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Resumen

En México, los ovinos fueron introducidos por los colonizadores espafioles, desde entonces
nuestro pais es un crisol de razas ovinas. El rebafio nacional estd compuesto por ovinos criollos
y razas extranjeras, las cuales han contribuido a incrementar el acervo genético y la
productividad. Sin embargo, es apremiante la investigacién de la diversidad en los recursos
genéticos ovinos; para evitar la erosion genética y promover politicas de conservacion
adecuadas considerando aspectos sociales, econdmicos, histéricos y culturales. La pérdida de
la diversidad genética involucra la posible pérdida de genes Unicos, asi como la extincion de
algunas razas. Desde el punto de vista productivo, este detrimento, tiene como consecuencia
la disminucion del rendimiento animal por depresidon endogamica, poniendo en riesgo la
seguridad y soberania alimentaria ante los restos del cambio climatico. El objetivo de este
trabajo fue analizar 1,180 pb de la regi6on control del mitogenoma ovino en 41 ovejas
provenientes de diferentes municipios del Estado de México, sistemas productivos (estabulado
y traspatio) y variedades fenotipicas. De Tepotzotlan (n=10, “criollos”, traspatio), San José del
Rincon (n=11, “criollos”, traspatio), Texcoco de Mora (n=7, “criollos”, estabulado conservacion
ex situ), Nicolas Romero (n=6, mestiza, estabulado) y de Zumpango (n=7, Romanov,
estabulado). Ademas, se utilizaron otras secuencias del mtADN-CR ovina de Espafia, Portugal
y de la raza Romanov; reportadas en el GenBank. Esta investigacion evidencié: 1) 31 haplotipos
mitocondriales asociados al haplogrupo B ovino. 2) Alta diversidad genética en la poblacion
ovina estudiada (HD=0.96x 0.013; n=0.00744+ 0.00081; C+G=0.370) y en el sistema de
produccién estabulado (HD=0.932+ 0.035; n=0.0074% 0.00131; C+G=0.370). 3) Posible
expansién demografica y espacial de los ovinos iberoamericanos (Espafa, México y Portugal),
segun los analisis mismatch. 4) Relaciones filogenéticas y filogeogréficas entre las poblaciones
ovinas de México, Espafia y Portugal como también entre los troncos ovinos (Churro, Entrefino,
Merino e Ibérico) y la raza Romanov. Estos resultados contribuyen al conocimiento de los ovinos
en México y en la Penisula Ibérica, ayudando a los programas de conservacion ovina en el

futuro.

Palabras Clave: Domesticacién, Recurso Zoogenético, Ovis orientalis aries, mtADN,

Diversidad Genética, Conservacion, Filogenética y Filogeografia.



Abstract

In Mexico, sheep were introduced by the Spanish colonizers, but since then our country has
diverse sheep breeds. The national sheep herd is composed of Creole sheep and foreign breeds,
and the latter ones have contributed to increase the gene pool and productivity diversity.
However, it is of great importance to study the ovine genetic resources to avoid genetic erosion
and promote appropriate conservation policies considering social, economic, historical and
cultural aspects. The loss of genetic diversity involves the possible loss of unique genes, as well
as the extinction of some breeds. From the productive point of view, this detriment leads to a
decrease of animal performance due to inbreeding depression, putting food security and
autonomy at risk in the face of the challenges of climate change. The objective of this work was
to analyse 1,180 bp of the sheep control region of mitogenome in 41 sheep from different
municipalities of the State of Mexico, productive systems (stable and backyard) and phenotypic
varieties. From Tepotzotlan (n=10, "“criollos", backyard), San José del Rincén (n=11, "criollos",
backyard), Texcoco de Mora (n=7, "criollos", stable ex situ conservation), Nicolas Romero (n=6,
mestiza, stabled) and Zumpango (n=7, Romanov, stabled). In addition, other sheep mtDNA-CR
sequences from Spain, Portugal and the Romanov race were used; reported in the GenBank.
This investigation evidenced: 1) 31 mitochondrial haplotypes associated with ovine haplogroup
B. 2) High genetic diversity in the sheep population studied, (HD=0.96+ 0.013; n=0.00744+
0.00081; C+G=0.370) and in the stable production system (HD=0.932+ 0.035; n=0.0074+
0.00131; C+G=0.370). 3) Possible demographic and spatial expansion of Ibero-American sheep
(Spain, Mexico and Portugal), according to mismatch analyses. 4) Phylogenetic and
Phylogeographic relationships between the sheep populations of Mexico, Spain and Portugal as
well as between the ovine trunks (Churro, Entrefino, Merino and Iberian) and the Romanov
breed. These results contribute to a better understanding of Mexican and Iberian sheep, and will

help inform future conservation programs about them.

Key words: Domestication, Zoogenetic Resource, Ovis orientalis aries, Genetic Diversity,

MtDNA, Conservation, Phylogenetics and Pylogeography.
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1. Introduccidn

La biodiversidad ganadera es primordial para la seguridad alimentaria, nutricibon humana y
desarrollo rural, particularmente para paises con economias de ingreso bajo, de ingreso
mediano bajo y de ingreso mediano alto' (BM, 2017). Segin la Organizacion de las
Naciones Unidas para la Alimentacion y la Agricultura (FAO), gran parte de la poblacion
rural de escasos recursos, aproximadamente un 70%, cria ganado y depende de él como
parte de su subsistencia (FAO, 2015)

Los recursos zoogenéticos? son el eje de la produccién pecuaria, proporcionado diferentes
productos (carnicos, ovolacteos, fibras textiles y fertilizantes organicos), y servicios
(potencia de tiro para transporte y cultivo), entre otros. Ademas, los animales domésticos
tienen el potencial de mantener el equilibrio dentro de los ecosistemas donde viven, siempre

y cuando estén bajo un esquema de produccion sustentable (FAO, 2015).

La diversidad genética determina las multiples funciones que desempefia el ganado y
permite a las personas criar animales en una gran variedad de condiciones ambientales. El
ganado puede sobrevivir en algunos de los lugares mas inhéspitos de la Tierra desde la
tundra artica y la alta montafia hasta los desiertos calidos y aridos en los que la produccién
de cultivos es dificil o imposible. (FAO, 2015). México cuenta con cerca de 197 millones de
hectareas, bajo un mosaico de regiones ecolégicas que le dan la principal caracteristica a
su ganaderia; esto es, una gran biodiversidad de sus recursos genéticos entre los animales
domésticos (CONARGEN, 2012)

Este es el caso de los ovinos, representan una de las “cinco grandes” especies de ganado
domesticada mas importante distribuida a escala mundial (FAO, 2015). Estos pequefios

rumiantes no sélo han figurado como un recurso econémico o alimenticio sino también

1 Economia de Ingreso Bajo, INB per capita de USD 1025 o inferior.

-Economia de Ingreso Mediano Bajo, INB per capita de USD 1026 -4035.

-Economia de Ingreso Mediano Alto, INB per cépita de UDD 4036- 12 475 (BM, 2017)

2 Recurso zoogenético. Comprenden la diversidad de animales domesticados o semidomésticos y que

contribuyen a las necesidades humanas proporcionando productos y servicios (FAO, 2015).



cultural, desde su domesticacion hace aproximadamente 11, 000 afios. La complejidad de
su estudio radica en las multiples variedades de razas, asi como su distribucién geogréfica,

manejo y propasito zootécnico, incluso dentro de un mismo pais.

Los ovinos domésticos no existian en el continente americano y los primeros ejemplares
introducidos tienen su origen en las razas europeas que llegaron poco después de los viajes
de descubrimiento, conquista y colonizacion a principios del Siglo XVI. Durante el periodo
colonial llegaron a México ovinos provenientes de Espafia que dieron origen al denominado
ganado criollo®(Perezgrovas, 1998). La posterior introduccién y adaptacion de diferentes
razas proveniente principalmente de Australia y Estados Unidos ha permitido incrementar
el acervo genético y actualmente se cuenta con ejemplares de la especie que se han
adaptado a los diferentes nichos ecolégicos del pais (Medrano, 2000)

La produccién ovina nacional enfrenta una problematica compleja como resultado de las
caracteristicas de los sistemas de produccion, basandose en pequefios rebafios de baja
productividad, escasa organizacibn de los productores y problemas sanitarios
(Perezgrovas, 1998). Por lo tanto, los pequefios rumiantes de la ovinocultura tradicional y
empresarial, deben ser considerados como recursos genéticos sujetos a evaluaciones de
caracterizacién, para su aprovechamiento productivo sustentable y la creacién de politicas
de conservacion; sin embargo, las evaluaciones realizadas hasta el momento se han

basado solamente en caracteristicas fenotipicas (Perezgrovas, 1998).

En México, los estudios de diversidad genética a nivel molecular en ovinos son realmente
escasos. Los trabajos pioneros son apenas de la década del 2000. Lopez y Sifuentes
(2004), realizaron una evaluacion de la diversidad genética de razas de ovinos en México
mediante el uso de marcadores microsatélites. Ulloa-Arvizu y cols. (2009), describieron el
origen genético del ovino criollo mexicano (Ovis orientalis aries) por el andlisis del gen

Citocromo C oxidasa subunidad | del mtADN. Alonso y cols. (2017), investigaron el origen

3 Criollo. Del port. crioulo, y este der. de criar 'criar'. Adj. Dicese descendiente de europeos, nacida en los
antiguos territorios espafioles de América o en algunas colonias europeas de dicho continente. U. t. c. s (RAE,
2014).



genético y diversidad de las ovejas “criollas” mexicanas analizando la regién control

mitocondrial (MtCR).

Esta tesis describe la continuacion de las pesquisas previas, sobre la caracterizacion
genética molecular en el ganado ovino mexicano. Aunque el estudio constituye meramente
una pequefia contribucién a la vasta historia, adaptacién y produccién de los ovinos en
México, pretende conjuntar esfuerzos con otras areas del conocimiento para promover una
gestién de conservacion y uso sostenible de la produccion ovina mexicana frente a los retos

del cambio climético y seguridad alimentaria.

2. Antecedentes

La biodiversidad agropecuaria es el resultado de miles de afios de actividad, durante los
cuales el hombre ha buscado satisfacer sus necesidades en una amplia variedad de
condiciones climaticas y ecoldgicas. La capacidad de los agroecosistemas de mantener e
incrementar su productividad y adaptarse a las condiciones ambientales cambiantes es vital
para la seguridad alimentaria mundial, por ello, el estudio y la gestién de la biodiversidad

agricola supone un reto cada vez enorme para la comunidad internacional.

Los avances en el campo de la genética molecular, han supuesto en el descubrimiento de
marcadores moleculares, como herramientas para explorar la diversidad genética. La
diversidad entre organismos es consecuencia de las diferencias en las secuencias de ADN
y de los efectos ambientales. Desde un punto de vista mas amplio, las poblaciones de
ganado genéticamente diferentes ofrecen a la sociedad mayores opciones para satisfacer

los desafios del futuro.

En este capitulo se abordara de manera general, el proceso de domesticacion en términos
evolutivos, domesticacion y caracteristicas de (Ovis aries) el flujo genético de los recursos
zoogenéticos, introduccién de los ovinos en Latinoamérica, el legado cultural de los ovinos
en México, las razas ovinas en México; seguida de la produccidén ovina en México y las
complejidades de la conservacion genética ovina. La Ultima parte est4 dedicada al mtADN:

marcador molecular como herramienta para explorar la biodiversidad ovina.



La domesticacion en términos evolutivos

La domesticacion de plantas y animales es el avance mas importante en los Ultimos 13, 014
afios en la historia de la humanidad. Es un tema que interesa tanto a cientificos y no
cientificos ya que, los domesticados proporcionan la mayor parte de nuestros alimentos hoy
en dia. La domesticacion fue un requisito previo para el desarrollo de la civilizacion humana,
y transformé la demografia mundial. Este evento proporciond elementos de conquista
(armas, gérmenes y acero), dado que solo surgié en unas pocas areas del mundo, los
pueblos ubicados en dichas regiones adquirieron enormes ventajas sobre otros (Diamond,
2002).

La domesticacion es una transformacién de selecciébn genética, ejercido consciente o
inconscientemente por los humanos para adaptar plantas y animales del estado salvaje
para el cultivo y el pastoreo respectivamente. Por lo tanto, los domesticados ademas de ser
mas faciles de manipular también eran mas atractivos para el consumo y transformacién de

la materia prima en productos (Gepts, 2004).

Darwin, en su tesis sobre los domesticados demuestra elementos esenciales de éstos: la
mutabilidad de las especies, el origen y relaciones filogenéticas de la nueva diversidad, la
naturaleza del proceso de seleccion (natural y artificial) y la adaptacion progresiva. En el
capitulo “La variacion en el estado doméstico” resume las pruebas de la fuerza
transformadora, la seleccion artificial en el origen de nuevas razas de animales y variedades
de plantas; los efectos beneficiosos del cruzamiento y los efectos adversos de la endogamia
(Brown, 2010). La domesticacién, a menudo resulta en fuertes presiones selectivas y la

estructura genémica de los domesticados pierde diversidad genética (Purugganan, 2009).

Para Zeder (2012), (ver figura 1), el proceso de la domesticaciébn comprende tres vias: 1)
El comensalismo. Las diferentes poblaciones de animales salvajes fueron atraidas por

elementos humanos, incluidos los residuos de alimentos y/o animales mas pequefios



atraidos por estos residuos. Estas poblaciones sinantropas* estuvieron formadas por
individuos mas ddciles y menos agresivos. Los perros (Canis familiaris) son el ejemplo tipico

de este tipo de domesticacion, la cual se produjo durante el Neolitico.

2) Presas de cazas. El objetivo fue aumentar la eficiencia en la gestion de los recursos
alimenticios aumentando la disponibilidad de grandes y medianos herbivoros, de esta
manera se asegurd una fuente predecible de proteinas de origen animal. La seleccién de
rasgos como la docilidad permitié un control mas completo sobre la dieta y la reproduccion
de los animales. Los animales domesticados bajo esta via, fueron los ovinos (Ovis aries),
caprinos (Capra hircus), bovinos (Bos taurus) en el centro y oriente del Creciente Fértil,
cuyo arco territorial incluye hoy dia el sur de Iran, atravesando el noreste de Iraq y sudoeste
de Turquia hasta el Libano, Israel y es este de Jordania (Zeeder y col., 2006).

3) Directa. Esta via rapida de domesticacién comenzé cuando los seres humanos utilizaron
el conocimiento adquirido en la gestién de los animales ya domesticados, para domesticar
a especies salvajes que poseian un grupo de recursos considerados por el hombre como
convenientes. Ademas, se empez6 a explotar otros recursos animales secundarios como,
por ejemplo, los hallazgos arqueoldgicos encontrados en Anatolia donde se encontraron
utensilios de ceramica con restos de acidos grasos C16:0° y C18:0,° indica una produccion
de leche bovina bien establecida hace 8,500 afios (Evershed y col.,2008). Bokonyi (1977),

descubri6 en la ciudad de Sarab en el oeste de Iran, una figurilla de lana de oveja, como

4 Sinantropia. Se utiliza en biologia para designar la capacidad de algunas especies de flora y fauna para habitar
en ecosistemas urbanos o antropizados, adaptandose a las condiciones ambientales creadas o modificadas
como resultado de la actividad humana (Johnson y Klemens, 2005).

5 Acido graso C:16:0. El acido palmitico, o acido hexadecanoico (IUPAC), es un 4cido graso saturado de cadena
larga, formado por dieciséis atomos de carbono. Es un sélido blanco que se licta a unos 63,1 °C. Su férmula
guimica es CH3(CH2)14COOH. Es el mas abundante en las carnes (detras del &cido oleico, que es
monoinsaturado) y grasas lacteas (mantequilla, queso, leche y nata), (PubChem, 2017).

6Acido graso C:18:0. El &cido estedrico es un acido graso saturado de 18 atomos de carbono presente en aceites
y grasas animales y vegetales. A temperatura ambiente es un sélido parecido a la cera; su férmula quimica es
CH3(CH2)16COOH. Su nombre IUPAC es acido octadecanoico. Tiene una cadena hidrofébica de carbono e
hidrégeno (PubChem, 2017).



una evidencia de que hubo cambios necesarios en la capa ovina para la produccion de lana
hace 7,500 afios. Hoy en dia esta ruta se ha convertido en una especie de superautopista
de la domesticaciéon. Anteriormente animales que nunca han sido considerados candidatos
para la domesticacion, estan bajo control humano a través de la aplicacion de tecnologias
cada vez mas sofisticadas para la crianza y el cuidado. Ademas, gracias a las ciencias
animales tenemos una mejor comprensién de la conducta animal, reproducciéon y

requerimientos bioldgicos (Duarte y col., 2007).

Via del Comensalismo

Habituacién Asociacion Crianza dirigida
|
Via Presas de cazas
|
Manejo de y
Caza Gestién animal S Crianzadirigida
!
Via Directa
Presa
Control Humano
Competidor Crianzadirigida

Figura 1 Vias de domesticaciéon (Modificacion de Zeeder, 2012)

En consecuencia, la domesticacion es un proceso diferencial por los perfiles biol6gicos y
de comportamiento de las especies diana y por el contexto cultural de las sociedades
humanas. En un inicio los domesticados, muy probablemente pudieron desempefiar un rol
muy pequefio en las sociedades basadas en economias de caza y recoleccion,
proporcionaron a los humanos un amortiguador contra las incertidumbres
medioambientales permitiendo el aumento de la densidad de poblacién humana a nuevos

ambientes mas desafiantes (Zeder y col., 2006).



El conocimiento de la domesticacion en animales tiene una influencia sobre el cuidado y
bienestar animal, asi como, los esfuerzos de conservacién dirigida a especies en peligro de
extincién. Se requiere un enfoque multidisciplinario desde la Optica de la genética,
zooargueologia, biologia sistematica, sociologia y ciencias veterinarias-zootecnistas, para
una mejor compresion sobre el impacto de la domesticacién animal y un manejo sustentable

de éstos para el futuro de la biodiversidad agropecuaria.

Domesticacién y caracteristicas de Ovis aries

Los ovinos, del género Ovis, son rumiantes de la familia Bovidae. La taxonomia de los
miembros del género Ovis es un tema sujeto a controversias (Schaller, 1977). Se han
realizado diferentes estudios y clasificaciones con un ndmero variable de especies y
subespecies. En general, se ha acordado que el género Ovis esta compuesto por 7
especies con varias subespecies e hibridos, entre los ovinos salvajes se encuentran el
argali (Ovis ammon), el urial o shapo (Ovis vignei), y el muflon europeo (Ovis orientalis); la
oveja de las nieves (Ovis nivicola) en el norte de Asia, y el borrego cimarrén (Ovis
canadensis) y el carnero de Dall (Ovis dalli), en Norteamérica (NCBI Taxonomy Database,
2017; Ryder 1983, 13-14; Rezaei y col., 2010).

El ovino doméstico (Ovis aries), también conocido como borrego es la especie mas
abundante y distribuida en todo el mundo, particularmente en Asia y Africa seguido por
Europa, el Caucaseo y las demas regiones geograficas (FAO 2015, 29). Los machos
reciben el nombre de carneros; las hembras, ovejas, y corderos para los ejemplares
menores de un afio de ambos sexos. La oveja, por lo general, procrea una cria, aunque en
ocasiones puede tener hasta tres, dependiendo de la alimentacion y la raza, después de un
periodo de gestacion de alrededor de 150 dias. Es un mamifero ungulado, revestidos con
pezufias en las extremidades con un par de dedos. Rumian la comida, carecen de incisivos
superiores, tienen un estobmago formado por cuatro camaras. Algunos poseen cuernos no
ramificados permanentes; los del macho suelen ser robustos, curvados en espiral; mientras

gue en la hembra son cortos y menos curvados. De cuerpo cilindrico, fuerte, musculoso,



cubierto de lana o pelo a veces, ambos; la cabeza tiene forma de embudo; las orejas son

pequenfias, triangulares, ligeramente alargadas; tienen patas cortas (INEGI, 2007).

Estos pequefios rumiantes, han jugado un rol importante en las sociedades humanas, ya
que han sido fuente de carne, leche, lana, grasa, fertilizante al igual de ser uno de los
mayores componentes de las sociedades agro-pastorales desde el Neolitico. La
domesticacion de los ovinos segun la evidencia zooarqueoldgica sugiere que ocurrié en la
region del Creciente Fértil en el Oriente préximo aproximadamente hace 11,000-10,500
afos. Se han propuesto tres grupos Euroasiaticos, como agriotipos’ del ovino actual; el
mufléon (Ovis musimon o Ovis orientalis), el urial (Ovis vignei) el argali (Ovis ammon),
aunque mas bien se cree que éstos han contribuido a la diversidad de ciertas razas (Chen
y col., 2006).

Los primeros sitios arqueoldgicos que contienen restos de ovinos domésticos se encuentran
en los asentamientos humanos de las cadenas montafiosas Taurus y Zagros, (Petersy col.,
1999), donde Armenia, Turquia e Irdn se interceptan y existia una gran variedad de O. o.
gmelini u Ovis musimon. Por lo tanto, es posible que las ovejas domésticas de estas
regiones fueran las primeras en viajar al este y al sur con los labradores (Zeeder y col.,
2006). Otro sitio primigenio de evidencia zooarqueolégica ovina es Chipre (Vigne y col.,
2003).

En la parte occidental de Europa mediterranea, la evidencia arqueoldgica de ovinos
domésticos data aproximadamente 5 400 a.C (Zilhdo 2001), se cree que hubo una rapida
propagacion por el corredor natural de conexién de Europa del Sur-Oeste, el Cercano
Oriente y Africa del Norte, el mar Mediterraneo, por los fenicios, griegos, romanos y
bereberes que probablemente introdujeron nuevas razas (Pereira y col., 2006). Algunos
colonos pudieron haber mejorado su ganado local mediante la importacion de ovinos del
extranjero, lo que explica una diversidad amplia dentro del ganado ovino doméstico de
aquella época, las especies ovinas se desarrollaron mediante la seleccion de rasgos

productivos deseables (lana, leche y carne) y la tolerancia del medio ambiente. Desde la

7 Agriotipo. m. Biol. Especie silvestre de la que procede un animal doméstico (RAE, 2004).



domesticacion, los ovinos se han establecido una amplia gama geogréafica debido a su
capacidad de adaptacion a las dietas pobres y las condiciones climaticas extremas, asi

como su tamafio manejable (FAO, 2015).

Flujo genético de los recursos zoogenéticos

Los flujos de genes (los movimientos e intercambio de razas de animales y germoplasma)
en las especies ganaderas se han producido desde tiempos prehistoricos y son
consecuencia de diferentes factores. A escala mundial, los flujos de genes mas
significativos han afectado a las “cinco grandes” especies de ganado: bovino, ovino,
caprino, porcino y gallinas. Los flujos de genes han sido determinados y afectados por un
amplio abanico de factores, que abarcan cuestiones culturales, militares, organizativas,
institucionales, politicas, comerciales, tecnolégicas, de investigacion, patoldgicas y
normativas cuya importancia relativa ha variado durante el curso de la historia. En un
sentido amplio, pueden distinguirse 3 periodos distintos en el patrén del flujo de genes
mundial (FAO, 2015)

De la prehistoria al siglo XVIIl. Este periodo se prolongé durante unos 10 000 afios, desde
el inicio de la domesticacion hasta finales del siglo XVIII. A lo largo de esta fase, los genes
se propagaron como resultado de la dispersion de los animales domésticos mediante la
difusion gradual, la migracion, la guerra, la exploracion, la colonizacion y el comercio (FAO,
2015

Del siglo XIX a mediados del siglo XX. En el periodo que engloba desde el inicio del siglo
XIX hasta mediados del siglo XX, en el Norte surgieron las organizaciones de mejoramiento,
gue formalizaron la existencia de numerosas razas, registraron su genealogia y rendimiento
y facilitaron la rapida mejora de la produccion. El flujo de genes se produjo principalmente
entre paises del Norte (flujos Norte-Norte) y de Norte a Sur. Las fuerzas impulsoras de este
movimiento fueron los progresos técnicos, la demanda de animales méas productivos y el

incipiente comercio del mejoramiento genético en el Norte (FAO,2015).



10

De mediados del siglo XX hasta nuestros dias. Durante este periodo, los flujos de genes
se han visto impulsados por la existencia de compafiias de mejoramiento comercial en el
Norte, las diferencias productivas entre Norte y Sur® asi como la rapida globalizacién. Los
avances tecnoldgicos han permitido él envié de semen y embriones en lugar de animales
vivos. Mas recientemente, se ha hecho posible la transferencia de sistemas de produccion
completos para la creacion de entornos controlados en otras partes del mundo. Ademas,
ya es posible identificar y aislar genes. Actualmente la atencion se centra en genes
concretos, en lugar de hacerlo en rasgos o en genotipos completos. Estan apareciendo
marcos juridicos internacionales para la regulacion de los mecanismos de intercambio de
material genético y empiezan a aplicarse derechos de propiedad intelectual (DPI). Dichas
tendencias se encuentran en constante evolucion y han tenido diferentes repercusiones en
diferentes zonas del mundo. Por ejemplo, en gran parte del mundo, el ganado ni de las
compafias de mejoramiento especializadas. Sin embargo, en el Sur se aplican de forma
creciente los enfoques modernos de cria, ademas de fomentarse la difusion de razas y

sistemas de produccion especializados (FAO,2015)

8 Los términos” Norte” y “Sur “se refieren a los paises desarrollados y a los paises en desarrollo,
respectivamente, segun la terminologia utilizada en el Segundo Informe sobre La Situacion de los Recursos

Zoogenéticos Mundiales para la Alimentacion y La Agricultura (FAO, 2015).
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Introduccién de los ovinos en América

La historia de la ganaderia en el Nuevo Mundo fue un fenémeno biolégico de mucha
importancia, pues implicé el poblamiento pecuario de casi todo el continente americano,
desde las praderas de Arizona hasta la pampa Argentina. América era un continente virgen
de ganado, los nativos americanos aportaron un importante lote de plantas cultivadas a la
revolucion alimenticia mundial de los siglos XVI, XVII y XVIII, pero fue una pequefia porcion
de animales que logré domesticar. No fue por la incapacidad del indigena americano, sino
porque los animales salvajes de América no se presentaron como las otras especies a la
domesticacién. Para muestra, se logré6 domesticar al perro (Canis lupus familiaris), como
en el Viejo Mundo; el guajolote (Meleagris gallopavo) en América del Norte, en los Andes:
el cuy (Cavia porcellus) en los valles; la llama (Lama glama) y la alpaca (Vicugna pacos) en

los altiplanos (Barrera, 1996).

La historia de la ganaderia en América comienza con su descubrimiento, por parte de
Cristdbal Colon en 1492. En el caso de México se debe situar en el contexto del continente.
Hay varios rasgos que marcan diferencias importantes entre las ganaderias de diversas
partes de América, a la vez que permiten individualizar a la mexicana frente a otras. El
primero de ellos se deriva de la época en que el ganado hizo acto de presencia, ya que su
introduccion ocurrié en distintos momentos segun el lugar de que se trate. Otra peculiaridad
fue que, la ganaderia en Latinoamérica, estuvo asociada a estadios muy diferentes de la

evolucion del sistema colonial (Garcia, 2001).

Los rasgos politico-sociales que trasformaron a América desde la perspectiva ganadera
fueron: 1) Fase |. La Exploracion. Realizada por los descubridores, fue casi inocua para el
intercambio de recursos genéticos animales. 2) Fase Il. La Conquista. Introduccion de los
cerdos (Sus scrofa domestica) como fuente de proteinas, y los caballos (Equus ferus

caballus) como animal de guerra. Muchos animales que no eran consumidos durante el
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viaje eran liberados convirtiéndose en el caso de los cerdos en razas ferales® que ain
existen (Delgado y col., 2005). Los caballos probablemente se liberaban como resultado de
las batallas entre indigenas y conquistadores, formando también razas ferales. 3) Fase lll.
La Colonizacion. Llegada de los ovinos, bovinos y caprinos; etapa importante para este tipo
de ganado, ya que en ella las familias implantadas en el Nuevo Mundo llevaron consigo su

patrimonio genético animal y también sus sistemas de produccién (Rodero y col., 1992).

En los siglos posteriores desde el descubrimiento del nuevo mundo, Portugal, Espafia y en
menor medida Inglaterra, Francia, Holanda y otras potencias europeas compitieron por la
exploracion, conquista y colonizacion del continente americano, resultando en el nacimiento

de nuevos pueblos, culturas y estados (Garcia 2001).

En especial, los portugueses y espafoles desarrollaron rutas de emigracion similares
debido a la necesidad de aprovechar el impulso de los vientos alisios, las cuales arrancan
desde la latitud del Archipiélago de Cabo Verde, antigua colonia portuguesa, y desde alli se
dirigen directamente hasta las Islas del Caribe. En el Golfo de México hacen un giro para
retornar hacia Europa a la altura del Archipiélago de las Azores (Portugal), (Rodero y col.,
1992; Fresno y col., 1992).

Debido a esto, los barcos esparioles salian del sur de Espafia (Sevilla, Huelva y Cadiz), se
dirigian a las Islas Canarias, donde se avituallaban, desde alli buscaban Cabo Verde sin
hacer escala y tomaban los vientos alisios hasta el Caribe. En aquellas islas caribefias
hacian de nuevo avituallamiento para dirigirse por varias rutas hacia el continente
americano. La primera iba hacia el norte buscando el puerto mexicano de Veracruz,
expandiéndose desde alli para el norte en una triple ruta, la oriental hacia Florida, la central
hacia Nuevo México, y la occidental hacia California y Texas, continuando desde ellas las

expansiones hacia el norte (Spoonemberg 1992).

Otra ruta de los espafioles fue la del norte del virreinato del Per(, la cual buscaba los puertos
de Panama, desde aqui los recursos genéticos se expandieron por Centroamérica hasta

alcanzar los estados del Sur de México, pero también por Colombia, Venezuela, hasta el

9 Feral. Del lat. feralis 'de fiera'.adj. desus. Cruel, sangriento. (RAE, 2004).
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norte de Brasil, por la ruta oriental; y hasta Ecuador y el norte de Peru por el sur (Barona
2009).

La tercera ruta importante fue la del Rio de la Plata, donde llegaban los barcos desde las
Islas del Caribe para adentrarse por las cuencas fluviales del rio Parana, Paraguay y
Uruguay, entrando en el continente hasta Bolivia, sur de Per( y el oeste de Brasil. Esta ruta
influy6 también a todo el cono Sur (Argentina, Chile, Uruguay, Paraguay y el sur de Brasil),
El transporte de animales vivos en aquellos tiempos seguia la maxima de no embarcar
aquello que se podia cargar mas adelante. Asi, lo que se podia cargar en Canarias, no se
cargaba en la Peninsula, y mas tarde de lo que se disponia en las bases del Caribe no se
cargaba en Canarias (Barona 2009).

Segun Primo (1992), las lineas de emigracion portuguesa partian de los puertos de Porto y
de Lisboa, en direccién al sur, haciendo escala en la Isla de Madeira o en Canarias,
navegando desde alli hasta Cabo Verde, donde se avituallaban y salian directamente hacia
las capitanias del nordeste (Recife y Salvador) y del sur de Brasil (Rio de Janeiro y Sao
Paulo), (Barona 2009).

Los Archipiélagos Macaronésicos de Madeira y Azores no intervinieron con recursos
genéticos propios en la colonizacién de Brasil, ya que ambos estaban deshabitados en el
momento de su descubrimiento. Cosa distinta acontecié con el Archipiélago de Cabo Verde
desde que se introdujeron animales de origen africano. Al igual que en el caso de Espania,
Portugal utilizd todos sus recursos genéticos para explotar los distintos ambientes que

encontré en sus colonias americanas (Barona 2009).
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La introduccidn de los ovinos a la Nueva Espafia se puede estudiar desde dos perspectivas:

a) Segundo viaje de Cristobal Colén y b) La Conquista y Colonizacion de la Nueva Espafa.

Coldn realiz6 4 viajes al Nuevo Mundo. En su segundo viaje, Colén y su flota partieron de
Cadiz Sevilla el 25 de septiembre de 1493. Realizaron una escala o parada en las islas
Canarias, La Gran Canaria y La Gomera, donde segun las crénicas Col6n cargd con
animales vivos (entre ellos ovinos) y vegetales para consumo durante el viaje transatlantico
e introducirlos en la zona a colonizar, en este caso primeramente en las Islas del mar Caribe
(Roderoy col., 1992). Se conoce que, en 1492, los ovinos que existian en las Islas Canarias
eran deslanados, por tanto, los primeros ovinos que llegaron a las Islas del Caribe (primer

cuello de botella, ver figura 2), fueron probablemente ovejas canarias deslanadas (Delgado
y col., 2000).
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Se asume que la difusion de las razas deslanadas por el continente americano se desarrollé
desde las bases caribefias (segundo cuello de botella, ver figura 2). Incluso las poblaciones
ovinas brasilefias, se estima que entraron en el pais, desde Colombia y Venezuela. El resto
de troncos ovinos fue introducido con posterioridad desde Espafia para satisfacer en primer
lugar la necesidad de lana en Canarias y en el continente americano, y por supuesto en la
busqueda de ajustar los genotipos disponibles en Espafia a los variados ecosistemas

existentes en América (Fresno y col., 1992, Pedraza y col., 1992).

En México, especificamente La Conquista de la Gran Tenochtitlan (en nahuatl Méxihco-
Tenochtitlan; te- 'piedra’, noch- 'tuna' y -ti-tlan lugar donde abunda algo), (Rico 2008), por
parte de Hernan Cortés en 1521, y la instauracion de un sistema colonial en la ahora Nueva
Espafa (1535); abrieron el camino para el arribo de nuevos mamiferos [vacas (Bos taurus),
caballos (Equus ferus caballus), cerdos (Sus scrofa domestica), asnos (Equus africanus
asinus), mulas (Equus asinus x Equus caballus), cabras (Capra aegagrus hircus) y borregos
(Ovis aries)]. Una vez consumada la conquista vino un largo periodo de ajuste, absorcion y
mestizaje en todos los 6rdenes de la vida colonial, que indujeron profundas consecuencias

en la historia novohispana.

Los efectos mas importantes se pueden analizar desde dos panoramas: a) Social. La
reduccién de la poblaciébn mesoamericana durante los primeros 100 afios de la colonia. La
congregacion de los indigenas en las encomiendas’®. El cambio radical de los nativos
americanos en su alimentacién, con el suministro de proteinas de origen animal. B)
Ecoldgico. El intercambio de recursos genéticos de interés agricola y ganadero que se
realizo, el cual fue méas importante en términos agricolas en direccion a Europa, y mas
significativo en términos ganaderos hacia Latinoamérica. El asentamiento de los ganados
en las distintas bases econémicas de la Nueva Espafia. La trashumancia®* y otros

movimientos del ganado (Barrera 1996); (Barona 2009).

10 Encomiendas. f. En la América hispana, institucion de caracteristicas muy diversas segun tiempos
y lugares, por la cual se atribuia a una persona autoridad sobre un grupo de indios. (RAE, 2004).
11 Trashumancia. intr. Dicho del ganado o de sus conductores: Pasar desde las dehesas de invierno a las de

verano, y viceversa. (RAE, 2004).


https://es.wikipedia.org/wiki/N%C3%A1huatl
https://es.wikipedia.org/wiki/Opuntia_ficus-indica
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Figura 3. La colonizacion o llegada de Hernan Cortés a Veracruz (Diego Rivera, 1951, Palacio

Nacional, México)

Para tener una referencia de los primeros borregos en México, fue en el afio de 1526 (ver
figura 3), Cortés recordaba a su padre que varias veces le habia solicitado sin éxito el envio
de ovejas merinas, aunque se conformaba con que le enviase dos docenas de carneros “de
la mejor casta que se pudiera haber [...] porque estos bastarian para que con ello y con las

ovejas que aca hay se crien muy finas lanas”, (Matesanz 1995).

Don Sebastian Ramirez de Fuenleal, pedia a la Corona, borricas y ovejas merino para
México. Los ovinos fueron aumentando por parte de los espafioles durante la Conquista y
a partir de 1526, se permitieron los sistemas denominados “estancias”, (renta de
extensiones de tierra para la crianza ovina) en la Ciudad de México, Coyoacan,
Chapultepec y Cuajimalpa: Aparentemente tantas peticiones por ovinos merinos no tuvieron
respuesta sino hasta que el virrey Mendoza, apasionado ganadero, logro por fin colocar
merinos en sus propias estancias En Perd, la raza merino ovina, fue introducida por el
Capitan Salamanca a los seis afios después de la conquista. Los indigenas aprendieron a

trasquilar, segun la copiosa documentacion Fuentes para la historia del Trabajo en la Nueva


https://www.google.pt/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&source=images&cd=&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwjbrebfkbbTAhVV4WMKHaYMCaUQjRwIBw&url=https://novusdiesest.blogspot.com/search/label/Conquista de M%C3%A9xico&psig=AFQjCNFZNXMGj-DjEaSbAwRptViQi0OHag&ust=1492884276518303
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Espafa, de Silvo Zavala y Maria Castelo, que se pedia por los ganaderos el envio de

cuadrilla de trasquiladores para sus estancias (Matesanz 1995).

Se piensa que otras razas introducidas fueron la Manchega, Lacha, Churra, Castellana y
Rasa Aragonesa (Arvizu-Ulloa y col., 2009). La produccién lanar durante la época colonial
y con la influencia espafiola, en México se desarrollé la confeccidn de diferentes tejidos a
base de lana, actividad que se mantiene hasta nuestros dias en calidad de artesanias
mexicanas, utilizando técnicas textiles prehispanicas, por ejemplo, el telar de cintura y el
telar de pedales, incorporado en la época colonial, utilizados para elaborar diferentes
atuendos, también se tejia era en Quito, Pert y Puebla (Matesanz 1995).

En cuanto a la produccion carnica, en la ciudad de México se preferia la carne de carnero
y se consumia varias veces mas que la de res. En 1557, ya se mataban 120 000 ovinos, y
para 1604, en 7 poblaciones de la Nueva Espafia, habia 114 rastros. En 1784, entraron a
la ciudad de México 280 000 ovejas. En cuanto a lana se refiere, en 1570 se producian en
México 3 000 arrobas (una arroba es igual a 11.502 kilogramos), esto equivalia a 34 506
kg, y para 1580, se producian 12 000 arrobas, o sea, 138 024 kg, por lo que México, a

finales del siglo antepasado llegé a ser un pais exportador de lana fina (Matesanz 1995).

Durante los afios treinta, gracias a programas gubernamentales, se inici6 la introduccién de
razas modernas de origen europeo, principalmente inglesas (Suffolk y Hampshire) y
francesas (Rambouillet) y en los dltimos afios otras razas, Romanov, Columbia, Merino,
Poly Pay, Saint Croix, Witlshire, lle de France Charolais, East Friesian, Textel, Corriedale,
Dorper, Katahdin (Arvizu-Ulloa y col., 2009).

El Estado de México es considerado como una entidad lider en el nimero de cabezas de
ganado ovino (CeMeGO, 2017). A raiz del crecimiento de la industria ovina en México, los
criadores nacionales trabajan intensamente en el mejoramiento genético de las distintas

razas, lo que permite tener actualmente una variedad genética ovina (UNO, 2007)

La raza Romanov, es originaria del Valle del Volga al norte de Moscu en Rusia, su hombre
se debe al lugar. Los primeros datos de la raza fueron en el Siglo XVIII, eventualmente se

empez6 la importacibn de ovinos Romanov a Francia y Alemania. Actualmente, se
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encuentra distribuida por todo el mundo por su alta prolificidad (NGH, 2017). En los afios
90 los ovinos Romanov fueron introducidos a México, para fijar caracteristicas deseables
como: alta prolificidad y habilidad materna, como parte de los programas de mejoramiento
genético. Exitosamente las hembras con % sangre o con ¥ Romanov, han incrementado la

frecuencia de partos dobles y triples sin problemas de crianza (CeMeGO, 2017).

2.1. El legado cultural de los ovinos en México

El contacto entre en Viejo Mundo y el Nuevo Mundo, trajo como consecuencia una serie de
cambios trascendentales. Uno de esos éstos fue, el mestizaje, el encuentro bioldgico y
cultural de etnias diferentes, en el que éstas se mezclan, dando origen a nuevas. Este
proceso de transculturacion, ha definido la identidad latinoamericana actual. La fusién de
costumbres y tradiciones tanto europeas como prehispanicas, tuvieron un impacto en la
manera de alimentarse y de vestirse en la Nueva Espafa. En esta seccion abordaremos

estos puntos, con el uso de los ovinos en México.

La gastronomia mexicana, fue reconocida el 16 de noviembre de 2010, como Patrimonio
Inmaterial de la Humanidad por la Organizacién de las Naciones Unidas para la Educacion,
la Ciencia y la Cultura (UNESCO). La diversidad es la caracteristica esencial de la cocina
mexicana, ya que representa la cultura histérica del pais; la asociacién prehispanica y
europea (UNESCO, 2010).

Este es el caso de la barbacoa®, una de las especialidades mas representativas de la
comida mexicana, producto del mestizaje culinario. En realidad, la barbacoa, es un método
de coccién prehispanico, que consiste en hacer un horno excavando un pozo en el suelo
de alrededor de metro y medio de profundidad; este debe recubrirse con una capa de

piedras (preferentemente del lecho de algin curso de agua), que deberan ser calentadas

12Barbacoa. f. Bol., Guat., Méx. y Per(. Conjunto de palos de madera verde puesto en un hoyo en la tierra, a

manera de parrilla, para asar carne (RAE, 2014).
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el dia anterior. La carne seleccionada, debe sazonarse ligeramente, y se envuelve

generalmente en pencas de maguey (Flores, 2004).

El pozo también se reviste de pencas de maguey®™ (Agave salmiana), que serviran como
aislante y que le daran a la carne su sabor caracteristico. Se coloca un recipiente sobre la
cama de piedras, el cual servird para captar el jugo que la carne suelta durante su
cocimiento. Todo el horno se tapa o recubre, generalmente con las mismas pencas, con
piedras y finalmente con una capa de tierra. Se enciende un fuego encima de dicho horno,
en el cual se utilizan diversos materiales (usualmente lefios de madera de ocote, diversos
cactus y zacates secos e incluso carbon vegetal), y se deja cocer por alrededor de 12 horas
(Flores,2004), (ver figura 4).

Figura 4. Barbacoa contemporanea de hoyo (Guasp, 2016)

3Maguey. m. Am. pita (Il planta amarilidacea (RAE, 2014).
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Es en el centro de México (en los territorios de los estados de Hidalgo, Tlaxcala, Querétaro
y México) donde surge la técnica. La barbacoa prehispanica era a base de venado, un

animal de caceria de las tribus mesoamericanas, (Gaonay Téllez 2012), (ver figura 5).

Los relatos de los conquistadores y sus cronistas fueron fecundos en hechos y anécdotas.
La palabra barbacoa, se registra por vez primera en la “Coleccién de documentos inéditos
del Archivo de Indias” en 1518 donde se menciona: “Salieron ciertos caciques con su gente
con muchos venados asados y puestos en sus barbacoas que quiere decir como artesas
de alla o instrumentos en que se puede llevar mucha carne asada y cocida.” “Dan de comer
y beber por precio que venden guisados, cazuelas hechas con chile verde y tomates
grandes y pepitas, y son de su oficio vender asado y carnes cocidas debajo tierra (barbacoa)
y caldo hecho con agua de chile espesado y condimentado de varios modos para

acompanar las carnes” (Real Archivo de Indias, 1864).

Figura 5. Banquete azteca, Cédice Mendocino (Mastache, 2005)

[Imagen tomada de la revista “Arqueologia Mexicana, textiles de México de ayer y hoy]


https://www.google.pt/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&source=images&cd=&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiB3pm25MDTAhVO5mMKHT7CBbYQjRwIBw&url=http://decocinaantigua.blogspot.com/2009/06/gastronomia-mesoamericana-sorpresa-para.html&psig=AFQjCNFQwM0bUHvUFOt3xDxMKJvhEAYQCA&ust=1493248211633284
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A partir de la Conquista y especialmente durante la Colonia, la comida sufre interesantes
cambios con la introduccion de ganado ovino, bovino y porcino. En especial los ovinos

integraron nuevos ingredientes carnicos a la barbacoa (Gaonay Téllez, 2012).

Hoy dia, el consumo de la carne de borrego en México, casi en su totalidad (95%), es a
través de la barbacoa, es considerado un patillo de boato, siguiendo la técnica prehispanica
antes descrita. La barbacoa se consume en altas cantidades durante los fines de semana
y en diversos eventos sociales en especial en los estados del centro de México (Distrito
Federal, Estado de México, Hidalgo, Puebla y Tlaxcala). De otro modo la carne ovina en el
centro del pais, se consume en mixotes'. Los mixotes, otra técnica de coccion
prehispanica, consistente en carne enchilada cocida al vapor, envuelta en una pelicula que
se desprende de la penca del maguey (Agave salmiana). Esta pelicula recibe el nombre de
mixiote y a ella debe su nombre el platillo (Cuéllar y col., 2012).

Otro producto que se ha aprovechado de los ovinos, es la lana. Esta fibra ha tenido un
impacto en los textiles tradicionales de México, especie de segunda piel en algunas
regiones de nuestro pais, puede aplicarse sin duda aquella afirmacién provocadora de Pau
Valéry: “Nada es mas profundo que la piel”. Porque entre los hilos coloridos de un huipil*
vienen a tejerse tantos hilos imaginarios del pasado como del presente. Muchos
antropologos e historiadores han realizado estudios del “mundo de tejido” en México,
quienes nos muestran una riqueza de formas y significados que facilmente podemos
considerar excepcional, se destacan en este tépico Marta Turok, Irmgard Weitlaner,

Margarita de Orellana, Andrés Fabregas y Alfonso Alfaro.

Los textiles tradicionales mexicanos son apreciados como sefial social, indice de posicion
que tiene una comunidad quien lo porta. Emblema de una comunidad frente a otras.
Identidad individual y colectiva. El textil también es considerado un bosque de simbolos,

donde emerge cifrada la profundidad cultural hasta nuestros ojos. Ilgualmente, los tejidos se

“Mixiote. Del nahuéatl Mexiotl. ‘Piel de Maguey’ (Thouvenot, 2014).
5Huipil. Del nahuétl huipilli, ‘blusa o vestido adornado’ (Thouvenot, 2014).
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sittian en una urdimbre®® imaginaria, que incluye el juego de imagenes que las tejedoras

tienen de si mismas y de su tradicion (Sanchez, 2014).

En el México prehispéanico, la elaboracién de prendas de vestir se hacia con el telar de
cintura, arte que aun se conserva en nuestros dias. El tejido en telares de cintura tuvo sus
origenes hace 1000 a.C. aproximadamente. La evolucion del tejido se dio a la par que la
domesticacion del algoddn (Gossypium hirsutum), y el uso de tintes extraidos de pigmentos

vegetales, animales y minerales con los que se decoraba la vestimenta (Jhonson, 2015).

Figura 6. Mujer otomi tejiendo (derecha) y nifia mexicana en el telar de cintura (izquierda), Cédice
Florentino (Mastache 2005) [Imagen tomada de la revista “Arqueologia Mexicana, textiles de México

de ayer y hoy]

18Urdimbre. f. Conjunto de hilos que se colocan en el telar paralelamente unos a otros para formar una tela
(RAE, 2014).
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Figura 7. Elementos basicos de un telar de cintura (Johnson, 2015)

Hilar y tejer son actividades que desde la época prehispanica han estado asociadas a la
mujer. La relacién femenina con los tejidos se advierte en diversas descripciones y mitos.
Para los nahuas, desde el principio de los tiempos las tareas de género estuvieron definidas:

el hombre labraria la tierra y la mujer hilaria y tejeria (Mastache, 2005).

El telar de cintura (ver figura 7) o de otate’’ (Guadua amplexifolia) es un original instrumento
gue aparece ilustrado en los cédices mayas, nahuas y mixtecos, su forma no ha variado en
muchas de las regiones del pais. Se instala siempre en las cercanias de la casa y
generalmente suele amarrarse a la parte superior de un horcén de la propia casa o un arbol,

mientras el otro extremo se sujeta a la cintura de la tejedora. La forma esta dada por una

17 Otate. Del nahuéatl otlatl, ‘carrizo; ‘bastén’ (Thouvenot, 2014).
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trama de hilo circular, sujeto a los extremos de dos palos, conocidos como enjulios®®, que
sostienen y arman la urdimbre, en donde los hilos van distribuidos y anudados. El extremo
atado al arbol se coloca aproximadamente a dos metros de altura y el extremo inferior se
sujeta alrededor de la cintura de la tejedora por un cefiidor de cuero llamado mecapal®. El
tejido se aprieta con una tablilla de madera pesada (machete), delgada y afilada en forma

de machete con la que la tejedora recoge los hilos con fuerza hacia ella (Johnson, 2015).

Con la entrada de la lana a la Nueva Espafia, el indigena adoptd esta materia prima, asi
como las antiguas (telar de cintura) y nuevas técnicas textiles (telares de pedales) de una
manera rapida y eficiente, de modo que sus productos ademas de igualarse en belleza y
calidad de manufactura con los de los sastres espafioles, eran mucho mas baratos. Los
espafoles comenzaron entonces a comprar productos textiles hechos por manos

indigenas, haciendo a un lado los fabricados por sus compatriotas (Contreras, 2013).

La industria de la lana fue la mas importante de esta época ya que desde sus inicios, la lana
conto con el apoyo de las autoridades virreinales tanto para la cria de las ovejas como para
el adiestramiento de la mano de obra indigena, logrando que fuera ésta de tan buena
calidad como la manejada en Esparia. Los primeros obrajes® de pafio, llamados asi por ser
pafos de lanalos que ahi se producian, se establecieron aproximadamente en 1539, siendo
Puebla (en un principio), la ciudad de mayor importancia en su produccién. Para fines del
siglo XVII, lugares como Querétaro, Valladolid, Acambaro y San Miguel lograron

industrializar la produccién lanera de una manera exitosa (Contreras, 2013).

Asi los pueblos descendientes de aquellos indigenas sometidos a 300 afios de colonizacién
espafiola, acogieron la lana como parte de su identidad étnica. Los antrop6logos piensan
gue uno de los mas violentos trastornos que sufrio el territorio americano fue ocasionado
por la introduccién del ganado mayor y menor en el siglo XVI, un proceso que modificé para

siempre la vida productiva y el entorno ecoldgico del continente, y contribuy6 a suprimir y

18 Enjulio. m. Madero por lo comun cilindrico, colocado horizontalmente en los telares de pafios y lienzos, en el
cual se va arrollando el pie o urdimbre (RAE, 2014).
®Mecapal. Del nahuéatl mecapalli, ‘cuerda para llevar bultos’ (Thouvenot, 2014).

20 Obraje. m. Lugar donde se labraban parios y otras cosas para el uso comun (RAE, 2014).
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remplazar gran parte de la agricultura que sustentaba a las civilizaciones prehispanicas
(Alfaro, 2014). Para muestra tenemos, las mantas coloradas de Mitla?* de los zapotecos?®?

en Oaxaca Yy los textiles de los chamulas® en Chiapas.

La manta colorada (ver figura 8), conocida también como ladvij en zapoteco, fue uno de los
tres tipos de enredos hechos al estilo antiguo en Mitla. Por el tiempo y el costo de los
materiales invertidos en ellos, se reservaban para ocasiones especiales. Se hacian de lana
pura, cardada, hilada y tefiida a mano con grana cochinilla, un parasito del nopal (Opuntia
spp.), caracol parpura mexicano (Plicopurpura pansa), afil (Indigofera suffruticosa) y
huisache (Acacia farnesiana). Los motivos de este complejo disefio de la manta colorada,
evocan los muros del centro ceremonial arqueolégico de Mitla (ver figura 9), cuyas grecas
enseflan de manera simbdlica del pensamiento filos6fico, orden fundamental de la
existencia humana y su vinculacion directa con la parte espiritual del ser humano, para los

zapotecas (Johnson, 2015).

21 Mitla. Del nahudlt Mictlan, ‘Lugar de muertos’ (Thouvenot, 2014).

22 7Zapotecos. s. son un pueblo indigena de México. La poblacion zapoteca se concentra principalmente en el
estado surefio de Oaxaca (Thouvenot, 2014).

23 Chamulas. s. Gentilicio utilizado para nombrar a diversas etnias mayas que habitan la sierra de Chiapas:

tzotzil, tzeltal, mame, tojolabal, choles (Thouvenot, 2014).
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Figura 8. Manta colorada, de lana tefiida con grana cochinilla y Joven zapoteca con una manta

colorada frente a un muro del sitio arqueoldgico de Mitla, Oaxaca. National Museum van

Wereldculuturen, Amsterdam (Johnson, 2015)
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Figura 9. Motivos de las franjas de la manta colorada recuerdan los muros de la zona arqueolégica
de Mitla, CONACULTA-INAH (Johnson, 2015)



27

La llegada del cristianismo al Nuevo Mundo, cuya ideologia posee una concepcion del
devenir humano que comparte algunos rasgos esenciales con todas las estirpes
abrahamicas, dejé una profunda huella en la identidad de los chamulas. En los grandes
sistemas religiosos del Mediterrdneo, el sacrificio del cordero, real o simbdlico, es un
elemento de orden césmico: redencion, alianza y fidelidad; es decir, eucaristia y tiempo
litirgico organizado en torno al ciclo pascual (del que forman parte las festividades de
Semana Santa). El habitante de las sierras chiapanecas esta ahora ligado a un universo de
valores y representaciones en donde el Cordero Mistico ocupa un lugar primordial. La figura
del ovino ha llegado a ser parte interna y vital de estas regiones a tal grado que, los
chamulas han desarrollado una relacion particular con las ovejas y los carneros que les

impide sacrificarlos y comerlos (Alfaro, 2014).

Las indigenas de San Juan Chamula, consideran su labor como tejedoras una de las méas
importantes; en ella centran su vida diaria, y puede decirse que gracias a ella se realizan
como mujeres. Al estar trabajando la lana de sus ovejas, sentada en el patio de su vivienda,
la tejedora comparte su experiencia con sus hijas. Los rebafios de las pastoras chamulas
son pequefios, con un promedio de 10 animales. La cantidad de lana es casi suficiente para
confeccionar la ropa familiar de uso diario y las prendas de gala. Las prendas elaboradas

son tan durables que se pueden usar por varios afios (Perezgrovas, 2004), (ver figura 10).

Figura 10. Rebafio familiar en los Altos de Chiapas, México (Fotografia tomada por Edwina
Campos, Julio 2016)
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Por ejemplo, el enredo (falda) es de lana negra, entretejida a veces con unas rayitas
blancas, y se compone de dos lienzos unidos por puntas de color, zurcidos de lado para
que la falda quede tabular, el cual esta casi extinto en la actualidad, fundamentalmente por
el tiempo que toma su manufactura y porque se ha ido sustituyendo por otras prendas como

uso diario de produccién industrial (Schevill, 1996), (ver figura 11).

Figura 11. Vestimenta tipica de la comunidad Chamula. Chiapas, México. (Fotografia tomada por

Edwina Campos, Julio de 2016)

En la actualidad, la historia y cultura estan entrelazadas en los tejidos tradicionales que dan
testimonio de los caminos plurales de la sociedad mexicana, derivado del establecimiento

e imposicion del orden colonial en México. (Fabregas, 2014).
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2.2. Razas ovinas en México

Segun la FAO, los recursos zoogenéticos se define como “aquellas especies animales
gue se utilizan, o se pueden utilizar, para la produccion de alimentos, asi como las
poblaciones que contiene cada una”. La definicion de raza adoptada por la FAO desde 1999
es, “un grupo subespecifico de ganado doméstico con caracteristicas externas definibles e
identificables que permiten separarlo por inspeccion visual de otros grupos definidos de
manera semejante dentro de la misma especie, o bien un grupo cuya separacion geografica
y/o cultural de grupos fenotipicamente similares ha llevado a aceptar su identidad separada”
(FAO, 2010).

A finales del siglo XVIII surgi6é en Europa occidental la practica sistematica de mejora de las
razas mediante un registro de la cria y pedigries compartidos, y las primeras organizaciones
de mejoramiento se fundaron en Inglaterra durante el siglo XIX. El famoso agricultor inglés,
Robert Bakewell y sus seguidores desarrollaron los modos de seleccion basados en las
poblaciones cerradas y definieron las razas en los términos que conocemos hoy. Robert
Bakewell revolucion6 el ganado bovino y lanar mediante clasificacion sistematica,
endogamia y matanza selectiva. Fue uno de los primeros en criar ovejas y reses para
consumo carnico y el primero en establecer a gran escala, la practica de alquilar animales

para ser destinados a servir como sementales (Ekarius, 2017).

En los paises desarrollados, las razas estan definidas de forma relativamente clara. Cabe
destacar a este respecto la importancia del papel que desempefan las asociaciones de
mejora ganadera, que suelen ser organizaciones voluntarias, que supervisan los
estandares de cria, proporcionan un registro de animales y promueven la utilizacion de la
raza. Por lo general, las razas no estan completamente aisladas en términos genéticos.
Deben cambiar constantemente en respuesta a las exigencias del mercado, y en ocasiones
se las llega a suplementar con material genético de otras razas. Ademas, aunque existen
asociaciones dedicadas exclusivamente a razas especificas, los preceptos a seguir cuando
se establecen criterios para definir una raza siguen siendo vagos. Las poblaciones que se

aislan del resto, ya sea por razones geograficas, ecoldgicas o culturales, tenderan a


https://es.wikipedia.org/wiki/Ganado_bovino
https://es.wikipedia.org/wiki/Ganado_ovino
https://es.wikipedia.org/wiki/Clasificaci%C3%B3n
https://es.wikipedia.org/wiki/Endogamia
https://es.wikipedia.org/wiki/Faenamiento
https://es.wikipedia.org/wiki/Oveja
https://es.wikipedia.org/wiki/Res
https://es.wikipedia.org/wiki/Consumo
https://es.wikipedia.org/wiki/Escala
https://es.wikipedia.org/wiki/Animal
https://es.wikipedia.org/wiki/Semental
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diferenciarse a consecuencia de la seleccion natura
genética (FAO, 2010).

y artificial®, asi como por la deriva

Ninguna otra especie de animales domésticos ha desarrollado tantas razas como la ovina.
Sin embargo, la produccion de muchas de ellas es de poca importancia comercial. La
industria mundial se basa en el aprovechamiento de menos de veinte. En el pais, la mayor
parte del ganado es de tipo “mestizo” de cara negra, proveniente de la cruza de animales
autéctonos “criollos” con borregos Suffolk y Hampshire. Solamente un porcentaje bajo del
ganado en nuestro pais esta formado por razas puras. Por otro lado, la comercializacién de
esta especie se realiza cada vez mas pesando al animal, motivando a los productores a
poner mayor atencion a la calidad del ganado. Para fines practicos las razas se clasifican
en pelo o lana (INEGI, 2007). A continuacion, se presenta el cuadro 1 con las caracteristicas

generales de las razas ovinas mas importantes en México.

24 Seleccién natural. Proceso en el que los individuos con un rasgo en particular tienden a dejar una mayor
descendencia en la préxima generacion, que los individuos con un rasgo diferente (Losos et al., 2014: p. 194).
25 Seleccidn artificial. También llamada seleccion fenotipica. Una forma de seleccion en donde el ser humano
escoge individuos con ciertos rasgos deseados, produciendo una descendencia con mejores rasgos fenotipicos
(Losos et al., 2014: p. 436)



Cuadro 1. Caracteristicas Generales de las Razas Ovinas en México

. Finalidad de . Caracteristicas Zootécnicas o
Raza Tipo Explotacion Origen mas destacadas Localizacion
Adaptacion a climas tropicales.
Resistente a parasitos.
Descendiente de la raza Rusticidad, Prolificidad, No
espafiola, Churray de las  estacional, Excelente Habilidad . .
Pelo Materno razas africanas del oeste Materna. D|sem|nqda por toda la
Black Belly (Gordon et al, 2017). Talla Media. Republica Mexicana
Peso=240-45 kg, & 60-80 kg.
Prolificidad, Habilidad materna,
Islas de Maine (EUA). buena produccion de leche.
Experimentacién de Resistencia a parasitos.
Seleccidn Artificial (afios Tolerancia al calor.
50°s) por Michael Piel Produccion de carne magra.
Pelo Materno Cruzas de ovinos de pelo Buena ganancia de peso Diseminada por toda la
(pelaje, proliferacion, postdeste. Republica Mexicana
robustez) con ovinos Talla mediana musculosa.
Katahdin lanares (tipo de carne y Peso=960-75 kg, & 120-130
velocidad de crecimiento). kg. Katahdin
Adaptacion a climas
templados, frios, secos,
Desarrollada en Sudafrica | .tro_plcales.
desde 1930 resultante del Alto m:stlnto materno.
Materno/Pater cruzamiento de las razas Introduccion p:arg me!,orar las
Pelo no Dorset Horn y Black Head razas crlc_)llgs . .
Dorper Persian.Importacion: Bajo mantenimiento. Dlsemlngda por Foda la
Canada y Estados Unidos Carne Magra. Republica Mexicana
’ Peso=980-95 kg, & 120-130
kg. Dorper
Variedades: canelo, blanco y
pinto.
Raza materna para
Su antecesor es de origen cruzamientos.
africano; a México paso6 Rusticidad, Prolificidad, Ciclo
Pelo Materno por !a Peniqsulg de” reproductivo abierto_., Diseminada por toda la
Yucatan, previa difusién Ideal para la produccion Republica Mexicana
por las intensiva de carne.
Islas del Caribe (Cuba). Adaptacion a climas tropicales
Pelibuey y subtropicales.
Peso=250-60kg, & 85-100 kg. Pelibuey
Origen incierto, se cree que Produccion .de cqrderos. Hidalgo, .
No estacionalidad. Estado de México
sea de Inglaterra, Esquema de cruzamiento: Jalisco
Lana Paterno producto de la cruza de X . ' :
Dorset ovinos de la raza merino primero y te”'.“”a'- Ch|ap_as
Tamario mediano. Aguascalientes
con la Tlaxcala

Lana blanca.

Guanajuato
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raza encornada de Gales,
durante la época que
Espafa
intentd conquistar
Inglaterra.

En América llegaron los
Dorsets al estado de
Oregodn en los Estados
Unidos, procedentes de
Inglaterra por los afios
1860 y el 21 de mayo de
1891 se funda la
organizacion de criadores
de ovinos Dorset con
cuernos (Horned Dorset
sheep breeders of
América).

Musculoso. Buena

conformacién carnica.
Elevado Instinto materno.
Peso=260-70kg, & 120-160

kg.

Dorset

Hampshire

Durante el siglo XVIl y
producto de la cruza de
Berkshire Knot, Wiltshire

Horn, Cotswold y
Southdown
con ovejas locales del
condado de Hampshire, es
reconocida
como raza en 1889y
Lana Paterno clasificada como de
lana. Especializada en la
produccion de corderos,
llegé
a América en 1880, junto
con la raza Suffolk y
Dorset,
como una de las razas mas
populares para produccion
de carne.

Tamafio medio-grande, de cara
negra, lana blanca.
Produccidn de lana: 5.5-6 kg

end.

Desarrollo en regiones
templadas y frias.

Rusticidad.

Alta velocidad en ganancia de

peso.

Raza terminal en razas de pelo
(Jalisco, Tamaulipas, Yucatan).
Estacionalidad corta.

Peso=¢ 70-90 kg, & 100-135

kg.

Hampshire

Estado de México
Veracruz
Querétaro

Distrito Federal
Hidalgo
Puebla
Tlaxcala

Rambouillet

Raza de origen ibérico,
resultado de la cruza del

Merino
Vermont tipo C (liso) y de
Materno/ . .
Lana Paterno los Ohio y Delaine. Se
adapta

a climas extremos,
desérticos y
semidesérticos.

Prolificidad.
Adaptacion a regiones aridas.
Lana Fina-Media 19-22 micras.
Rendimiento del 62-66%.
Rusticidad.
Capacidad reproductiva en
condiciones adversas.
Peso=2 70-80 kg, 4 120-150

kg.

Rambouillet

San Luis Potosi
Guanajuato
Durango
Zacatecas
Coahuila
Hidalgo
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Raza originaria de Rusia,
de la region situada en el

Excelente Prolificidad.
Uso en programas de
cruzamiento.

Estado de México

Adaptacion a todo tipo de uerétaro
Romanov Lana Materno Valle c_jel Volga. Se adapta P clima, P QHidaIgo
O ecericos Guanajuzto
y semidesérticos. Peso=9 50 kg, & 80-90 kg.
Talla grande.
Originaria de los condados Conformacién musculosa. Estado de México
de Norfolk, Cambridge, Canal magra. Hidalgo
Eseex y Suffolk, al Vellén sin lavar 6-7 kg. Querétaro
suroeste de Inglaterra, Raza terminal es esquemas de Morelos
Suffolk Lana Paterno formada a partir cruzamiento. Aguascalientes
de cruzamientos de Alta Prolificida. Veracruz
carneros Southdown con Jalisco
ovejas Peso=% 60-80 kg, & 100-120 Chihuahua
salvajes de Norfolk. kg. Distrito Federal
A principios del siglo XIX,
en Francia se cruzo la raza
local Landrace con la Excelente ganancia de peso y
Leicester, de lana larga, X
para crear ca!ldad de la cana}ll.
A Manejo en estabulacion y
una oveja con carne de las
mejores caracteristicas. pastoreo. . .
Charollais Lana Paterno Iniciada en 1897, la Buen promedio de fecundidad. Qu_eretaro
. . Lana corta y gruesa (29 Hidalgo
Charollais fue mejorada ; i
20N Mas micras). Jalisco
en el Reino Unido y Peso=¢9 80-1(|J(0 kg, & 110-140
exportada a Canadé desde 9
1994 Charollais
como embrién para
trasplante.
Raza originaria de la
provincia de Friesiand,
Holanda, Talla grande.
y East Friesian, Alemania. Altamente Prolifica y Feértil. Querétaro
East L Principal raza en Precocidad. Guanajuato
- ana Materno - . e .
Friesian Francia y Alemania, Alto instinto materno. Jalisco
aunque también existe en Peso=% >70kg, & 90-120 kg. Hidalgo

Austria
y Suiza. Su llegada a
América se dio via Canada
en
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1996, a México en 1997.

el extremo distal de la cola.
El mas preciado por la
poblacién indigena es el vellon
negro y largo.
Chiapas café:
Tamafio mediano (Peso= 25.3
ko).

Texel
Origen en Holanda,
resultado de la cruza de -
varias ) Prolifica.
razas como Leicester y Vellon blanco Cremoso. .
Lana Paterno Lincoln con la raza local Lana gruesa (38-42 micras). Queretar9 _
ahora Tamafio grande. Estado de México
conocida como viejo Texel. Peso={ >70kg, & 120 kg. Jalisco
I
Alta adaptabilidad a las
condiciones climaticas,
vegetacion y altitud de
Chiapas.
Alta tasa de supervivencia.
Chiapas blanco: Tamafio
Raza desarrollada en el mediano (Peso= 27.8 kQ),
estado de Chiapas, vellén de color blanco con Chiapas
proveniente manchas definidas de color
Lana de diversas razas traidas a negro alrededor de los ojos, Otro tipo de ovino “Criollo” se
No aplica (Arte,sam'as)/ México durante la Chiapqs negro: encuentra en:
Carnica Conquista Tamafio mediano (Peso= 28 Estado de México
(Autoconsumo)  y |a Colonia, lleva mas de kg), La piel y el vellon son de Puebla
“Criollo” 400 afios de seleccion color negro uniforme, Tlaxcala
de Chiapas empirica con un mechén blanco en la Hidalgo
por los pastores parte alta de la cabeza y en Oaxaca y Veracruz

34


https://www.google.com.mx/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&source=images&cd=&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiR-Pykt5PNAhUr64MKHR1bCHUQjRwIBw&url=http://www.viarural.co.cr/ganaderia/a-ovinos/exteriorovinos/asoccriadoresexterior-eastfriesian02.htm&psig=AFQjCNFCIcfC4I5Ax_zgAbggl-Clr_yZPQ&ust=1465303560006174
https://www.google.com.mx/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&source=images&cd=&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwitgau-qY3NAhXkpYMKHQ6SBQgQjRwIBw&url=http://www.logiedurnosheep.co.uk/terminal-sires/texels/sale-history/&bvm=bv.123664746,d.amc&psig=AFQjCNGrh3G-Qc9Ic4hrV8BlX3MtqUHRrA&ust=1465093697123564
https://www.google.com.mx/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&source=imgres&cd=&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiezonTrI3NAhVi9IMKHRIiCo0QjRwIBw&url=https://es.wikipedia.org/wiki/Borrego_Chiapas&psig=AFQjCNHod4kaXEzmDLvgKyJ-esDrh3ohFg&ust=1465094549831176

La piel es pigmentada en
colores que van de amarillo
claro a café oscuro; su lana es
color cremoso, con
cantidades variables de fibras
cafés o negras.

Criollo

Origen desconocido. Por lo
regular son cruzas
No aplica Cérnica indefinidas de ovinos No hay registros de indicadores
(Ahorro/Autoco criollos con ovinos reproductivos, productivos,
nsumo) encastados de tecnologicos y de salud.
Rambouillet, Hampshire,
Suffolk y Dorper

Diseminado por todo el pais,
sobre todo en las comunidades
mas marginadas.

Ovino*“Criollo”
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2.3. Produccién ovina en México

México cuenta con una gran diversidad de climas que van desde el templado hasta el calido
al muy seco. También tiene una orografia muy accidentada y heterogénea, con diferentes
tipos de suelo y presenta una tremenda pluralidad socioeconémica, con niveles de
educacién muy distintos e ingresos econémicos muy desiguales, aun dentro del mismo
medio rural (CENID, 2013).

El inventario de ganado ovino en el pais se incrementd 25% entre 2003 y 2013, alcanzando
8.5 millones de cabezas en 2013 y se estima que en 2014 llegd a 8.6 millones. Las
importaciones de ovinos son principalmente para abasto y en el afio 2014 alcanzaron las
23 mil cabezas con un valor de 3 millones de délares. En tanto que las exportaciones no
son significativas. México produjo en 2014 alrededor de 58 mil toneladas de carne de ovino
y casi 5 mil de lana sucia. Todas las entidades del pais producen carne de ovino, sin
embargo, Hidalgo y el Estado de México son los de mayor importancia, ya que participan
con el 27.3% del volumen y 32.2% del valor generados. En el caso de la lana, sélo doce
entidades son productoras, siendo Zacatecas, Chiapas, Hidalgo, el Estado de México y
Michoacan las que aportan el mayor valor generado (69.1%), con una participacién en el
volumen total de 77.4% (FND, 2015).

Los modelos productivos prevalecientes, en su mayoria, son rebafios con indices de
produccion deficientes y muy poco interés de los productores en constituir una empresa
econémicamente redituable; sin embargo, es reconocida como una actividad importante
dentro del subsector ganadero por el alto valor que representa, al constituir un componente
beneficioso para la economia del campesino de escasos recursos, y por tener sus
productos una gran demanda entre la poblacion urbana, principalmente en las grandes
ciudades como el Distrito Federal y su &rea conurbada del estado de México, Guadalajara
y Monterrey (CENID, 2013).

En la actualidad, de manera practica, es factible vislumbrar 3 tipos de sistemas de
produccion ovina, en México: 1) Tradicional o Social. Mayoritario en México, consiste en

reducido numero de cabezas de ovinos. Los ovinocultores de este sistema, solo logran un
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beneficio de ahorro-autoconsumo. Los productores dependen de los pastizales nativos,
cuya calidad y cantidad varia a lo largo del afio, para la alimentacion de su rebafio. Se
emplean técnicas tradicionales de produccién, como el empadre continuo, cruzamientos
entre animales ya muy emparentados, no hay destete de las crias y los sistemas de
produccién se basan en aspectos fenotipicos. 2) Empresarial. Sistema minoritario dedicado
a la produccién de animales para el abasto y generadores de pie de cria, con buena calidad
genética de grandes rebafios y donde se pretende una utilidad financiera. Los ovinocultores
son personas con gran poder econdmico o politico, reciben asistencia técnica especializada
y poseen una infraestructura funcional donde se llevan a cabo técnicas de vanguardia. 3)
Transicion o Intermedio. Tiene el objetivo zootécnico de producir corderos para el abasto
de carne, es representado por ovinocultores que han heredado un sistema tradicional o
tienen un estado econdmico Optimo ademas de una actitud abierta a las tecnologias
zootécnicas para lograr una produccion eficiente. Este tipo de sistema es poco numeroso
en el pais, pero de alguna manera puede servir para lograr una mayor oferta ovina en el
mercado nacional. Estos sistemas productivos se pueden desarrollar en estabulacion,

pastoreo o en combinacion de estas modalidades (Cuéllar y col., 2012: p. 18-20).

En México los sistemas de produccién mas redituables, son los empresariales, pues son
los que generan recursos econémicos. Estos sistemas intensivos participan en la cadena
de produccion-consumo, tienen mano de obra, cuentan con asesoria técnica y reciben
apoyos gubernamentales, generando asi un producto de “buena calidad”. La mayoria de

las razas que se usan son extranjeras (FND, 2015).

Los sistemas tradicionales, se encuentran fuera de la economia formal, por lo que no
participan en la cadena de produccién ni tienen acceso al crédito, se manejan con mano de
obra familiar. En el dia se pastorean los animales en terrenos comunales de areas federales
y en propiedades desatendidas. Por la noche se protegen los rebafios en el traspatio, donde
se les proporciona residuos de cosechas y subproductos agricolas, emplean métodos
clasicos que se transfiere de padres a hijos y la “calidad del producto es muy irregular”. Casi
la totalidad de la produccién es destinada al consumo familiar, cominmente, en
celebraciones o fiestas religiosas, con alguna venta ocasional de animales en pie. Los

genotipos mas usados en estos sistemas son criollos, que procede de los grupos genéticos
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traidos por los espafioles y que se han ido mezclando indistintamente con varias razas

introducidas mas recientemente, tanto de pelo como de lana (FND, 2015).

La comercializaciéon del ganado ovino en México todavia se da, en algunos casos, a través
de la compra de animales por pieza o, mejor conocido, a bulto, método que resulta
desventajoso para el ovinocultor, pues se subestima el peso y la calidad del animal ofertado.
Afortunadamente, la comercializacion de los ovinos se esta realiza con mayor frecuencia
mediante el pesado de los animales en el lugar de crianza (FND, 2015). Los ovinos se
pueden clasificar de acuerdo con la finalidad de su explotacién: Produccion de carne. -
Produccion de lana. - Produccion de leche. - De doble propdsito. Actualmente, en México
la tendencia es desarrollar animales de conformacién carnica, buscando las formas amplias
y perfiles convexos, dejando atras los animales esbeltos, de hueso fino, formas alargadas,
de lomos cortos y piernas pobres (CENID, 2013).

2.4. Generalidades de la complejidad
en la conservacién genética ovina

La aparicion y formacion de las razas ganaderas ha estado, desde siempre, dirigida por el
hombre. La deriva genética, y sobre todo la seleccidn artificial llevada a cabo con objetivos
productivos econémicos, culturales y regiones geograficas diferentes, han dado lugar a
poblaciones de animales y razas diferentes (Jornada 2013). La diversidad genética de los
animales de granja se refiere a una extensa variacion genética dentro y entre razas y
subespecies. El mantenimiento de la variacion genética es un requisito importante para las
estrategias futuras de mejoramiento animal, apareamiento controlado y adaptacion a los

cambios ambientales (Lenstra y col., 2011).

El elevado numero de razas ganaderas empez6 a declinar a mitad del siglo XX con la
llegada de la intensificacion ganadera y los nuevos sistemas de produccién animal, adn
mas, en las Ultimas décadas, con la imparable globalizacion de la ganaderia. Por lo que,
surgen preguntas importantes: ¢AuUn las poblaciones locales de ganado y sus sistemas

tradicionales de produccion podran existir en un mundo cada vez mas globalizado?, ¢Se
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deben mantener las razas locales como poblaciones competitivamente productivas? Si se
pueden conservar, entonces ¢Qué pueden aportar social y econémicamente? Las
respuestas son complejas cada gremio multidisciplinario (productores, cientificos,
economistas, médicos veterinarios, politicos, etc.) tienen un punto de vista, en base a

razonamientos y evidencias, a favor o en contra de ello (Jornada 2015).

Sin embargo, la diversidad genética de las especies del ganado tiene un interés cientifico
considerable para entender la variacion fenotipica y la reconstruccion de la historia
ganadera. El interés en la conservacion de las razas locales o “criollas” de ganado ha
aumentado en los ultimos 25 afios en respuesta a la expansion razas extranjeras de alta

productividad a expensas de las razas locales (Lenstray col., 2011); (Taberlet y col., 2007).

La caracterizacion genética molecular de las poblaciones de ganado, se ha convertido en
un campo activo de exploracion tratando de responder a las siguientes cuestiones: 1.
¢ Cudles son los ancestros “salvajes” y en donde iniciaron los eventos de domesticacion del
ganado?, 2. ¢Cudles son los patrones maternos, paternos y la diversidad autosémica en
espacio y tiempo, que nos abre el panorama sobre la evolucion y la historia demografica
del ganado?, 3. ¢ Cuales son los loci genéticos asociados a la variaciéon fenotipica de los
domésticos? y 4. ;Como debemos mantener la diversidad genética en nuestras razas
ganaderas?. Los avances en las tecnologias gendémicas estan abriendo nuevos horizontes

de entendimiento para dar respuestas a estas preguntas (Lenstra y col., 2011).

La Genética de la Conservacion, aplica los conceptos y herramientas genomicas para
solucionar los problemas de la conservacion biolégica. La FAO desde los afios 70 intenta
consolidar programas mundiales de preservacion a largo plazo de los recursos genéticos
porque las necesidades alimentarias futuras son impredecibles (Taberlet y col., 2011). La
gestiéon racional de la biodiversidad agricola supone un reto cada vez mayor para la
comunidad internacional. El sector ganadero en particular esta cambiando drasticamente
conforme se generaliza la produccion a gran escala, como respuesta a la creciente
demanda de carne, leche y huevos. Para la adaptacion y el desarrollo de los sistemas de
produccién agropecuarios, es crucial contar con informacién amplia y sistematizada de los

recursos zoogenéticos. El cambio climético y la aparicibn de nuevas enfermedades
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animales virulentas enfatizan la necesidad de mantener esta capacidad de adaptacion (FAO
143, 2010).

Para cientos de millones de familias pobres en areas rurales, el ganado continGia siendo un
activo fundamental que, con frecuencia satisface diversas necesidades y constituye la base
del sustento en algunos de los entornos mas inhéspitos del mundo. La produccién ganadera
contribuye de forma crucial en el sustento y la seguridad alimentaria, asi como en el
cumplimiento de los Objetivos de Desarrollo del Milenio de la Organizacion de Naciones
Unidas. Su relevancia seréa creciente en las préximas décadas. Sin embargo, la diversidad
genética aun estd amenazada. La tasa estimada de extincion de razas es alarmante, pero
todavia lo es mas que, se estén perdiendo recursos genéticos de los que no se dispone
informacioén, antes de que se puedan estudiar sus caracteristicas y evaluar su potencial. Se
requieren esfuerzos intensos para conocer, establecer prioridades y proteger los recursos
zoogenéticos mundiales para la agricultura y la alimentacion (FAO iii, 2010).

Se deben establecerse modelos sostenibles de utilizacién de estos recursos. Los pequefios
ganaderos tradicionales, a menudo pobres y en entornos marginales, son quienes han
administrado una gran parte de nuestra diversidad zoogenética. Es importante no ignorar
su papel ni desatender sus necesidades. Son necesarios acuerdos que aseguren la
distribucion equitativa de los beneficios y el amplio acceso a los recursos genéticos. Es
crucial el establecimiento de un marco internacional para la ordenacién de estos recursos
(FAQ iii, 2010).

La proporcién de razas de ganado que, en el mundo, estan clasificadas como en peligro de
extincion aumento del 15 al 17 por ciento entre 2005 y 2014. Por otro lado, para un 58 por
ciento de las razas se desconoce su estado de riesgo al no disponerse de datos
poblacionales recientes. Es, por tanto, posible que se esté subestimando el nimero de
razas amenazadas. El seguimiento de la evolucion de las poblaciones es un prerrequisito
para una actuacion pronta y eficaz con el fin de salvar las razas de la extincion. La erosion
de la diversidad intrarracial puede convertirse en un problema, incluso en aquellas razas

gue mantienen un elevado censo total de poblacion.
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La evaluacion del estado de riesgo de razas o poblaciones de ganado es un elemento
importante en la planificacion de la gestién de los recursos zoogenéticos. El estado de
riesgo de una raza informa a todas las partes interesadas sobre si deben emprenderse
acciones, y con qué urgencia. Calcular de manera precisa los grados de riesgo no es

empresa facil, ya que incorpora factores tanto genéticos como demograficos (ver cuadro 2).

Cuadro 2. Categorias de riesgos establecidas por la FAO (FAO, 2015)

Categoria N° de N° de N° de Total reproductores Criterios
de riesgo animales animales animales adicionales
Hembras oly Machos
Extinto 0 o] 0 Imposible
regenerar la
produccion de
reproductores
Critico menor o 0 menor o 0 menor o igual a 120
igual a iguala5 ydisminuyendo y < del
100 89% de reproductores
puros
Critico- menor o 0 menor o 0 menor o igual a 120 Critico +
mantenida igual a iguala5 ydisminuyendoy < del programa de
100 80% de reproductores conservacion
puros en marcha
Amenazado menor o o] menor o oentre 81y99y
igual a igual a 20 aumentando y > del
1.000 80% de reproductores
puros o entre 1.001 y
1.200 y disminuyendo
y < del 80% de
reproductores puros
Amenazado- menor o o] menor o oentre81y99y Amenazado +
mantenida igual a igual a 20 aumentando y < del programa de
1.000 89% de reproductores conservacion
puros o entre 1.001 y en marcha
1.200 y disminuyendo
y < del 80% de
reproductores puros
No en riesgo menor o y >20 0>1.200y No se aplican
igual a aumentando otras categorias
1.000

Las acciones para prevenir la erosion genética y la extincion seran mas eficaces cuanto
mejor se comprendan los factores que las causan. Si bien existe un amplio consenso entre
las partes interesadas en cuanto al conjunto de factores que pueden constituir una amenaza

potencial para los recursos zoogenéticos, el alcance de estas amenazas y los modos en
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gque se combinan llegando a afectar a razas concretas en circunstancias especificas siguen

estando, por lo general, poco claros (FAO,2015), (ver figura 12).

I I I I I I
I B cxtinta
|:| Mo en peligro
| B 0 peigro
[ B Desconocida
| | | | | |
[ [ [ [ [ [ [ [ I
0 200 400 a00 800 1000 1200 1400 1600 1800

MNimero de razas

Figura 12. Esquema representativo de la situacion de las razas de ganado en el mundo (FAO, 2015)

Cruzamiento Politicas o Intensificacion de los Pérdida de pastos o
indiscriminado institucionas débiles sistemas de produccion  del entorno de produccion

(4] (6] (8]
Introduccion/mayor Falta de rentabilidad/ Enfermedades/ Escaso control
uso de razas exoticas competitividad control de de la endogamia
' ' enfermedades '

...49?&#””““&’!‘1‘!(@...

Erosion genética

Figura 13. Principales amenazas identificadas para los recursos zoogenéticos (FAO,2015)

Los factores econdmicos, sociales, culturales, técnicos y politicos estan induciendo cambios
en el sector ganadero que afectan a la gestion de los recursos zoogenéticos. Muchos paises
creen que, en los proximos afios, estos efectos seran aun mayores de lo que han sido en
el pasado reciente. El incremento en la demanda de alimentos de origen animal sigue
planteando grandes desafios para la utilizacion sostenible de los recursos zoogenéticos.
Esta previsto que Asia meridional y Africa se conviertan en los principales centros de
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aumento del consumo de carne y leche. Estas regiones, que estdn muy limitadas en
recursos, son el hogar de un gran nimero de pequefios ganaderos y pastores y acogen

una gran diversidad de recursos zoogenéticos (FAO,2015), (ver figura 13).

Todavia en necesario reforzar las capacidades en la gestidn de los recursos zoogenéticos.
Muchos paises, entre ellos México, han manifestado que sus capacidades para la gestion
de los recursos zoogenéticos han mejorado desde 2007, afio en que se adoptd el Plan de
Accién Mundial sobre los Recursos Zoogenéticos de la FAO. Sin embargo, siguen dandose
muchas debilidades, sobre todo en regiones en desarrollo. Muchos paises sefialan que las
mejoras se ven mitigadas por la falta de recursos financieros (FAO, 2015), o mejor dicho en
nuestro pais por la descomposicién econémica administrativa, la falta de comunicacion y

homogenizacién de criterios, entre el gremio ganadero (FAO, 2015), (ver figura 14).

_Cen e
—

-_‘ En preparacion
o Preparacén planificada
I Mo se ha planificado

[ Sin datos

Figura 14. Estado de las estrategias y planes de accidén nacionales para los recursos zoogenéticos
(FAO, 2015)

112 paises han hecho saber que han preparado, estan en proceso de preparacion o tienen
previsto preparar estrategias y planes de accion nacionales para los recursos zoogenéticos.
A nivel internacional, la importancia de los recursos genéticos para la alimentacion y la
agricultura, incluidos los recursos zoogenéticos, ha sido subrayada en varios acuerdos e
iniciativas capitales, entre los cuales el Plan Estratégico para la Diversidad Bioldgica 2011-
2020 y las Metas de Aichi del Convenio sobre la Diversidad Biol6gica, y los Objetivos de
Desarrollo Sostenible post-2015 (FAO, 2015). Las instituciones involucradas en México



44

sobre la implementacién de estos lineamientos internacionales son: SEGOB, SAGARPA
(DGSV, CONAZA), CIBIOGEM, CONANP, CONABIO, CONAGUA y la CONAFOR.

En el quinto informe Nacional de México ante el Convenio sobre la Diversidad Bioldgica,
2014, de las 20 metas de Aichi de interés agropecuario se evaluaron las siguientes

finalidades descritas en el cuadro 3:
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México, cuenta con el Consejo Nacional de los Recursos Genéticos Pecuarios
(CONARGEN), organismo que en conjunto con SAGARPA han publicado el Programa
Nacional de los Recursos Genéticos Pecuarios, cuyos objetivos y metas son viables con
los programas internacionales, pero la ejecucién es muy ambigua y contradictoria para la
conservacion de los recursos zoogenéticos. Por ejemplo. El objetivo d) “Promover el
mejoramiento genético de los recursos pecuarios, para garantizar que los sistemas de
produccién cuenten con solidez y sean competitivos en los mercados internacionales”
(SAGARPA, 2014). En 2013, SAGARPA y CONARGEN firman un convenio de 48 millones
de pesos para mejorar la calidad genética del ganado bovino, ovino y caprino, mediante la
certificacion genética para garantizar que un animal sea puro, permitiendo que sea una
fuente de distribucién en la comercializacion de semen y embriones, en el Centro de
Desarrollo Ovino Integral “Texcaltitla”, Siguilucan Hidalgo, con el Programa Nacional de
Inseminacion (SAGARPA, 2013).

Hasta ahora, el Organismo de la Unidad Nacional de Ovinocultores (UNO), ha gestionado

un programa de Paternidad, con los siguientes” avances”, descritos en el cuadro 4.

Cuadro 4. Avances del Programa de Paternidad (UNO, CONARGEN, 2015)

Enviados Reportados Enviados a
Asociacion Laboratorio
TSU TSU TSU
Tulancingo 4,355 2,647 1,604
Uman 2,792 141 0
Papaloapan 25 22 0
Querétaro 2,735 0 0
Tlagquepaque 2,020 545 0
Valle del Yaqui 195 0 0
Nuevo Ledn 1,527 0 0
Sur de Tamaulipas 200 0 0
Total 13,846 3,355 1,604

También han tipificado algunos sementales de las razas: Suffolk, Dorset, Hampshire,
Dorset, Katahdin, Black Belly, Dorper Blancoy han desarrollado un Software Oficial para el
Control Genealdgico y Productivo OvisWebs con costos de licencias para su utilizacion
(UNO, 2016).
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nsamnecin attifical; TE= trarskeracia de amiones; OVEE defincion de
doetivos de mejoramienio; AVD= progranes de mejora genetica dissfeds,
FVIEprogarescemepragerética inplameantacts).
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Donde las DG (Distancias Génicas) y EM (Evaluacion Molecular) adn no han sido
caracterizadas. Desde 1996, cuando la FAO cre6 el Sistema de Informacion sobre la
Diversidad de los Animales Domésticos (DAD-IS), México pese a sus “logros” en el sector
ganadero ovino, no ha dado a conocer datos basicos importantes sobre las 25 razas
registradas en esta base de datos (DAD-IS-FAQ, 1996). Por lo anterior, México sufre de las
8 principales amenazas para los recursos zoogenéticos, (Ver Figura 16). Aln con la falta
de conocimiento de la diversidad ovina, desde el punto de vista de la genética molecular y
de la genética cuantitativa poblacionales; las herramientas biotecnolégicas como la
inseminacion artificial (1A), son utilizadas indiscriminadamente. En 2016, SAGARPA vy
CONARGEN tienen la meta de “inseminar 600 mil borregas para el mejoramiento genético
del rebafio nacional, lo que beneficiara la calidad e inocuidad de este tipo de productos en
favor de los consumidores (SAGARPA, 2016).

Antes de la publicacion de la estructura molecular del ADN (Watson y Crick, 1953), desde
1950, se discute la disminucién de la variabilidad genética (medida de la tendencia de los
genotipos de una poblacion a diferenciarse), bajo la influencia de la inseminacion artificial
en una poblacién, como consecuencia del uso de un pequefio nimero de animales como
progenitores paternos y la pérdida del vigor acompafiada del fenébmeno de la endogamia y
la reduccién genética de las unidades reproductivas en relacion al radio macho-hembra, los
cuales tienen que ser sopesados frente a los beneficios de la superioridad genética de los

padres seleccionados (Rabasa 1950).

Segun la FAO, la IA se realiza extensamente en América Latina y el Caribe. En el caso de
los ovinos existen informes donde se mencionan la introduccion de razas exoéticas por este
método. Hay pocos reportes sobre investigaciones moleculares de distancias génicas
previas a la practica de la IA (FAO, 2016). La IA debe ser un recurso utilizado de manera
consciente siempre y cuando se fundamente con conocimiento previo: 1. Tipo de sistema
de produccion 2. Objetivos y Metas de Produccion 3. Coleccion de Informacion (fenotipos,
genotipos, relaciones familiares) 4. Determinacién del criterio de seleccion (modelo
genético, estimacion del valor de la raza); durante: 5. Seleccion y empadre (respuesta
predictiva de seleccibn y consecuencias de la decision del empadre); posterior: 6.
Diseminacién (Estructura del programa de empadre y de cruzamiento de razas) 7.

Evaluacién (mejoramiento genético y diversidad genética), (Oldenbroek y col., 2015).
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2.5. mMtADN: marcador molecular como
herramienta para explorar la

diversidad genética ovina

La diversidad genética representa la presencia de las diferencias en las secuencias de ADN
y de los efectos ambientales dentro de las especies y poblaciones. Las variaciones en el
ADN son mutaciones resultantes de los polimorfismos de un solo nucleétido (SNP),
inserciones o delaciones de fragmentos de ADN de diversas longitudes (desde uno a varios
miles de nucleétidos), o duplicaciones o inversiones de fragmentos de ADN. Las variaciones
del ADN se clasifican como “neutras” cuando no originan cambios en los caracteres
metabdlicos o fenotipicos, y por consiguiente no estdn sometidas a seleccién positiva,

negativa o de reequilibrio; en caso contrario, se denominan “funcionales” (FAO, 2015).

Hoy en dia, los polimorfismos basados en el ADN son los marcadores de eleccién para
realizar estudios moleculares sobre la diversidad genética. Tiene gran importancia el hecho
de que los marcadores de ADN polimoérficos que muestran diferentes patrones de
transmision hereditaria, por lo que se puedan estudiar en las especies de ganado. Entre
ellos, suelen contarse las secuencias de ADN mitocondrial (mtADN), los microsatélites
(transmision hereditaria paterna) y los microsatélites autosémicos (transmision hereditaria
biparental). Se han aislado muchos microsatélites autosémicos en la mayor parte de las
especies de ganado (FAO, 2015).

Las técnicas moleculares han sido utilizadas para el andlisis filogenético entre varias
razas/poblaciones. Al comparar secuencias de ADN, se pueden dilucidar las relaciones
evolutivas, los niveles de variabilidad y la subestructuracion geogréfica dentro y entre
grupos de razas o poblacion (Avise et al., 1987). De igual manera, estas herramientas
moleculares permiten la identificacion de genes implicados en un conjunto de caracteres,
incluyendo los caracteres adaptativos, asi como los polimorfismos que causan la variacién
genética funcional (QTL- Quantitative Trait Loci), (FAO, 2010).

La genética molecular del ganado doméstico ha sido objeto de intenso estudio en los ultimos

dos decenios. Ademas, la informacion molecular se esta utilizando cada vez mas en los
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programas de conservacion de razas y para mejorar nuestra comprension del origen y
domesticacioén del ganado (FAO, 2010).

Los estudios de la genética ovina empezaron en 1922, cuando Wodsedalek, reporté uno de
los primeros cariotipos, informando que el nimero diploide de los ovinos domésticos era
entre 33-34 cromosomas. En los afios 1938 a 1943, Berry, Ahmed y Makino, gracias a
nuevas técnicas citogenéticas, encontraron que los ovinos tienen 54 cromosomas en las

células diploides (2n) y 27 en células haploides (n), (ver figura 15).

y " LI I U VI E A E R T LR T I TR T e e B I - L
oz OO naenmunnmenwnal
Figura 15. Cariotipo de Ovis aries (Modificado de Wodsedalek, 1922)

[Metafase de células en espermatogonia. Técnica convencional: Fijacion con solucion Champy’s y

mezcla Flemming’s con &cido acético glacial. Tinciébn con Hematoxilina de Meidenhain's]

Con los avances tecnolégicos de la biologia y genética molecular, en 1996 Wood y Phua,
secuenciaron la region control (1, 181 pb) del mtADN ovino. La secuenciacion completa del
mitogenoma ovino (= 16.6 kb) fue realizada por Hiendleder et al. en 1998 y en 2010, el
Consorcio Internacional Gendmico Ovino secuencio el genoma nuclear (= 2.6 Gb).

EI DNA mitocondrial ovino (mtADN), (ver figura 16), es similar al de otros mamiferos, es una

molécula pequefia de 16.7 kb, circular, bicatenario, las dos cadenas del mtADN reciben el
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nombre de la cadena L (light) y cadena pesada H (heavy) segin su coeficiente de
sedimentacion. La tasa de evolucion del mtADN es aproximadamente de 5 a 10 veces mas
rapida que el DNA nuclear, ademas sus genes no se recombinan (Upholt et al., 1977;
Wallace et al., 1987; Spikings et al., 2006; Lynch et al., 2008). El mtADN del reino animal
es de estricta herencia materna y es muy variable dentro de una especie, por lo que es un
material importante para la inferencia filogenética y para el analisis de la diversidad genética
(Wolf y col., 1999).

La mayor parte de las secuencias codificantes se encuentran en la cadena H, excepto los
genes ND6 y 8 genes tARN que son codificados en la cadena L. El mitogenoma contiene
13 genes que codifican para proteinas involucradas en la fosforilacion oxidativa, 2 genes
para ARN ribosomales (rARN), 22 genes para ARN de transferencia (tARN) y dos regiones
no codificantes: el origen de replicacion de la cadena L (OL), y la regién control (RC),(Boore,
1999).

Todos los genes de las proteinas codificantes tienen 11, 373 pb, juntos codifican 3,805
aminoacidos. Un total de 13 marcos de lectura abiertos de las secuencias de las proteinas
codificantes tienen un codén tipico de inicio ATN. 7 genes utilizan la secuencia TAA como
codén de terminacion, mientras que los genes ND2 y Cytb usan TAG y AGA
respectivamente. Ademas, se ha encontrado en cuatro genes (COX3, ND3, ND4 y ND6)

con un codon de paro incompleto (Boore, 1999).

El mitogenoma de Ovis aries, contiene una pequeia subunidad 12S rARN (958 pb), y una
subunidad grande 16S rARN (1,574 pb), y un juego de 22 genes tARN. Las subunidades
ribosomales estan localizadas entre los genes tARN-Phe y tARN-Leu y separadas por el
gen tARN-Val. El tamafio total de todos los tARN es de 1,510 pb, en un rango desde 64 pb
(tRNA-Phe) hasta 75 pb (tARN-Leu). El OL tiene un tamafio de 32 pb, localizado entre los
genes tARN-Asn tRNA-Cys dentro del grupo WANCY (tRNA-Asn, tRNA-Cys, tRNA-Trp,
tRNA-Ala and tRNA-Tyr). La region control (mtADN-CR) es de 1, 180 pb y esté posicionada
entre los tRNA-Pro and tRNA-Phe (Boore. 1999).
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QOvis aries - AF010406 (Hiendleder,S, et al., 1998)
16,616 bp

\8-y
@ N
000y

Figura 16. Molécula de mtADN ovino (Tomado de: Geneious v4.8, Heled y cols., 2017. Secuencia
Ovis aries AF010406 (GenBank), Hiendleder y col., 1998)

La mtADN-CR es la mayor regién no codificante del mtADN. En los mamiferos, la mtADN-
CR esta flanqueada por los genes tARN-Pro en el extremo 5°de la cadena L y por tARN-
Phe en el extremo 3’ de la cadena H. En estudios comparativos, Douzery y Randi (1997) y
Saccone y col. (1991), demostraron que la mtADN-CR, de la mayoria de las especies, es
una zona altamente estructurada formada por 3 bloques seriados conservados (CBS), 1
central altamente conservado y otros 2 mas variables sitiados en los extremos izquierdo
(5") y derecho (3), (Zardoya et al.,1995). La mtADN-CR ovina presenta caracteristicas

estructurales poco comunes, ya que soélo existe un dominio, CBS-1, altamente conservado,



52

en el extremo derecho, cercano al tARN-Phe. La CBS-1 ovina presenta una alta similitud

con la CBS central de otros vertebrados superiores (Saccone y col., 1991).

Hiendleder et al., 1998, demostraron que la longitud de la mtADN-CR ovina, es de 1,180
pb; organizada en 4 copias de motivos repetitivos en tandem, de =75 pb cercanas a la
region del tRNA-Pro. De igual manera sefiald, que la longitud del mitogenoma ovino no es
absoluta, debido a la heteroplasmia® causada por la diferencia numérica, de los motivos
repetitivos en tandem de 75 pb. A este tipo de variaciones en la longitud de la mtADN-CR,
se les conoce también, como el Numero Variable de Repeticiones en Tandem (mtVNTRS)
del mtADN (Lunt et al., 1998). Los mtVNTRSs de =75 pb, se han localizado en el dominio
izquierdo (57) de la mtADN-CR ovina, cerca de tARN-Pro.

Por otro lado, también se ha identificado otros motivos conservados en la mtADN-CR ovina,
10 terminaciones de secuencia asociadas (TAS), e hipotéticas estructuras secundarias
estables, sustentadas por el polinucle6tido conservado 5 -TACAT-3". Ambos motivos estan
asociados en el arresto de la sintesis de la cadena H, en el dominio izquierdo (Zardoya y
col., 1995).

La region control del mtADN, el citocromo b, asi como el mitogenoma, han sido los
marcadores moleculares para estudios de evolucién, domesticacion, estructura y diversidad
genética (Tapio et al.,2006; Kijas et al., 2012; Lv et al., 2015). Gracias a los estudios, de las
regiones del mtADN ovino (CR mtDNA y Cyt B), se ha establecido el linaje materno genético
ovino, identificandose 5 haplogrupos?’ , que van desde él HA hasta el HE en el mtADN.
(Meadows et al.,2007).

26 Heteroplasmia. La heteroplasmia es definida, como la coexistencia de moléculas de mtADN normal y mtADN
mutado. El nivel de la heteroplasmia varia entre células en el mismo tejido u érgano, de érgano a érgano dentro
del mismo individuo y entre individuos del mismo linaje (Stewart & Chinnery, 2015).

27 Haplogrupo. Grupo de haplotipos similares que comparten un ancestro en comun con polimorfismos de un
solo nucledtido (SNP), (Arora et al., 2015).
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En décadas recientes, los notables avances analiticos en paleontologia, arqueologia y
genética molecular han transformado la comprensién de los origenes y expansion de los
ovinos. Las investigaciones filogeograficas?®®, utilizando el mitogenoma completo, la mtADN-
CR o incluso el citocromo B, han tratado de esclarecer la formacién de los haplogrupos

ovinos.

En 1996, Wood y Phua identificaron dos linajes de ovinos domésticos en Nueva Zelanda, y
en 1998 Heindleder et al. caracteriz6 a éstos como de origen Asiatico (clado?® A) o Europeo
(clado B), después de comparar la distribucion de haplotipos de diferentes razas
muestreadas en Alemania, Rusia y Kazajstan. En 2005, se reconocio un tercer clado, C,
cuando Guo et al. y Pedrosa et al, (2005), muestrearon ovinos nativos de China y Turquia
respectivamente. Se han reportado secuencias del clado C en baja frecuencia en ovinos
nativos de Portugal (Pereira et al., 2006), conjeturandose un flujo génico desde el Creciente
Fértil a la Penisula Ibérica. Ademas, el clado C se ha observado que posee mayor
diversidad genética que el clado Ay B (Pedrosa et al., 2005). El muflébn europeo se asocia
al clado B (Hiendleder et al., 2002). En 2006, Tapio et al. revelaron un cuarto clado
matrilineal, D, descubierto en la secuencia de la regibn mtADN-CR en un ovino de la raza
Karachai del norte del Caucaso, tras observar que esta se agrupaba de manera diferente
de los tres clados antes definidos. En ese mismo afio Meadows et al. encontraron el quinto
clado ovino, E, en las razas ovinas contemporaneas, Tuj y Awassi, muestreadas en Turquia

y en Israel.

La formacion de los haplogrupos HA y HB, ocurrié al mismo tiempo, durante el proceso
inicial de domesticacion ovina (Tapio et al., 2006), dichos grupos son comunes en Asia (HA)
y Europa (HB). En México, solo se ha hallado el haplogrupo HB (Ulloa-Arvizu et al.,2009;
Alonso et al., 2017). Los otros haplogrupos, menos frecuentes son, el HC se encuentra a
través de Euroasia, mientras que los HD y HE estan restringidos geograficamente en el
Medio Oriente (Lv et al., 2015).

28 Filogeografia. Es el andlisis espacial de los linajes génicos para reconstruir la historia evolutiva de una
especie (Avise 2008).

29 Clado. Es una agrupacion que contiene un antepasado comun y todos los descendientes (vivos y extintos)
de ese antepasado (Losos et al., 2014: p. 51).



54

Las diferencias genéticas de los haplogrupos ovinos (HA-HE), se deben a la acumulacion
de varias mutaciones a través del mitogenoma. No obstante, las razas ovinas tienen una
amplia distribucion compartida de haplotipos®®, a menudo incluyendo individuos de

diferentes haplogrupos mitocondriales (Kijas et al., 2012).

Existen 2 hipotesis del origen de formacion de los haplogrupos ovinos. 1) Resultado de
multiples eventos independientes de domesticacion de las variedades de las subespecies
de Ovis orientalis (base genética de la domesticacion ovina). 2) Introgresion® posterior de
individuos salvajes a las poblaciones ovinas domesticadas, segun la expansién de HC hace
4,500 afios debido a un cruzamiento deliberada, natural e inducido por el hombre, entre las
especies domésticas y salvajes, (Wood y Phua, 1996; Heindleder et al., 1998; Luikart y col.,
2001; Bruford et al., 2003; Zeder y col., 2006; Lv et al., 2015).

Medows y Kijas (2009) y Zhang et al. (2012), han encontrado que, los ovinos domésticos
no sufrieron el proceso de introgresién. Aunque, se puede mencionar que la migracién y la
introgresion jugaron un papel paralelo pero simultdneo, en conformar la actual diversidad

de razas ovinas (Tapio et al., 2006).

Los centros de domesticacion frecuentemente exhiben mayor variacién genética dentro de
las especies domésticas (Zohary1996; Loftus et al., 1999). En la ausencia de un flujo génico
continuo, se podria esperar un decremento en la diversidad, a medida que la distancia
aumenta del centro de origen de domesticacion ovina (Creciente Fértil), (Tapio et al., 2010;
Rannamée et al., 2016). Este patron se observa en el ganado bovino (Troy et al., 2001) y
aparentemente también en los ovinos (Bruford y Townsend, 2006). No obstante, Pereira et
al., 2006, revelaron una alta diversidad genética entre los ovinos y caprinos (Pereira y col.,

2005) de Iberoamérica, por lo que no sostienen, la afirmacién anterior.

30 Haplotipo. Grupo de SNP que se heredan en bloque, por un solo parental y sin recombinacion a través de
las generaciones, también se le conoce como firma genética (Losos et al., 2014: p. 97).
3lIntrogresién. Incorporacion permanente de genes desde una poblacién a otra, seguida por retrocruzamientos

recurrentes de los hibridos con los parentales y viceversa (Rhymer y Simberloff, 1996).
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Ademas de la investigacion de los origenes y expansion de los ovinos, se han estudiado
genes responsables de indicadores productivos y reproductivos ovinos como: 1. prolificidad
(Abdoli et al., 2016), 2. peso al nacimiento (Farhadian et al., 2012), 3. calidad de la lana
(Guang-Wei et al., 2017), 4. resistencia al parasito Haemonchus contortus (Guo et al.,
2016). Un ejemplo dentro del estudio miotogendmico ovino, es la asociacién de haplogrupos
mitocondriales, HB y HC, relacionados con la prolificidad de la raza ovina Afec-Assaf
(Gootwine et al., 2012).

Como se ha mencionado anteriormente, México tiene pocos estudios genéticos sobre la
historia natural de los ovinos desde su introduccién por los espafioles (Ulloa-Arvizu et al.,
2009; Lopez y Sifuentes, 2014; Alonso et al., 2017). En América algunas investigaciones
(Blackburny col., 2011; Paiva y col., 2011; Ferreira et al., 2014) No obstante, los paises de
Europa, Asia, Medio Oriente, Oceania, Africa han realizado investigaciones de diversidad
genética (usando marcadores moleculares como microsatélites, mtADN y cromosoma Y),
en ovinos locales, (Hiendleder et al., 1998;Pereira et al., 2006; Tapio et al., 2006; Meadows
et al., 2007; Lawson Handley et al., 2007; Peter et al., 2007; Pedrosa et al., 2007; Dalvit y
et al., 2009; Tapio et al., 2010; Arora et al., 2011; Kijas et al., 2012; Alvarez et al., 2013;
Yilmaz et al., 2014; Pons et al., 2015; Rannamae et al., 2016; Spangler et al., 2017).



56

3. Objetivos de investigacion

El objetivo general de esta tesis es determinar el origen y la diversidad genética matrilineal
de los ovinos domésticos en México, mediante el andlisis de la region control del mtADN

ovino.

En cuanto a los objetivos particulares de esta investigacion se derivan los siguientes:

Y Objetivo particular No. 1

Obtener muestras bioldgicas (sangre) de ganado ovino proveniente de diferentes sistemas
de produccion (social y empresarial), y un nicleo de conservacion ex situ del Estado de
México, para el aislamiento y purificacion del DNA gendémico de las mismas.

Y Objetivo particular No.

Formar un banco genético nacional de la region mtADN-CR ovino para almacenar datos

genéticos y conjuntar la riqueza de la informacién biolégica ovina de México.

Y Objetivo particular no. 3

Aplicar técnicas de Biologia Molecular, Reaccion en Cadena de la Polimerasa (PCR) y
secuenciacion Sanger bidireccional, para obtener la region control mitocondrial (mtADN-
CR).

Y Objetivo particular no. 4
Estimar las variaciones de la region mtADN-CR, la diversidad genética y la relacion

filogenética de las poblaciones ovinas mexiquenses estudiadas con otras razas de origen

europeo y americano.
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4. Materiales y Métodos

4.1 Coleccion de las muestras y extraccién de DNA

gendmico

Se obtuvieron 53 muestras de sangre ovina de las cudles; 35, proceden de hembrasy 7 de
machos. Los ejemplares se obtuvieron de los sistemas de traspatio y estabulacién, en
diferentes puntos geograficos del Estado de México (ver figura 17). Los detalles de los
ovinos muestreados y municipios visitados, son proporcionados en el cuadro 6. Para mas

detalles de los ranchos visitados de ver anexo 3.

Las muestras sanguineas se resguardaron primeramente a -4°C después de la obtencién
por un promedio maximo de 18 horas y después a -20°C en tubos BD Vacutainer® EDTA-
K, de 4 ml y 6 ml. La extraccion de DNA gendmico total se realiz6 segun el protocolo
Quiagen® DNeasy Blood & Tissue Kit mediante el método de cromatografia de adsorcién-

minicolumnas de silice bajo condiciones i6nicas controladas.

Para medir la concentracion [ng/uL] y pureza (relacion 260/280) del DNA se utilizé un

espectrofotdmetro UV, NanoDrop ND-1000®, en los limites del espectro de absorciéon de
200 a 350 nm (UV) de los é&cidos nucléicos. La extraccion de DNA gendmico, la
amplificacién de la regién mitocondrial MT-CR y la purificacion de los productos de PCR se
realizé en la Unidad de Investigaciones Multidisciplinarias (UIM), laboratorio 8 de la Facultad
de Estudios Superiores Cuautitlan en la Universidad Nacional Autonoma de México, (ver

anexos 1y 2).



Estados Unidos
Mexicanos

| Estado de México

Municipios del Estado de México Coordenadas
Chonideg O Nicolds Romero 193723 99"1B41°0
1TTNEIITETO O SanJosé delRincon  19°39'41°N 100°0925°0
B Tepotzotién 19°42'58°N 99°1325°0
B ecoodeMoa 193020 98°5255°0
M Zumpango 19"4T49°N 99°0557°0

Figura 17. Localizacion geogréfica de las muestras ovinas de este estudio
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Cuadro 6. Caracteristicas generales de las muestras ovinas de este estudio
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Poblacién Coédigo de Descripcion Sistema de Zona Altitud Uso NUmero NUmero
la Muestra Produccion Geografica m.s.n.m de de
(Municipio) muestras  muestras
obtenida analizadas
Tepotzotlan,
Sexo: Q ESt?.d.O de
Cruza Traspatio Mexico. L
1 TP TP1-TP10 . ” “Rancho 2,300 Carnico 10 10
desconocida Familiar ,,
“Criollo” Haro™y
“Rancho San
Miguel”
SJR2- ,
SJRS: San 'Jos:e del
Rincon,
SJR8- Traspatio Estado de
2 SJR  SJ10[Sexo:  “Criollo” pa aa 2,760  Carnico 14 11
Familiar México.
?l. SJR1, “Rancho Los
SJR6-SJR7 Pintados”
[Sexo: J]
Texcoco de
Mora,
Estado de
TX1-2;TX4, Conservacion México.
3 TX TX?, “Criollo” Ex situ Un|v§r3|dad 2,257 Carnico 10 7
- [Sexo0:d] Estabulacién Auténoma
TX3; TX5-6 de
[Sex0:9] Chapingo.
Modulo de
Ovinos
Sexq: ¢ ) Nicolas
Progenitores: Romero
4 NR Q Raza Estabulacion ’ 2,390  Cérnico 9 6
. Estado de
NR1-NR6  desconocida. e
; México. “La
& Katahdin Finca”
inca
Sexo: ¢ Zumpango,
5 ZP ZP1-ZP7 ’ Estabulacion Estado de 2,500  Cérnico 10 7
Romanov L.
México
53 41

Total
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4.2. Amplificacién de la regién control del mtDNA ovino

y secuenciacion

Se amplificd la regién control del mtADN ovino de 53 muestras de DNA, mediante la
reaccién en cadena de la polimerasa punto final (PCR), la cual se llevé a cabo a 12.5 uL de
volumen final, la mezcla contenia 1 uL del DNA platilla, 0.5 uL a 25 uM de cada primer:
(OA_15346F: 5 GGA GAA CAA CCAACC TCC CTA 3" [Tm °C=56.3, Tm[salina] °C=61.2,
OA_157R: 5 TGA TTC GAA GGG CGT TAC TC 3’ [Tm °C= 54.7, Tm [salina] °C= 58.4])
(Othman vy col.,2015); 6.25 uL de GoTag® G2 Hot Start Colorless Master Mix, Promega
(GoTagq®G2 Hot Start DNA Polimerasa, Buffer de reaccion (pH 8.5), 400uM dATP, 400uM
dGTP, 400puM dCTP, 400pM dTTP and 4mM MgCl2) y 4.25 pL de H,O 18.2 Q-cm (Milli-Q®,
Millipore Co).

Las condiciones de PCR®? consistieron, temperatura inicial de desnaturalizacion a 95°C por
15 min., seguido de 30 ciclos a 95°C 30 seg., 57°C 30 seg., 72°C 2 min. y una extensiéon
final de 72°C 10 min. La amplificacion de la regién mitocondrial MT-CR fue realizada en el
termociclador Apollo® ATC- 401(GX design engineers, RU). Para visualizar el producto de
PCR de la region mitocondrial MT-CR se realiz6 una electroforesis en gel de agarosa (CAS
No. 9012-36-6, Sigma Aldrich®) al 0.7% tefiido con bromuro de etidio 0.5 pg/uL, (CAS No.
1239-45-8, Sigma Aldrich®) en buffer TAE 1X (T6025, Sigma Aldrich®), programandose la
fuente de poder (Bio-Rad® Powerpac 200), a 70 volts 40 min. Posteriormente los productos
de PCR se purificaron segun el protocolo ExoSAP-IT® PCR Product Cleanup, Affymetrix

(ver anexos 1y 2).

Se hizo uso del servicio de secuenciacion®, de la Facultad de Estudios Superiores Iztacala

(FESI) en la Unidad de Biologia, Tecnologia y Prototipos (UBIPRO) en la Universidad

32 PCR. Polymerase Chain Reaction. Reaccidn en Cadena de la Polimerasa. Técnica molecular enzimatica para
obtener de manera in-vitro un gran nimero de copias de un fragmento de ADN en particular, partiendo de un
minimo. (Losos et al., 2014: p. 475)

33 Secuenciacion de ADN Es un conjunto de técnicas bioquimicas cuya finalidad es conocer el orden de los
nucleétidos , adenina (A); citosina (C); guanina (G) y timina ](T), en un fragmento de ADN de interés. (Losos et
al., 2014: p. 475)
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Nacional Autbnoma de Meéxico. La secuenciacion bidireccional automatica mediante
electroforesis capilar (Soporte polimero DT3130 POP7, quimica BigDye® Terminator v3.1
Cycle Sequencing Kit, Applied Biosystems), se realiz6 con los primers descritos (Othman y
col.,2015), en un secuenciador de 16 capilares ABI Prism 3130XL Genetic Analyzer (Applied
Biosystems, EUA).

4.3. Analisis de datos

Las 53 secuencias delanteras y reversas, tuvieron un proceso de edicion, en el programa

Geneious v.4.8.2 (Drummond et al, 2009; http://www.geneious.com ), que consisti6 en las

siguientes etapas: 1) Limpieza de las secuencias, 2) Recorte de los extremos derecho e
izquierdo de las secuencias y 3) Acondicionamiento de las secuencias delanteras y
reversas en una secuencia consenso. Solamente se obtuvieron 41 secuencias consenso
Optimas para los andlisis de diversidad genética y filogenéticos, las cuales fueron
clasificadas segun la zona geografica de muestreo y sistema productivo (ver cuadro 6). El

resto de las secuencias no utilizadas presentaban fallas de secuenciacion.

En los estudios filogenéticos de evolucién molecular basados en secuencias de proteinas,
ADN o ARN, se necesita de un alineamiento® multiple de secuencias (MSA) para
determinar las correspondencias de homologia. Este alineamiento fue seleccionado para el
analisis de la mtADN-CR ovinas de las secuencias en este estudio, utilizandose el programa

Geneious v.4.8.2 (Drummond et al, 2009; http://www.geneious.com). Un MSA, consiste en

una alineacion de tres o0 mas secuencias bioldgicas. Se asume que el grupo de secuencias
de estudio que se ingresan como entrada, es decir, el conjunto problema, tienen una
relacion evolutiva por la cual comparten un linaje y descienden de un ancestro comun. Para

realizar un MSA se utilizan algoritmos computaciones (Wang 1994).

34 Alineamiento. El proceso de agregar espacios a los datos de la secuencia de ADN de manera que cada
columna de la matriz de datos contiene bases de ADN que son homoélogas entre si (todas derivadas de la misma
base en el andlogo comin de las secuencias). La matriz de datos alineados se puede denominar alineacion .
(Losos et al., 2014: p. 475)


http://www.geneious.com/
http://www.geneious.com/
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El algoritmo MUSCLE 3.6, utilizado en este estudio, con los pardmetros estandar, sitios con
gaps/missing considerados. Se llevo a cabo en tres etapas: 1. esbozo progresivo,2.
mejoramiento progresivo y 3. refinamiento. En la etapa esbozo progresivo, el algoritmo
produce un boceto de un alineamiento multiple, enfatizando la velocidad sobre la exactitud.
En la fase mejoramiento progresivo, la distancia genética de Kimura se utiliza para reestimar
el arbol binario de tal manera que, se crea una alineacion del trazado, produciéndose a su
vez, un alineamiento mdultiple mas preciso. La etapa final de refinamiento, se depura la

alineacion mejorada de la etapa 2 (Edgar 2004).

Los parametros mas importantes considerados en los MSA realizados, se observan en el
cuadro 8, seccion 6.1. Cada parametro se define: 1. Secuencias se refiere al nUmero total
de secuencias utilizadas en el alineamiento. 2. Longitud, es la extension de la region
estudiada en pb. 3. Identical sites, es el porcentaje en que las columnas de los datos en la
alineacion tienen al menos 2 nucleétidos que no son extremos libres, no hay brechas
internas y los nucle6tidos son iguales. 4. Parwaise identity, es el porcentaje promedio de la
identidad de la alineacién, computandose mediante la observacion de las pb. Se califica
con el nimero 1 cuando las pb son idénticas, dividiéndose por el nimero total de las pb
(Geneious, v9.1 2016; p.76-77).
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4.3.1. Estudio de las variaciones de diversidad
genética del mtADN-CR de los ovinos
domésticos de México

El nimero de sitios polimérficos® (S) (ecuacion 12.50 Nei y Kumar, 2000), nimero de
haplotipos (Hap), diversidad haplotipica®® (HD), (ecuaciones 8.4 y 8.12 de Nei, 1987) y
diversidad nucleotidica®” (n) (ecuaciones 10.5 y 10.6 de Nei, 1987); fueron calculados con
la opcién Polymorphism Data, excluyéndose los sitios con gaps/missing data, usando el
programa DnaSP v.5.10.1. (Rozas y Librado, 2009; http://www.ub.edu/dnasp/).

Las estimaciones de la diversidad genética representan un recurso valioso para las
evaluaciones de la biodiversidad y se utilizan cada vez mas para guiar los programas de
conservacioén y manejo. Las evaluaciones mas comiunmente reportadas de la diversidad de
secuencias de ADN en poblaciones animales, son la diversidad de haplotipica (HD) y la

diversidad nucleotidica (r) para la mtADN-CR (Goodall Copestake y col., 2012).

4.3.2 Historia demografica de las poblaciones ovinas de
Iberoamérica

Se utilizaron los estadisticos de neutralidad Tajima’s D (Tajima 1989) y Fu’s Fs (Fu, 1997).
Los analisis fueron calculados en el programa Arlequin 3.5.2.2 (Excoffier y Lischer, 2015;

http://cmpg.unibe.ch/software/arlequin35/).

35 Numero de sitios polimorficos (S). Son posiciones donde 2 o mas nucledtidos diferentes en un set de
secuencias de ADN homologas (Fu 1995).

36 . Diversidad haplotipica (HD). Mide la singularidad de un haplotipo en una poblacién dada. La HD es
controlada por la mutacion, la recombinacion y la demografia (Nei & Tajima, 1980; Stumpf 2004).
http://www.nature.com/articles/5201179

37 Diversidad nucleotidica (). El promedio de las diferencias de los nucleétidos por sitio entre dos secuencias
de ADN, elegidas al azar (Graur & Li, 2000: p.59).


http://www.ub.edu/dnasp/
http://cmpg.unibe.ch/software/arlequin35/
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El indicador Tajima’s D, es una prueba estadistica de genética poblacional, cuyo objetivo
es distinguir entre una secuencia de ADN que evoluciona aleatoriamente (“neutralmente”),
y una que evoluciona bajo un proceso no aleatorio, incluyendo la seleccion direccional,®
seleccion estabilizadora,? expansion o contraccion demogréfica, la introgresion o la deriva
génica® Se calcula a partir de los estimadores: 1) Numero de sitios polimérficos (S) y 2) El
namero promedio de las diferencias por pares. Cada parametro se espera que sea igual en
una poblacién de evolucién constante y neutral. Un valor negativo indica un exceso de
polimorfismos de baja frecuencia, indicando una expansién del tamafio de la poblacién (por
ejemplo, después de un cuello de botella** o un barrido selectivo*?) y/o por la seleccion de
purificacién o estabilizadora Un valor positivo refleja, bajos niveles de polimorfismos de baja
y alta frecuencia, lo que indica una disminucion en el tamafio de la poblacion y/o la seleccion

de equilibrio (Tajima 1989).

La prueba Fu’s Fs, es mas sensible para detectar la presencia de las fuerzas evolutivas
resultado de mutaciones recientes en una poblacion. Fu (1997) propuso un estadistico
basado en la estimacion de la probabilidad de observar una muestra al azar con un nimero

igualitario de alelos o menor de los valores observados, bajo el supuesto un criterio de

38 Seleccion direccional. También llamada seleccion positiva. Es un tipo de seleccion natural que favorece un
extremo fenotipico sobre los demas, ocasionando que la frecuencia alélica cambie con el tiempo en direccién a
ese fenotipo (Losos et al., 2014: p. 512)

39 Seleccion estabilizadora. Es conocida como la seleccién negativa purificadora o normalizadora. En
seleccidn natural indica la eliminacion o purga de los alelos que son perjudiciales. En seleccién artificial s los
rasgos negativos, mas que positivos, de una especie se eligen para la continuidad evolutiva. Generalmente no
es deseable, pero puede ser. (Losos et al., 2014: p. 380)

40 Deriva génica. Fuerza evolutiva asociada con eventos de muestreo aleatorio (efecto estocastico), que altera
las frecuencias de variantes genéticas en un conjunto de genes en el tiempo. También se le conoce como efecto
Sewall Wright (Losos et al., 2014: p. 809)

41 Cuello de botella. Es una reduccién brusca en el tamafio efectivo de la poblacién debido a fenémenos
naturales o actividades humanas (Losos et al., 2014: p. 307).

42 Barrido selectivo. Es la eliminacién o reduccién de la variabilidad genética entre los nucleétidos vecinos a
una mutacion como resultado de un proceso reciente y positivo de seleccién natural. Un barrido selectivo puede
ocurrir cuando se produce una mutacién que incrementa la eficacia bioldgica de un organismo en relacion a sus
congéneres de la misma poblacion. La seleccion natural favorecera a aquellos individuos con la mayor aptitud
y, con el transcurso de las generaciones, el nuevo alelo mutante incrementara su frecuencia en la poblacion
(Losos et al., 2014: p. 370).
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seleccion neutra. Un valor negativo de Fu’s F’s sefiala un exceso de alelos, esperado en
una reciente expansion de la poblacion o por un evento de deriva génica. Un valor positivo
marca la deficiencia de alelos, esperado en una poblacién con un proceso de botella

genético reciente.

Para probar la evidencia de la expansion poblacional, se utilizé la distribucion mismatch.
Este método se basa en la suposicion de que el crecimiento o disminucion de la poblacion
deja firmas distintivas en las secuencias de ADN, en comparacién con un tamafio
poblacional constante (Rogers y Harpending, 1992). La distribuciébn mismatch fue
construida al comparar la distribucién de la frecuencia observada de las diferencias
nucleotidicas pairwise entre haplotipos especulando una expansiéon (demogréfica-espacial)
subita poblacional (Schneider y Excoffier, 1999).

Se espera que la distribucion mismatch sea multimodal en poblaciones estables y unimodal
en poblaciones en expansion. El indice Harpending's Raggedness (IRH), cuantifica la
uniformidad de la distribucién mismatch observada. Esta medida se calculé para determinar

la bondad del ajuste a una distribucion unimodal (Harpending, 1994).

La significancia estadistica fue probada usando un nimero de réplicas bootstrap: 100. Se
tomé un valor significativo del indice IRH (Pirn <0.05) como evidencia para rechazar el
modelo de expansién subita de la poblacién (demogréfica-espacial). Una expansion
espacial de la poblacién generalmente ocurre si el rango de una poblacién esté inicialmente
restringido a un &rea muy pequenfa, y luego el rango de la poblacion aumenta con el tiempo
y el espacio. La poblacion resultante se subdivide generalmente en el sentido de que los
individuos tienden a aparearse con individuos geograficamente cercanos en lugar de

individuos remotos (Ray y col.,2003).
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4.3.3 Relaciones filogenéticas de los ovinos domésticos de
México

Cada subconjunto de secuencias se utilizé para construir las redes de haplotipos Median
Joining (MJ), en el software NETWORK V4.6.1.2 (http://www.fluxus-engineering.com), el

cual permite representar de manera grafica las relaciones y diferencias genéticas (figuradas

como mutaciones en las ramas) entre los haplotipos (simbolizados por los hodos).

El tamafio del nodo (circulo) es proporcional al nimero de muestras representadas en un
haplotipo. El nodo méas pequefio que representa un solo individuo. La longitud de la rama

(clado) es proporcional a la distancia mutacional.

Se realizé una comparacién de los datos con otros estudios, reportados en la base de datos
del Centro Nacional para la Informacién Biotecnolégica, (NCBI, EUA), GenBank: Se
utilizaron las secuencias de referencia (HA-HE), Meadows y cols. (2011), (M236174—
HM236183) para identificar correctamente el haplogrupo de las secuencias muestreadas.
El cuadro 7 describe los paises, el nimero de secuencias, el numero de acceso GenBank

y las referencias; de las secuencias utilizadas en este estudio.


http://www.fluxus-engineering.com/
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Cuadro 7. Lista de las secuencias del mtADN-CR de Ovis aries utilizadas en este estudio

. Nimeros de
. Secuencias .
Pais ) acceso Referencia
GenBank
~ Mariotti y cols,
Espana 214 Ver en anexo 4 2011
Secuencias de
estudio; Ulloa-
fs AY582800- Arvizu y cols,
Mexico 61 AY582820 2009;
Alonso y cols,
2017
DQ491660-
DQ491709; Pereira y cols,
DQ491711- 2006;
Portugal 155 DQ491736; Mariotti y cols,
JIN574069- 2011
JN574072
DQ473877,
Egipto 4 ggggggg Tapio y cols, 2006
DQ473858
Rusia 9 %%22122"21‘; Tapio y cols, 2006
. NUumeros de
Secuencias .
Troncos Raza n) acceso Referencia
GenBank
Badana, Churra Algarvia, Pereira y cols,
Churro Churra, C_olmenareﬁa, 106 Ver en anexo _2096;
Mondegueira, Churra de 4 Mariotti y cols,
Terra Quente 2011
Entrefino 70 ‘7
- Manchega, Rubia del “n Mariotti y cols,
Ibérico Molar, Segurefia 19 2011
; ; «n Pereira y cols,
Merino Merino Preto 34 2006
. NUumeros de
Secuencias .
Haplogrupos ) acceso Referencia
GenBank
HM236174- Meadows y cols,
HA, HB, HC, HD, HE 10 HM236183 2011
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5. Resultados

5.1 Alineamientos masivos multiples tipo MUSCLE de la
MTADN-CR de los ovinos domésticos de México

So6lo 40 secuencias de 41 fueron utilizadas en este estudio, denominandose secuencias de
la Poblacién Ovina Mexicana (POM). En esta investigacién se realizaron un total de 9
alineamientos MSA, con el algoritmo MUSCLE de la mtADN-CR de las secuencias de la
POM y de otras publicadas en GenBank. Cada alineamiento tenia un propésito en particular
(ver cuadro 8 para mas detalles). EI AM1 fue realizado para establecer las relaciones
filogenéticas entre la POM. EI AM2 se utiliz6 para determinar el haplogrupo ovino
correspondiente de la POM. El AM3 se empled para esclarecer las relaciones filogénicas
de la POM con secuencias publicadas en GenBank de Portugal y Espafia. El AM4 fue usado
para establecer la historia demogréfica ovina de Iberoamérica. Las secuencias del AM5 se
clasificaron de acuerdo a los troncos Iberoamericanos entre Portugal y Espafia comparados
con las secuencias de México y la POM. Los alineamientos AM6 y AM7 fueron usados para
determinar las relaciones filogenéticas entre la raza Romanov de Rusia, Egipto y México.
Los alineamientos AM8 y AM9 se aprovecharon para comparar la diferencia entre la

diversidad genética de los sistemas productivos de traspatio y estabulados de la POM.
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Cuadro 8. Alineamientos multiples con el algoritmo MUSCLE realizados en este estudio

Cddigo  Posicion  Descripcion n Longitud Identical Pairwise Referencias
del (Secuencias) (pb) Sites* %
mtADN Identity**
AM1 15,437-  Secuencias 40 1,196 1,121 99.2% Secuencias
16,633 de estudio (93.7%) de estudio
AM2 15,437-  Secuencias 50 1,201 1,057 98.3% Secuencias
16,636 de estudio y (88.0%) de estudio.
Haplogrupos Meadows y
Ovinos (HA- cols, 2011
HE)
AM3 16,093- Iberoamérica 429 531 448 99.4% Secuencias
16,622 Paises (84.4%) de estudio.
(Espafia, Ulloa-Arvizu
México y y cols, 2009;
Portugal) Alonso y
cols, 2017.
Pedrosay
col.,
2007;Pereira
y cols, 2006;
Mariotti y
cols, 2011
AM4 15,437- Iberoamérica 232 1,199 957 99.0% Secuencias
16,616 Paises (79.8%) de estudio.
(Espafia, Ulloa-Arvizu
México y y cols, 2009;
Portugal) Alonso y
cols, 2017.
Pereiray
cols, 2006;
Mariotti y
cols, 2011
AMS5 16,093- Iberoamérica 300 530 453 99.4% Secuencias
16,622 Troncos (85.5%) de estudio
(Churro, Ulloa-Arvizu
Entrefino, y cols, 2009;
Ibérico, Alonso y
Merino y cols, 2017.
México) Pedrosa y
col.,
2007;Pereira
y cols, 2006;
Mariotti y
cols, 2011
AM6 15,541-  Secuencias 49 736 661 98.8% Secuencias
16,276 de estudio y (89.8%) de estudio,
raza Tapio y cols,
Romanov de 2006
Rusia
AM7 15,542-  Secuencias 44 488 418 98.3% Secuencias
16,028 de estudio y (85.7%) de estudio,
raza Tapio y cols,
Romanov de 2006
Egipto
AMS8 15,437- Sistema de 20 1,194 1,133 99.1% Secuencias
16,630 Produccion (94.9%) de estudio
Estabulado
AM9 15,437- Sistema de 20 1,183 1,154 99.3% Secuencias
16,619 Produccion (97.5%) de estudio
Traspatio

*/** Se conservan los nombres en lengua inglesa. Identical sites: Sitios idénticos. Pairwise identety: Identidad

de dos variedades.
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5.2. Variaciones de diversidad genética del mtADN-CR de los

ovinos domésticos de México

En esta investigacién, se estudié la diversidad genética de la POM con las 40 secuencias
antes mencionadas, las cuales también se dividieron en los sistemas productivos

estabulado y de traspatio.

Para determinar la significancia estadistica de la POM, se realiz6 la prueba de chi cuadrada
(X3 o de Pearson. En otro orden de ideas, se establecié que la POM fuera una poblacion
heterogénea de acuerdo a los pardmetros de diversidad genética (diversidad haplotipica
(HD y diversidad nucleotidica por sitio ).

La hipotesis nula se determindé como: (H,=TP =SJR=TX =NR =1ZP), las
subpoblaciones de la POM son homogéneas.

La hipotesis alternativa (H; = TP + SJR # TX + NR # ZP) las subpoblaciones de la POM

no son homogéneas (Prueba de homogeneidad).

Donde:

Ho = Hipoétesis nula
Hi = Hipooétesis alternativa
Subpoblaciones: TP = Tepotzotlan,SJR = San Juan del Rincon, TX

= Texcoco de Mora, NR = Nicolas Romero,ZP = Zumpango

Por lo tanto, se acepta la H1, hipétesis alternativa, es decir las subpoblaciones de la POM
no son homogéneas, en funcién de la variable categorica, la diversidad genética (diversidad
haplotipica (HD y diversidad nucleotidica por sitio zr). Por lo que la POM, es una poblacion

representativa.

En el cuadro 9, se ilustra la comparacion de cada subpoblacién de manera intraespecifica

de acuerdo a los estimados de diferenciacion genética. Donde se aprecia que, la Unica
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subpoblacién con diferenciacion genética, fue la SJR [X? =20p = 0.0453" (df = 11].

Significancia estadistica: 0.01<P<0.05.], en comparacién con la subpoblacion TP.

Cuadro 9. Estimados de diferenciacion genética entre subpoblaciones ovinas mexicanas

TP SJR TX NR ZP
™/ X2=20p X2=17p X2=16p X2=17p
= 0.0453" (df = 0.1993 (df =0.1912 (df = 0.11496 (df
=11) =13) =12) =12)

SR - / X2=17p X2=16p X2=17p
=0.1079 (df = 0.0996 (df = 0.0744 (df = 10)
=11) =10)

X - - / X2=13p X2 =14p

= 0.3690 (df =0.3007 (df = 12)
=12)

NR - - - / X%=13p

=0.2933(df = 11)

Los célculos fueron realizados en DNAsp. Se utilizé la prueba de Pearson X2,chi cuadrada
distribucion de Pearson; p: significancia estadistica; gl: grados de libertad. Significancia
estadistica”:0.01<P<0.05. Numero de permutaciones: 1000 réplicas.

En la POM, un total de 58 sitios polimérficos (S) fueron contabilizados, incluyendo 24 sitios
variables singleton y 34 sitios informativos de parsimonia. Se identificaron. 31 haplotipos
(Hap), Gaps considerados (Gc) y 21 Hap, Gaps no considerados (Gnc). La diversidad
haplotipica (HD) fue de 0.983 (Gc) y 0.96+ 0.013 (Gnc) La diversidad nucleotidica por sitio
(m) fue de 0.00744+ 0.00081 (Gnc). Los célculos se basaron en 1,196 pb de longitud en la
MtADN-CR.

Para los célculos de los indices de diversidad genética, la POM se dividié en 2 grupos. El
primer grupo, en 5 subpoblaciones segun el punto geografico (municipio) de muestreo: TP
de Tepotzotlan, SJIR de San José del Rincén, TX de Texcoco de Mora, NR de Nicolas
Romero y la poblacién ZP de Zumpango. En el cuadro 9 se detallan los resultados obtenidos

de dichos parametros de la POM y de las subpoblaciones.
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Cuadro 10. indices de diversidad genética de las poblaciones ovinas estudiadas

S Hap HD (m)
POMYy
subpoblaciones (n) [Gnc] [Gc] [Gne] [Gc] [Gnc] [Gc] [Gnc] [Gc]
Con Con
desviaciéon desviacién
estandar estandar
0.00744+
POM 40 58 75 21 31 0.96+0.013 0.983 0.00081 0.00744
0.822+ 0.00757+
TP 10 22 25 5 7 0.097 0.911 0.00140 0.00757
0.822+ 0.00352+
SJR 10 12 25 5 7 0.097 0.822 0.00103 0.00352
0.714+ 0.00492+
X 7 19 26 4 7 0.181 1.000 0.00254 0.00492
0.00542+
NR 6 18 26 5 6 0.933+0.122 1.000 0.00142 0.00542
0.00735+
ZP 7 20 25 4 7 0.810+0.130 0.952 0.00152 0.00735

Los calculos se basan en 1,196 pb de la mtADN-CR. Los resultados son presentados con Gaps no

considerados [Gnc] y Gaps considerados [Gc] como un quinto estado. NUumero de secuencias (n),

namero de sitios polimérficos (S), nimero de haplotipos (Hap), diversidad de haplotipica (HD),

diversidad de nucleotidica por sitio (n) y contenido C+G. Poblacién Mexicana Ovina, POM.

Subpoblaciones: TP de Tepotzotlan; SJR de San José del Rincén; TX de Texcoco de Mora; NR de
Nicolas Romero ZP de Zumpango. POM= X2 = 160; p = 0.0086*; (gl = 120); X2 chi cuadrada

distribucion de Pearson; p: significancia estadistica; gl: grados de libertad. Significancia estadistica”:

0.001<P<0.01.
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Figura 18. Diagrama de dispersion para la diversidad nucleotidica (n), eje de las ordenadas, y
diversidad haplotipica (HD), eje de las abscisas, entre las subpoblaciones ovinas mexicanas. Los
célculos se basan en 1,196 pb de la mtADN-CR. Los valores de HD y = son considerados los gaps
como un quinto estado. Subpoblaciones: TP de Tepotzotlan (n=10); SJR de San José del Rincén
(n=10); TX de Texcoco de Mora (n=7); NR de Nicolas Romero (n=6) y ZP de Zumpango (n=7). Las

barras de error indican la desviacién estandar (ver cuadro 10).

La diversidad haplotipica (HD), oscil6 entre [HD™®"°"(Gnc)tx= 0.714+ 0.181; HD™"°" (Gc)sir-=
0.822] y [HD™®°"(Gnc)nr=0.933+0.122; HD™®°"(Gc)nr y Tx=1.000]. La diversidad nucleotidica
por sitio (m), [A™"°"(Gnc)sir=0.00352+0.00103; =M"°"(GC)syr=0.00352] y [mmHer
(Gnc)7p=0.00757+£0.00140; a™@°"(Gc)rp=0.00757]. En el cuadro 10, se aprecian los
estimados estadisticos de diferenciacién genética, segun la prueba de Pearson X2 chi
cuadrada. En el diagrama de dispersion (ver figura 18), se observa que la subpoblacion
SJR refleja una menor diversidad genética considerando los parametros HD y =, en
comparacion con el resto. Las subpoblaciones TP y ZP presentaron valores de = altos

mientras que las subpoblaciones NR y TX tuvieron valores altos de HD.
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El segundo grupo de estudio se dividid de acuerdo al sistema de producciéon (ver cuadro
11): 1. Estabulacién y 2. Traspatio. La diversidad haplotipica (HD) del sistema productivo
estabulado fue 0.932+ 0.035 (Gnc) y 0.994 (Gc); mientras que, la diversidad nucleotidica
(r) fue de 0.0074+ 0.00131 (Gnc). En el sistema productivo de trastpatio, la diversidad
haplotipica (HD) fue de 0.916+ 0.036 (Gnc) y 0.936 (Gc), la diversidad nucleotidica (r) fue
de 0.00674+ 0.00079. Los demés pardmetros de diversidad genética se resumen en el
cuadro 11. Se observa en el diagrama de dispersion (ver figura 19), que el sistema de
produccion estabulado es ligeramente mayor en diversidad genética que el sistema de

traspatio.

Cuadro 11. indices de diversidad genética de los sistemas de produccién estudiados

S Hap HD ()
n n n n
Sistemade (n) [Gnc]  [Gc]  [Gnc] [Gc] [goﬁ] [Gc] [goﬁ] [Gc]
Produccion N L,
desviacion desviacion
estandar estandar
Estabulacion 20 46 60 12 19 0.932 0.994 0.0074+ 0.0074
(SPE) +0.035 0.00131
Traspatio 20 26 29 10 12 0.916 0.936 0.00674+ 0.0067
(SPT) +0.036 0.00079 4

Los célculos se basan en 1,194 pb para el sistema de produccién estabulado y 1,183 pb para el sistema
de produccidn de traspatio, de la mtADN-CR. Los resultados son presentados con Gaps No Considerados
[Gnc] y Gaps considerados [Gc] como un quinto estado. Numero de secuencias (n), nimero de sitios
polimdérficos (S), numero de haplotipos (Hap), diversidad de haplotipica (HD), diversidad de nucleotidica

por sitio ().
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Figura 19.Diagrama de dispersion para la diversidad nucleotidica (n), eje de las ordenadas, y
diversidad haplotipica (HD), eje de las abscisas, entre los sistemas productivos (estabulaciény
traspatio). Los calculos se basan en 1,194 pb para el sistema de produccion estabulado y 1,183 pb
para el sistema de produccidon de traspatio, de la mtADN-CR. Los valores de HD y 11 son
considerados los gaps como un quinto estado. Sistemas de produccion: Estabulacién (n=10) y

Traspatio (n=10). Las barras de error indican la desviacion estandar (ver cuadro 11).

Una secuencia de la subpoblacion TX, mostré sélo 3 copias de 4 de mtVNTRs de 75 pb
(nimero de copias normal en la mtADN-CR ovina). La longitud total de la secuencia fue

1,113 pb (ver figura 20), por lo que no fue tomada en cuenta para este estudio.
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Figura 20.Motivo mtVNTRs de 75 pb de la subpoblacion TX de la POM. (Tomado de: Geneious
v4.8, Heled y cols., 2017)

5.3. Historia demogréafica de las poblaciones ovinas de

Iberoamérica

El cuadro 12 muestra las pruebas neutrales Tajima’s D y Fu’s Fs, cuyos valores fueron
negativos y significativos para todos los paises, con la finalidad de inferir la historia
demografica de los ovinos domésticos. De igual forma, se utilizaron los estadisticos SSD y
el indice Harpending’s Reggedness, como pruebas de la expansién demogréfica y espacial,

se observo que dichos parametros fueron significativos para los paises de Iberoamérica.



Cuadro 12. Historia demografica de las poblaciones ovinas estudiadas de Iberoamérica
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Modelo de expansién
demogréfica

Modelo de expasidn espacial

Pais Tajima’s Fu’s Fs indice indice

D (p) (p) SSD (p) Harpending's SSD Harpending's
Raggedness (r) (p) Raggedness (r)
(9) (p)
Espafia (égéégg -6.98097* ((2)01:5%70%]6%%’; 0.01578720* 0.00604533* 0.01578720*
P ' (0.00800) ' (0.50000000) (0.56000000) (0.41000000)
- * *
Véxico  1-68680" (25‘ fgg:g) (%%%%‘550%%) 0.00758548*  0.00171943*  0.00758548*
(0.01900) ' ' (0.10000000) (0.70000000) (0.41000000)
_ *

Portuaal (88%83) -24.15790* 0.01004989* 0.00432392* 0.00025690* 0.00432392*
9 ‘ (0.00000) (0.00000000) (0.18000000) (0.16000000) (0.03000000)

Resultados de las pruebas neutrales Tajima’s D, Fu’sFs y distribucién mismatch (modelos de expansién
demografica y espacial) con sus respectivos valores de p asociados. Los calculos se basan en 1,199 pb
de la mtADN-CR. Numero de secuencias utilizadas n= 232 [Espafia (n=17), México (n=61), Portugal
(n=154)]. Valores estadisticamente significativos cuando: Tajimas’s D: p (D simulada < D observada).
Fus’s FS: p (simulada_Fs < observada_Fs). Distribucién mismatch. Namero de réplicas bootstrap:
100. Método de distancia: Diferencias pareadas (no correccion Gamma, inserciones o deleciones no
tomadas en cuenta). SSD (Suma de desviaciones cuadradas): p (SSD Simulada = SSD Observada).
indice Harpending’s (r): p (IHR Simulada = IHR Observada); p (r)<0.05.

Las figuras 21 y 22 representan graficamente la distribucién mismatch segun los modelos
de expansion demogréfica y espacial, respectivamente. Ambos modelos tienen una forma
grafica semejante. Portugal muestra una forma de distribucion mismatch, tipicamente
unimodal es decir, una poblacion en expansion a traves del tiempo, México y Espafa
tienden a tener un modelo unimodal, segun los célculos tedricos sin embargo, por el nimero
de secuencias utilizadas (México= 61 y Espafia=15), revelan una representacion

multimodal, en otro orden de ideas, poblaciones estables.
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Figura 21. Gréficos de distribucion mismatch (modelo de expansion demografica), de los ovinos domésticos de Iberoamérica (Espafia, México y Portugal)

El eje de las abscisas (eje x) representa el numero de diferencias pairwise. El eje de las ordenadas (eje y) se muestra la frecuencia de las comparaciones pareadas. Las frecuencias observadas son
representadas por la linea sélida gruesa de color negro. Las frecuencias esperadas bajo la hipétesis del modelo de expansién se figuran por una linea sélida delgada de color gris. Las lineas punteadas

de color azul rojo y verde corresponden a los intervalos de confianza 99, 95 y 90%.
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Figura 22. Graficos de distribucién mismatch (modelo de expansion espacial), de los ovinos domésticos de Iberoamérica (Espafia, México y Portugal)

El eje de las abscisas (eje x) representa el nimero de diferencias pairwise. El eje de las ordenadas (eje y) se muestra la frecuencia de las comparaciones pareadas. Las frecuencias observadas son
representadas por la linea sélida gruesa de color negro. Las frecuencias esperadas bajo la hipotesis del modelo de expansion se figuran por una linea solida delgada de color gris. Las lineas punteadas

de color azul rojo y verde corresponden a los intervalos de confianza 99, 95 y 90%
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Cuadro 13. Matriz FST de las poblaciones ovinas estudiadas de Iberoamérica

Pais México Espafa Portugal Pais México Espafa Portugal
México 0 México *
Espafia 0.2723 0 Espafia 0.00000+- .
0.0000
Portugal 0.20323 0.04056 0 Portugal 0.00000+- 0.00000+- .
0.0000 0.0000
Método de distancia: Diferencias Pairwise FST valores de P. Niumero de Permutaciones:110

Significancia estadistica™ P < 0.05

En el cuadro 13, se representa el indice de Fijacion (FST), (extremo izquierdo); asi como
los valores de P asociados al FST (extremo derecho), para los paises de Iberoamérica. Se
aprecia que los valores de FST para los paises de Iberoamérica son significativos, ya que
son diferentes a cero. Se observa que la distancia genética (DG) entre Espafia-México
(0.2723) es mayor que entre México-Portugal (0.20223) y Portugal-Espafia (0.04056),
segun la figura 23 que se presenta a continuacion:.

Matriz pairwise FsT

025
México

Fst1

Espafia

Fortugal

000

Portugal

MWawe
Espata

Figura 23. Matriz parwise FST de las poblaciones ovinas estudiadas de Iberoamérica. Los valores FST
pairwise entre cada pais, se encuentran codificados con un cédigo de color en el extremo derecho. El indice
FST indica la diferenciacion genética dentro de poblaciones >tonalidad azul >DG; <tonalidad azul <DG.
Bajadiferenciacion genética: <0.05 FST. Moderada diferenciacion: 0.05-0.25 FST. Alta diferenciacion: >0.25 FST.
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5.4. Relaciones filogenéticas de los ovinos domésticos
de México

Para comprender la estructura de la poblacion e identificar el probable linaje filogenético
matrilineal de los ovinos domésticos de México, se construyeron 8 redes haplotipicas
Median-Joining (MJ). El cuadro 14 detalla que cada red MJ tiene un cédigo, una descripcion,
el niumero de secuencias utilizadas y las referencias de las secuencias empleadas. Cada

red haplotipica MJ esta descrita en su pie de figura correspondiente).

Cuadro 14. Redes haplotipicas MJ analizadas en este estudio

Cédigo Descripcion Secu(ﬁr)mas Referencias
Secuencias de estudio y Haplogrupos Ovinos
MI1 Haplogrupos Ovinos (HA- 50 (Meadows et al., 2011)
HE) México (Secuencias de estudio)
(Suboblaciones: TP de Tepotzotlan; SJR de San
. . 40 José del Rincon; TX de Texcoco de Mora; NR de
MJ2 Secuencias de estudio s
Nicolas Romero y ZP de Zumpango).
Espafia (Mariotti et al., 2011; Pedrosa et al., 2007)
Iberoamérica Paises México (Secuencias de estudio; Ulloa-Arvizu et al,
(Espafia, México y 2009; Alonso et al., 2017)
MI3 Portugal) 429 Portugal (Pereira et al., 2006; Pedrosa et al., 2007)

Iberoamérica Troncos Alonso etal., 2017
- Mariotti et al., 2011;
Ovinos

MJ4 (Churro, Entrefino, bérico 300 Secuencias de estudio; Ulloa-Arvizu et al., 2009;
' ! ’ Pedrosa et al., 2007

Merino y México) Pereira et al., 2006

Secuencias de estudio y 49 México (Secuencias de estudio)

MJ5 raza Romanov de Egipto Raza Romanov de Egipto (Tapio et al., 2006)

Secuencias de estudio y 44 México (Secuencias de estudio)

MJ6 raza Romanov de Rusia Raza Romanov de Rusia (Tapio et al., 2006)
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En la red haplotipica MJ1, se aprecia que las poblaciones de los ovinos domésticos de
México analizados pertenecen al haplogrupo B del mitogenoma ovino (Medows y col.,

2011), observandose como un racimo alrededor del HB (circulos en rojo).
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Figura 24. Red haplotipica MJ1.

De_1,200 pb de la mtDNA-CR representando las relaciones entre las poblaciones de ovinos domésticos
de México y los haplogrupos ovinos. NETWORK V4.6.1.2 [Parametros determinados]. Las muestras de la
red haplotipica son: HA (n=2), HB (n=2), HC (n=2), HD (n=2), HE (n=2) de (Medows Yy col., 2011).
Poblaciones de estudio: TP(n=10), SJR (n=10), TX (n=7), NR (n=6), ZP (n=7).
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La red haplotipica MJ2, tiene en total 31 haplotipos. No existe un haplotipo central. No hay
una separaciéon clara en la distribucion de los haplotipos entre las subpoblaciones. La
subpoblacion TP esta compuesta por 7 haplotipos, los cuales estan distribuidos por toda la
red. La subpoblacién SJR esté constituida por 5 haplotipos, 4 de ellos estan en grupo y uno
(H11) se encuentra separado, relacionandose con los haplotipos PT, NR y ZP. La
subpoblacion TX contiene 7 haplotipos, 6 de ellos estan vinculados en grupo y uno (H1) se
encuentra alejado, por 14 pasos mutacionales, del resto de los haplotipos de la POM. La
subpoblacién NR abarca 6 haplotipos, 5 afines entre si y uno (H3), separado relacionado
con las subpoblaciones PT, SJR y ZP. La subpoblacién ZP esta constituida por 6 haplotipos,
4 agrupados entre si y dos (H12 y H27), separados. Solo las subpoblaciones TX y NR

presentaron mismo nimero de haplotipos e individuos.
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Figura 25. Red haplotipica MJ2

De_1,196 pb de la mtDNA-CR representando las relaciones entre las subpoblaciones de ovinos
domésticos de México. NETWORK V4.6.1.2 [Parametros determinados]. Poblaciones de estudio: TP
(n=10), SJR (n=10), TX (n=7), NR (n=6), ZP (n=7).
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En la red haplotipica MJ3, se observa un haplotipo ancestral (H3) de alta frecuencia
compartido entre los tres paises. Existen 3 haplotipos bipartidos entre Espafia-México y
Portugal-Espafia y 2 haplotipos tripartidos entre los paises de lberoamérica. Hay varios
haplotipos con un solo paso mutacional. Los haplotipos H1, H12 y H17 tienen 3, 2 y 4 pasos
mutacionales respectivamente. 16 haplotipos con un paso mutacional se encuentran fuera
del haplotipo ancestral. La forma de la red es de estrella. indicando una expansion

poblacional empezando con el haplotipo H3 de alta frecuencia.
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Figura 26. Red haplotipica MJ3

De 531 pb de la mtDNA-CR representando las relaciones entre las poblaciones de ovinos domésticos
de México con Espafia y Portugal. NETWORK V4.6.1.2 [Opcion MP_W(C]. Espafia (n=214), México
(n=61) y Portugal (n=154).
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La red haplotipica MJ4, contiene un haplotipo ancestral (H3) de alta frecuencia compartido
entre México y los cuatro troncos Ibéricos ovinos. El haplotipo H104 esta tetrapartido entre
México y los troncos Churro, Entrefino e Ibérico. El haplotipo H68 se encuentra tripartido
entre México y los troncos Churro y Entrefino. El haplotipo H143 se encuentra tripartido
entre México y los troncos Churro y Merino. El haplotipo H48 se encuentra bipartido entre
México y el tronco Entrefino. El haplotipo H1 se encuentra bipartido entre los tronos Churro
y Entrefino. Hay varios haplotipos con un solo paso mutacional. Los haplotipos H9 y H18
tienen 2 y 4 pasos mutacionales respectivamente. La forma de la red es de estrella,

indicando una expansion poblacional empezando con el haplotipo H3 de alta frecuencia.
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Figura 27. Red haplotipica MJ4

De_ 530 pb de la mtDNA-CR representando las relaciones entre las poblaciones de ovinos domésticos de
México con los troncos ovinos europeos. NETWORK V4.6.1.2 [Opcién MP_WC]. México (n=69), Tronco
Churro (n=107), Tronco Entrefino (n=70), Tronco Ibérico (n=19 ), Tronco Merino (n=35).
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La red haplotiplica MJ7, no muestra un haplotipo central. Se observa en color negro 3
haplotipos de la raza Romanov de México (H3, H25, H26) y uno de la POM (H6),
relacionados con los haplotipos de la raza Romanov en Egipto (haplotipos de color
amarillo). El resto de los haplotipos de la POM y dos de la raza Romanov de México (H9 y
H22), se encuentran distribuidos en diferentes sitios de la red. Los haplotipos marcados con

una estrella presentan mas de un paso mutacional.
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Figura 28. Red haplotipica MJ5

De 488 pb de la mtDNA-CR representando las relaciones entre las poblaciones de ovinos domésticos de
México con la raza Romanov en Egipto. NETWORK V4.6.1.2 [Parametros determinados]. Poblaciones de
estudio: POM (n=40) y Romanov Egipto (n=4).



86

La red haplotipica MJ8 no presenta un haplotipo central. Se aprecia 4 haplotipos de la raza
Romanov de México (H25, H32, H33), uno de ellos compartido (H34); un haplotipo de la
POM (H27), relacionados con los haplotipos de la raza Romanov de Rusia (circulos de color
azul). El haplotipo H28 de la raza Romanov en México, se encuentra agrupado con el resto
de los haplotipos de la POM. Los haplotipos marcados con una estrella presentan mas de

un paso mutacional.

@
@
&
® )
@ ¢ g’.
@

’ . . . .RomanovRusia
e @ ¢ @ Romanov México (POM)
@ ¢ ® ron

] )
H34 H32
@ ; @ ® 9
® 9 < O
o H25
o e e

Figura 29. Red haplotipica MJ6

De 736 pb de la mtDNA-CR representando las relaciones entre las poblaciones de ovinos domésticos de
México con la raza Romanov de Rusia. NETWORK V4.6.1.2 [Parametros determinados]. Poblaciones de

estudio: POM (n= 40) y Romanov Rusia (n=9).



87

6. Discusion

Los analisis genéticos de esta investigacion, proporcionan nuevos datos sobre el desarrollo
de las poblaciones ovinas en México, asi como la relacion filogenética de éstas, con los
ovinos de Europa. Ademas, se complementa con estudios previos de la misma tematica en
el pais (Ulloa-Arvizu et al., 2009; Alonso et al., 2017). Se pudo trazar un panorama sobre la
introduccion de los ovinos, por parte de los conquistadores espafioles en el siglo XVI, de
acuerdo a los resultados obtenidos, dicho horizonte impacta actualmente en el desarrollo

productivo ovino en México.

Sin embargo, en este estudio, no solo se incluyeron ovejas “criollas”, sino también de la
raza Romanov y ovinos con descendencia maternal desconocida, tanto de los sistemas
productivos estabulados y de traspatio. La razén de incluir estos grupos ovinos, es porque
también forman parte de los recursos zoogenéticos del pais (FND, 2015), y en cierta
manera, la produccion ovina mexicana funciona con una gran diversidad de ovinos (CENID,
2013). Es necesario mencionar que los resultados obtenidos apenas son el principio del
complejo estudio y mantenimiento de la diversidad genética ovina en México. Estos topicos

se discuten a continuacion.

Segln la prueba de la prueba de chi cuadrada (X?) o de Pearson, la POM resultd ser una
poblacion representativa ya que, las subpoblaciones que la componen son diferentes entre

si (ver cuadro 9).

En comparacion con los resultados de poblaciones de ovinos “criollos” mexicanos (MCS),
de Alonso et al, 2017; la diversidad haplotipica (HD) de la POM y de la MCS fue igual, pero
la diversidad nucleotidica (n) de la POM fue mayor a la de la MCS Por tanto, la POM
presentd una alta diversidad relativa genética en la mtADN-CR ovina. Esta diferencia
probablemente, se debe a las caracteristicas de cada poblacién. Alonso et al., 2017 sélo
estudio a los ovinos “criollos” mexicanos, mientras que en esta tesis la poblacién ovina fue

mucho mas variada (ver cuadro 6).

Se esperaba que los pardmetros de diversidad genética, de las subpoblaciones SJR, TP y

TX fueran mayores y graficamente diferenciados (ver figura 18), ya que, categéricamente,
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los ovinos son “criollos” de gran rusticidad e importancia econdmica. De igual forma, dichos

parametros se esperaban que fuesen mayores en el SPT que en el SPE (ver figura 19).

Una probable hipétesis de este fenbmeno apunta, a la forma de manejo ovina,
independiente de la raza y del sistema de produccion puesto que, la subpoblacién ZP esta
compuesta por animales de raza pura, Romanov, dentro de un SPE; ésta exhibié una
diversidad genética alta en comparacién con la subpoblacién SJR constituida por ovinos
“criollos” de un SPT. Sin embargo, estos resultados se deben tomar con precaucion ya que,

la composicion numérica ovina de la POM fue limitada.

La diversidad genética de los animales de granja es necesaria para satisfacer las
necesidades actuales de produccion en diversos entornos (FAO, 2015). Mayoritariamente
los SPE utilizan animales con una uniformidad genética para una explotacion intensiva que
los SPT. EI mejoramiento genético bajo una seleccion unidireccional relativamente intensa
puede implicar, tanto aumentos en la frecuencia de alelos/haplotipos aditivos favorables
como la descomposicion progresiva de los mecanismos de regulacion homeostatica,
establecidos bajo la el tipo de seleccion estabilizadora que caracteriza a las poblaciones
naturales (Notter, 1999).

Este estudio abre la siguiente interrogante, ¢El manejo de los ovinos independientemente
de la raza y del sistema de produccién, repercute en la diversidad genética?, mas
investigaciones son necesarias al respecto. Aungue, sila respuesta es afirmativa, se debera
entrelazar el potencial de alternativas de variacion genética (fenotipo-genotipo) tomando en
cuenta la evoluciobn de los contextos sociales, econdmicos, ecoldgicos, culturales e
historicos implicados en el manejo ovino en México. Una ventaja para la conservacion
ovina, es que estos pequefios rumiantes no son competitivos con la alimentacion humana
(Pefa et al., 2013), es por ello la urgente necesidad de estudios en conservacion ovina,
para lograr 6ptimas normatividades en Seguridad-Soberania Alimentaria y una produccion

sustentable ante los retos del cambio climético (FAO, 2015).

La secuencia de la subpoblacién TX, que soélo obtuvo 3 copias de motivos mtVNTRS, no se

tomd en consideracién para este estudio. Se han reportado este tipo de variaciones
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comunes en los 4 motivos mtVNTRS, provocando la reduccién en longitud de la mtADN-CR
ovina (Pereira et al., 2006; Prajoga y Maksum, 2009; Singh et al., 2013; Liu et al., 2016).
Por lo que, esta secuencia se debe estudiar con otras que presenten caracteristicas

similares.

En cuanto a la historia demografica de los ovinos Iberoamericanos, segun las pruebas de
neutralidad (Tajima’s D y Fu’s F) asi como, los estadisticos SSD y el indice Harpending's
Reggedness indicaron que las poblaciones de Espafia, México y Portugal sufrieron una
expansion demogréfica y espacial. No obstante, los gréaficos de distribucion mismatch de
los modelos de expansion demografica y expansién espacial, mostraron una forma
discontinua y multimodal, para Espafia y México, es decir, las poblaciones estan en
“equilibrio” demografico y espacial o que mantiene un tamafo constante a lo largo de un
periodo largo; mientras que para Portugal la forma fue continua y unimodal o la
representacion de una expansion demografica y espacial poblacional (ver figuras 21 y 22),
(Slatkin 1991; Ray et al.,2003).

Aunque, hay que tomar cautela en la interpretacién demografica y espacial para Espafa y
México, ya que se utilizaron un bajo nimero de secuencias en el analisis, en comparacion
con Portugal. Si las poblaciones ovinas de Iberoamérica efectivamente sufrieron una
expansion demografica y espacial poblacional, las causas probables se remontan a eventos

histéricos, politicos, ecoldgicos, econdmicos y culturales en Iberoamérica (Hamnett, 2017)

El indice FST (Wright 1965; Weir y Cockerham, 1984), fue significativo para los paises de
Iberoamérica. Cuanto mayor sea la DG entre dos poblaciones, menor es la reproduccion y
mayor aislamiento estan el uno del otro, como en el caso de Espafia-México (0.2723), que
es mayor que entre México-Portugal (0.20223). Por otro lado, cuanto menor sea la DG,
mayor es la reproducciéon y menor aislamiento, como Espafa-Portugal (0.04056), (ver
cuadro 13), (Hedrick 2005). La matriz FST (ver figura 23), de manera grafica se observa
gue entre mayor sea la tonalidad del color azul, mayor es la DG, como en Espafia-México,
una tonalidad media indic6 una DG mediana, México- Portugal, y finalmente un tono azul

muy claro mostré una DG menor, Espafia-Portugal.
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Estos resultados tienen cierto sentido ya que, geograficamente México esta separado de la
Peninsula Ibérica por el Océano Atlantico, aproximadamente 8, 720 km (Geodatos, 2017a).
Por el contrario, la distancia centro de Portugal al centro de Espafia, es apenas de =400 km
por tierra (Geodatos, 2017b). Sin embargo, es importante mencionar que dichos valores se
deben tomar con reserva, debido al nimero de secuencias mexicanas y espafolas

utilizadas en el estudio

El analisis filogenético revel6 que la POM esta asociada al haplogrupo B ovino (HB), (ver
figura 24), frecuente en las poblaciones ovinas europeas (Pereira et al., 2006; Pedrosa et
al., 2007; Mariotti et al., 2011 y Alvarez et al., 2013). Ulua- Arvizu et al. (2009) y Alonso et

al. (2017), también identificaron el HB en poblaciones ovinas “criollas” mexicanas.

El estudio regional filogenético de la POM mostr6 varios haplotipos Unicos por
subpoblacién. No se logro identificar un haplotipo ancestral (ver figura 25). Esto sugiere una
diferenciacion genética local entre las subpoblaciones probablemente a las distintas zonas
geograficas de muestreo y/o origen, aislamiento o un probable efecto fundador®. Un
hallazgo similar fue reconocido en la poblacion MCS de Alonso et al. (2017). Sin embargo,

es evidente gue se necesita muestreo mas extenso para confirmar esta suposicion.

Las relaciones filogenéticas entre los paises de Iberoamérica (Espafia, México y Portugal)
y los troncos ibéricos ovinos evidenciaron una expansién poblacional ademas de
encontrase un haplotipo ancestral (H3), (ver figuras 26 y 27) y 3 haplotipos compartidos
(H36, H44 y H118) entre los paises de Iberoamérica (ver figura 23). Los enfoques
estadisticos Tajima’s D, Fu’'s F, SSD y el indice Harpending’s Reggedness, analizados en

este estudio reafirman esta inferencia.

Ahora bien, los hechos histéricos que respaldan esta relacion filogenética ovina
iberoamericana, se destacan por un lado en la peninsula Ibérica; desde la Hispania romana

(218 a.C - principios del siglo V), la Hispania musulmana (711-1492), el nacimiento de la

43 Efecto fundador. Es la reduccién en la variacion genética que se produce cuando un pequefio subconjunto
de una poblaciéon grande se utiliza para establecer una nueva colonia. La nueva poblacion puede ser muy

diferente de la poblacién original, tanto en sus genotipos como en sus fenotipos (Losos et al., 2014: p. 307).
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Mesta (1273), (Klein 1920), la formacién de los reinos de Espafa y Portugal (1469 y 1640).
Y por el otro en América, gracias a la exploracion y conquista del Nuevo Mundo por parte
de los espafoles y portugueses (1492,1521,1534). Aunado con el crisol de tradiciones y
costumbres de diferentes culturas, sobre todo arabe, acerca del mejoramiento (Davis 2006),
manejo y uso (Garcia 2014: p. 3-6,11, 35-36, 151-55) de los ovinos; fueron los principales
motores de definicion genética en la poblacibn demogréafica y espacial ovina, en la

peninsula Ibérica y en América (Butzer 1988; Pereira et al., 2006).

En México, los datos filogenéticos analizados junto con las crénicas de la Nueva Espafia,
pueden esbozar un horizonte histérico sobre el desarrollo demogréfico y espacial de las
poblaciones ovinas y la repercusion de éstas en la cultura mexicana (ver capitulos 2.4 y
2.5). Melville (1994) analiza la expansion de las ovejas en un caso particular, durante la
colonia en el del valle del Mezquital, y coloca la fase de expansion entre 1530 y 1565
(cuando se llegé a unas 2 000 000 de cabezas de ganado menor*%), percibiendo cémo los
animales penetraron paulatinamente en nuevos espacios e impusieron una creciente

presion sobre el ambiente (Melville, 1994).

La mayoria de los haplotipos de las secuencias analizadas de México s se hallaron 5
haplotipos compartidos con los troncos Churro, Entrefino, Ibérico y Merino (H1, H47, H68,
H104 y H143) y un ancestral (H3), (ver figura 27). La poblacién MCS de Alonso et al. (2017),
s6lo se relaciond con los troncos Churro y Entrefino. De cierta manera los resultados apoyan
los informes histoéricos que indican que las poblaciones de ovejas mexicanas se originaron
de razas de razas de la Peninsua Ibérica (Matezanz 1965, Saucedo 1984, Pedraza et al.,
1992, Pereira et al., 2006), aunque no esté clara la participacién de una raza en particular,

como también fue mencionado por Alonso et al. (2017).

Las relaciones filogenéticas POM comparadas con la raza Romanov de Rusia y Egipto,
evidenciaron que el haplotipo H6 (figura 28) y el H27 (figura 29), corresponden a dos
muestras de la subpoblacion TP, lo que prueba los programas de mejoramiento genético

en México, con la raza Romanov (ver capitulo 2.4). Es importante sefialar, que los ovinos

44Ganado menor Ganado formado por animales de pequefio y mediano tamaio (ovejas, cabras, cerdos, etc.),
(Melville 1994: p.79-85).
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Romanov de la red MJ5 (figura 28) son de origen ruso introducidos en Egipto (Tapio et al.,
2006).

En la red MJ6 (figura 29), el haplotipo H36 esta bipartido con una muestra de la raza
Romanov en México y Romanov en Rusia, lo que sugiere que: A) Sea un haplotipo antiguo
presente en la poblacibn Romanov de Rusia o bien B) El origen de una mutacion
independiente en el mismo sitio del mtADN. El resto de los haplotipos de la subpoblacion
ZP se agrupan entorno a los haplotipos de la raza Romanov (red MJ5 y MJ6), indicando la
descendencia matrilineal de las ovejas Romanov en México. Sélo un haplotipo que
corresponde a una muestra de la supboplacion ZP no mostré dicha relacion (H9 en la red
MJ5 y H8 en la red MJ6). Segun el productor de esta subpoblacion, parte de su rebafio
ovino viene directamente de Rusia pasando por Canada para arribar a México y otra tiene
un origen sospechoso, no obstante, se argumentaba que todas las ovejas eran de raza

Romanov.

Este tipo de estudios filogenéticos, puede ser til para los productores de pie de cria
siempre y cuando su poblacién ovina sea de raza pura y tenga un registro genealdgico

controlado, asi podran verificar el origen matrilineal de su ganado (Bandelt et al., 1999).

Las investigaciones mitogendémicas, tienen limitaciones, en especial si se utilizan
fragmentos cortos. Es necesario estudiar, indicadores de productividad ovina y
correlacionarlos con datos de genética cuantitativa y molecular, para tener un panorama

més amplio y certero del comportamiento productivo en México.
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7. Conclusiones

Esta tesis se logré determinar el origen y la diversidad genética matrilineal de los ovinos

domésticos en México, mediante el andlisis de la region control del mtADN ovino.

Se obtuvieron 53 muestras biolégicas (sangre) de ganado ovino proveniente de diferentes
sistemas de produccién (social y empresarial), y un ndcleo de conservacion ex situ del

Estado de México, para el aislamiento y purificacién del DNA genémico de las mismas.

Se empez06 la formacion un banco genético nacional de las secuencias de la region mtADN-
CR ovino para futuras investigaciones contribuyendo a conjuntar la riqueza de la

informacion biolégica ovina de México.

Se aplicaron las técnicas Reaccién en Cadena de la Polimerasa (PCR) punto final
secuenciacién Sanger bidireccional, para obtener la regién control mitocondrial (mtADN-

CR), de 53 muestras ovinas.

Se estimaron las variaciones de la region mtADN-CR, de 40 secuencias ovinas. Se hallé
una alta diversidad genética en la poblacién ovina estudiada y en el sistema de produccion
estabulado, asi como la asociacion filogenética al haplogrupo B (HB) ovino, frecuente en
las poblaciones europeas. Se identificaron las relaciones filogenéticas y filogeogréaficas de

los ovinos domésticos de México con sus raices Ibéricas.

Se observé una probable expansion demografica y espacial entre los ovinos de
Iberoamérica (Espafia, México y Portugal), confirmandose con los eventos histéricos

ocurridos en Iberoamérica.
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8. Perspectivas

En esta seccion se expresan algunos aspectos derivados de la presente investigacion para

posteriores estudios.

Y Ejecutar las nuevas técnicas de Biologia Molecular, como la secuenciacién
masiva de nueva generacion (NGS) del genoma de los ovinos mexicanos, en los
diferentes sistemas de produccion; para establecer una comparacion de
diversidad, distancias genéticas y filogenias, con la posibilidad de logar una
produccién sustentable con miras a proyectos de politicas de conservacion
adecuadas en México, contribuyendo asi a los perfiles de Seguridad-Soberania
Alimentaria y Cambio Climético dictados por la FAO (FAO, 2015).

Y’ Realizar una investigacion arqueogendmica con los restos 6seos de los ovinos
durante de la época Colonial en México (Matos, 1992), para realizar una
comparacion genémica con las poblaciones ovinas actuales de diferentes

sistemas de produccion, estableciendo una historia demografica ovina en México.

Y Investigar los prototipos ecoldgicos relacionados a la produccién ovina durante la
época de la Colonia en la Nueva Espafia con los de la Peninsula Ibérica durante
la ocupacion de los Romanos y Moros (Butzer, 1988); para concebir la herencia
del manejo ovino en México y asi establecer una conexion genética, historico,
social, cultural y economica; que repercuten hoy dia en la produccion ovina

mexicana.

Y’ Expandir este estudio a un experimento mas contralado, un sistema de produccion
empresarial; donde los tiempos y pardmetros de producciéon son mas estables,
para establecer una posible relacion fenotipo-genotipo (mitocondrial y nuclear)
ovina, logrando asi un consejo genético 6ptimo para el desarrollo sustentable y

rentable en este tipo de sistema productivo.
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Y Tratar de explicar el proceso de diferenciacion genética en un periodo corto,
donde pocas mutaciones son acumuladas pero los eventos de deriva genética y
migracién son sustanciales; siguiendo un modelo lineal de distancias genéticas

respecto al tiempo para una 6ptima construccion de filogenias, de acuerdo a la

ecuacion Fst =1 — e%; t = —2Nin (1 — Fst); D = —log(1 — Fst), (Reynolds y
col.,1983), en los sistemas de produccion ovinos en México. Dichos sistemas caen
este tipo de estudio, pues en un breve tiempo se observan pocas mutaciones
acumuladas y eventos como la deriva genética y migracion son centrales, pues
siempre existe un cambio constante de razas ovinas machos, dependiendo de las

necesidades fisiol6gicas de las hembras.

Y’ Elaborar una base de datos de fenotipos y genotipos ovinos, relacionados con
aspectos culturales, sociales econdémicos e historicos, con la informacién
acumulada de los puntos anteriores; para lograr una monitorizacion del

comportamiento de produccién y conservacion ovina en México.
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Anexos

En esta seccidn se incluyen tablas y fotografias de las técnicas moleculares y del trabajo

de campo que se, realizaron en este presente estudio.

Anexo 1. Parametros de extracciéon y purificacién de DNA y productos de PCR

Numero  Cédigo Concentracion Relacion Producto Relacion Longitud
de de la de DNA de PCR de la
Muestra  Muestra secuencia

Extraccion Extraccion Purificacién Purificacion [bp]

[ng/uL] 260/280 [ng/uL] 260/280

1 RH1? 67.4 1.66 365 1.77 1,180
2 RH29 62.2 1.65 400 1.77 1,180
3 RH3? 45.2 1.38 285.4 1.85 1,180
4 RH49 38 1.65 351.9 1.78 1,181
5 RH59 48.9 1.54 253.8 1.72 1,180
6 SM19Q 245 1.61 263.5 1.74 1,180
7 SM29Q 41.8 1.75 331.6 1.69 1,180
8 SM39Q 49.4 15 330.5 1.52 1,181
9 SM49Q 50.1 1.62 340 1.68 1,181
10 SM59 40.5 1.58 251.5 1.78 1,181
11 LP1& 50.9 1.44 334.5 1.64 1,180
12 LP2Q 80.2 1.68 207.3 1.62 1,113
13 LP3Q 60.5 1.62 240.2 1.8 1,180
14 LP4?Q 56.8 1.48 353.2 15 1,180
15 LP5¢9 47.3 151 246.7 1.83 1,180
16 LP7Q 105.3 1.62 265.4 1.77 1,180
17 LP8Q 54.1 1.72 245.1 1.68 1,180
18 LP9? 40.1 1.78 341.6 1.75 1,180
19 LP109 46.5 1.71 243.4 1.76 1,180
20 LP133 58.6 1.72 305.6 1.72 1,180
21 LP143 60.4 1.55 223.4 1.75 1,180
22 cuid 29 1.75 261 1.71 1,180
23 cu2gd 55.7 1.88 218.6 1.74 1,183
24 Ccusd 38.5 1.97 305.6 1.74 1,180
25 cu4ad 53.9 1.86 201 1.77 1,182
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26 Cu7? 34.3 1.84 180.1 1.78 1,180
27 Ccus? 284 1.86 182 1.76 1,180
28 Cu9? 66.3 1.82 183.9 1.75 1,181
29 NR1Q 34.01 1.83 191.29 1.74 1,180
30 NR2? 31.48 1.76 162.32 1.73 1,181
31 NR3? 20.98 1.84 168.2 1.75 1,180
32 NR4Q 32.92 1.75 190.98 1.69 1,182
33 NR79Q 51.37 1.64 58.89 1.7 1,183
34 NR8? 20.41 1.82 202.68 1.75 1,181
35 R1Q 34.16 1.57 191.59 1.75 1,182
36 R29 55.58 1.96 155.12 1.74 1,179
37 R3Q 36.2 15 146.6 1.62 1,180
38 R59 58.65 1.91 147.47 1.74 1,180
39 R7Q 45.35 1.73 181.27 1.76 1,181
40 R8Q 58.94 1.69 154.02 1.76 1,182
41 R9Q 48.49 1.75 179.43 1.76 1,180
Anexo 2. Geles de agarosa 0.7% en TAE 1X
Codigo Numero de la

Muestra

1 RH1

2 R

3 A3

" Rt

5 RO5

5 SM02

7 SM04

8 SM08

B SM0S

10 SMO10

05

1 kb DNA Ladder

2

New England, Biolabs,
1 kb DNA Ladder

Gel de Aparosa 0.7% en TAE 1X

Condiclones: dpL blueorange joading buffer; 1.0pl
producto de PCR

80 volts 40 minutos




1 kb DNA Ladder

New England. BloLabs.

1 kb DNA Ladder

w

=100
~80

-00
-50

-40

-05

1 kb DNA Ladder

New England. BiolLa
1 kb DNA Ladder

"
42

2

bs.

Gel de Agarosa 0.7% en TAE 1X
Condiciones: 4p L blue/orange loading buffer; 1.0pl
producto de PCR
80 voits 40 minutos

Gel de Agarosa 0.7% en TAE 1X
Condiciones. 4p L blue/orange loading buffer; 1.0pul

producto de PCR
80 voits 40 minutos
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Codigo Numero de

la muestra
11 LP1
12 LP2
13 LP3
14 LP4
15 LPS
16 LPg
17 LP7
18 LP8
19 LP2
110 LP10
m PN
112 LP12
113 LP13
1.14 LP14
Codigo Nombre
de la
muestra
1 C1
I 2 c2
3 Cc3
4 c4
5 C5
i} Cc6
| 7 cr
. 8 ca
9 co
10 Cc10
3 C3
6 Cé
B o7
| & | cs
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b P
=100 42 . Codigo Nombre
-80 & dela
-80 %0 muestra
-50 @ 1 R
-40 B3 2 NR2
3 NR3
~30 128 4 NR4
5 NRS5
Bania PM 9 10 11 12 13 W 2 L
m
b ] NRY
-15 % - 8.
9 NRY
10 NRO
-10 @ 1"t Rt
12 R2
i3 R3
iE) R4
15 R5
~05 4 16 R6
1 kb DNA Ladder ‘7 f"
Gel de Agarosa 0.7% en TAE 1X P RB
Condi - 4pL bluelorange foading buffer; 1.0l :
o i, s o e o -
r
20 volts 40 minutos 20 R10
21-23 m-pP3

Tepotzotlan, México. Rancho Haro y Rancho
San Miguel

+ Losanimales no tienen ninguna identificacidny no hay Libro de
Rebario.
+ Losovinos pastorean en los terrenos comunitanos.
+ Lesduefios aseguraban que sus animales eran “criolios”.

+ Recurso Limitante: Agua.

+ Uso: Autoconsumo-Ahorro.

+ Infraestructura: Machos, hembras y corderos conviven en el mismo
corral. En el Rancho Haro cuentan con un homo para barbacoa,
Corral: Techo: LAmina. Paredes: Tabigue. En el rancho San Miguel el
corral esta a la intempernie. Corral: Alambrado.

« Asistencia Técnica: Sdlo se aplica medidas sanitarias comola
desparasitacion sistémica, suplementacidnde vitaminas del complejo
B y selenio.
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San José del Rincon, México. Rancho Los
Pintados

+ Eltécnicoes que el que lleva el total control del
rebafic. El duefio séioconfiaen él.

+ Losanimales tienen aretes de identificacion.
+ Recurso limitante: Agua,
+ Uso: Autoconsumo-Ahorro,

+ Infraestructura: Machos, hembras y corderos
conviven en el mismo corral. Existen comederos
Corral de tabique

+ Pastoreoen el agostadero nativo.

« Asistenciatécnica: ICAMEX.

Fotografias tomadas por Edwina Campos, Mayo de 2018 Ovinos "criollos" de San José el Rincdn, México

Nicolas Romero, Estado de
México.
Rancho “La Finca”

+ Eltécnicoes que el que lleva el total control del rebafic.
+ Losanimales tienen aretes de identificacion.
« Uso: Came.

« Infraestructura: Existen corrales fijos, comales pars la
engorda, corrales para sementales, parideras, heniles.
comederos, bebederos, corral para las crias, corral de

manejo,

+ Las hembras no son de una raza definida, los sementales
son de raza Hampshire y Katahdin.

Ovinos delRancho “LaFinca”,
Fotograffas tomadas por Edwina Campos. Junic de 2016 Nicolas Romero, México



Texcoco de Mora, México.
Granja experimental
Universidad Autonoma
de Chapingo

El técnico es que ol que lleva el total control del rebaiio.

* Losanimales tienen aretes de identificacion

+ Uso Came.

+ Infraestructura: Los maches y hembras estdn en un corral
separado. Las hembras gestantes tenen un espacio Unico.
Existe una division entre comedsro y corral

« Asistenciatécnica:Men C MVZ Efseo Romero Escobado.

+ La Granja Experimental cuenta con ofras razas: Suffolk, Rideau

Arcott.

Fotegrafies tomadas por Edwina Campos, Mayo de 2018
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Ovinos “criollos” de Texcoco de Mora, México.
Granja Experimental de Chapingo

Anexo 4. Numeros de acceso GenBank de Mariotti et al., 2011 y
Pereira et al., 2006

Numeros de acceso GenBank Referencia

DQ491584 | DQ491654 DQ491707
DQ491587 | DQ491658 DQ491708
DQ491588 | DQ491661 DQ491712
DQ491592 | DQ491663 DQ491717
DQ491594 | DQ491666 DQ491718
DQ491596 | DQ491671 DQ491719
DQ491601 | DQ491672 DQ491720
DQ491616 | DQ491674 DQ491721
DQ491620 | DQ491683 DQ491722
DQ491626 | DQ491684 DQ491723 -
DQ491629 | DQ491685 DQ491725 Zol\gal”; g'e?;ﬁ;’et
DQ491638 | DQ491687 DQ491726 ol 2008
DQ491640 | DQ491688 DQ491730 ’
DQ491642 | DQ491690 DQ491736
DQ491643 | DQ491692 IN574070
DQ491645 | DQ491696 IN574072
DQ491646 | DQ491699 IN574108
DQ491647 | DQ491700 IN574108
DQ491650 | DQ491701 JIN574110 IN574112, IN574122, IN574123,
DQ491651 | DQ491702 JIN574117, IN574130, DQ491607, DQ491675,

DQ491689, DQ491585, DQ491586 JN574110,

IN574111, IN574114, IN574116, IN574117,

IN574123, IN574126, IN574127- IN574130
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