 9 microsatélites.

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11
1-.GRO 0.00] 4097] 5017 4134 12,01 43,64] 117,32] 3022 7,00 26,56] 18,65
2.-DGO 6,46 0.00] 11,35 11,22] 1326 61,62] 124,97] 26,49 35493 1455 4356
3 -HERE 7,28 2.78] 0.000 2632 20.08] 97,82] 189,38| 4880 68,67 22,94 4933
4-CHIH 6,21 3,94 441 000 16,05 44,17 9574 1091 64,83 4,90 28,49
5-NAY 4,08 4441 502] 4,070 000 56,73 130.75] 22,50] 28,48 12,84] 2088
6 -BRA 467 749 885 700 6,73 000 21,34 2666/ 4908 36,04 5086
7-GUZ 7,01 9,40 1097 830 8,97 3,58] 0.00| 73,29 122.26| 97,70 12427
8.-SUIZ 5040 582 669 3,70 531 496 6,04 000 4168 6,60 11.92
9 .CLC 420 890 935] 869 584 663 873 7.41] 000 43.64] 29.56
10 -HOLS 5200 4,03] 448 202 332 600 797 3,32 748 000 13,70
11 -LIDIA 5,50 6,42 727 569 4,92] 6,44] 896 5601 796 437 000




distancia geografica cuando se ordena de norte a sur, pero ai ordenarlo a la inversa, DGO
aparece mas distante de GRO. Con la Dg, la distancia minima y méaxima se presentan en los
mismos grupos que en Dr. La relacion positiva entre De v distancia geografica se mantiene

en las dos orientaciones

3.4. Analisis filogenético.

En la figura 3 1., se presenta un arbol filogenético consenso con raiz empleando la
distancia Da, donde el Guzerat fue considerado como grupo externo Las topologias mas
robustas fueron Guzerat-Brahman y Holstein-Lidia, ambos con un valor de 98% La
topologia del arbol muestra, como se esperaba, que el Guzerat y el Brahman se agrupan
juntos en una rama (clade); los criollos mexicanos (DGO,CHIH y NAY) se agrupan juntos
(54% de confiabilidad); y por otro lado estan Holstein-Lid:a, mientras que Pardo Suizo y
CLC no es claro su agrupamiento. Otro hallazgo inesperado es que el Hereford se agrupa

junto con DGO (Dg=0 218)

En la figura 3.2. se presenta el arbol consenso obtenido con Ds, en donde se observa
que la relacion GRO-BRA-GUZ es la misma que con Da pero apareciendo las distancias
del nodo a GRO y a BRA igual a cero. Los criollos NAY, DGO y CHIH estan juntos,
mientras que SUIZ-CLC y HOLS-Lidia forman clades distintas

El hecho que GRO se agrupa junto con el Brahman con la distancia genética
estandarizada de Nei Dsy¢ =0.06, y con Guzerat fue Ds;7 =0 17 apoya la hipotesis que el

ganado de Tierra Caliente, Gro., tiene influencia de Cebu.

3.4.1. Comparacién de dendrogramas obtenidos cen distintas distancias Las
distancias Dam, Dsm, Dx, Dt y Do se calcularon sin incluir el kappa caseina. debido a que

este gen pudiera haber sido seleccionado directa o inderectamente en las razas lecheras
Para el caso de Dam, Dsm se obtuvieron 1000 replicas tipo bootstrap; mientras que para las

demas, se obtuvieron 100 replicas. La topologia de los arboles obtenidos se comparé con la

obtenida con Da. Se observé que la topologia del arbol no vario, cuando se usé Dam al no

incluir el gen de la kappa caseina (figura 3.1. y 3 3). Con el Dg,, la topologia vario; aqui se
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conservé la relacion de Holstein-Lidia vy GRO-BRA-GUZ. Pero pareceria que la relacién se
modifico por una especie de inversién entre CLC-SUIZ con CHIH-DGO-HERE. EI arbol
obtenido con Dx tiene la misma topologia que Da, pero con Dx se obtuvieron valores mas
altos de confiabilidad en 4 nodos, uno igual y 3 més bajos (figura 3.5) que e obtenido con
Da (Figura 3.1) Con las distancias geométricas Dc y D, entre ellas se observa una misma
topologia (figura 3.6 y 3.7), la cual es muy distinta a la de Da (figura 3 1 ). la clade
Brahman-Guzerat se conserva con una confiabilidad de 81% en el caso de Do v de 92% con
Dr, también la refacion CHIH-DGO-HERE se conserva pero con valores de confiabilidad
menores. La diferencia consiste en que GRO-CLC constituyen una clade distinta y HOLS,

Lidia y NAY estén entremezclados.
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Figura 3.1. Dendrograma que resume las distancias DA calculadas con 9 microsatélites y el gen de la kappa caseina en 11 grupos

genéticos. Los nimero junto a los nodos son los valores de bootstrap que indican la confiabilidad de la topologia de cada brazo.
La escala lineal relaciona la longitud de los brazos en unidades de DA
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Figura 3.2. Dendrograma que resume las distancias DS calculadas con 9 microsatélites y el gen de la kappa caseina en t1 grupos

geneticos. Los nimero junto a los nodos son los valores de bootstrap que indican la confiabilidad de la topologia de cada brazo.
LLa escala lineal relaciona la longitud de los brazos en unidades de DS
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Figura 3.3. Dendrograma que resume las distancias Da calculadas con 9 microsatélites en 11 grupos genéticos. Los niimero junto

a los nodos son los valores de bootstrap que indican la confiabilidad de la topologia de cada brazo. La escala lineal relaciona la
longitud de los brazos en unidades de Da
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Figura 3.4. Dendrograma que resume las distancias DS calculadas con 9 microsatélites en 11 grupos genéticos. L.os niimero junto
a los nodos son los valores de bootstrap que indican la confiabilidad de la topologia de cada brazo. La escala lineal relaciona la

longitud de los brazos en unidades de Ds
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Figura 3.5. Dendrograma que resume las distancias DK calculadas con 9 microsatélites en 11 grupos genéticos. Los nimero junto
a los nodos son los valores de bootstrap que indican la confiabilidad de la topologia de cada brazo. La escala lineal relaciona la
longitud de los brazos en unidades de DK
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Figura 3.6. Dendrograma que resume las distancias DT calculadas con 9 microsatélites en 11 grupos genéticos. Los nimero junto
a los nodos son los valores de bootstrap que indican la confiabilidad de la topologia de cada brazo. La escala lineal relaciona [a
longitud de los brazos en unidades de DT.
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Figura 3.7. Dendrograma que resume las distancias DG calculadas con 9 microsatélites en 11 grupos genéticos. Los nimero junto
a los nodos son los valores de bootstrap que indican la confiabilidad de la topologia de cada brazo. La escala lineal relaciona la
longitud de los brazos en unidades de DG.



4. DISCUSION
4.1. Diversidad genética

MacHugh (1996) reporta heterocigocidades observadas en una muestra de 728
animales de 20 poblaciones con 20 microsatélites, de 0 15 {locus PRL) a 0.82 (locus BoLA-
DRP1) y un promedio de 0.55 lo cual es superior a este estudio

La diversidad génica promedio de los microsatélites usados en este estudio fue
ligeramente superior a la obtenida en otros estudios en bovinos (MacHugh, 1996, Martin-
Burriel ef al., 1999) y en humgngs (Bowcock et al., 1994);

MacHugh er al. (1994) encontraron, en razas de bovinos europeas, asiaticas y
africanas, que la heterocigocidad o diversidad genética fue de 0.84 para el BoLADRP1; y
en D581 fue de 0.72 y en D9S1 de 0 79. Mientras que Rodellar e/ al. (1996), reportan, en
razas espafolas, un valor de 0.81 para el D9SI. Por su parte, Arranz et al. (1996)
estudiando otras 4 razas espafiolas y otros S microsatélites, encontraron heterocigocidades
promedio de 69% en Suizo Pardo a 76.5 % en la raza Morucha

Como se esperaba, por temer dos alelos, la Kappa Caseina presentd una menor
diversidad (33%) que la de los MS; la frecuencia mas baja se observo en el ganado de Lidia
(12%) y la més alta fue en Suizo Pardo y Criollo Lechero Centroamericano (49 9%) El
valor de Heterocigocidad de esta proteina es superior a los que Bowcock er al (1994}
reportan en los marcadores tradicionalmente usados (20%) Por su parte, Blott ef al
(1998b) utilizaron 11 grupos sanguineos y dos proteinas séricas para estudiar las relaciones
genéticas de 37 razas europeas y encontraron heterocigocidades promedio de 17 5 a 36.3 %.
Por otro lado, Arranz e/ al. (1996) encontraron que de 14 marcadores de proteinas el 71%
fueron polimérficos, de tal forma que las heterocigocidades promedios en 4 razas espaniolas
vy la Suizo Pardo varié de 0.2 a 0 26

Lien et al., (1999) estudiaron la proteinas lacteas y encontraron que la Caseina alfaS1
fue monomoérfica (alelo mas frecuente mayor a 95%) en el 36% de las razas de bovinos
nordicos estudiados (una raza con frecuencia del alelo B igual a 95.8% y en 7 razas se
encontrd fijado el alelo); la lactoglobulina fue monomérfica en 2 de 22 razas, mientras que
en la beta y kappa caseina en todos los grupos presentaron frecuencias intermedias En la

kappa caseina la diversidad genética varo de 25 al 63% La razon por la cual la diversidad
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de la kappa caseina no fue mayor de 50%, se debe a que sélo se determinaron 2 alelos (A v
B). mientras que el estudio de los nordicos, se determiné también el alelo E. La diversidad
maxima que se puede obtener con dos alelos es de 50% muentras que con tres es de 66% vy
se va incrementando conforme se incrementa e} numero de alelos def locus.

En general, la diversidad genética fue ligeramente superior en los grupos criollos que
en ias razas puras Ll valor obtenido en el ganado de Lidia (0 71) comprueba el hecho que
€X1ste una mayor grado de parentesco. Kidd et al (1980) también reportan valores altos de
homocigocidad en este ganado utilizando grupos sanguineos y proteinas sanguineas que
van de 35 al 99%. Similarmente, Martin-Burrie] e/ al. (1999) reportan un valor de 0.51 para
Ho y 0 59 para Hg en ganado de Lidia, que fueron los més bajos del estudio que realizaron

con 29 microsatélites en seis poblaciones nativas espafiolas

4.2. Estructura jerirquica.

En el analisis con niveles jerarquicos, los valores de Fis se incrementan conforme ef
nivelde agregacion también lo hace (ver cuadro 3 7). Esto sugiere que los diferentes niveles
son un aglomerado de subpoblaciones. 1Los criollos mexicanos estdn compuestos por
subpoblaciones diferenciadas: y las variedades a su vez, estan compuestas por razas. El

valor de Ggr general 0 0815 es similar a otros estudios. En 10 razas espafiolas de perros,

Jordana ef al. (1992) reportan un valor de Fgt de 0099, Por sy parte MacHugh ef a/
(1998), en bovinos, encontraron un valor de 0.104. De acuerdo a estos valores, la
proporcion de la variacién génica atribuible a diferencias a entre los 1] grupos es de
alrededor del 8 % de ta variacion genetica total, y el 92% restante corresponde a diferencias
entre mdividuos.

El exceso de homocigosidad promedio en los criollos mexicanos fue menor
(Fis=0 41) que el promedio de los 11 grupos (nivel 4, Fis =0 46). Las causas del exceso de
la_ homocigosidad son varias. El efecto de Walhund es una explicacidn en el caso de los
criollos mexicanos ya que se procurd muestrear al maximo de propietarios con la idea de
evitar genotipificar animales emparentados. Si bien en el caso de Nayarit se considerd sélo

el hato del CE “E] Verdinefio”, este no es cerrado, es decir, que se han estado introduciendo
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sementales (Montafio M., comunicacién personal) lo que mmplica que existe una estructura
en ese grupo de criolios, aunque mas bien parece un caso especial de migracién entre
subpoblaciones de criollos de Nayarit debido a que existe un movimiento anual de ammales
de la Sierra del estado a la Costa y la posibilidad de que se mezcle ammales del norte con
los del sur es poca. Por otro lado, no hay que descartar el hecho de que exista un gran
parentesco entre los animales del Campo experimental, ya que el hato se formo hace casi 20
aflos.

En el case del Criollo Lechero Centroamericano, por ser un grupo genético de
reciente importacién a México, tiene sélo dos loci con una Fig no significativa que puede
deberse a que se presentd un efecto fundador En el ganado de Lidia, el exceso de
homocigosis se debe, por una parte, a que los animales que se analizaron provienen de
varias ganaderias (efecto de Walhund) y, adems, por estudios genealdgicos se ha reportado
diferentes grados de consanguinidad en este tipo de ganado (Kidd ef al., 1980; Mendieta y
Gutiérrez, 1996; Martin-Burriel ef o/, 1999). Si bien la crianza de este tipe de ganado en
México lleva casi el mismo tiempo que el ganado criolio (alrededor de 450 afios), la
migracion de animales de origen ibérico fue interrumpida en 1945 por cuestiones sanitarias,
el origen del ganado bravo en México proviene de 19 sublineas que fueron utilizadas por 4
ganaderias fundadoras en México (Mendieta y Gutiérrez, 1996); por otro lado, dentro del
mismo pais mas que barreras geogréficas, se presentan barreras artificiales creadas por los
ganaderos, lo que propicia la consanguinidad. k

En cuanto a las razas puras, se observd que en el Pardo Suizo, todos valores de Fig
fueron mayores que cero De todas las razas los animales Guzerat provienen de un solo hato
(CE El Verdineflo); si bien se han introducido sementales de otros hatos, en México de
hecho, hay pocos productores de esta raza, 15 ganaderos con 1500 animales de registro,
aunado a esto, en el campo experimental se lleva un programa de cruzamiento con Criollo,
lo que reduce tu tamaiio efectivo vy provoca el aumento del parentesco entre los animales
Guzerat. En cuanto a las demas razas, la explicacion del homocigosis es el efecto del
Wahlund De hecho en un estudio con microsatélites en Holstein $¢ encuentra una
diferenciacién entre Holstein Americano y Canadiense y estos a su vez se diferencian de los

Holstein europeos (Hanslik e al, 2000). en el estudio reportan  homocigocidades
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observadas de 37 y 39% para los animales canadienses y americanos, respectivamente.
mientras que en el presente estudio la Hp fue de 0 48 (cuadro 3 6). Los animales usados en
este estudio tienen estos origenes, pero, no se considero esta clasificacion para el estudio
Por otra parte, en el Pardo Suizo la Ho en este estudio tuvo un promedio de 35 % mientras
que en el Pardo Suizo europeo se reporta 50 % (Hanslik ef al | 2000).

Para los valores del grado de diferenciacion genética, MacHugh ef al. (1998) reportan
para BoLA DRPI un valor de Fst de 0.05 y de Gst de 0039, en el presente estudio fue
ligeramente superior; mientras que para el D5S1 Fgr fue de 0.11 v Ggp= 0.102 estos
valores son similares a los encontrados para las 11 poblaciones bovinas en México, aunque

en este caso fue ligeramente inferior Fgt= 0.079 y Gg1=0.081.

El valor tan grande de Fgr para el gen de la kappa caseina era de esperarse, ya que
existen grandes diferencias en las frecuencias de este gen debidas a una respuesta indirecta
a la seleccion. En las razas cebuinas fue menor a 008 y en el Svizo y Cricllo Lechero
Centroamericano tiene una frecuencia para el alelo B de mas del 0.5. En ninguno de los
grupos estudiados tiene antecedentes de una seleccion directa sobre este gen, sin embargo,
en la raza Holstein puede haber sucedido una respuesta indirecta negativa en contra el alelo
B al seleccionar por volumen en la produccion lactea, mientras que en la raza Pardo Suizo
mostraria una respuesia positiva para el alelo.

4.3. Distancias Genéticas

El muestreo de los animales criollos se realizo en tres puntos de la Sierra Madre
Occidental, y se ubica de los 104° longitud oeste en Nayarit a 107° en Chihuahua En
cuanto a la longitud norte, la sierra de Chihuahua donde se muestreo fue alrededor de los
27°, mientras que en la sierra de Durango fue en los 23° y Nayanit en los 22° Por otro lado,
la region denominada “Tierra Caliente” en Guerrero, se localiza a 18° 21 latitud norte y
100° longitud oeste (ver figura 2.1) Al comparar las coordenadas con las DS, se detecta
una relacion positiva; esta asoclacion con la distancia geografica coincide con el patrén de
flujo de la colonizacion que se dio en lo que hoy es la repiblica mexicana (grafica 1.2)
Una vez que las primeras zonas ganaderas se establecieron (1540) en la parte central del

pais centrales (Guanajuato, Aguascalientes y Zacatecas), debido a que la industria minera
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demandaba grandes cantidades de cebo y cueros de bovino (Rouse, 1977; Espin y de
Leonardo, 1978, Garcia, 1999), los bovinos fueron ilevados hacia el norte a las nuevas
areas de colonizacion. En 1565 ya existian bovinos en el norte de Nayarit, pero no en
Durango y Chihuahua (Rouse, 1977). En 1800 todo el pais estaba poblado, sin embargo, las
partes altas (Sierra Madre Occidental) fueron las tltimas zonas en poblarse (grafica 1.2).

Es probable que en cada nueva drea ganadera se haya presentado un efecto fundador
{bottleneck effect) que tiene como consecuencia un incremento en la distancia genética
entre las subpoblaciones (Nei, 1987); sin embargo, la distancia genética se debio de haber
reducido por el crecimiento exﬁlosivo de esta especie, ante la abundancia de pastos que
habia en esa época (De Alba, 1987); un factor adicional que reduce las diferencias entre las
subpoblaciones es la migracién, sin embargo, la tasa de migracion es inversamente
proporcional a la distancia geografica; de este modo constituye una diferenciacion
peripatrica.

La variabilidad genética entre y dentro de las subpoblaciones se ha modificado a
través del tiempo; en la colonia por cuestiones econdmicas hubo reducciones drasticas en la
poblacién bovina e incluso algunas regiones quedaron despobladas (Espin v de Leonardo,
1978). En el siglo XIX y primeros 30 afios del siglo XX, hubo fluctuaciones en los
inventarios por la inestabilidad politica del pais.

Actualmente los bovines’ criollos se localizan en su mayoria en la Sierra Madre
Occidental, y es posible que estas zonas se hayan poblado hasta el siglo XX, yva que los
grupos étnicos que actuaimente habitan esas zonas, no se les permitia poseer ganado mayor
en la ¢poca Colonial. Con la reduccién dramatica en el norte del pais debido a la revolucién
mexicana disminuyendo en un 80% (Rios et al., 1998), se formaron poblaciones de bovinos
aisladas en la Sierra; ya que si bien en los estados de Durango y Chihuahua hubo un
crecimiento de la ganaderia posterior la tercera década del siglo XX, este fue dado con la
introduccién de animales de raza y absorciones de manera que los bovinos que se
estudiaron estan aislados geograficamente.

Cuando el punto de referencia es GRO, es decir la orientacién de sur a norte, sélo con
D¢ se mantiene la relacion positiva; en cambio con las demas medidas de distancia, CHIH

aparece mas cercano a GRO y la mayor distancia genética se observa con NAY. Esto puede
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deberse a efectos de muestreo, es decir, hace falta incluir més individuos por grupo
genético y, sobretodo, utilizar mas marcadores moleculares

La poblacion de bovinos criollos ancestral de los cuatro grupos aqui estudiados fue de
los primeros en desaparecer debido a su localizacion geogréfica (centro del pais). Se deduce
que de esta misma poblacion se origind NAY y DGO, y, esta Gltima, originé a CHIH. Sin
embargo, de acuerdo con Rouse (1977) la region de Navarit v Guerrero va tenian bovinos
hacia el afio de 1565 (figura 1..1’.). Pero, como se menciond anteriormente, la Sierra Madre
Occidental fue de las Gltimas 4reas que se poblaron de bovinos en México. De ahi que es
posible que los bovinos de la Sierra de Nayarit provengan del estado de Durango. Con este
pairon de migracion se explica la mayor distancia genética que tienen GRO v NAY aunque
la mayor distancia fisica se da entre Guerrero y Chihuahua.

Otra explicacidn alterna es que GRO es el grupo criollo mas contaminado con cebu y
NAY el menos o no contaminado. Si bien, por inspeccién visual v por informacién
proporcionada por los propietarios, los animales muestreados no presentaban rasgos del
tipo ceby, la diferencia genética con respecto al Brahman es de las mas bajas (Ds=0.06)
encontradas en este estudio y para el Guzerat Ds fue de 0.17. En la zona de “Tiemra
Caliente”, alrededor del 37.8% de los bovinos son cebu y el 17.1% son Pardo Suizo,
mientras que el 24% son cruzas de cebi, Pardo Suizo y criollo, v el 18.7% fue clasificado
como criollo (Botro y Ulloa, 1997); se estimé 75 000 animales criollos en la regién (Botiro
y Ulloa, datos no publicados), sin embargo, los resultados del presente trabajo, sugieren que
los animales clasificados como criolios tienen diversos grados de mezcla con los cebues.
una de las causas de la mala clasificacién es el concepto que tienen los propietarios de la
palabra criollo: bovino nacido en la explotacion (Ulloa, 1983). Ahora bien, GUZ y NAY es
la distancia mas grande encontrada en este estudio, lo que corrobora que entre Jos criollos
NAY es el menos contaminado con cebu.

En cuanto al ganado de lidia, aparece equidistante con GRO y DGO (Ds=0.27), v
mas alejado de CHIH (Ds=0.37) y de NAY (Ds=0.4). Debido a que el ganado de LIDIA,
tuvo su base genética en el ganado criollo original, las distancias son, en general, menores a
las observadas con los otros grupos, con excepcion de HOLS (Ds=0.15). Este resultado es

totalmente inesperado, la Umica explicacién es que debido a que es una poblacién cerrada
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con un tamafio efectivo no muy grande, los cambios en las frecuencias alélicas de los MS
debidos a la deriva génica, casualmente fueron parecidas a las que se dieron en HOLS. En
las frecuencias de la Kappa Caseina, HOLS y Lidia son semejantes, pero al no incluir esta

informacién, permanece la misma tendencia.

4.4. Comparacién de distaneias y Analisis filogenético.

Como medio de comparar las distancias entre un grupo de OTU, se desarrollaron
diversas metodologias para representar graficamente las relaciones. Los dendrogramas,
arboles o filogramas, se construyen con base al tipo de informacion utilizada debido a los
supuestos que a que obliga la'métodologia. El método de Neigbour-Joining, no supone una
misma tasa de mutacion en todas las ramas.

Con base a simulaciones se ha encontrado que la distancia Da recobra con mayor
probabilidad la topologia verdadera del 4rbol (Takesaki v Nei, 1996); por esta razén, esta
topologia fue la que se escogié como punto de comparacién para las otras dendrogramas.
Al obtener la distancia a partir de datos reales no es posible establecer algin grado de error
que se pudiera dar. Los valores de bootstrap, indican la confiabilidad de la topologia en
cada brazo; por ejemplo en la figura 3.1 se presenta un &rbol consenso obtenido a partir de
1000 arboles; y en 980 de esos 1000 6 98 de cada 100 arboles, aparecen juntos el Guzerat y
Brahman. Pero los valores son obtenidos a partir de una base de frecuencias alélicas. La
diferencia entre dos réplicas radica en que pueden tener distintos loci involucrados, ya que
el muestreo tipo bootstrapping es con reemplazo de tal forma que un locus puede ser
escogido mas de una vez y por ende alguno u algunos otros loci no aparecen vy se espera
que en otras replicas la combinacién de loci incluidos sea diferente.

A pesar de lo esperado, Ds produjo una topologia que coincide mas con la hipétesis
original, ya que los criollos NAY, DGO y CHIH estdn en una clade; Suizo y Criollo
Lechero Centroamericano (el cual ha sido seleccionado para produccion de leche) estan en
otra clade; y el Hereford no esta cerca de los criollos del norte del pais. Sin embargo,
Holstein y Lidia estdn en una misma clade.

El gen de la kappa caseina se considera poco informativo debido a que tiene 2 alelos;

y se esperaba que su inclusién no afectaria fa topologia de arbol. Asi, no hubo diferencias
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entre Da y Dam; pero tuvo un gran efecto en la distancia genética estandarizada de Nei, en
donde al no incluir la kappa caseina la topoiogia resulté totalmente diferente. Con Ds
pareceria que las frecuencias tan altas y parecidas del alelo B en el Suizo y Criollo Lechero
influyé en que aparecieran en na clade (figura 3.2); asf como, los criollos NAY, DGO y
CHIH, en Jos cuales la frecuencia del alelo B son parecidas entre estos grupos pero mayor
que la observada en el Hereford. Si bien el ganado de Lidia presentd la frecuencia mas baja
del alelo B de la kappa caseina no explica que aparezca junto con el Holstein, que también
tiene una frecuencia baja del alelo, ya que al utilizar Ds,, siguen apareciendo estos dos
grupos en una clade. La kappa caseina es el tnico locus incluido en el cual puede estar
operando Ia seleccion; ya que se ha reportado que el alelo B esta relacionado con mayores
porcentajes de grasa y rendimiento en queso.

En el caso de Suizo se explica como una respuesta positiva correlacionada ya que
esta raza presenta altos porceniajes de grasa, una situacién contraria aparece en Holstein, en
donde ia seleccidn ha sido a favor del volumen lo que ocasiona que el porcentaje de grasa
baje; El Criollo Lechero Centroamericano ha sido seleccionado para la produccién de leche
en el tropico, la seleccidn de este ganado no ha sido éptima (pruebas de progenie), aunque
es probable que un criterio de seleccion haya sido el color de la leche (o "capacidad de
formar nata” de la leche) por su correlacién con la cantidad de grasa, sin embargo, el
progreso gené€tico logrado debe ser bajo por la dificultad de clasificar adecuadamente a las
vacas bajo estos criterios evaluados subjetivamente. Las frecuencias en los demas grupos
no se expiican. Frecuencias relativamente altas del alelo B se ha reportado en razas antiguas
como en Espafia, paises nérdicos y africanocs. Una explicacion es una seleccion natural a
favor del heterocigoto; sin embargo, esto no aplica al ganado de Lidia, el cual es
considerado como un animal ristico. En el caso del ganado de lidia se explica por un efecto
fundador, ya que evaluaciones Hechas en ganadoe de lidia espafiol las frecuencia del alelo B
s intermedia.

Por otro lado, Moazami er al. (1997) mencionan que la distancia genética
estandarizada de Nei. es capaz de diferenciar razas no muy relacionadas pero no en aquellas

cercanas. Y por otro lado. Blott et al. (1999) determinan que para observar una buena
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diferenciacién entre razas relacionadas es necesario calcular las distancias con 30

microsatélites.
La construccion del dendrograma con Dy, tuvo la misma topologia que Da, v Das e

incluso con menor informacién que Dy, se observo una mejor confiabilidad. Es necesario.
investigar mas las propiedades de esta medida, ya que si bien, en otras areas como la
termodindmica y teoria informacién es muy utilizada, en estudios filogenéticos no lo es.

El hecho que alguno(s) de los alelos tengan frecuencias nulas, ya sea por el tamafio de
la muestra o por la inexistencia de ese alelo en una determinada poblacién, hace que la
formula no se pueda aplicar, 'ya‘ que implica dividir entre cero. En el presente estudio, se
optd por incluir un numero muy pequedio (1 x 107, pero, como alternativa, esta la de

eliminar ese alelo en ambas poblaciones (Kazarinova y Hummel, 1991).

4.5. Conclusién.

Existe una gran diversidad genética entre los grupos criollos mexicanos incluidos en
este estudio que ha sido producto de efectos de fundador, y varios procesos de crecimiento
explosivo y reducciones dramdticas y su posterior aislamiento geografico, asi como por
evolucion por deriva génica.

Es notable el grado de homocigosis dentro de las poblaciones criollas debido,
probablemente, al reducido tamafio efectivo de la poblacién v a que también existe una
estructura reproductiva deniro de estas poblaciones que ocasiona que exista una deficiencia
aparente de heterocigotos (efecto de Wahlund).

La inclusién del gen de la Kappa caseina en el calculo de las distancias genéticas, no
afectd la distancia modificada de Cavalli-Sforza y Edwards (Da) pero si influyé la distancia
genética estandarizada de Nei {Ds). Al utilizar la Ds. calculada con todos los loci, se obtuvo
una topologia que se ajusta mejor a la Hipdtesis planteada.

La desviacién de Kullback produjo un drbol con la misma topologia que el obtenido
con la distancia modificada de Cavalli-Sforza y Edwards (Da) pero con un ligero
incremento en la confiabilidad en la formacién de nodos. Es necesario estudiar mas las
propiedades de esta medida, ya que al menos en investigaciones de relaciones genéticas no

se le ha dado atencion.
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Hay que realizar mas estudios de diversidad genética que incluyan bovinos que se
localizan en zonas ecologicas diferentes a las aqui estudiadas como son: la Peninsula de
Baja California, en los estados de Jalisco, Michoacan, Sierra de Guerrero, Oaxaca y
Chiapas, lugares donde se sabe todavia hay ganado criollo;. Asi como, de incluir un mayor

niimero de microsatélites para poder diferenciar grupos muy relacionados.
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Cuadro A.1. Frecuencias alélicas del microsatélite DO1S8 por grupo genético,

D1 | GUERRERO | DURANGO | HEREFORD | CHIHUAHUA i NAYARIT | BRAHMAN | GUZERAT | SUIZO | LECHERO | HOLSTEIN | LIDIA
1| 0.000 0.000 0.000 0.000 0.018 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

2| 0.000 0.000 0.000 0.000 0.018 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

3 0.022 0.060 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

4] 0.000 0.021 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

5 0.000 0.042 0.022 0.014 0.000 0.018 0.000 0.000 0.000 0.000 0.021

6;  0.022 0.042 0.022 0.000 0.000 0.054 ().000 0.040 0.059 0.000 0.125

71 0.000 0.083 0.000 0.014 0.000 0.018 0.000 0.020 0.000 0.083 0.271

g 0.000 0.021 0.000 0.000 0.018 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

91 0.000 0.042 0.000 0.028 0.000 0.107 0.050 0.060 0.029 0.000 0.042

A 0.078 0.042 0.000 0.014 0.000 0.214 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000
B 0.000 0.000 0.022 0.000 0.000 0.000 0.050 0.060 0.000 0.000 0.042
C 0.089 0.083 0.109 0.028 0.054 0.107 0.017 0.000 0.029 0.083 0.042
1D 0.144 - 0.083 0.130 0.042 0.464 0.089 0.050 0.000 0.059 0.050 0.063
= 0.056 0.021 0.065 0.083 0.000 0.018 0.033 0.080 0.000 0.017 0.000
N 0.044 0.125 0.087 0.069 0.018 0.107 0.083 0.000 0.000 0.017 0.000
G 0.278 0.125 0.283 0.208 0.000 0.196 0.183 0.200 0.088 0.483 0.167
H 0.089 0.083 0.000 0.097 0.018 0.054 0.083 0.120 0.059 0.100 0.188
| 0.033 0.104 0.109 0.083 0.018 0.018 0.117 0.120 0.206 0.017 0.042
J 0.044 0.083 0.087 0.083 0.232 0.000 0.017 0.120 0.294 0.100 0.000
K 0.033 0.000 0.065 0.208 0.018 0.000 0.033 0.160 0.000 0.050 0.000
L 0.022 0.000 0.000 0.014 0.000 0.000 0.033 0.020 0.059 0.000 0.000
M 0.044 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 (0.000 0.000 0.059 0.000 0.000
N 0.000 0.000 (.000 0.014 0.000 0.000 0.000 0.000 0.059 0.000 (.000
P 0.000 0.000 (0.000 0.000 0.018 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
Q 0.000 0.000 0.000 0.000 0.089 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
R 0000 0.000 0.000 0.000 0.018 0.000 0.000 0.000 (000 (.000 0.000
N°  45.000 24.000 23.000 36.000 28.000 28.000 30.000 {25.000 | 17.000 30.000 124.000




Cuadro A.2. Frecuencias alélicas del microsatélite DO9S1 por grupo genético

D! |GUERRERO| DURANGO [HEREFORD|CHIHUAHU! NAYARIT |BRAHMAN | GUZERAT | SUIZO | LECHERO |HOLSTEIN i LIDIA
A

11 0.031 0.000 0.000 0.000 0.000 0.032 0.031 0.000 0.000 0.000 0.000

21 0.021 0.000 0.000 0000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.068 0 000 0.000

3t 0.042 0 000 0.000 0.000 0.000 0.065 0.000 0.000 0.182 0.600 0.000

4] 0.031 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.043

31 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.091 0.000 0.000

6|  0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0000 0.000 0.000 0.045 0.000 0.000

71 0.010 0.000 0.000 0.000 0.103 0.032 0.031 0.000 0.000 0.000 0.000

81 0.063 0.146 0.063 0.031 0.128 0.081 0.047 0.031 0.068 0 000 0.065

9l 0.083 0.021 0.000 0.010 0.064 0.000 0.031 0.000 0.045 0.017 0.087

A 0.042 0.104 0.021 0.082 0.128 0.000 0.000 0.063 0.068 0.067 0.130

B 0.021 0.042 0.021 0.082 0.103 0.032 0.000 0.094 0.091 0.033 0.109

I 0.042 0.125 0.188 0.122 0.192 0.194 0.047 0 094 0.045 0.250 0.196

D 0104 0.042 0.104 0.112 0.167 0081 0.016 0.125 0.114 0.300 0109

E 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.00¢ 0.043

F 0.042 0.000 0 063 0.010 0.000 0.016 0.000 0.047 0.000 0.067 0.043

G 0.000 0.063 0.125 0.122 0.026 0.016 0.063 0.016 0.000 0.000 0 000

i 0.000 0.021 0021 0.051 0.000 0.016 0.000 0.063 0.045 0.100 0.022

1 0.010 0.104 0 354 0.133 0.000 0129 0.078 0.047 0.09] 0.033 0.022

] 0.083 0 000 0.000 0.061 0.013 0.000 0.328 0078 0.000 0.000 0.043

K 0.292 0.104 0.021 0.061 0.013 0.258 0.281 0.172 0.023 0.133 0.087

L 0.021 0.000 0 000 0.041 0.013 0.032 0.047 0109 0.023 0.000 0.000

M 0.000 0.104 0021 0.071 0.000 0.016 0 000 0.000 0.000 0.000 0.000

N 0.031 0021 0.000 0000 0.013 0.000 0 000 0.03 0000 0.000 0 000

p 0 000 0.000 0.000 0.010 0.000 0000 0.000 0 000 0 000 0.000 0 000

Q 0.000 0.042 0.000 0.000 0.013 0.000 0 000 0 000 0.000 0.000 0.000

R 0.000 0.042 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0 GO0 0.000

S 0.000 0.000 0000 0.000 0.013 0.000 0.000 0.031 0 000 0.000 0.000

il 0021 0.021 0 000 0.000 0.013 0.000 0 000 0.000 0.000 0 000 0.000

Nl 48000 24.000 24.000 49.000 39.000 31.000 32.000 32 000 22.000 30.000 23 000




Cuadro A3. Frecuencias alélicas del microsatélite D18S5 por grupo genético

GUERRERCQ| DURANGO |HEREFORD | CHIHUAHUA & NAYARIT [|BRAHMAN | GUZERAT | SUIZO | LECHERO | HOLSTEIN | LIDIA

1] 0.011 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 (.000 0.000 0.000 0.000 0.000

2] 0.000 0.000 0.000 0.000 0.013 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
31 0.011 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0 000
4| 0.000 0.042 0.000 0.000 0.013 0.000 0.000 0.033 0.600 0.000 0.000
5] 0.043 0.000 0.021 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.024 0.000 0.000
6| 0.000 0.021 0.000 0.020 0.092 0.016 0.000 0.117 0.024 0.036 0.000

70 0.117 0.354 0.250 0.350 0.697 0.097 0.081 0.250 0.214 0.393 0.238

8] 0.191 0.271 0.104 0 330 0.053 0.177 0.081 (.233 0.452 0.482 0.429

91 0.021 0.042 0.000 0.010 0.039 0.129 0.016 0.017 0.071 0.054 0.143
A 0.074 0.042 0.042 0.090 0.000 0.081 0.177 0.033 0.071 0.000 0.024
B 0.404 0.146 0.583 0.150 0.039 0.339 0.613 0.133 0.071 0.018 0.095
C 0.128 0,042 0.000 0.010 0.053 . 0.097 0.032 0.133 0.048 | 0.018 0.048
D 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 - 0.000 0.000 0.000 0.024 |- 0.000 0.024
E 0.000 (.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.000 0.017 0.000 0.000 0.000
F 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.032 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
G 0.000 0.042 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
H 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.032 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
[ 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.033 0.000 0.000 0.000
N 47.000 24.000 24.000 50.000 38.000 31.000 31.000 | 30.000 | 21.000 28.000 {21.000




Cuadro A4. Frecuencias alélicas del microsatélite D1284 por grupo geneético

GUERRERO | DURANGO |HEREFORD | CHIHUAHUA [ NAYARIT |BRAHMAN | GUZERAT | SUIZO LECHERO | HOLSTEIN | LIDIA

1{  0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.022 0.000 0.000
21 0.012 0.000 0.000 0.031 0.000 0.000 0.000 0.000 0.022 0.000 0.000
3;  0.000 0.000 0.022 0.031 0.014 0.032 0.017 0.000 0.000 0.000 0.000
4] 0.035 0.000 0.043 0.031 0.000 0.000 0.033 0.000 0.022 0.000 0.000
5 0.035 0.021 0.109 0.063 0.014 0.097 0.000 0.000 0.022 0.000 0.000
6/ 0.105 0.063 0.152 0.063 0.014 0.113 0.283 0.000 0.043 0.000 0.042

71 0.151 0.229 0.130 0.141 0.429 0.194 0.067 0.125 0.087 0.094 0.167
8 0.430 0.250 0.283 0.234 0.271 0.387 0.333 0.328 0.457 0.750 0.500
9 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.043 0.000 0.000
A 0.116 0.208 0.196 0.203 0.114 0.129 0.033 0.250 0.000 0.125 0.000
B 0.047 0.000 0.022 0.016 0.014 0.000 0.000 0.047 0.022 0.000 0.000
C 0.000 0.042 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
D G.000 -1 0.000 0.000 0.016 0.000 0.000 0.000 0.000 (.000 0.000 0.000
= 0.012 0.000 0.000 0.000 0.000 0.032 0.217 0.000 0.000 0.000 0.000
F 0.035 0.104 0.022 0.063 0.043 0.000 0.000 0.063 0.022 0.031 0.250
G 0.023 0.000 0.000 0.063 0.029 0.016 0.000 0.054 0.109 0.000 0.042
H 0.000 0.083 0.022 0.031 0.057 0.000 0.000 0.031 0.130 0.000 0.000
I 0.000 0.000 0.000 0.016 0.000 0.000 0.017 0.000 0.000 0.000 0.000
J 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.063 0.000 0.000 0.000
N° 43 000 24.000 23.000 32.000 35.000 31.000 30.000 | 32.000 | 23.000 32.000 | 24.000




Cuadro A5. Frecuencias alélicas del microsatélite BoLA-DRBP1 por grupo genético

GUERRERO| DURANGO |HEREFORD | CHIHUAHUA | NAYARIT |BRAHMAN | GUZERAT | SUIZO | LECHERO | HOLSTEIN | LIDIA

11 0.000 0.000 0.000 0.014 0.014 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
2] 0.000 0.083 0.022 0.041 0.014 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
3] 0.011 0.104 0.109 0.081 0.086 0.000 0.000 0.000 0.000 0.016 0.000

41 0.096 0.063 0.152 0.068 0.071 0.000 0.034 0.109 0.063 0.258 0.565
51 0.085 0.146 0.130 0.041 0.100 0.019 0.000 0.078 0.063 0.210 0.130
6| 0.117 0.146 0.152 0.095 0.071 0.096 0.017 0.047 0.000 0.048 0.000
70 0.074 0.125 0.087 0.135 (0.143 0.058 0.086 0.016 0.083 0.081 0.065
g 0.000 0.104 0.022 0.230 0.186 0.077 0.000 0.016 0.021 0.048 0.043
9] 0.053 0.042 0.109 0.095 0.186 0.077 0.000 0.063 0.063 0.048 0.043
A 0.021 0.021 0.022 0.054 0.057 0.038 0.103 0.094 0.042 0.000 0.000
B 0.064 0.000 0.022 0.068 0.014 0.038 0.017 0.078 0.000 0.016 0.043
C 0.117 0.021 0.043 0.000 0.000 0.154 0.103 0.156 0.042 0.032 0.000
D 0.085 0.042 0.109 . 0.027 0.000 0.019 0.155 0.078 0.125 0.065 0.087
|E 0.138 0.000 0.022 0.027 0.000 0.135 0.172 0.031 0.146 0.016 0.000
I’ 0.085 0.021 0.000 0.000 0.000 0.115 0.121 0.047 0.125 0.097 0.000
G 0.053 0.042 0.000 0.000 0.000 0.058 0.034 0.047 0.229 0.032 0.000
13! 0.000 0.042 0.000 0.000 0.029 0.000 0.086 0.047 0.000 0.000 0.000
I 0.000 0.000 0.000 0.014 0.000 0.000 0.000 0.063 0.000 0.000 0.022
J 0.000 0.000 0.000 0.014 0.014 0.000 0.017 0.000 0.000 0.000 0.000
K 0.000 0.000 0.000 0.000 0.014 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
1. 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.115 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
M 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.017 0.000 0.000 0.000 0.000
N 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.031 0.000 0.000 0.000
P 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.034 0.000 0.000 0.032 0.000
N°| 47.000 24.000 23.000 37.000 35.000 26.000 29.000 | 32.000 | 24.000 31.000 [23.000




Cuadro A6. Frecuencias alélicas del microsatélite D16S3 por grupo genético.

GUERRE | DURANG | HEREFO | CHIHUA [NAYARIT|BRAHMA] GUZERA | SULZO LECHER  HOLSTEI ; LIDIA
RO O RD HUA N T O N

i 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.031 0.031 0.000 0.000 0.000
2]._0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.016 0.000 0.000 0.000

3] 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 0.032 0.000 0.016 0.000 0.000 0.021

4] 0.043 0.000 0.000 0.010 0.000 0.032 0.031 0.094 0.000 0.000 0.000

5 0.000 0.042 0.000 0.006 0.000 0.016 0.000 0.031 0.000 0.000 0.042

0] 0.021 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

71 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.048 (.000 0.000 0.000 0.000 0.000

8| __0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 0.048 0.109 0.000 0.024 0.000 0.000

9. 0.021 0.063 0.042 0.120 0.000 .0.048 0.203 0.016 0.000 . 0.031 0.104
A 0.011 0.083 0.000 0.170 0.000 0.048 0.125 0.000 0.048 0.031] 0.000
B 0.011 0.042 0.042 0.110 0.029 0.097 0.063 0.016 0.024 0.016 0.021
C 0.043 0.000 0.000 0.060 0.015 0.032 0.016 0.000 0.000 0.141 0.063
D 0.245 0.021 0.000 0.010 0.324 0.129 0.047 0.203 0.071 0.188 0.646
I 0.149 0.000 0.042 0.070 0.015 0.081 0.000 0.156 0.214 0.094 0.042
I3 0.043 0.063 0.167 0.080 0.029 0.065 0.109 0.047 0.000 0.047 0.000
G 0.053 0.000 0.000 0.000 0.118 0.016 0.000 0.078 0.048 0.109 0.02]
11 0.138 0.000 0.000 0.030 0.206 0.065 0.000 0.031 0.048 0.141 0.021]
[ 0.085 0.000 0.000 0.050 0.059 0.032 0.109 0.094 0.190 0.031 0.000
J 0.011 0.063 0.000 0.000 0.103 0.016 0.047 0.078 0.238 0.000 0.000




Continuacion. Cuadro A6. Frecuencias alélicas del microsatélite D16S3 por grupo genético.

GUERRE IDURANG JHEREFO |CHIIHUA [NAYARIT|BRAHMA |[GUZERA | SUIZO [LECHER [HOLSTEL [LIDIA
RO 0 RD HUA N T O N

K 0.000 0.063 0.021 0.000 0.000 0.000 0.047 0.000 0.000 0.063 0.000
1 0.021 0.125 0.292 0.000 0.000 0.065 0.031 0.031] 0.000 0.063 0.021
M 0.011 0.146 0.000 0.040 0.044 0.016 0.000 0.016 0.000 0.000 0.000
N 0021 0.000 0.000 (.020 0.000 - 0.000 0.000 0.031 0.000- 0.000 0.000
P 0.000 0.021 0.021 0.020 0.000 0.032 0.031 0.016 0.095 0.000 0.000
Q 0.053 0.042 0.229 0.000 0.000 0.048 0.000 0.000 0.000 0.016 0.000
R 0.021 0.021 0.042 0.000 0.000 0.000 0.000 (.000 0.000 0.031 0.000
S 0.000 0.021 0.000 0.000 0.000 0.032 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
T 0.000 0.021 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.006 0.000 0.000 0.000
U 0.000 0.063 0.042 0.050 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
A4 0.000 0.000 0.063 0.030 0.015 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
W 0.000 0.000 0.000 0.040 0.015 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
X 0.000 0.042 0.000 0.040 0.029 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
Y 0.000 0.063 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
N°|_47.000 24.000 24.000 50.000 34.000 31.000 32,000 1320001 21.000 32.000 124.000




Cuadro A7. Frecuencias alélicas del microsatélite D18S1 por grupo genético

GUERRERO| DURANGO |HEREFORD | CHIRUAHUA | NAYARIT |BRAHMAN | GUZERAT | SUIZO | LECHERO HOLSTEIN | LIDIA ]

1 0.000 0.000 0.060 (0.000 0.000 0.038 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

2| 0.011 6.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

3] 0.091 0.000 0.000 0.000 0.013 0.038 0.000 0.000 0.023 0.000 0.000

41 0.023 0.000 0.000 0.000 0.013 0.038 0.224 0.000 0.114 0.000 0.000

5| 0.045 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.065 0.091 0.031 0.000

6 0.125 0.045 0.000 0.000 0.026 0.038 0.017 0.022 0.227 0.000 0.021

7] 0.023 0.000 0.000 0.011 0.000 0.000 0.000 0.109 0.227 0.000 0.021

8] 0.034 0.023 0.000 0.000 0.079 0.019 0.052 0.000 0.045 0.000 0.000

9| 0.341 0.000 0.048 0.022 0.158 0.308 0.276 0.043 0.182 0.063 0.208
A 0.057 0.023 0.024 0.011 0.066 0.038 0.000 0.022 0.023 0.016 0.104
B 0.057 0.045 0.000 0.022 0.026 0.058 0.086 0.043 0.000 0.063 0.042
C 0.080 0.045 0.048 0.065 0.158 0.077 0.086 0.043 | 0.023 0.109 0.000
D 0:000 0.000 0.024 0.000 - 0.000 0.058 0.017 0.022 |- 0.000 0.000 0.000
i 0.000 0.068 0.000 0.065 0.105 0.115 0.069 0.043 0.000 0.000 0.063
E 0.023 0.159 0.048 0.109 0.092 0.038 0.000 0.043 0.000 0.109 0.188
G 0.011 0.205 0.190 0.163 0.066 0.019 0.034 0.022 0.000 0.031 0.021
H 0.000 0.068 0.214 0.054 0.066 0.000 0.069 0.043 0.000 0.094 0.000
I 0.034 0.114 0.095 0.120 0.039 0.058 0.034 0.065 0.000 0.031 0.083
J 0.011 0.000 0.095 0.022 0.053 0.019 0.000 0.087 0.000 0.094 0.021
< 0.034 0.114 0.024 0.228 0.026 0.000 0.034 0.174 0.045 0.328 0.229
[ 0.000 0.091 0.095 0.065 0.000 0.000 0.000 .043 0.000 0.016 0.000
M 0.000 0.000 0.000 0.022 0.000 0.000 0.000 0.109 0.000 0.016 0.000
N 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.038 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
P 0.000 0.000 0.000 0.011 0.013 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
Q 0.000 0.000 0.000 0.011 0.000 0.000 0 000 (.000 .000 0.000 0.000
R 0.000 0.000 0.095 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
N°  44.000 22.000 21.000 46.000 38.000 26.000 29.000 | 23.000 | 22.000 32.000 |24.000




Cuadro A8. F'recuencias alélicas del microsatélite D21$6 por grupo genético

GUERRIRO PURANGL HEREFORD | CHIHUAIUA NAYARET BRAHMAN GUZERAT SUIZO LACHERO HOLSTEIN F1DIA

| 0000 G000 0000 0.000 0000 ¢ 000 0000 0000 0026 0000 0000

2 0022 0000 0000 0.000 0000 0600 0000 0 000 0000 0000 0000

3 GOl 0000 0600 0600 0000 0000 000 0000 0000 0000 0000

4 0100 0000 0000 0000 0000 0019 0019 0016 0079 0000 0000

5 ach 0000 0000 0 000 0000 0000 0019 a0ls 0600 0000 0000

6 001 0 300 0045 0.000 G000 0.019 0000 0000 0000 0 000 0000

7 0.033 0000 G091 0.000 0149 0077 G019 0047 0000 0078 0000

8 0011 0000 0000 0.000 0000 0000 0000 0000 0000 0000 0000

9 0078 0 146 0386 0083 0108 0.00¢ 0000 0060 0368 0156 G217

A 0022 0000 0000 0052 0000 0000 0019 0109 0000 0016 0022
13 0022 0042 0068 0021 0041 0038 0000 0047 0105 0063 0186
i 0022 0063 G 000 0010 0 095 0000 0.619 0000 0000 0 109 0022
0 Q189 0188 0023 0073 03t 0077 0000 0260 0105 0141 0 087
12 0122 0146 . 0000 0 146 0095 0058 0000 0000 0000 0016 0261
r 0067 0125 0045 0219 0000 0038 0000 0031 0026 0016 0063
G 0022 0000 0000 0073 0014 0a19 0037 0031 0000 0016 0000
E 0000 ozl Q0G0 0000 G027 0 00D 0037 0063 0000 0000 0000
1 0000 0021 0023 0010 0000 0038 0037 0031 0000 0031 4000
U 0078 0083 0273 0156 0041 0058 0.G656 G047 0000 0078 0022
K 0033 0000 0000 0.000 0000 0038 0037 0016 0000 0123 ¢ 000
B 0033 0000 00006 @0zl 0000 o019 0.037 0000 000D 0 G00 0000
M 0022 00600 0000 0021 0000 {000 0000 0063 0000 0000 0000
N G022 0021 0000 0021 004 0133 0000 0078 0053 Q000 0022
P 0000 G042 0000 0010 ¢ 000 0135 0000 0000 0105 0 0%4 0043
) 0011 0083 0000 G000 000G 0135 0130 00U78 0026 0000 0000
R 0000 0021 0023 0073 0108 0038 0204 003} 0079 0000 0000
S 00506 0 000 0000 0010 0000 0000 0259 0 03i 0 000 0031 0 000
i 0000 0000 0023 0000 0000 0038 0074 0000 0 000 0000 G043
U G000 0000 0000 0000 0000 0000 G000 0000 0026 non 0000
45000 24 000 22000 48 000 37000 26 060 27 000 32000 19 000 32000 23 000




Cuadro A9. Frecuencias alélicas del microsatélite DOSS1 por grupo genético

GUERRERO| DURANGO |HEREFORD | CHIHUAHUA | NAYARIT | BRAHMAN | GUZERAT | SUIZO { LECHERO | HOLSTEIN | LIDIA

1 0.022 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.033 0.000 0.000 0.109

21 0.000 0.000 0.021 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.067 0.065

3 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.100 0.000 0.017 0.000

4 0.011 0.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.021 0.000 0.000 0.000 0.000

50 0.022 0.043 0.000 0.000 0.000 0.129 0.000 0.000 0.125 0.000 0.600

6! 0.054 0.000 0.021 0.000 0.000 0.081 0.000 (.033 0.083 0.033 0.065
71 0.065 0.000 0.042 0.000 0.000 0.129 0.063 0.000 0.292 0.083 0.130

8| 0.000 0.022 0.042 0.000 0.026 0.000 0.000 (.000 0.042 0.100 0.000

9 0.000 0.060 0.000 0.000 0.000 0.000 0.021 0.033 0.000 0.000 0.000
A 0.022 0.043 0.000 0.000 0.000 0.032 0.042 0.000 0.042 0.000 0.000
B 0.250 0.087 0.000 0.040 0.077 0.274 0.521 0.133 0.021 0.000 0.000
C 0.054 0.000 0.000 0.010 -0.051 0.032 0.063 0.000 | . 0.000 0.000 0.000
D 0.054 0.065 0.208 0.070 0.051 0.000 0.123 (.200 0.063 0.033 0.130
E 0.185 0.196 0.104 0.320 0.321 0.048 0.042 0.133 0.104 0.283 0.152
5 0.011 0.087 0271 0.250 0.128 0.065 0.000 0.067 0.000 0.033 0.109
G 0.152 0.087 0.063 0.150 0.269 0.177 0.063 0.183 0.000 0.050 0.000
H 0.000 0.239 0.229 0.090 (0.038 0.032 0.042 0.050 0.104 0.300 0.239
! 0.087 0.087 0.000 0.050 0.013 0.000 0.000 0.033 0.125 0.000 0.000
J 0.011 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
K 0.000 0.043 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 (0.000 0.000 0.000
L. (.000 0.000 0.000 0.000 0.026 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000




Cuadro A10 Frecuencias Alélicas del gen de la Kappa Caseina en los 11 grupos genéticos

GUERRE| DURAN- | HERE- | CHIHUA-[NAYARIT] BRAH- GUZE- |SUIZO| LECHE- | HOLS- |LIDIA
RO GO - FORD HUA MAN - RAT RO TEIN
40 30 C 22 44 38 28 32 30 30 44 32
0.788 0.65 0.818 0.591 0.684 0.929 0.922| 0483 0.483 0.875| 0.937
0.213 0.35 0182 0.409 0.316 0.071 0.078] 0.517 0.517 0.125| C 063




Cuadro A.11. Tamafio minimo, méaximo, promedio aritmético y desviacidén estandar del
microsatélite D1S8 asi como el nimero de cromosomas evaluados

GRUPO NUMERO DE | PROMEDIO | DESVIACION | MINIMO [ MAXIMO
GENETICO | CROMOSOMAS ESTANDAR
GUERRERO 90 018 7.5 08 i06
DURANGO 48 88.4 8.9 70 100
HEREFORD 46 923 6.4 72 102
CHIHUAHUA 72 95.0 6.7 72 108
INAYARIT 56 033 104 62 114
BRAHMAN 36 86,6 0,8 72 98
GUZERAT 60 90,4 7,1 80 104
SUIZO 30 940 7,9 74 104
LECHERO 34 96,6 8,3 74 108
HOLSTEIN 60 22,7 6,4 76 102
LIDIA 48 85,0 9.3 72 08
Total 620 91,5 8.4 1 62 114
Cuadro A 12 Tamafio minimo, maximo, promedio aritmético y desviacion estandar del
microsatélite D9S1 asi como el nimero de cromosomas evaiuados
GRUPO NUMERG DE PROMEDIO | DESVIACION | MINIMO | MAXIMO
GENETICO | CROMOSOMAS ESTANDAR |
GUERRERO 96 145 4 12,5 120 174
DURANGO 48 148.4 11,1 134 174
HEREFORD 48 1470 5,8 134 160 |
CHIHUABUA 98 1477 7.3 134 164
NAYARIT 78 I41,2 83 132 174
BRAHMAN 62 1453 10,7 120 160 #
GUZERAT 64 150,3 8.9 120 158
SUIZO 64 149 4 8.4 134 170
LECHERO 44 136,5 10,6 122 158
HOLSTEIN 60 1452 5,2 136 156
LIDIA 46 1421 7.1 126 156
Total 708 1456 9,7 | 120 174




Cuadro Al13. Tamatio minimo, maximo, promedio aritmeético y desviacion estandar del
microsatélite D18S3 asi como el numero de cromosomas evaluados

GRUPO NUMERO DE | PROMEDIO | DESVIACION | MINIMO | MAXIMO
GENETICO | CROMOSOMAS ESTANDAR
GUERRERO 94 178.9 40 154 184
DURANGO 48 177.1 5.1 168 194
HEREFORD 48 179,0 38 170 182
CHIHUAHUA 100 176,7 3.7 170 190
NAYARIT 76 174.7 3,3 162 184
BRAHMAN 62 180 4 5.3 172 200
GUZERAT 62 180.5 2.7 174 184
SUIZO 60 1780 6,7 168 204
LECHERO 42 176,9 3,5 170 188
HOLSTEIN s6 175,4 2,0 172 184
LIDIA 42 177,1 3,3 174 138
Total 690 177.7 46 154 204

Cuadro A14 Tamafio minimo, méaximo, promedio aritmético y desviacion estandar del
microsatélite 1284 as1 como el nimero de cromosomas evaluados

GRUPO NUMERO DE | PROMEDIO | DESVIACION | MINIMO | MAXIMO
GENETICO | CROMOSOMAS ESTANDAR
GUERRERO 86 123,9 4.4 112 138
DURANGO 48 126.4 6,0 118 140
HEREFORD 46 123,0 4.6 114 140 |
CHIHUAHUA 64 1252 7.0 112 142
NAYARIT 70 125.0 5.5 114 140
BRAHMAN 62 123.1 3.9 14 138
GUZERAT 60 1248 6.0 114 142
SUIZO 64 1283 6,7 122 144
LECHERO 46 1267 3.0 108 140
HOLSTEIN 64 124 4 2.3 122 136
LIDIA 48 127.1 6.1 120 138
Total 658 125.2 58 108 144




Cuadro Al5. Tamaiio minimo, méximo, promedio aritmético y desviacion estandar del
microsatélite BOLA DRBP1 ast como el nimero de cromosomas evaluados.

GRUPO NUMERQ DE | PROMEDIQ | DESVIACION | MINIMO | MAXIMO
GENETICO | CROMOSOMAS ESTANDAR
GUERRERO 94 1301 8,1 116 142
DURANGO 48 124,2 8,2 114 144
HEREFORD 46 124.0 6.8 114 138
CHIHUAHUA 74 125,1 7.0 112 is0
NAYARIT 70 1249 7.2 112 152
BRAHMAN 52 1347 9.4 120 is4
GUZERAT 58 136,3 8,5 118 160
SUIZO 64 . . 132,4 2.8 118 158
LECHERO 43 1340 8.0 118 142
HOLSTEIN 62 1264 10,2 116 160
LIDIA 46 1223 7.0 118 148
Total 662 1287 9.4 112 160
Cuadro A16. Tamafio minimo, méximo, promedio aritmético y desviacién estandar del
microsatélite 1683 asi como el nimero de cromosomas evaluados.
GRUPO NUMERGC DE | PROMEDIO | DESVIACION | MINIMO | MAXIMO
GENETICO | CROMOSOMAS ESTANDAR
GUERRERO 94 1622 94 140 184
DURANGOQ 48 172,2 15,8 142 200 |
HEREFORD 48 173.8 i,4 150 194
CHIHUAHUA 100 163,0 16,3 134 198
NAYARIT 68 1652 9.5 154 198
BRAHMAN 62 160.0 12,1 138 186
GUZERAT 64 1569 10,5 134 180
SUIZO 64 1591 11,5 134 180
LECHERO 42 165.3 7.6 148 180
HOLSTEIN 64 i62,8 7.6 150 184
LIDIA 48 156.6 5,7 138 174
Total 702 163.0 12,3 134 200




Cuadro A17. Tamaiio minimo, maximo, promedio aritmético y desviacion estandar del
mucresatélite D188 asi como el nimero de cromosomas evaluados

GRUPQ NUMERO DE | PROMEDIO | DESVIACION | MINIMO | MAXIMO

GENETICO | CROMOSOMAS ESTANDAR
GUERRERO 88 78,0 83 60 10
DURANGO 44 91,5 7.5 72 102
HEREFORD 42 95,0 8,5 78 114
CHIHUAHUA 92 94.0 7.0 74 112
NAYARIT 76 85,5 8.3 66 110
BRAHMAN 52 81,7 10,3 56 108
GUZERAT 58 80,2 9.2 68 100
SUIZO 46 90,1 11,4 70 104
LLECHERO 44 7477 6,7 66 106G
HOLSTEIN 64 92,4 8,6 70 104
LIDIA 48 883 5.0 72 100

Total 654 86,4 10,8 56 114
Cuadro A18 Tamafio minimo, maximo, promedio aritmético y desviacion estandar del
microsatelite D2156 asi como el niimero de cromosomas evaiuados.
GRUPG NUMERQO DE | PROMEDIO | DESVIACION | MINIMO | MAXIMO

GENETICO | CROMOSOMAS ESTANDAR
GUERRERO S0 1513 12,4 124 178
DURANGO 48 154.6 10,0 142 176
HEREFORD 44 150,1 [1,1 138 180
CHIHUAHUA 96 156,0 52 142 178
NAYARIT 74 1514 10,5 140G 176
BRAHMAN 52 162.2 12,6 134 180
GUZERAT 54 1697 11,9 134 i80
SUIZO 64 156.4 11,8 134 178
L.LECHEROQO 38 151,6 15,5 120 182
HOLSTEIN 64 1545 12,0 140 182
LIDIA 46 151,0 9.6 142 180

Total 670 1553 12.5 120 182




Cuadro A19 Tamafio minimo, méaximo, promedio aritmético y desviacion estandar del
microsatélite D5S1 asi como el nimero de cromosomas evaluados

GRUPO NUMERQO DE | PROMEDIO | DESVIACION | MINIMO [ MAXIMO
GENETICO | CROMOSOMAS ESTANDAR
GUERRERQO 92 192 5 7.9 170 206
DURANGO 46 . - 197.2 6.9 178 210
HEREFORD 48 1958 6,6 172 202
CHIHUAHUA 100 1972 4.3 176 204
NAYARIT 78 197,1 4.7 184 214
BRAHMAN 62 189.6 8.0 178 202
GUZERAT 48 191,0 49 176 202
SUIZO 60 1923 0.1 170 204 |
LECHERO 48 188,9 9.6 178 204 ]
HOLSTEIN 60 193,1 95 172 202
LIDIA 46 190,1 11,5 170 202
Total 688 193.5 8.1 170 214 |
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