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RESUMEN

En la republica de Panama, la entrada de bovinos se realiz6 mediante la solicitud
de Pedro Arias de Avila, ante la escasez de alimentos de la recién creada ciudad
de Panama en 1519. La entrada se realizo a través de Santa Maria la Antigua del
Darién en el Afo. A raiz de este hecho y con la rapida proliferacion de estos
animales dentro del nuevo territorio y con la fundacion de nuevas ciudades, se
llevaron a cabo migraciones desde Panama hacia el oeste llegando hasta
Chiapas, México y desde Panama hacia la region de Perd en Suramérica,
convirtiendo a Panama en un punto importante de dispersion de estos animales en
gran parte del continente. Los marcadores microsatélites han sido utilizados
ampliamente para estudios de caracterizacion y diversidad genética, relaciones
genéticas entre poblaciones, influencia de una o varias razas sobre otra, pruebas
de paternidad, consanguinidad, cuellos de botella genéticos y son una herramienta
poderosa para determinar la diferenciacion genética entre especies domésticas
como los bovinos por lo que pueden ser de utilidad para la caracterizacion de la
diversidad genética de las poblaciones panamefias Guaymi y Guabala y para
establecer su relacibn con otras poblaciones bovinas, latinoamericanas,
espafolas, exdticas y cebuinas. La justificacion de este trabajo se basa en el
interés de describir los recursos genéticos que en la actualidad se encuentran en
grave peligro de extincion, en concreto los bovinos panamefios, con la idea de que
las conclusiones sirvan para la toma de decisiones en el ambito de la
conservacion y utilizacion de dichos recursos. Se obtuvieron aleatoriamente,
sesenta y una muestras de pelo de dos poblaciones bovinas criollas Guaymi y
Guabala. Se incluyen muestras de diez razas autéctonas esparfolas, de trece
poblaciones criollas de Latinoamérica, de cinco razas cebuinas y de tres razas
exoticas. Se confirma de manera objetiva la existencia de las dos poblaciones
criollas Guaymi y Guabald remanentes en la Republica de Panama y su
diferenciacion genética frente a las poblaciones criollas latinoamericanas,
cebuinas, exoéticas y autoctonas espafiolas. Se encontré una mayor relaciéon
genética entre las poblaciones panamefas y las ibéricas peninsulares seguida de

las poblaciones criollas de Suramérica.



ABSTRACT

In the Republic of Panama, the entry of cattle was done by the request of Pedro
Arias de Avila, to the food shortages of the newly created city of Panama in 1519.
The entry was made through Santa Maria la Antigua del Darién in the year 1521.
Following this and with the rapid proliferation of these animals within the new
territory and founding new cities, migrations were carried out from Panama to the
west coming to Chiapas, Mexico, and from Panama to the region of Peru in South
America , making Panama an important point of Spreads out of these animals in
much of the continent. Microsatellite markers have been used extensively for
studies of characterization and genetic diversity, genetic relationships between
populations, the influence of one or more breeds, paternity tests, inbreeding,
genetic bottlenecks. The microsatellites are a powerful tool for determining genetic
differentiation among domestic species like cattle so they can be useful for the
characterization of the genetic diversity of populations and Guabala and Guaymi
and establish its relationship to other cattle populations, Latin American, Spanish,
exotic and zebu. The justification for this work is based on the interest of describing
the genetic resources that are now in serious danger of extinction, in particular
Panamanians cattle, with the idea that the findings, serve to decision making in the
field of conservation and use of these resources. There were randomly obtained,
sixty-one samples of hair from two native cattle populations Guabala and Guaymi.
Samples of ten Spanish breeds, of thirteen Latin American creole cattle
populations, of five zebu breeds and three transboundaries breeds are included.
This work confirms objectively the existence of two native Guabala and Guaymi
cattle populations remaining in the Republic of Panama and its genetic
differentiation compared to native populations in Latin America, zebu, exotic and
native Spanish. There was higher genetic relationship between the Panamanian

people and the Iberian Peninsula, followed by South American native populations.
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1. INTRODUCCION

En afos recientes las poblaciones autdctonas y criollas han ganado relevancia
debido a su capacidad de adaptacion, fertilidad y aprovechamiento de forraje de
baja calidad, frente a razas especializadas que requieren una mayor inversion en
sanidad, alimentacion y manejo reproductivo (Tewolde, 1997). Estas poblaciones
criollas fueron traidas por los conquistadores espafioles hacia finales del Siglo XV
y proliferaron de tal manera que para el afio 1524 habia bovinos distribuidos por
todo el sur de América (Primo, 1992; Beteta, 1997). En la republica de Panama, la
entrada de bovinos se realiz6 mediante la solicitud de Pedro Arias de Avila, ante la
escasez de alimentos de la recién creada ciudad de Panama en 1519. La entrada
se realizé a través de Santa Maria la Antigua del Darién en el Afio 1521 (Archivo
General de Indias, 1521; Rodero et al., 1992). A raiz de este hecho y con la rapida
proliferacion de estos animales dentro del nuevo territorio y con la fundacion de
nuevas ciudades, se llevaron a cabo migraciones desde Panama hacia el oeste
llegando hasta Chiapas, México y desde Panama hacia la regién de Peru en
Suramérica (Archivo General de Indias, 1532; Cortés, 2002) convirtiendo a
Panama en un punto importante de dispersion de estos animales en gran parte del
continente. Aunque Panama fue sitio estratégico de los eventos antes
mencionados, estas poblaciones criollas fueron poco a poco desplazadas ante la
llegada de las razas cebuinas y las europeas especializadas durante su ingreso en
el afo 1914 (Jaén, 1998) al confundir que, el vigor hibrido producto de los
cruzamientos, era debido a las razas introducidas (Mujica and Tewolde, 1990).
Esta practica trajo como consecuencia la reduccidn progresiva de estas
poblaciones hasta quedar unas pocas localizadas en la region occidental de la
republica, particularmente en la Comarca Gnobe-Bugle (poblaciones Guaymi) y la
zona de Remedios (poblaciones Guabald). La poblacién bovina Guabala fue por
mucho tiempo confundida con la poblacion criolla Guaymi, dada la relativa
cercania entre ambas, pero esta Ultima se encuentra mas relacionada a la etnia
Gno6be-Bugle, ubicada en regiones por encima de 1000 mts. sobre el nivel del mar
(m.s.n.m.). La poblacion Guabalé fue identificada en el afio 2006, gracias a la
colaboracién de Jorge De Alba (g.e.p.d.) en la region de Remedios, Tolé y el Valle

de Antdén. Esta poblacion, se ha mantenido por muchos afios en estas regiones,
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sin ser identificada ni estudiada, bajo un manejo de produccidén extensivo y
recibiendo a través del tiempo, propiedades de adaptacion que podrian ser de
utilidad ante la erosion constante de los recursos zoogenéticos a nivel mundial
(FAO, 2004). Estas poblaciones se han mantenido marginadas, probablemente
por la creencia de que las razas exoticas son mejores alternativas en la
produccion de leche y carne, ignorando que estas poblaciones se han introducido
desde principios de la conquista de Ameérica y que han logrado adaptarse y
reproducirse con gran eficiencia por todo el continente americano. Con frecuencia
se les atribuye una baja productividad y que carecen de una estructura genética
definida sin opcion a ser aprovechadas en programas de mejora genética y alin no
han sido apropiadamente identificadas dentro de la Republica de Panama

Los marcadores microsatélites han sido utilizados ampliamente para estudios de
caracterizacion y diversidad genética, relaciones genéticas entre poblaciones,
influencia de una o varias razas sobre otra, pruebas de paternidad,
consanguinidad, cuellos de botella genéticos y son una herramienta poderosa para
determinar la diferenciacion genética entre especies domésticas como los bovinos
(Cafon et al., 2001; Toro et al., 2003; Quiroz et al., 2004; Martinez et al., 2005;
Cafién, 2007) por lo que pueden ser de utilidad para la caracterizacion de la
diversidad genética de las poblaciones panamefias Guaymi y Guabala y para
establecer su relacibn con otras poblaciones bovinas, latinoamericanas,
espafiolas, exdticas y cebuinas.

La justificacion de este trabajo se basa en el interés de describir los recursos
genéticos que en la actualidad se encuentran en grave peligro de extincion, en
concreto los bovinos panamefios, con la idea de que las conclusiones sirvan para
la toma de decisiones en el ambito de la conservacion y utilizacion de dichos

recursos.
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1.1 OBJETIVOS

1. Caracterizar genéticamente las poblaciones bovinas criollas Guaymi y Guabala,
utilizando microsatélites.

2. Determinar si existe relacion genética entre las poblaciones criollas Guaymi y
Guabala.

3. Determinar la posible singularidad genética de las poblaciones Guaymi y
Guabald comparandolas con algunas razas autdctonas espafolas, criollas

latinoamericanas, europeas y cebuinas.
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2.1 BOVINOS CRIOLLOS

Los bovinos criollos americanos (Bos taurus) procedentes de Espafia, descendian
directamente del Aurochs salvaje (Bos primigenius), domesticado durante la
revolucion agricola en el periodo neolitico (Rouse, 1977; Beja-Pereira et al., 2006).
Datos arqueoldgicos recientes sugieren que este proceso de domesticacion fue
muy complejo y de origen mdultiple con introgresion de genes (por lo menos en
algunas regiones) de razas locales y africanas, introducidas por via maritima, por
lo que les ha dado una importante variabilidad genética, particularmente a las
razas del sur de Europa (Beja-Pereira et al., 2006).

Se le adjudicaba a la ciudad de Sevilla la exclusividad para organizar los
embarques oficiales a América, aunque también hay autores que afirman que
salieron barcos desde Galicia en el norte de Espafia (Primo, 1992; Postiglioni et
al., 2002). Sin embargo no se conoce con certeza si todo el ganado provenia de
las regiones cercanas a Sevilla o si se hicieron en las Islas Canarias, ruta y escala
habitual en los viajes a América.

Algunos trabajos realizados indican que las razas espafiolas actuales que podrian
ser descendientes de los mismos planteles de los cuales provienen los criollos,

son: Retinta, Berrenda, Cacerefia y Andaluza negra. (Rouse, 1977; Bedoya, 2001).

2.1.1 Llegada De Bovinos A La Espafiola

Cuando Cristébal Colén llegd a América en el afio de 1492, no existian en el
nuevo continente, animales domeésticos tales como: bovinos, ovejas, cerdos,
gallinas, a excepcion del perro. (R. D. Martinez et al., 2000).

El primer embarque de un vacuno (Bos taurus) hacia el nuevo mundo se remontan
al segundo viaje de Colon en 1493 desde la isla de La Gomera en las Islas
Canarias. (Primo, 1992; Beteta Ortiz, 1997; R. D. Martinez et al., 2000; Tejera and
Capote, 2005). Estos embarques se hicieron desde el principio por Sevilla,
también desde las islas Canarias y tenian como destino la Isla de Santo Domingo

llamada por Colon, La Espafiola. En el tercer viaje vino un mayor ndamero de
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animales vacunos, los cuales llegaron a la Isla de Santo Domingo que lleg6 a ser
el punto de partida para distribucion de ganado hacia las Antillas y al nuevo
continente (Pinzon, 1991). Sin embargo, y de manera oficial, es en el tercer viaje
del almirante, en el afio de 1497, mediante la Real Cédula de los Reyes catdlicos,
gue extienden en Medina del Campo, cuando se establece el envio de animales
vacunos hacia el nuevo mundo. En este documento, Beteta (1997) hace referencia
a la forma detallada en que se describen las 40 yeguas que son enviadas en la
expedicion y por el contrario a los vacunos no se hace referencia sino de manera
escueta. “yunta de vacas coloradas e yeguas e asnos con que labrar”.

La expansion ganadera al continente fue bastante lenta pues los religiosos como
Diego Colon, Gobernador de la nueva Espafia, habian prohibido la salida de
bovinos para evitar la disminucion del nimero de animales en la Isla por el
traslado excesivo de ejemplares a otras islas y a tierra firme. Ante tal medida, la
importacion oficial de ganado a otros lugares del nuevo continente se da treinta
afos después del segundo viaje de Coldn. En general existen diversos autores en
diferentes paises que reportan la llegada de los bovinos por diversas rutas y

fechas desde Espafia (Beteta, 1997; Guevara and Lira-Noriega, 2004).

2.1.2 La Gomera, Punto Clave De Adaptacion

Es importante destacar que al inicio de la época de la colonizacién de América, la
participacion de las islas Canarias, fue fundamental, particularmente la isla de la
Gomera (Fray Bartolomé de las Casas, 1875; Don Fernando Colén, 1892; Tejera
and Capote, 2005).

Si consideramos las condiciones de humedad, temperatura, alimentacion y las
cuatro estaciones del clima europeo y las comparamos con las condiciones de la
region caribefia y mesoamericana, que es netamente tropical, donde se desplaz6
en un principio al ganado, cabe la pregunta, ¢cémo lograron una adaptacién tan
rapida?

Esta claro que los espafoles, al tener que reabastecerse en las islas Canarias,

influenciadas éstas por el clima tropical africano, sirvi6 como un punto de
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adaptacion y abastecimiento intermedio de animales y plantas entre la Europa de
cuatro estaciones y la América tropical. Los diversos animales que se llevaron a
las Antillas y demas sitios fueron: cabras antiguas de Canarias, ovejas de pelo y
carneros sin cuernos, cerdos negros de grandes colmillos, vacas de pequefio
tamafno y gallinas que habian sido introducidas en Canarias por los europeos a
mediados del siglo XIV (Tejera and Capote, 2005). En los escritos de Fray
Bartolomé de las Casas de la Historia de Indias, se afirma la importancia de la
Gomera en los primeros viajes de Coldn ya que, segun cuenta el historiador, de
ahi se obtuvo la fuente de alimento para emprender el viaje hacia América. Como
homenaje a este trascendental momento de la historia, incluimos el fragmento
donde Fray Bartolomé describe la llegada de Colén a la Gomera el 5 de Octubre
de 1493: “4 5 de Octubre, tomo la isla de la Gomera, donde estuvo 2 dias, en los
cuales se proveyd & mucha priesa de algunos ganados, que él, y los que venian,
compraban, como becerras, y cabras, y ovejas; y entre otros, ciertos de los que
venian alli compraron ocho puercas a 70 maravedis la piezas. Destas ocho
puercas se han multiplicado todos los puercos que, hasta hoy, ha habido y hay en
todas estas Indias que han sido y son infinitos; metieron gallinas también, y esta
fué la simiente de donde, todo lo que hoy hay acé de las cosas de Castilla, ha
salido lo mismo de las pepitas y simientes de naranjas, limones y cidras, melones
y de toda hortaliza; proveyeronse de agua, y lefia, y refrescos para toda el

armada”.

2.1.3 Traslado A Tierras Continentales

Algunos autores como Bedoya (2001), haciendo referencia a un trabajo de Pinzon
en 1984, sostienen que el primer traslado de animales a tierra firme fue en Santa
Marta, Colombia en Julio de 1525 por Rodrigo de Bastidas. Posteriormente Quiroz
(2007) reporta que la introduccion de bovinos a tierra firme la inicié el mismo
Bastidas, por medio de una Cédula Real concedida el 16 de mayo de 1524
autorizandolo a llevar 200 vacas y otros animales domésticos a Santa Marta en

Castilla de Oro (Colombia) desembarcando su carga el 29 de julio de 1524. Beteta
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(1999) y Romero (2006) hacen la misma afirmacion sobre los bovinos en América,
pero la fecha de desembarco la sitia el 29 de Julio de 1525. En una revision
realizada en el Archivo General de Indias (1525), la fecha que se observa es el 19
de Mayo 1525 (Toledo), “Real Cédula al presidente y oidores de la Audiencia de la
Espafiola para que permitan sacar de la isla, ganados, vacas, cabras, ovejas y
puercos para llevarlos a tierra firme”. Por lo que consideramos que la fecha de
Salida para Santa Marta, de Rodrigo de Bastidas no debe ser anterior al 19 de
Mayo de 1525 y su desembarco en Santa Marta seria efectivamente el 29 de Julio
de 1525.

Por otro lado otros historiadores hacen mencion de una fecha anterior de llegada
de bovinos. En el afio 1521, se observan dos referencias de desembarcos de
bovinos en dos sitios diferentes: uno hace alusion a Gregorio de Villalobos quien
fue colaborador de Hernan Cortés durante la conquista de Meéxico; Villalobos
desembarca 50 cabezas de ganado en el rio Panuco, en un valle cercano a lo que
en la actualidad es Tampico, Estado de Tamaulipas (Dary, 1989; Ulloa-Arvizu,
2007). La otra referencia es la que reportan Castro (2006) y Cortés (2006) de una
solicitud de Pedrarias Davila, fundador de la ciudad de Panama y conquistador del
istmo, de importar cincuenta reses desde las haciendas que poseia este en la isla
de Santiago (Jamaica). Esta segunda referencia pudo ser corroborada a través
del Archivo General de Indias, donde aparecen, cédulas reales que en primera
instancia, ordenaban a que se enviara a Panam4, ganado y otros articulos para
los pobladores de la Ciudad de Panama en Castilla del Oro.

La primera Cédula que se observa sobre el tema de envios de animales a Panaméa
es la de Burgos el 6 de Septiembre de 1521 “Real Cédula a la ciudad e Panama,
comunicandole la victoria sobre el movimiento comunero de Castilla y sobre los
franceses de Navarra. Que se han visto los memoriales que enviaron con sus
procuradores Francisco de Lizaur y Benito Hurtado y sobre ellos se ha mandado
dar las mercedes y libertades que verdn por las provisiones que remite. Que
aunen sus esfuerzos con el Gobernador de Castilla del Oro para descubrir por la
Mar del Sur; que den sus a procuradores los maravedies que tenian asignados a

Pedrarias Davila para venir a la corte; que para remediar la escasez de
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bastimentos se ha mandado a Francisco de Garay; gobernador de la isla de
Santiago que ponga a su disposicion cincuenta vacas, cincuenta becerras,
doscientas ovejas, mil cerdos y dos mil cargas de cazabe para repartir entre los
vecinos” (Archivo General de Indias, 1521). La segunda referencia sobre envios
de animales a Panama es la de Vitoria el 18 de Enero de 1522; “Real Cédula a los
oficiales de la Isla de Santiago para que guarden y cumplan como si a ellos fuese
dirigida, la cédula que se envié a Francisco de Garay, poblador de dicha isla,
referente a que diese de las granjerias y haciendas reales ciertos ganados y pan
cazabi y los vecinos y pobladores de la ciudad de Panama en Castilla del Oro”
(Archivo General de Indias, 1522). La tercera referencia de envios de ganado
aparece en el Archivo General de Indias en Medina del Campo el 4 de noviembre
de 1531; “Real Cédula a los oficiales reales de Jamaica, a peticion de la ciudad de
Panama, para que entreguen a dicha ciudad ganado y pan cazabe en
cumplimiento de la Real Cédula de 6 de Septiembre de 1521 -que se inserta- por
la que se mando a Francisco de Garay, capitan de dicha isla, que de las granjerias
y ganados que S.M. tenia en ella entregase a la nueva ciudad de Panaméa
cincuenta becerras y vacas, mil cabezas de puercos, doscientas ovejas y dos mil
cargas de pan cazabe, para repartir entre los vecinos y favorecer el poblamiento
de la ciudad” (Archivo General de Indias, 1531). La introduccion en Panaméa de
poblaciones de animales totalmente nuevas por parte de Espafa, significo
evidentemente un nuevo efecto sobre el ambiente; Los conquistadores se dieron
la tarea de ejercer la influencia de sus costumbres traidas de su vida cotidiana
sobre el nuevo ecosistema, pero el comportamiento de las nuevas especies no fue
problema debido a que como habiamos comentado anteriormente el papel de la
Gomera en el proceso de adaptacion de los animales fue fundamental dado que el
clima de nuestras regiones comparado a las cuatro estaciones de Europa, no
guardaban ninguna relacion. ElI germoplasma importado de Europa tales como el
trigo, la vid y la oliva no se adaptaron al trépico hostil, pero si lograron una buena
adaptacion, el arroz, el café, la cafia de azucar, el limén y la naranja. Ademas,
cabe destacar la sorprendente adaptacién de las especies de bovinos, caprinos,

ovinos, suinos, y gallinas al nuevo mundo (Cortés, 2002).
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2.1.4 Distribucién De Bovinos En El Territorio Pana mefo

La referencia historica anterior concluye que la ganaderia en el istmo se remonta
al menos al aflo de 1521, cuando la corona espafiola accedio a la solicitud de
Pedrarias Davila, fundador de la Ciudad de Panamé& y Gobernador de Castilla del
Oro, de importar cincuenta reses y otros bastimentos desde la isla de Santiago
(Archivo General de Indias, 1521). Estos animales ingresaron via Darién, donde
no lograron una real adaptacion pero se reprodujeron muy bien en las ciudades de
Panama, Nata y en Remedios y llegando a tener una importante presencia desde
lo que es hoy la provincia costarricense de Guanacaste hasta Chiapas y hacia el
sur en Peru (Cortés, 2002; Castro, 2006). Es posible que la influencia de Pedrarias
Davila haya sido determinante en el movimiento de estos animales en la region
centroamericana, pues fue él mismo quien trajo éstos a Panama y al ser
nombrado gobernador de Nicaragua a su paso por todo el territorio
centroamericano, haya traido consigo y promovido la cria de ganado.

No se tiene informacion tan detallada sobre la ganaderia en la Audiencia de
Guatemala pero si hay alguna mencién de este ganado en muchas de las
relaciones de la época colonial. Tal es el caso de Fray Alonso Ponce de su viaje
en el afo 1586, donde menciona la existencia de ganado mayor en Guatemala,
San Salvador, Honduras, Nicaragua y Costa Rica (Heckadon-Moreno, 1997,
Cortés, 2002).

2.1.5 La Crisis Ganadera Y Su Efecto Sobre La Pobla ci6n De Bovinos En
Panama

La ganaderia en Panama logra gran prosperidad al punto de que para fines del
siglo XVI la poblacién de bovinos alcanzan unos 150000 animales entre las
ciudades de Natd y Panama (Cortés, 2002); este valor va descendiendo debido a
la crisis minera que ocurre en Veragua en el afio 1589, cuando colapsa el Real de

minas de Concepcidn, que era un centro de desarrollo de gran importancia para la
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region central y que se mantenia independiente econémicamente de la region de
transito en Panama. Esta region se abastecia de la carne proveniente de Nata y
Los Santos y al desaparecer este asiento minero, la poblacion se desplaza a otras
regiones como la de Santa Fé y otras ciudades pequeiias como Remedios,
Montijo y Alanje, provocando tensiones entre la ciudad y el campo (Torres, 1981).
Este choque se lleva a efecto por la presion de los productores de Natd y Los
Santos de colocar su carne en el mercado de la ciudad de Panama y Nombre de
Dios con el agravante de que ya existia autoabastecimiento de carne en estas
ciudades, que poseian unas 80.000 cabezas de ganado, por lo que la oposicion de
los aristécratas ganaderos no se hizo esperar, ya que poseian el monopolio del
abastecimiento de carne de la gente que utilizaba al istmo como transito a Perd y
de las exportaciones de ganado hacia esta region.

A pesar de los esfuerzos de los ganaderos de Nata y Los Santos de colocar su
carne en el mercado citadino, posterior al colapso de la economia minera de
Concepcion, no lo lograron y paraddjicamente la sobrepoblacién ganadera y la
posicion de los productores de la ciudad Panama precipito el sistema productivo
hacia una grave crisis acompafiada del incremento en el precio de la carne: de
real y medio la arroba de carne de vaca paso a costar dos reales y medio en las
carnicerias de la ciudad; y de tres reales la arroba de ternera pasé a cinco reales.
Andrés Pérez de Salinas presenta en un documento memorial en 1591 que en ese
momento era Procurador General de Panama, los detalles del problema. El
documento hace referencia a que los ganaderos de la capital se ponen de acuerdo
para monopolizar la produccion y distribucion del la carne bovina, comprando
todos los hatos bovinos del distrito y parte del de Nat4, de manera que un solo
miembro poseia la compra de 14 hatos él solo. La estrategia era sacrificar una
gran cantidad de reses de la ciudad de Panamé y nombre de Dios para disminuir
la poblacién y disparar los precios.

Por otro lado fue dictada una ordenanza que obstruia la venta de animales en la
capital por parte de los vecinos de Nata y Los Santos lo que los llevo a vender sus
animales a precios demasiado bajos. El documento también hace referencia a la

llegada de barcos a Portobelo y segun las érdenes recibidas de la corona, debian
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pasar el invierno en Tierra Firme, provocando un incremento de la demanda de
carne. Es probable que este haya sido el factor desencadenante del proceso
iniciado deliberadamente por los ganaderos mas ricos de la ciudad. El
acaparamiento de los hatos supuso también la apropiacion indebida de tierras
comunales y el perjuicio de los pequefios ganaderos. Toda esta situacion fue
causa de que se produjese en Nata y Los Santos un notable empobrecimiento de
la ganaderia y que en Panama, donde habia hasta hacia poco, no menos de
80.000 reses, en 1592 no quedasen mas que 24.000 (Torres, 1981; Jaén, 1981).
La crisis ganadera dur6 cerca de 17 afios ya que Panam4, Nata y Los Santos no
llegaban a reunir en conjunto mas de 88.000 cabezas de ganado en 1602.
Todavia en el afio de 1650 Natd no habia logrado recuperar la poblacion bovina
que tenia entre los afios de 1575 a 1592. El Obispo Hernando Ramirez, menciona
gue el numero de cabezas era en ese entonces de 50.000, lo que representan
20.000 animales menos, antes de la crisis minera (Torres, 1981).

Arturo Guzman Navarro hace una referencia de la ganaderia y plantea lo
siguiente: “Mientras que en las margenes del Caimito y méas alla hacia Occidente,
hasta Chame, se van desarrollando progresivamente haciendas ganaderas que
son atendidas por negros esclavos, mientras sus propietarios residen en la ciudad
de Panama. Esto explica, por qué en los inicios de siglo XVII (1609) existian seis
hatos con una totalidad de 4.000 reses en la region caimitefia; en Perequeté, dos
hatos con 3.000 reses en Capira, dos hatos con 3.000 reses y en Chame, de
cuatro a seis hatos con 9500 reses”. (Guzman, 2006). En ese mismo orden de
ideas, Castillero, (1967) menciona que ese afio (1609), en Alanje habia 8 hatos
gue en conjunto, sumaban 9.400 reses; Remedios contaba con 6 hatos y 7.800
cabezas; en Montijo y Santa Fé habia 9 hatos y 5900 cabezas. En toda la
provincia de Veragua se contaban, con 23.000 cabezas de ganado, cifra muy alta
observando que la mayoria de esos hatos se formaron a partir de 1589. El
desarrollo de la ganaderia fue impresionante, en lo subsiguiente; sin embargo, ese
progreso no se presenté en todas las regiones con la misma eficacia. Al final de
siglo, la poblacion ganadera de Remedios habia decrecido, siendo entonces de

s6lo 4.400 cabezas, esto es, poco mas de la mitad de la existente en 1609. En
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cambio en Alanje, no demord en sefialarse zona ganadera por excelencia de la
provincia; en el afio de 1650 la poblacién bovina habia ascendido a 20.000
animales (Castillero, 1967)

Entre los afios de 1690 y 1700 se efectuan las primeras adjudicaciones de titulos,
mas alla de de la region de Campana, al Oeste de la capital. Tres hatos ganaderos
tendran, asi, tierras legalmente constituidas, como el caso de Rodrigo de
Betancourt, comisario real y gran personaje de la sociedad del Istmo que era
propietario en Los Llanos Del Chird De 30.000 hectareas. En el territorio de Anton,
el Corozo de 15.000 has., y cerca de Natd, cifra no conocida (Jaén, 1981) Por ese
tiempo, Antonio de Echevers y Subiza era considerado el mas conspicuo de los
terratenientes del Istmo, y era probablemente el hombre mas rico e influyente en el
Panama colonial (Castro, 2003; Castro, 2006). La poblacion de bovinos logra una
remontada cerca del afio 1790 con una poblacion vacuna de 83.000 cabezas. En
el Aio 1970 alcanza 1.403.440 y en la actualidad con 1.5 millones se ha

mantenido sin variaciones importantes (Jaén, 1981).

2.1.6 Migraciones Hacia El Peru

La ganaderia en el Peru fue desarrollada con base en los animales llevados de
Santo Domingo por los primeros colonizadores. Estos animales hacian su primera
escala en Panama para luego continuar hacia el Per( y el Ecuador. De esta forma
Panama, también se convirtio en el centro de acopio y distribucion de bovinos para
las colonias Suramericanas. Documentos extraidos del Archivo general de Indias
muestran algunas Cédulas Reales donde se autoriza a diversos viajeros para el
envio de animales hacia el Perl. Hay referencias donde a los embarques se les
hacia exencion del almojarifazgo® a los propietarios de Panama mas no para los
intermediarios cuyo propdsito era para la venta, como se aprecia en el siguiente
texto : “Real Cédula a los oficiales reales de la provincia del Peru, a peticion de
Toribio Montafiés de Lara, en nombre de la ciudad de Panama, para que de todas

! Derecho que se pagaba por los géneros o mercadesaalian del reino, por los que se introduefaél, o
por aquellos con que se comerciaba de un pueltto @entro de Espafia
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las crias de ganados que cada uno de los vecinos de la provincia de Tierra Firme
lleve a la dicha provincia del Perq, siendo suyas propias, no le lleven derechos de
almojarifazgo, pero si las llevare otra persona para venderlas o para otra cosa, no
siendo suyas propias, ha de pagar los tales derechos” (Archivo General de Indias,
1536). El 19 de diciembre de 1550 se expide otra cédula real para el traslado de
animales hacia el Peru, bajo ciertas restricciones: “Real Cédula a Sancho Clavijo,
a peticion de Sebastian Rodriguez, en nombre de Gémez de Tapia, vecino de
Panama, quien ha solicitado que se le permita enviar a Peru tres hombres que
conduzcan y vendan sus ganados en dicha provincia. Que permita que vayan los
gue crea necesarios para la conduccion de dicho ganado, siempre que no sean
casados ni de los prohibidos” (Archivo General de Indias, 1550). En el afio de
1551 se encuentran dos cédulas reales, concedidas para el traslado de animales
hacia el Pera: “Real Cédula por la que se concede licencia a Juan Fernandez de
Rebolledo, vecino y regidor de Panam4, para pasar doscientas becerras al Peru”
(Archivo General de Indias, 1551a) y “Real Cédula por la que se concede a Luis
Suarez, vecino de Panama4, licencia para enviar doscientas terneras al Perd, sin
gue se le ponga impedimento alguno, siempre que no quede aquella tierra
desabastecida” (Archivo General de Indias, 1551b). De acuerdo a Garcia (1984),
la vocacién ganadera de Panama data de fechas muy tempranas. Aunque se
desconoce el momento exacto en que se produjo el despegue de esta actividad,
se supone que es a partir de 1530, una vez superados los criticos momentos de
la conquista del Perl. Los datos recabados sobre la vida de Pedrarias Davila, nos
hace pensar que la influencia mas grande y el gestor de esta actividad se deben al
mismo Pedrarias, aprovechando éste el cargo de Gobernador de Castilla del Oro y
posteriormente como Gobernador de Nicaragua, a lo largo del territorio Panamefio
y en el resto de Centroamérica.

Finalmente haciendo una evaluacion general del movimiento migratorio de
animales y los datos aportados por el Archivo General de Indias e historiadores
interesados en este tema, es posible plantear la hipétesis que el bovino criollo
panamefo pudiera haberse originario de la isla de Santiago (Jamaica) promovido

por Pedro Arias de Avila (Pedrarias) en 1521 y probablemente haya ejercido
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influencia por Centroamérica y el sur de México en sus inicios. Que los mismos
planteles de bovinos que llegaron a Panama probablemente hayan influido sobre
los bovinos criollos del area de Pera y Ecuador.

Por lo anteriormente expuesto, se podria esperar que los analisis genéticos entre
las razas criollas de Iberoamérica contribuirian en gran medida a complementar la
informacion historica obtenida y ayudar a comprender mejor sus origenes,
ratificAndola o plantearnos nuevas hipotesis en las areas donde la informacion

histérica presenta lagunas.

2.2 RAZAS BOVINAS AUTOCTONAS Y CRIOLLAS

Es importante aclarar los términos que se utilizan respecto a las denominaciones
de razas Autoctonas y Criollas. Dentro de las definiciones que aparecen en la
pagina de la FAO, http://www.fao.org/docrep/004/y1100m/y1100m09.htm al

respecto del tema tratado, raza Autéctona: “también denominadas razas nativas y

procedentes de una region geogréfica particular, adaptadas a ella y utilizadas en
ella: Constituyen un subgrupo de las razas adaptadas localmente”.
Sorprendentemente no encontramos el término Raza Criolla sino el término Razas
Adaptadas Localmente, “definida como aquellas que han estado en un pais
durante un tiempo suficiente para adaptarse genéticamente a uno 0 mas sistemas
de produccion tradicionales o entornos del pais”. En este documento hemos
propuesto el uso de raza criolla como un término generalizado en vez de raza
localmente adapatada, particularmente en Ameérica debido a la relacion historica
con Espafa ya que la expresion se origind en primera instancia con los Espafioles

nacidos en territorio americano.
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2.2.1 Razas Espaiiolas

Historicamente y por las referencias antes mencionadas, se conoce que algunas
razas de Espafia ha sido las originarias de las denominadas razas criollas en toda
la America Latina y el sur de los Estados Unidos (Texas Longhorn) debido a la
accion del ambiente y la seleccion natural y humana, originado una gran
diversidad, que son de utilidad en el desarrollo productivo de muchas regiones
donde se practica la ganaderia. En este segmento describimos de manera general
algunas de las razas que han participado en este trabajo, con el convencimiento
gue los afios transcurridos desde las primeras importaciones de animales a
America han hecho que las poblaciones originales no sean exactamente iguales a

las actuales.

2.2.1.1 Berrenda en Negro : Actualmente estd en peligro de extincion. El censo
actual no supera los 400 animales y se encuentran ademas diseminados en
diferentes areas geograficas que limitan el intercambio de material genético entre
las diferentes poblaciones (Zamorano et al., 1998). La capa es berrenda en negro
con las particularidades de capirota, liston y botinera de las cuatro. En
consecuencia el negro afecta a la cabeza, cuello, partes laterales del tronco con

simetria.

2.2.1.2 Berrenda en Colorado : Esta raza esta localizada en Andalucia (Sevilla,
Céadiz y Jaén, principalmente). La designacion de esta raza es consecuente a la
coloracién de su capa, compuesta de manchas blancas y manchas rojas. También
se la conoce el sinbnimo de raza Berrenda en Colorado Andaluza por asociacion
del caracter externo mas sobresaliente, al area geogréafica originaria. Se utiliza
para manejar toros de Lidia, carne y traccién. Se deduce un censo aproximado de
2.700 vacas, del cual s6lo un 25 por 100 se mantiene en unidades étnicas

uniformes.

16



2. REVISION DE BIBLIOGRAFIA

2.2.1.3 Marismeiia o Mostrenca : Es una raza asilvestrada que habita en el
Parque Nacional de Doflana y es la Unica entidad racial que se explota en régimen
de asilvestramiento. Estos animales son capaces de recorrer enormes distancias
diariamente en busca del pasto y agua necesarios para su manutencion. Esta
peculiaridad, por un lado la hace un exponente de la produccion natural y
ecologica de carne de bovino, y por otro le confiere un lugar en el extraordinario
ecosistema del Parque Nacional de Dofiana y su periferia, donde ha demostrado
desde hace muchos siglos una completa sostenibilidad (Martinez et al., 2005). Son
Cornilargas y huesudas y representan un tipo primitivo que estd siendo
conservado. De acuerdo con Sanchez Belda (2002), puede tratarse de una raza
descendiente directa de Bos taurus macroceros o su descendiente directo Bos
taurus tartesus. Por otra parte, la localizacién de esta raza, cercana a los puertos
de Palos y Sevilla, los cuales mantuvieron el monopolio para la exportacion a
América tras el descubrimiento de Ameérica (Rodero et al., 1992), lleva a pensar
gue esta raza influy6é en la formacion de los bovinos Criollos latinoamericanos. El

censo reconocido es de escasamente 1.000 vacas de vientre.

2.2.1.4 Pajuna o Serrana : Puede estimarse que existe una poblacion entre 600 a
700 hembras y apenas unos 11 machos que se crien en pureza. Tradicionalmente
era explotada por su aptitud al trabajo en las zonas costeras de Mélaga a Almeria
y en la Sierra de la Axarquia (Malaga), siendo pieza clave de las economias
rurales en las que era explotada para labrar huertas, alimentandose de los
rastrojos, estercolando las tierras de labor y dando a su vez un becerro, pero
debido a la mecanizacion del campo, actualmente solo se enganchan toros para
romerias (Luque et al., 2006)

2.2.1.5 Vaca Canaria: La Vaca Canaria, denominada Vaca del Pais, Criolla o
Basta, se distingue por su mansedumbre y rusticidad. La raza bovina Canaria
parece tener su origen por la llegada de animales con destino hacia América
procedentes de los principales puertos peninsulares, ubicados en el Norte y Sur de
la Peninsula Ibérica (Zamora et al., 2004). Esta raza se formé en las Islas
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Canarias, por el cruzamiento arbitrario de las razas bovinas espafiolas: Rubia
Gallega, Leonesa, Asturiana de los Valles y de la Montafia Pirenaica y Retinta
llevadas durante la conquista. En siglos posteriores ha dado lugar a una raza
propia cuyas caracteristicas aparte de su morfologia son apreciables por su
marcada rusticidad, caracter manso y gran longevidad. Es una herramienta
multiusos (trabajo, leche, carne vy estiércol). Su censo actual es de

aproximadamente 2000 animales adultos (Zamora et al., 2004).

2.2.1.6 Palmera: Oriunda de la isla de La Palma perteneciente a la provincia de
Tenerife, del archipiélago Canario. Forma una pequefia raza local, de reducido
tamano efectivo. Por la estrecha semejanza y los antecedentes presentes en el
archivo del Cabildo Insular, se atribuye su origen a la Rubia Gallega, es de color
claro, donde se da esta capa en considerable proporcion. Es una raza de triple
aprovechamiento, si bien es una buena raza de carne, es sometida a ordefio y

mantiene su contribucion al trabajo agricola.

2.2.1.7 Retinta: La Retinta, constituye la principal raza bovina autdctona de la
Espafia Seca (en el sur). Se distribuy6 por la mitad sur de la Peninsula Ibérica,
donde origind las formas locales Colorada Extremefia, Rubia Gaditana y Retinta
Andaluza, de cuya fusién procede una version moderna y mejorada de la raza.
Como bovino de doble aptitud carne-trabajo, se mantuvo durante siglos. Los
pertrechos militares y el azogue destinados a la conquista y colonizacion de Las
Indias llenaron de yuntas de vacas Retintas los muelles del puerto de Sevilla,
donde también se embarcaba hacia América.

A lo largo del siglo XX diferentes tipos de la raza (Colorada Extremefa, Rubia
Gaditana y Retinta Andaluza) son cruzadas en una Uunica entidad étnica y
abandona lentamente su aptitud como traccion animal para reorientar su habilidad
productiva hacia la carne, siempre dentro de sistemas de cria extensivos.
En la actualidad, agrupa a animales macizos y fuertes, de perfil subconvexo,
eumétricos o subhipermétricos y de proporciones medias a longilineas. Destacan

por su capacidad corporal, dentro de la armonia anatémica, sostenida por un
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sélido armazoén 6seo. Son animales bien adaptados a las dehesas del suroeste
peninsular, con buenos rendimientos productivos y reproductivos, y elevada
resistencia a enfermedades parasitarias y a las inclemencias del medio. La cria se
efectia en la propia finca, siendo el destete entre los 5 y 7 meses de edad. El
destino de los machos suele ser el cebo y sacrificio como animales de abasto,
salvo aquellos que por su elevada calidad se destinan a futuros sementales. La
mayoria de las hembras son vendidas como animales para vida. El afiojo retinto
es el producto mas comercializado bajo el amparo de la marca de origen. Los
afojos son reses jovenes sacrificadas con una edad comprendida entre los 12 y
los 15 meses y 500-550 kg de peso vivo.

2.2.1.8 Rubia Gallega : La raza Rubia Gallega esta catalogada oficialmente como
autoctona de fomento, ocupa la zona noroeste de la Peninsula Ibérica y es una
raza que destaca por su rusticidad, caracter maternal y buena produccion carnica.
La Asociacion Nacional de Criadores de Ganado Vacuno Selecto de Raza Rubia
Gallega (ACRUGA) es la encargada de la llevanza del Libro Genealdgico, del
Control de Rendimientos, del mantenimiento de un mercado continuo de los
animales de la raza y de su material genético y de la publicacion periddica de un
catalogo de sementales. Son animales de tamafio medio, proporcionado, perfil
recto y conformacion propia de la aptitud carnica. La capa de los animales de esta
raza, como su nombre indica, es rubia uniforme admitiendo degradaciones
centrifugas. Se observan variaciones entre colores claros y oscuros
denominandose marela y bermella respectivamente y no se admiten las manchas
blancas ni pelos de color diferente a la capa. Los animales de la raza Rubia
Gallega estan especializados en la produccion de carne. Los productos
comerciales tipo son, Ternera, sacrificada como maximo a los 10 meses, Afiojo,
sacrificado entre los 10 y 18 meses de edad, y el cebon, sacrificado entre los 18 y

los 30 meses de edad.
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2.2.1.9 Toro de Lidia : Raza autdctona espafola clasificada oficialmente como de
fomento, caracterizada por una enorme diversidad genética entre ganaderias y
encastes. Recibe su nombre de la finalidad productiva de la misma, pero es
ademas una raza productora de carne con dos principales productos; la carne de
animales lidiados y la carne de eral de lidia sacrificada en matadero. La raza es
muy variopinta, y abarca practicamente todas las variaciones cromaticas y de
particularidades complementarias que se dan en la especie bovina. Los productos
tipo de la raza son los siguientes: Toro, engloba a machos entre 4 y 6 afios de
edad para su lidia en corridas de toros, con peso vivo minimo de 460 kg, Novillos-
utreros, abarca machos de edad comprendida entre los 3 y los 4 afios para
novilladas con picadores, Novillos-erales, formado por machos con edad de 2 a 3
afios para novilladas sin picadores y Becerros, categoria constituida por machos

menores a 2 afos para becerradas.

2.2.1.10 Negra Andaluza : Excelente animal de trabajo para las labores agricolas,
superando a las demas razas locales por su rusticidad, capacidad de trabajo y
fortaleza. Esté catalogada como Raza en Peligro de Extincion. También recibe los
nombres de Negra Campifiesa o Negra de las Campifias. La raza agrupa a
animales de perfil recto con abundante variacion hacia el convexo, proporciones
medias, con tendencia a la hipermetria, poca masa y mucho hueso. Capa negra
zaina. Se trata, ademas, de sujetos muy equilibrados, rusticos y sobrios.
Temperamentalmente son de caracter tranquilo y docil, lo que les hace ser muy
apreciados en medios donde los bovinos locales destacan por todo lo contrario.

El peso vivo de los machos adultos oscila entre los 875 y los 950 Kg., y el de las
hembras entre los 600 y 650 Kg. La alzada a la cruz es de 140 cm. de media en
los machos y de 135 cm. en las hembras. La hipermetria desborda con frecuencia

las cifras anteriores
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2.2.2 Razas Mexicanas

2.2.2.1 Criollo de Baja California : Se localizan principalmente en los estados de
Baja California Sur, Chihuahua, Durango, Nayarit, Sonora y Zacatecas. Las vacas
criollas generalmente pesan menos de 300 kg y los toros 400 kg. Los pesos al
nacimiento dificilmente llegan a los 18 kg. Estos animales presentan una gran
variedad de colores, que van desde negro, rojo, pinto de negro o de rojo, rubio y
otras combinaciones. Se les denominaba Cuernos Largos por la caracteristica y

sobresaliente cornamenta.

2.2.2.2 Criollo de Chihuahua : Muchos de estos animales se exportan para
usarse en rodeos de los Estados Unidos. La demanda anual es de 40.000
animales aproximadamente. Actualmente no existe dificultad para comercializar
los novillos que se producen a precios competitivos. Por ejemplo, novillos Criollos
para rodeo con edades entre 8 y 20 meses tienen un precio de 350 a 450 délares
en los Estados Unidos de Ameérica, lo que aunado a los bajos costos de
produccién la hacen una de las actividades pecuarias mas rentables. A principios
de 1995, el Gobierno del estado de Chihuahua inici6 un proyecto para distribuir
sementales Criollos entre productores de bajos recursos de la region de la Sierra
Tarahumara. El objetivo fue fomentar la produccion de novillos para rodeo que se
exportan a los EEUU, en este proyecto se distribuyeron alrededor de 100
animales. En afios recientes se creo la Asociacion de Criadores de Ganado Criollo
Mexicano, que en 1995 obtuvo el reconocimiento de la Confederacion Nacional
Ganadera (SAGARPA, 2002).

2.2.2.3 Criollo de Nayarit : La denominacion de este ganado se debe a la gente
gue lo posee, el grupo indigena Cora de la Sierra de Nayarit. En la actualidad se
estima que todavia hay unas 9000 cabezas. Este recurso Criollo ha sido estudiado
y evaluado por el Instituto Nacional de Investigaciones Forestales, Agricolas y
Pecuarias (INIFAP) en su Centro Experimental “El Verdinefio” durante

aproximadamente 20 afios, en lo referente a capacidad productiva para estimar los
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efectos genéticos aditivos y no aditivos, individuales y maternos del Criollo y sus

cruzas.

2.2.2.4 Criollo Poblano : En México existe una regién llamada Mixteca que
comprende parte de los estados de Oaxaca, Puebla y Guerrero; fisiograficamente
se caracteriza por ser zona montafiosa y semidesértica, en ella se cria un ecotipo
de bovino Criollo adaptado a las condiciones ecoldgicas de esta region, se
denomina "bovino Criollo Mixteco". Este se cria bajo sistemas de produccién
primitivos y es cuidado por gente marginada y pobre, por lo que adquiere gran
importancia econdémica y social para esta region considerada de alta marginacion.
Este bovino Criollo por sus caracteristicas adaptativas de resistencia fisica,
agilidad, forma y tamafio de los cuernos, se ha convertido en un biotipo de gran
interés para el deporte del rodeo americano; lo que deriva en una movilizacion
comercial desmedida hacia los Estados Unidos de América y Canada, con la
consecuente disminucion progresiva del niamero de sus efectivos aunados al
saqueo indiscriminado. La falta de programas de conservacion, la absorciéon o
encaste con otras razas y el desplazamiento por otras razas mejoradas, hacen, sin
duda alguna, que este importante recurso genético animal, se encuentre en riesgo
de extincion. Por ese motivo urge establecer programas de preservacion y rescate
basados en estudios que garanticen la continuidad de esta poblacion (Serrano et
al., 2004).

2.2.2.5 Criollo de Chiapas: A finales del siglo pasado y principios de este, la
actividad principal en la regién costera de Chiapas era la apertura de bosques y
selvas con fines forestales selectivos y para la introduccion de cultivos y ganado.
Tradicionalmente, la actividad mercantil mas importante en la region ha sido la
ganaderia; la cual se ha desarrollado, en mayor medida, en la parte norte de la
planicie, obedeciendo a factores que benefician dicha actividad, como la
predisposicion natural de la tierra hacia los pastizales. La actividad ganadera se
ha orientado a la produccion de carne y leche de alto rendimiento (Lucero y col.,
2004). Las principales razas explotadas son: la Nelore, Cebd comercial e

Indobrasil, existiendo en menor medida Suizo y Criollo (Jiménez Gonzalez, 1999).
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Por otra parte, son los pequefios propietarios los que se dedican en mayor medida
a la actividad descrita y en menor proporcion son ejidatarios. La produccion esta
basada en la cria extensiva existiendo un indice de agostadero promedio cercano
a 1.3 cabezas por hectarea. Una de las razones a las que obedece este modo
extensivo de explotacion es el ahorro significativo de mano de obra, que por otra
parte, cuando es ocupada se caracteriza por la baja remuneracion economica a

los jornaleros.

2.2.3 Razas Argentinas

2.2.3.1 Bovino Criollo Patagénico : El bovino criollo de origen patagénico se
creia extinto hasta que en el afio 1989 docentes de la Facultad de Ciencias
Agrarias (FCA) de la Universidad Nacional de Lomas de Zamora identificaron en
un sector del Parque Nacional Los Glaciares en Santa Cruz, una poblacién de
estos bovinos en estado asilvestrado. Se esta llevando a cabo un plan de
conservacion (in situ y ex situ) de este biotipo de la raza a través de un convenio
firmado entre la Facultad de Ciencias Agrarias esta Universidad y la
Administracion de Parques Nacionales. La conservacion in situ, consiste
basicamente en la formacion de planteles de animales vivos fuera del Parque
Nacional, bajo la direccién técnica de la Céatedra de Genética Animal de la
Facultad citada. En el afio 1996 se formd un plantel de animales de origen
patagonico que pertenece a la Facultad de Ciencias Agrarias. EI mismo se
encuentra ubicado en el campo La Lomada, cercano a los edificios centrales de la
institucion en plena zona pampeana. Para la conservacion ex situ se ha
desarrollado un banco de germoplasma (semen y embriones congelados) que

funciona en el campo experimental de la Facultad.

2.2.3.2 Criollo Argentino : Estos bovinos, en el actual territorio de la Republica
Argenina, eran criados en las cercanias de las poblaciones. La falta de cercas y
los larguisimos arreos a través de zonas muchas veces inexploradas, hizo que

parte de ese ganado se alzara y se internara en libertad en el territorio. Siendo un
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ganado ruastico, se adapté con facilidad, sufriendo variaciones por seleccién
natural segun las regiones donde se localizaron. La vaca es de tamafio mediano
(400-440 kg), de conformacién angulosa. Inserciéon de cola alta y adelantada, lo
gue otorga mayor amplitud al canal del parto y hace que practicamente no se
conozca la distocia en esta raza. El toro llega a los 600-800 Kg, es manso y docil.
Tiene dos colores béasicos (colorado y negro) y la ausencia de color (blanco). Piel

pigmentada

2.2.4 Criollos de Paraguay

2.2.4.1 Pampa Chaquefio: En la Region Occidental, especificamente en el Bajo
Chaco, estd actualmente en la etapa de multiplicaciéon, ya a sido caracterizada
genética y fenotipicamente, cuenta con estandar para la raza y con una asociacion
de criadores (Ministerio de Agricultura y Ganaderia Paraguay, 2004).

2.2.4.2 Criollo Pilcomayo o Paraguayo: En la Regidn Occidental, en el Alto
Chaco, esta en etapa de colecta y multiplicacion, a la que proximamente se hara la
caracterizacion fenotipica y eventualmente el estdndar y la creacion de la

asociacion de criadores (Ministerio de Agricultura y Ganaderia Paraguay, 2004).

2.2.5 Otras razas Criollas de America del Sur

2.2.5.1 Criollo de Uruguay : El Ejército Nacional posee el Unico hato criollo de
Uruguay, en el Fuerte San Miguel, en Chuy, cerca de la frontera con Brasil. Consta
de 400 vacas y 16 toros y es muy semejante al criollo argentino. Es mantenida sin
evaluacion en aquel ecosistema. En un trabajo de investigacion realizado por
Rodriguez et al. (2001) se concluyé que es una poblacion con una gran
uniformidad morfologica lo que nos confirma su concepcion como raza, pero
también se desprende que la poblacion de bovinos Criollos de Uruguay no

responde a un biotipo carnicero o lechero claro.
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2.2.5.2 Criollo Ecuatoriano: Se logro recabar informacion de que el Criollo
Ecuatoriano sufri6 un desplazamiento por parte de razas exoéticas hasta quedar
unas pocas poblaciones en zonas con condiciones climaticas severas como
Esmeraldas, Norte de Manabi, algunas zonas de Loja y determinados parametros
andinos. Se habla de un animal con pelaje nevado, casi blanco con cuernos
pesados en forma de lira observada en zonas de la provincia de El Oro. También
se menciona de un bovino de la regién célida (Costa) de pelaje amarillo con
diferentes variaciones con o sin cuernos 0 motongo. Ademas se menciona un
criollo del paramo y de las hoyas interandinas (IICA, 1977).

2.2.5.3 Criollo Colombiano Casanare: Aunque actualmente esta en riesgo de
extincion, la raza bovina Criolla Casanare fue la base productiva de la ganaderia
colombiana desde los albores del siglo XVI hasta mediados del siglo XX. Es un
ganado propio de los llanos de Arauca, Casanare, Vichada y parte del Meta. Esta
raza criolla es obra de la seleccion natural para los ambientes desfavorables con
muy poca intervencion del hombre, este ganado solo ha tenido el manejo de un
animal salvaje, pues los hatos soOlo eran visitados para sacar o cosechar los
machos y las vacas viejas para el sacrificio o para la ceba. En la década de 1950,
se estimaba alrededor de 1,000,000 los bovinos Criollos en Casanare pero, por el
proceso de cruce absorbente con la raza Cebu Brahman, en la actualidad sélo
gueda un escaso numero de animales con caracteristicas de puro.

Esta raza puede ser la descendiente mas directa del ganado espafiol llevado y es
el de mas parecido fenotipicamente a los de Argentina, Paraguay y Uruguay
(Beteta Ortiz, 1999). Después de 450 afios de adaptacion en el tropico continta
reproduciéndose en forma extensiva en praderas de poca calidad con condiciones
de sequia extrema y sin ninguna practica sanitaria ni de manejo. Su capa mas
comun es la "amarilla", variando desde el bayo claro hasta el amarillo claro (Beteta
Ortiz, 1997).

Con cuernos grandes, linea dorsal recta y angosta con extremidades delgadas
pero fuertes, es la Unica raza uniformada por color. Permanece aislada en

regiones retiradas.
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2.2.5.4 Texas Longhorn: Se trata de una raza de ganado que se distingue sobre
todo por sus cuernos, que pueden llegar a medir hasta dos metros, asi como por
sus cuartos traseros levemente alzados y sus manchas blancas diseminadas
sobre la piel que, segun los individuos, puede variar mucho en color. Su origen es
discutido, pero se considera que se desarrollé producto de un cruzamiento entre la
raza Retinta o Criolla, traida por los espafoles, y razas traidas por los
colonizadores en la década de 1820. Su numero aumentd considerablemente
durante la década de 1870, a consecuencia de las grandes matanzas de bisontes
y el asentamiento de colonos en las praderas. De ésta época surge la figura del
vaguero o cowboy, que eran los encargados de su cuidado y transporte a los
mataderos.

Con el comienzo del cercamiento del terreno, la raza fue perdiendo popularidad
hasta casi desaparecer en la década de 1920. Solo una pequefia manada logro
sobrevivir en Oklahoma por iniciativa del Servicio Forestal de los Estados Unidos.
Algunos rancheros de Texas manifestaron su interés en mantener la raza por su
interés historico y comenzaron a criarla en su estado, de alli su nombre Texas

Longhorn, aunque su nombre original era solamente Longhorn.

2.2.6 Bovinos Criollos Panamerios

2.2.6.1 Criollo Guaymi : se encuentra ubicado en el area que comprende la
comarca indigena Ngobe-bugle en la zona montafiosa de la provincia Chiriqui y se
ha identificado una diversidad de colores como berrendo en negro, berrendo
colorado, cenizo, negro, negro cariblanco y presenta diversidad en el tamafio de
pelo encontrada por el Dr. Jorge de Alba (comunicacion personal) al evaluar estos
animales durante el afio 2006. El tamafio promedio es de 1.20 m a la altura de la
cruz y 1.79 m de longitud corporal. Al nacer pueden llegar a pesar 27 y 28 kg
hembras y machos respectivamente y un peso adulto de 465 kg. Se desconoce
exactamente la poblacién total ya que se encuentra ubicado en areas de dificil

acceso, sin caminos de penetracion.
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2.2.6.2 Criollo Guabala : la poblacion bovina Guabala fue recientemente
identificada (2006) en manos de productores de la regidon de Remedios y Tolé
provincia de Chiriqui y también en la zona de El Valle de Antén, en la provincia de
Coclé y es objeto de estudio debido a su buena adaptacion a estas regiones. El
propio Jorge de Alba, estim0 que contrariamente a lo que se pensaba, son
poblaciones diferentes, por lo menos fenotipicamente, lo que ha originado este
estudio ya que se pensaba que en el territorio panamefio solo existia una sola
poblacion de bovinos criollos. Las caracteristicas fenotipicas de la poblacion
Guabala son: color rojo, berrendo en colorado y rubio. Aspecto robusto y cuartos
traseros bien proporcionados, con cabeza grande y alargada. También orejas
pequefias con cornamenta larga y punta filosa. Poseen un pelo muy corto y
lustroso, producto de un gen dominante denominado “Slick” muy frecuente en
otras razas criollas como el Reyna de Nicaragua, Carora de Venezuela, el Blanco
Orejinegro de Colombia y el N'Dama Africano, que le da propiedades de

adaptacion al clima tropical (Olson et al., 2003).

2.3 MICROSATELITES

Los microsatélites son marcadores moleculares conocidos como SSRs (Simple
Sequence Repeats), STRs (Short Tandem Repeats), SSLPs (Simple Sequence
Length Polymorphisms), SSMs (Simple Sequence Motifs), STMs (Sequence
Target Microsatellites). Son regiones no codificantes de ADN compuestas por
moléculas de 1 a 6 nucleotidos repetidas en tandem (Fries et al., 1990; Goldstein
and Pollock, 1997; Mommens et al., 1999). Se encuentran distribuidos al azar por
todo el genoma, son muy abundantes, exhiben gran polimorfismo y son faciles de
identificar; estas circunstancias hacen que se utilicen como marcadores genéticos.
Los microsatélites han sido ampliamente utilizados como marcadores moleculares
y tienen el particular atributo de sufrir tasas de mutaciones mas altas que en el
resto del genoma (Jarne, 1996). Se han planteado muchas hipétesis sobre la
funcion de los microsatélites, una de ellas es que pueden tener una funcion sobre

la estructura de los cromosomas (Nordheim and Rich, 1983) y, aunque la funcion
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de este DNA no se ha determinado completamente, se cree que podria actuar
como punto focal para la recombinacion genética durante la meiosis (Gross and
Garrad, 1986).

La ventaja de los microsatélites son su estabilidad y la posibilidad de realizar
reacciones denominadas multiplex, amplificando varios loci al mismo tiempo
(Kimpton et al, 1993). Por otra parte su andlisis se ha facilitado con el uso de

fluorocromos y secuenciadores automaticos de ADN.

2.3.1 CLASIFICACION Y ORIGEN

Los microsatélites se clasifican segun el tipo de repeticion en las secuencias,
como perfectos, imperfectos, interrumpidos o compuestos.

En los microsatélites denominados perfectos las secuencias repetidas no son
interrumpidas por ninguna base que no pertenezcan a las mismas, como por
ejemplo: GAGAGAGAGAGA. Los microsatélites imperfectos son reconocidos
porque existe un par de bases entre las secuencias repetidas que no coincide con
la misma, como el caso de la siguiente secuencia, TATATATGTTATATATA. En el
caso de los microsatélites interrumpidos, se observa una una pequefa secuencia
gue no corresponde a las repeticiones, CGCGCGCGTAGCCG. Finalmente, un
microsatélite compuesto contiene dos secuencias distintivas adyacentes,
CGCGCGCGTATATATATATA. (Oliveira et al., 2006). ElI origen de los
microsatélites aun no esté claro; es posible que se deba a la ocurrencia inicial de
una secuencia corta al azar u originada por mutaciones en la secuencia poli dA en
el extremo 3’ de una secuencia Alu adyacente. En este proceso se observa una
prevalencia selectiva de (dC-dA), explicadas por la metilacion de residuos dC en la
secuencia 5’dGdC3’ que se encuentra normalmente en el genoma. Los residuos
dC metilados pueden ser deaminados produciendo una transicion de dC a dT.
Este proceso puede llevar hacia un incremento de la secuencia 5dG-dT3’ y su
complementario 5'dC-dA3’ y la subsecuente expansion de estas secuencias puede

ser debida a un proceso en el ADN denominado “strand lippage” o deslizamiento
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de la hebra, creando polimorfismos en la longitud, separados por algunas
repeticiones en el tiempo (Koreth et al., 1996).

2.3.2 APLICACIONES DE LOS MICROSATELITES EN GENETIC A ANIMAL

Los marcadores microsatélites han sido utilizados ampliamente para estudios de
caracterizacion y diversidad genética, relaciones genéticas entre poblaciones,
influencia de una o varias razas sobre otra (admixture), pruebas de paternidad,
consanguinidad, cuellos de botella genéticos entre otros y son una herramienta
poderosa para determinar la diferenciacion genética entre especies domésticas
como los bovinos, caprino, ovino y cerdos (Buchanan et al., 1994; Zamorano et al.,
1998; Diez-Tascon et al., 2000; Gutiérrez Espeleta et al., 2000; Martinez et al.,
2000; Arranz et al., 2001; Casellas et al., 2004)

2.3.2.1 Caracterizacion Genética

En el caso de los estudios de caracterizacion y diversidad genética, los indices
gue se han utilizado con mayor frecuencia son: Heterocigosis observada y
esperada, frecuencias alélicas, contenido de informacién polimérfica, namero

medio de alelos y numero efectivo de alelos.

2.3.2.1.1 Heterocigosis : el concepto de Heterocigosis se puede resumir como la
proporcion o frecuencia promedio de individuos de una poblacion que ostentan
dos alelos diferentes en un locus concreto. Del concepto de Heterocigosis se
originan la Heterocigosis observada (Ho) y esperada (He).

La Ho se obtiene dividiendo el numero de individuos heterocigotos para cada locus
por el total de individuos analizados. La Ho media para varios loci es una buena
medida del grado de variacion genética (Sosa, 1991; Aranguren, 2002).

La He es la probabilidad que dos alelos seleccionados aleatoriamente sean

diferentes en una poblacién en equilibrio. Es calificada como una medida mas
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apropiada de la variacién genética y conocida como indice de diversidad genética
de Nei (Nei, 1977; Nei, 1987).

El calculo de la He, puede realizar mediante la ecuacion:

He = 1-5 p%

Donde p? es la homocigosis.

Los valores respectivos de He y Ho que se observan en publicaciones donde se
realizan estudios de caracterizacion genética oscilan entre 0,755 y 0,895 en razas
mexicanas, 0,461 y 0,694 en razas Argentinas, 0,750 y 0,756 en el criollo
casanarefio de Colombia. Por otra parte estudios hechos en seis razas autdctonas
espafolas mostraron valores de 0,564 y 0,570 (Menorquina), 0,590 y 0,512 (Lidia),
0,617 y 0,588 (Pirenaica), 0,681 0,666 (Asturiana). lgualmente se ha reportado en
razas autéctonas de Portugal como la Alentejana, valores de 0,677 y 0,638,
Mertolenga 0,696 y 0,747, Arauquesa 0,717 y 0,730; en razas de Hungria y Austria
como la Carinthian blond Waldviertel blond se reportan valores de 0,674 y 0,662
y 0,654 y 0,634 respectivamente (Sastre et al., 2003; Mateus et al., 2004,
Baumung et al., 2006; Quiroz-Valiente, 2006; Martinez, 2008)
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2.3.2.1.2 Numero medio de alelos por locus (Na): es el promedio de alelos por

locus presente en una poblacion:
n = (1/K) Z n; (Con i desde 1 hasta K)

Siendo K el numero de loci, y n; el nimero de alelos en cada locus.
Gracias a esta medida obtenemos informacion complementaria a la que tenemos
con el polimorfismo. Su calculo sélo requiere contabilizar los alelos por locus, y
hacer el promedio. Se reporta una gran diversidad de valores de este indice como
4,29 en el Criollo Uruguayo; 8,2 en razas italianas; 5,5 en el Criollo Romosinuano;
6,6 en la raza sintética Senepol; 7,0 en la razas Asturiana de los Valles y 6,4 en la
Sayagileza entre otras (Cafon et al., 2001; Armstrong et al., 2006; Brenneman et
al., 2007; Dalvit et al., 2008)

2.3.2.1.3 Numero efectivo de alelos (N ¢): Esta medida indica el nimero de alelos
esperados en cada locus de una determinda poblacion y esta afectada por la
proporcion de loci polimérficos, el numero de alelos por locus polimorfico, y las
frecuencias alélicas. El célculo de este indice se realiza mediante la ecuacion de
Kimura y Crow (1964)

n
Ne=1/_z1 p?
1=

Donde pi es la frecuencia relativa del alelo i y n es el nimero total de alelos.

2.3.2.1.4 Frecuencias Alélicas: es el cociente que se obtiene del nimero de
alelos iguales en una poblacion dividido por el nUmero total de alelos. El célculo de
las frecuencias se hace por recuento alelos presentes, asumiendo que la
observacion de un solo alelo se corresponde la condicion de homocigosis y por lo

tanto que no hay alelos nulos.
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2.3.2.1.5 Contenido de Informacion Polimérfica (PIC ). desde el punto de vista
cualitativo, un marcador es denominado polimérfico si contiene por lo menos dos
alelos y generalmente el criterio mas utilizado es que un locus ser& polimorfico si
el alelo mas comun presenta una frecuencia menor al 99% en la poblacion que se
encuentra bajo estudio (Shete et al., 2000). Es un parametro frecuentemente
utilizado para medir la capacidad discriminatoria de los loci. Existen varias
ecuaciones matematicas que lo definen y en todas ellas sus valores varian
siempre entre 0 y 1. El calculo del Contenido de Informacion Polimorfica (PIC) de
cada microsatélite se aplica una férmula propuesta por (Botstein et al., 1980). Con
dicho indice es posible determinar si un marcador es o no informativo, los valores
de PIC superiores a 0,5 son altamente informativos, valores entre 0,25 y 0,5 son
medianamente informativos y los valores inferiores a 0,25 son poco informativos.

El modelo que se utiliza para el calculo del PIC es el siguiente:

n n-1 n
PIC=| 1-Zpf|-Z Zp’pf
i=1 i=1 =i+l

Donde p; es la frecuencia alélica del i-ésimo alelo y N el nimero de alelos

observados

2.3.2.1.6 Equilibrio Hardy-Weinberg: El 10 de julio de 1908, Godfrey Harold
Hardy en Inglaterra y Wilhelm Weinberg en Alemania demostraron que las
frecuencias génicas de una poblacién, bajo ciertas condiciones, permanecian
esencialmente constantes de una generacion a otra, constituyendo la denominada
Ley de Hardy-Weinberg. La ley se cumple fundamentandose en las siguientes
suposiciones: 1) Hay apareamientos aleatorios en la poblacién. 2) No actuan
fuerzas de seleccion. 3) No existe migracion. 4) No hay mutacion. Consideradas,
en conjunto, estas condiciones son suficientes para que la poblacién esté en
equilibrio, sin embargo se debe tener en cuenta que no implica que se cumplan

todas las condiciones enumeradas anteriormente. De hecho, alguna o varias de
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estas condiciones pueden ser violadas y las frecuencias genotipicas seguir
presentando las proporciones predichas por la ley. Por otro lado, existen ciertas
condiciones que por si mismas son capaces de variar las frecuencias esperadas
en el equilibrio de Hardy-Weinberg. Una de las condiciones que afecta las
proporciones esperadas en el equilibrio de Hardy-Weinberg es el cruzamiento no
al azar de los gametos en una poblacion, como el caso de la de la seleccidon
artificial por parte de la accion humana.

El equilibrio Hardy-Weinberg es una condicion previa en el estudio de la estructura
genética de poblaciones, como el caso de los métodos basados en modelos
Bayesianos en los que se requiere que la poblacién esté en equilibrio. Bajo esta
suposicion, cada alelo de cada locus en cada genotipo, es una muestra
independiente; la idea es asignar, en la medida de lo posible, cada individuo a su
grupo (Pritchard et al., 2000).

El procedimiento comun de calcular si existen desviaciones del equilibrio Hardy-
Weinberg es la de comparar los genotipos observados con los esperados dentro
de una muestra. Se usa la prueba de x2 para detectar la discordancia de las
frecuencias genotipicas para cada combinacion locus/poblacién. Se construye una
tabla de contingencia de genotipos y se hace un calculo de x2 con los datos de los
genotipos observados frente a los esperados. Con este procedimiento se obtienen
resultados aceptables cuando el tamafio de la muestra es grande y el nimero de
alelos de cada locus es pequenio.

Sin embargo, cuando la muestra es pequefa y la cantidad de alelos es grande los
valores de 2 no son confiables. Estos inconvenientes se evitan utilizando
programas informaticos que generan una distribucion sintética de la poblacion a
partir de los genotipos observados. Se usan métodos como el de Monte Carlo que
unen alelos aleatoriamente en genotipos, repitiendo esta operacion por ejemplo
1000 veces, con lo que se produce una serie de nuevas poblaciones que son
evaluadas para el HWE haciendo una prueba de x2. Por ejemplo con el programa
informatico Genepop (Raymond and Rousset, 1995) si hay mas de cuatro alelos

se utiliza la estimacion no sesgada (Guo and Thompson, 1992).
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2.3.2.1.7 Probabilidad de Fisher: Consiste en observar todos los posibles lotes
de frecuencias genotipicas para un determinado lote de frecuencias alélicas y
rechazar la hipotesis de HWE si las frecuencias genotipicas resultan ser inusuales.
Si hay mas de cuatro alelos para un locus, se realiza un célculo no sesgado de la
probabilidad de HWE usando el método de Monte Carlo basado en cadenas de

Markov, con miles de iteraciones (Guo y Thompson 1992).

2.3.2.1.8 Probabilidad de verosimilitud: Se basa en el uso de un test de
proporcion de verosimilitud que detecta la discordancia de cada frecuencia
genotipica con el valor esperado y el significado empirico de cada test, L, se
calcula con el mismo método de permutacion de flujo de alelos descrito en el
apartado anterior (Weir, 1990).

2.3.2.2 Estructura y distancias entre poblaciones

Existe una serie de calculos que son de mucha utilidad para determinar, tanto la
estructura de las poblaciones que se estan estudiando, como para establecer si
existe alguna relacion entre las mismas. A continuacion se listara una serie de
metodologias que son de utilidad para este efecto el cual seran desarrolladas
seguidamente. Estos métodos son: Estadisticos F de Wright (1965) o Weir y
Cockerman (1984), el analisis de varianza molecular o AMOVA, matrices de
distancia, arboles de distancias genéticas, las redes filogenéticas o Phylogenetic
Networks (Kloepper and Huson, 2008), analisis multivariado como el factorial de
correspondencias (Belkhir et al., 2003) y modelos basados en técnicas bayesianas
(Pritchard et a.l, 2000).

2.3.2.2.1 Estadisticos F: La estructura de las poblaciones consiste en dos partes
distintas pero relacionadas: la estructura poblacional y la genética. La estructura
de poblaciones las determinan los procesos asociados al nacimiento, muerte y

dispersion, incluyendo el sistema de apareamiento y la historia de vida. La
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estructura genética esta determinada por la estructura de la poblacion, los
procesos genéticos como la seleccion, la recombinacion y la mutacion.

De los tres pioneros de la teoria de la genética de poblaciones (Fisher, Haldane y
Wright), este altimo se intereso en la estructura de las poblaciones y su papel en la
evolucion. Gran parte del trabajo tedérico de Wright puede ser considerado como
una demostracion de cdmo la estructura poblacional determina la estructura
genética. Wright propone tres parametros: Fis, Fr y Fst para medir las
desviaciones de frecuencias genotipicas en poblaciones subdivididas.

El estadistico Fir es la correlacion relativa a la poblacién total o indice de fijacion
de los individuos respecto al total de la poblacion, o desviacion de las frecuencias
genotipicas observadas en la poblacion total respecto a las esperadas
considerando que existe equilibrio Hardy-Weinberg. Si la poblacion total se
encuentra en panmixia (individuos con igual probabilidad de cruzarse) el valor
seria 0,

El estadistico Fs es la correlacion entre dos alelos, relativa a la subpoblacion o el
exceso o déficit de heterocigotos que podria ser entre individuos de la misma
subpoblacion y este pardmetro puede variar entre -1 a 1. Valores negativos de Fis
indican exceso de heterocigotos en la poblacién respecto a las proporciones
esperadas de equilibrio de Hardy Weinberg y valores positivos indican el efecto
contrario.

El estadistico Fsr es la correlacion entre dos alelos tomando al azar uno de cada
subpoblacion. Ha sido interpretado como el grado de diferenciacion genética o
flujo genético entre las poblaciones denominandose, indice de diferenciaciéon
genética y su valor varia de 0 a 1 y a diferencia del Fis y el Fir, no puede ser un
valor negativo (Nei, 1973). Un valor de cero indica que las frecuencias alélicas son
iguales en las poblaciones analizadas y por el contrario, un valor de 1 demuestra
gue las frecuencias alélicas estan fijadas y son diferentes en las poblaciones.
Valores de 0,00 y 0,05 se consideran bajos, 0,05 y 0,15 indican diferenciacion
genética moderada y un rango de 0,15 y 0,25 sefialan que la diferenciacion es alta
y valore superiores a 0,25 la diferenciacion es muy alta (Wright, 1943; Wright,
1978; Montoya et al., 2005)
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Los tres pardmetros estan relacionados mediante la siguiente ecuacion:

1-Fr=(1-Fs) (-FsT)

Cabe destacar que la idea inicial de Wright se aplicaba al analisis de un solo locus
y un par de alelos neutrales y nimero infinito de subpoblaciones aunque existe
controversia en la forma de calcularlos, de ahi que Weir y Cockerham (1984)
incluyen los parametros F, tetha (6 y f que corresponden con los estadisticos F de
Wright: F= Fr, 8= Fsty f=Fs.

De la misma forma que los estadisticos de Wright se pueden relacionar, los
estadisticos propuestos por Weir y Cockerham se relacionan mediante la siguiente

ecuacion.

f=(F-8/(1-9

Por otro lado, la diferenciacion genética se ve condicionada por la tasa de
migracion (Nm) de manera que cuando hay un mayor flujo genético entre dos
poblaciones, menor sera la diferenciacion entre ellas. Existe una relacién entre la
Fst y el Nm expresada mediante la siguiente ecuacion descrita por Wright (1969):

Nm = 1- Fst / 4Fst

De esta manera un flujo que supera el valor de 1 seria suficiente para que no se
considere como poblaciones diferentes, segun Wright (1931) y valores por encima
de 2 serian suficientes para contrarrestar los efectos de la deriva. Si el valor de
Nm es muy bajo, predomina el efecto de la deriva y la mayoria de las poblaciones
estardn fijadas. Si Nm es grande, la deriva genética ser4 poco importante y
contrarrestada por la migracion; por tanto, las subpoblaciones tenderan a
mantener las mismas frecuencias génicas.

Otro método para estimar Nm es el de alelos privados (Slatkin, 1981), en el que

con base en muestras de distintas localidades se obtiene un valor p(1), que es la
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media de frecuencia de alelos que estan en una muestra. Encontré que para el
modelo de islas y el de stepping stone log10 [p(1)] esta linealmente relacionado

con log10 (Nm), por lo que:

logl0 [p(1)] = alogl0 (Nm) + b

Donde p (1) es la frecuencia promedio de los alelos privados y a y b son
constantes que dependen del numero de individuos muestreados en cada
subpoblacion y son determinadas por datos simulados (Slatkin, 1985). Este
meétodo y la estimacidon de Nm a partir de Fst son parecidos, al basarse en la
distribucion de las frecuencias alélicas entre poblaciones. Sin embargo,
simulaciones han demostrado que el método de alelos privados es mas sensible a

errores en la coleccion de datos (Slatkin, 1994).

2.3.2.2.2 Cuello de Botella : el cuello de botella es una grave reduccion en el
tamafo de la poblacién y ocurre debido a una presion interna o calamidad, como
el caso de enfermedades o pérdidas del habitat. Pese a que logren sobrevivir un
namero moderado de individuos a dicho cuello de botella, las frecuencias de los
alelos resultardn modificadas aleatoriamente (Starr and Taggart, 2004). El cuello
de botella es un proceso que puede causar una pérdida mas rapida de
heterocigosis bajo equilibrio de mutacion y deriva, que la pérdida de heterocigosis
bajo equilibrio de Hardy-Weinberg. Por lo tanto, poblaciones que han
experimentado recientes reducciones en su tamafio efectivo, presentan mayor
diversidad alélica (Heterocigosis esperada, He, bajo equilibrio de Hardy-Weinberg)
gue He bajo equilibrio de mutacion y deriva en un nimero determinado de alelos
en una poblacion (Cornuet and Luikart, 1996; Luikart et al., 1998). La distribucién
de He bajo el modelo de mutacion y deriva para cada locus y poblacion fue
obtenida mediante la simulacion de un proceso de coalescencia. Existen dos
métodos para estimar si la poblacion ha sido afectada por una disminucion en su
tamafio y la generacion de un cuello de botella. El primer método esta basado en

tres pruebas que son: la de signos, de diferencias estandarizadas y de rangos de
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Wilcoxon, que se utilizan para determinar el exceso de Heterocigosis (Cornuet and
Luikart, 1996). El otro método, es una representacion grafica del indicador de
cambio de moda (Luikart et al., 1998). Este consiste en agrupar alelos de una
muestra con un minimo de 5 loci polimorficos en un histograma de frecuencias de
10 clases. La conclusion que una poblacion ha sufrido cuello de botella se basa en
gue pocos alelos se encuentren en la frecuencia mas baja en relacion a las
frecuencias medias y altas (Luikart, Allendorf, Cornuet and Sherwin, 1998). El
exceso de Heterocigosis producido por el cuello de botella es temporal y se
detecta por un periodo, que oscila entre 0,2-4,0 N. generaciones, posteriormente
se alcanza nuevamente el equilibrio entre mutacion y deriva con el nuevo N. Este
lapso es aproximado y depende de Ne, de la tasa de mutacion y el modelo de
mutacion de los loci (Ramey et al., 2000). Debido a que un microsatélite puede
evolucionar a través de mutaciones, se utilizan tres modelos: El modelo de alelos
infinitos (IAM) gque asume que cada mutacion produce un alelo nuevo, diferente a
los que previamente existian (Kimura and Crow, 1964). EI modelo de mutacién por
pasos SMM, es un modelo estricto en el cual los cambios se realizan un paso
hacia delante o hacia atras, con igual probabilidad (Ota and Kimura, 1973). Ambos
modelos, el IAM y SMM son modelos extremos dentro del rango de posibles
modelos de mutacion. El IAM es mas utilizado cuando se estan analizando
aloenzimas, en el que cada mutacion genera un nuevo alelo no existente y el SMM
presenta un modelo evolutivo similar a los microsatélites en que el proceso de
mutacion consistiria en ganar o perder una unidad de repeticion (Luikart and
Cornuet, 1998). El modelo de mutacion de dos fases TPM (Di Rienzo et al., 1994),
es un modelo intermedio entre ambos IAM y SMM. Dada una mutacion, existe la
probabilidad p exista mutacion de un solo paso y la probabilidad 1-p que exista
mutacion de multiples pasos. En la primera, los alelos de los descendientes tienen
igual probabilidad de ser una unidad repetitiva mas grande o mas pequefia que su
ancestro. En la fase de mdultiples pasos, el cambio en el nimero de unidades
repetitivas se obtiene de una distribucién especifica que permite grandes cambios

en el nimero de repeticiones. Los microsatélites de repeticiones de 3-5 pb parece
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que si siguen el SMM, mientras que los de 1-2 pb siguen el IAM o el TPM (Tautz
and Schlotterer, 1994; Vanhala et al., 1998).

2.3.2.2.3 Andlisis de Varianza Molecular (AMOVA): El analisis de varianza
molecular (AMOVA) fue concebido inicialmente, como una extension del analisis
de frecuencias geénicas (Cockerham, 1973; Weir and Cockerham, 1984),
particularmente en sistemas haploides.

La entrada de datos en AMOVA, consiste en una matriz con pares de distancias
de tipo Euclideanas entre multiples haplotipos y archivos que contienen las
frecuencias de esos haplotipos entre cada poblacion. Este mismo sistema puede
ser utilizado para organismos diploides. Bajo la particular definicién de distancias
entre haplotipos, el AMOVA también puede ser aplicado en datos de microsatélites
(Michalakis and Excoffier, 1996) para obtener un estadistico analogo al Rst de
Slatkin, (Slatkin, 1995). EI AMOVA, también provee el marco general para el
analisis de la estructura genética de una poblacién, bajo el supuesto de que la
evolucion de un polimorfismo se encuentra dentro de la definicion de una distancia
Euclidiana sin afectar la estructura del andlisis.

Puede existir diferenciacion genética, cuando hay un fraccionamiento de una
poblacion original en subpoblaciones aisladas. La heterocigosis de éstas
subpoblaciones, disminuye respecto a la poblacion inicial y con un tamafio menor
y la erosién genética empujaria hacia una fijacion mas rapida de alelos diferentes
gue las que podrian ocurrir en una poblacion mas grande. Este pudo ser el caso
de las poblaciones criollas en América.

El AMOVA trata cualquier tipo de dato como un vector booleano p;, que es una
matriz 1 x n de 1's y 0’'s, siendo 1 presencia de marcador y 0 ausencia de
marcador (Excoffier et al., 1992). Se calculan las distancias Euclideanas entre
todos los pares de vectores sustrayendo los vectores booleanos de un alelo a otro
de acuerdo a la férmula (pi-px) y luego se construyen matrices y submatrices
correspondientes a la subdivision dentro de la poblacion (Excoffier et al., 1992a).
Estas matrices presentan un arreglo tal que la submatriz de la diagonal de la

matriz mayor son pares de individuos de la misma poblacion mientras que
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aquellas fuera de la diagonal representan pares de individuos de poblaciones
diferentes. La suma de las diagonales de las matrices y submatrices produce una
suma de cuadrados de varios niveles jerarquicos de la poblacién. Esta suma de
cuadrados puede ser entonces analizada en un analisis de varianza anidado. Un
ANOVA anidado difiere del ANOVA simple en que los datos son arreglados
jerarquicamente y los cuadrados medios son calculados, agrupandolos en todos
los niveles de la jerarquia. Esto permite a la prueba de hipotesis, entre grupos y

dentro de grupos diferenciar, los distintos niveles de las jerarquias.

En el estudio de variabilidad entre genotipos, los estadisticos F se pueden calcular
segun Fct, Fsty Fsc de la siguiente manera:

Fct = 0%a/ 0° permutaciones dentro de grupos.

Fsc = 0°b / o’b+ o’c permutaciones entre poblaciones y dentro de grupos

Fst = g%a + 0°b / 6> permutaciones entre poblaciones y entre grupos.

A continuacion se presenta la tabla 1 de AMOVA.

Tabla. 1 AMOVA para analisis de grupos de poblacion es

Fuente de Variacion g.l Suma de Cuadrados Cuadrado Medio
Entre grupos G-1 (entre grupos) o’c+n’+o’b+n"+0’a
Entre poblaciones p-G (entre o’c+n'+o°b
dentro de grupos poblaciones/dentro de
grupos)
Entre individuos dentro 2N-p (entre individuos o’
de poblaciones dentro de poblaciones)
Total 2N-1 (Total)

En la columna de g.l. (grados de libertad), G es niumero de grupos; p total de

poblaciones; N cantidad de individuos.
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2.3.2.2.4 Distancias Genéticas: la distancia genética entre pares de poblaciones
muestra un valor estimado del tiempo que ha pasado desde el momento que se
inicio la diferenciacion entre las mismas. Distancias pequefas pueden indicar que
existe flujo genético entre las poblaciones o también un completo aislamiento de
las mismas pero que la separacion haya sido reciente. Cuando estan aisladas
genéticamente, los procesos de mutacidén, seleccion y deriva llevan a la
diferenciacion en las frecuencias alélicas; conforme se incrementa el tiempo de
separacion, las frecuencias alélicas también se diferencian. Algunas distancias se
basan en el modelo de deriva exclusivamente y otras incluyen en los algoritmos de
calculo los procesos de mutacion. A su vez puden presuponer que cualquier alelo
tiene la misma oportunidad de surgir como las distancias de Nei (1972), Nei (1973)
y Nei (1977), Reynolds (1983) y Cavalli-Sforza y Edwuards (1967), o bien que
éstos siguan un orden en su aparicion como los algoritmos propuestos por Slatkin
(1995) y Goldstein (1995).

En estudios de distancia genética, la distancia estandar o Ds de Nei (Nei 1972) era
la medida més utilizada. También la medida de Cavalli-Sforza original, Dc (Cavalli
Sforza 1969), que esta influenciada por la existencia de alelos raros y disminuye a
medida que aumenta el tamafio de la muestra. La distancia de Cavalli-Sforza
modificada (Nei et al., 1983) es aplicada para poblaciones relacionadas donde la
deriva genética es la principal determinante de la diferenciacion evolutiva. Nei y
col. (1983), modificaron esta medida para corregir esta deficiencia e introdujeron
la distancia Da. Desde el punto de vista de la evolucion, en periodos de tiempo
cortos la Da es lineal con el tiempo astronémico, pero esta relacion se rompe a
medida que aumenta la distancia genética por encima de un determinado nivel.
Este problema es particularmente agudo con datos de microsatélites de
poblaciones divergentes debido a una alta tasa de mutacion y un elevado nimero
de alelos. Por otro lado, el estadistico de F¢ de Wright (1969), puede ser utilizado
como medida de distancias genética ya que considera, a diferencia de las
distancias convencionales, la tasa de migracion entre poblaciones (Slatkin and
Voelm, 1991). Los modelos de distancias mas comunmente utilizados son los que

se muestran a continuacion tomados de (Takezaki and Nei, 2008):
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Distancia Da de Nei (Nei et al., 1983): Mediante el proceso de mutacion de alelos
infinitos (IAM), Nei simulé esta distancia y llegd a la conclusion que era mas
eficiente que la distancia estandar (Ds), distancia media (D), distancia de Reynold
(DRr) y la de Cavalli-Sforza (Dc):

Da=1-(1/) 12”:% i Yi)'2,

Donde: Xy Yj son las frecuencias de los i-eésimos alelos en el j-ésimo locus en la

poblacion X e Y y mj es numero de alelos del j-ésimo locus.
Distancia minima Dy, de Nei (Nei, 1973)
D = (Ix + Jy) /2-Ixy

Donde: Jx y Jy son la homocigosis promedio sobre loci en la poblaciéon x e y

respectivamente

Distancia estandar Ds, de Nei (Nei, 1972)
Ds = -In [Ixy / (IxIx) 7]

Donde: Jx y Jy son la homocigosis promedio sobre loci en la poblacion x e y

respectivamente

Cavalli-Sforza y Edwards en el afio 1967, proponen la distancia de cuerda o D,

definida por:

D¢ = 2/112:, [2(1- E(Xinij)M],

Donde: X;y Yj son las frecuencias de los i-esimos alelos en el j-eésimo locus en la

poblacion X e Y y mj es numero de alelos del j-ésimo locus.
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De los métodos de distancias mostrados, los que mayor probabilidad de obtener el
arbol correcto fueron D, y D¢, y entre ambos, el D, se desempefio ligeramente

mejor que D. (Takezaki and Nei, 1996).

2.3.2.2.5 Arboles Filogenéticos: para construir arboles filogenéticos, hay una
diversidad de métodos de los cuales destacan dos, que son: el Unweighted Pair
Group Method using Arithmetic Averages (UPGMA) y Neighbor-Joining (NJ).

El UPGMA es el método més simple de construccion de éarboles, y fue
originalmente desarrollado en la construccion de fenogramas (representacion
grafica de una semimatriz de indices de distancia en los procedimientos
feneticistas). En el fenograma, los taxones se agrupan en funcién de su similitud
global, por ejemplo arboles que reflejan las similaridades fenotipicas entre
Unidades Operacionales Taxondémicas (OTU’s), pero son Utiles para construir
arboles filogenéticos si la tasa de evolucibn se mantiene constante entre las
diferentes lineas estudiadas. EI UPGMA utiliza sucesivos agrupamientos con el
criterio de distancias promedios, asumiendo una tasa de evolucién constante. En
un inicio se utilizé para representar el grado de similitud fenotipica en un grupo de
especies. Sin embargo puede utilizarse para reconstruir filogenias a partir de datos
moleculares, particularmente de frecuencias génicas. Este modelo produce
arboles relativamente buenos pero produce mayores errores cuando la cantidad
de alelos es pequeiia (Takezaki y Nei, 1996).

El método de Neighbor-Joining (Saitou and Nei, 1987), es un método que identifica
los pares méas proximos de OTU’s, de forma que se minimice la longitud total de
un arbol. Es importante definir el concepto de “vecino” como dos poblaciones que
estan conectadas por un nodo en un arbol sin raiz con dos ramas que se unen en
un nodo interior. Al principio se obtiene una figura como una estrella en la que
todas las ramas parten del mismo punto. Se consideran vecinos el par de grupos
gue, cuando se juntan, producen el arbol cuya longitud total es la mas corta, y
éstos se unen para formar una unidad combinada. El procedimiento para
identificar los vecinos entre un nimero reducido de unidades se repite hasta que

s6lo quedan tres unidades. Asi se obtiene un arbol sin raiz. Saitou et al (1987)
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establecen que con este método se consigue el arbol correcto para datos
puramente aditivos, en donde la distancia entre cada par de unidades (OTU’'S) es
la suma de las longitudes de las ramas que las unen en el arbol. Este método es
el mas eficiente en la medida que todos los supuestos se cumplen (Tateno et al.,
1994).

Para poder tener valores fiables se utilizan las técnicas de remuestreo. El mas
utilizado es el bootstrap, que permite la evaluacion de la topologia mediante la
técnica de Monte Carlo. Dado que los datos consisten en n observaciones, un
bootstrap genera una muestra de n dibujos al azar, realizado por medio del
reemplazamiento de los valores iniciales. De esta manera, todas las
observaciones originales tienen la misma probabilidad de ser reemplazadas, y al
final el valor de los nuevos datos sera el promedio para el parametro muestreado
(Tivang et al., 1994). El proceso se realiza repetidamente, en cientos hasta miles
de veces, creando una gran cantidad de datos, pudiendo calcular promedios y

desviaciones estandares (Felsenstein, 1988).

2.3.2.2.6 Red filogenética (“Phylogenetic network™  : la distancia genética entre
pares de poblaciones muestra un valor estimado del tiempo que ha pasado desde
el momento que se inicio la diferenciacion entre las mismas. Distancias pequefias
pueden que existe flujo genético entre las poblaciones o también un completo de
aislamiento de las mismas pero que la separacion ha sido reciente. Cuando estan
aisladas genéticamente, los procesos de mutacion y deriva llevan a la
diferenciacion en las frecuencias alélicas; conforme se incrementa el tiempo de
separacion, las frecuencias alélicas también se diferencian.

La redes filogenéticas son gréaficos que son utilizados para representar relaciones
filogenéticas entre diferentes poblaciones y son usualmente empleados cuando las
representaciones mediante arboles no son suficientes. Se distinguen dos tipos de
redes filogenéticos, las redes implicitas y las explicitas: las implicitas proveen
herramientas para visualizar y analizar sefiales filogenéticas incompatibles tales
como los “split Networks”. Las explicitas proveen escenarios para estudios de

evolucion tales como hibridacion y recombinacion (Kloepper and Huson, 2008).
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Si un arbol filogenético se define comunmente como un arbol que posee diferentes
ramas y que representan la historia evolutiva de un conjunto de taxones. El
concepto de una red filogenética o “phylogenetic network” no esta claramente
definido, y existen diferentes aplicaciones al término. Sobre este tema, se ha
propuesto definir el concepto de “phylogenetic Network” como cualquier red en la
cual, cada taxa es representada por nodos y sus relaciones evolutivas son
representadas por bordes o paralelas. Para los arboles filogenéticos, las paralelas
se los denominan ramas. Bajo este concepto general, se puede distinguir entre
distintos niumeros de redes. Los arboles filogenéticos constituirian un tipo de red y
los “splits network” son un segundo tipo de red que se obtiene como una
generalizacion combinatoria de arboles filogenéticos y esta disefiado para
representar las incompatibilidades previstas dentro y entre los grupos de datos
(Huson and Bryant, 2006).

Un tercer tipo de red, el “reticulate network” representa historias evolutivas en la
presencia de eventos como hibridacién, transferencia horizontal de genes, o
recombinacion. Existen otros tipos adicionales de redes (Posada and Crandall,
2001), como por ejemplo, las que se utilizan para representar la duplicacion de
genes Yy filogenias (Durand et al., 2005).

Una de las mayores confusiones que surgen del término “phylogenetic network” es
gue diversos autores lo definen de una forma genérica y en casos muy
particulares en sus estudios.

Las redes reticulares o “reticulate Networks” proveen una representacion explicita
de la historia evolutiva, generalmente como un arbol filogenético con lineas
paralelas adicionales. Los nodos internos en estas redes representan especies
ancestrales y los nodos con mas de dos parientes corresponden a eventos tales
como hibridacion o recombinacion (Huson and Bryant, 2006).

“Split Network™ Los “splits network” se utilizan para representar sefiales
incompatibles y ambiguas en un conjunto de datos. En dicha red, existen lineas
paralelas, en lugar de ramas individuales y se utilizan para representar las
diferencias calculadas a partir de los datos. Para poder resolver esta divergencia

en los datos, es necesario que estos “splits Networks” contengan nodos que no
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representen especies ancestrales de esta manera proporcionan un perfil implicito
de la historia evolutiva.

En un “split network”, cada extremo de la rama esta asociado con uno de los
taxones, pero puede haber una serie de paralelas relacionadas con cada division.
Todas las paralelas correspondientes a una division se destacan, asi como todos
los taxones en un lado de la division. Si los bordes asociados con una division
concreta fuera suprimido, entonces se divide la red precisamente con los
componentes que corresponden a las dos partes de la division.

La interpretacion de los “split network” y los andlisis estadisticos que se realizan,
se basan en el conjunto subyacente de las divisiones. Una excepcion es el uso de
las “split network” para visualizar matrices de distancia. La distancia “fenética”
entre dos taxones en un “split network” se define como la suma de los pesos
longitudes de las paralelas a lo largo del camino méas corto entre los taxones
(Bryant y Moulton, 2004). Esta distancia puede ser calculada directamente de las
divisiones y los pesos asociados y no cambia con las diferentes representaciones
de los “split network”. El “split network”, es una representacion gréfica de una
colecciéon de divisiones con sus respectivas ponderaciones. La interpretacion de
esta red depende exactamente de cdmo las divisiones fueron construidas y se
asignaron los pesos y varia considerablemente entre los métodos y sus diferentes
aplicaciones.

“NeighborNet”: debido que se ha hecho mas evidente la importancia de procesos
evolutivos complejos tales como recombinacion, hibridacion, transferencia lateral
de genes y conversidon de genes, los bidlogos han mostrado un interés creciente
en el uso de redes (networks) como herramienta auxiliar en el analisis filogenético.
En muchos casos, un solo arbol no es la imagen mas exacta para representar las
relaciones subyacentes de la evolucion. Las redes pueden ofrecer una mejor
alternativa que los arboles, ya que pueden permitir la representacion simultanea
de multiples arboles, o al menos nos dan una vision adicional en la estructura
interna de los datos a examinar. El “NeighborNet” es un método que selecciona y
agrupa pares de taxones de forma iterativa. Sin embargo, no aglomera los datos

inmediatamente como en la construccién de los arboles, sino que lo hace en una
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etapa posterior cuando asocia pares que comparten un nodo en comuan. De esta
manera, “NeighborNet” genera un sistema (ponderado) o “circular split system” en
vez de crear un arbol, que posteriormente puede ser representado por un grafico
denominado “split graph”. En estos graficos se muestran biparticiones de los
taxones o “splits” que son representados por lineas paralelas y de sefales
conflictivas o incompatibilidades que se observan como cajones. Una ventaja
importante del enfoque de aglomeraciéon es que “NeighborNet” tiende a producir
“Networks” con mejor resolucion que los producidos por otros métodos,

especialmente cuando el nimero de taxones crece.

2.3.2.2.7 Analisis Factorial de Correspondencias (A FC): ElI analisis
Multivariante es un conjunto de métodos estadisticos cuya finalidad es analizar
simultaneamente grupos de datos en el sentido de que hay variables medidas
para cada individuo u objeto estudiado. Debido a que las variables se consideran
simultdneamente, estas permiten realizar interpretaciones mas complejas que en
los métodos univariados. El andlisis multivariado utiliza las relaciones entre las
variables o entre los objetos que el método univariado no considera directamente.

El AFC es una técnica multivariante que analiza las relaciones de
interdependencia entre variables. EI AFC permite descubrir similitudes entre
conjuntos de variables, presentando matrices o tablas de contingencia de
frecuencias y valores promedios. Es el equivalente del procedimiento de
Componentes Principales para variables cualitativas e intenta explicar una variable
hipotética denominada factor, mediante un modelo lineal en el que uno o varios
factores es la funcion de un grupo de variables perceptibles. La técnica es
descriptiva para representar tablas en donde se recoge la frecuencia de ocurrencia
de dos 0 més variables cualitativas en un conjunto de elementos. El Analisis de
Componentes Principales y el Andlisis Factorial de Correspondencia tienen como
objetivo encontrar la estructura mas sencilla reduciendo la dimensionalidad de las
variables sin perder informacion importante. Para realizar esta reduccion se
simplifica el namero de variables a un pequefio nimero de indices. Cuando

trabajamos con microsatélites se cuenta con el programa Genetix v.4.05 (Belkhir
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et al., 2003), donde elabora un cuadro que corresponde a una codificacibn mas
conveniente para los datos de la genética de los organismos diploides tal como fue
propuesto por (She et al., 1987). Los objetos analizados se ven como una nube de
puntos en un hiperespacio que tiene tantas dimensiones como alelos. El algoritmo
busca las direcciones independientes en este hiperespacio y la longitud de las
cuales es la inercia. Estas direcciones, que son definidas por los vectores propios
de la matriz, determinan una serie de ejes factoriales. Por convenio, el primer eje
es el que tiene la contribucion mayor a la inercia total. Para utilizar los datos
genotipicos individuales, cada individuo esta representado por su resultado para
cada modalidad de cada variable categorica, asignando O para la ausencia, 1 para
la presencia del alelo en el estado heterocigoto y 2 para el estado homocigoto. El
Andlisis de Correspondencia puede condensar la informacion de un gran nimero
de alelos y loci en pocas variables sintéticas. Con este método las frecuencias
alélicas de las poblaciones en todos los loci, se usan como variables y el cluster

de cada poblacion se representa graficamente (Li et al., 2005).

2.3.2.2.8 Asignacion de Individuos a una Poblacion : Se ha descrito una
variedad de procedimientos para obtener la correcta asignacién de individuos a
una poblacibn a la que podria pertenecer. Originalmente se utilizaban
metodologias descritas por (Paetkau et al., 1995; Rannala and Mountain, 1997;
Cornuet et al., 1999). Posteriormente se han utilizado otras metodologias basadas
en modelos Bayesianos (Pritchard, et al., 2000; Corander et al., 2008) donde se
considera el area geografica, que han resultado mas precisos. Otros trabajos
exploran la utilizacion de coordenadas geograficas basadas en mosaicos de
Voronoi (Durand et al., 2005; Guillot, 2008; Gillot et al., 2009).

Los dos métodos mas utilizados para asignar individuos a poblaciones son:

basados en distancias genéticas y modelos probabilisticos.
2.3.2.2.8.1 Modelos Basados en Distancias: Se han descrito anteriormente y

consisten en establecer una distancia entre el individuo y la poblacion. Se han

definido numerosos métodos de distancias genéticas: las distancias entre
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poblaciones (Cavalli-Sforza and Edwards, 1967; Nei, 1972) y las distancias entre
individuos (Bowcock et al., 1994). Se construye un matriz entre pares de
individuos, se crea una representacion grafica con apariencia de un arbol y los
grupos son identificados visualmente. La presencia de alelos nulos, patrén de
mutacion, y la homoplasia (similitud no debida a parentesco), pueden ser factores

de error que afectan la utilidad de estas herramientas.

2.3.2.2.8.2 Métodos Probabilisticos:  Funcionan con dos supuestos que deben
cumplirse: que no haya desequilibrio de ligamiento y que las frecuencias alélicas
se encuentren en equilibrio Hardy-Weinberg.

Método de frecuencias : Descrito originalmente por Paetkau et al. (1995),
consiste en asignar un individuo a una poblacién basandose en el valor de
probabilidad de su genotipo individual de pertenecer a ella. La asignacion por este
método se realiza en tres etapas: Las frecuencias alélicas de todas las
poblaciones potenciales se calculan luego, la probabilidad de ocurrencia de cada
genotipo y finalmente asigna el individuo a la poblacion en la cual el genotipo
obtuvo la mayor probabilidad.

Métodos Bayesianos : (Pritchard et al., 2000) introdujeron un método para
identificar poblaciones diferentes considerando dos modelos: el primero es un “no
admixture model” o modelo de individuos no mezclados, en el que se asume que
los individuos son puros provenientes de alguna de las k poblaciones y el
“admixture model” o modelo mezclado, en el que se supone que han existido
cruzamientos de los ancestros; es decir, una fraccion gx del genoma de un
individuo viene de la subpoblacion K (Zx gk =1) en el que se asume que no hay
ligamiento dando informacion propia de los ancestros. Posteriormente se incluyo
en el modelo la existencia de ligamiento entre marcadores, en el modelo
combinado, que contabiliza la correlacion entre los marcadores ligados que surgen
del resultado de esa mezcla. Este modelo permite la estimacion del origen de la
region del cromosoma dentro del individuo y proporciona una mejor resolucién en
el estudio del proceso histérico de la muestra (Falush et al., 2003). Los principales

supuestos para estos modelos son que las frecuencias alélicas estan en equilibrio
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de ligamiento y que existe equilibrio Hardy-Weinberg dentro de las poblaciones,
por tanto, la similitud del genotipo del individuo est4d condicionada por las

frecuencias alélicas en su poblacidn de origen (Pritchard et al., 2000).

Inferencia de la Estructura Espacial de datos de un a poblacion: con el
reciente mejoramiento de las técnicas moleculares combinadas con las nuevas
herramientas estadisticas como la geoestadistica, la maxima verosimilitud y las
estimaciones Bayesianas, ademas de contar con ordenadores mas veloces y con
mayor capacidad, ha surgido un campo novedoso, la genética paisajista, que es la
combinacién de la genética de poblaciones y la ecologia paisajista. Se define
como ecologia paisajista, al estudio de la interaccion entre patrones espaciales y
los procesos ecoldgicos. La genética paisajista tiene como objetivo proveer
informacion acerca de la interaccion entre el paisaje natural y los procesos
microevolucionarios, tales como flujo genético, erosion genética y seleccion.
También ayuda a la identificacion de fronteras ocultas que provocan rupturas en el
flujo genético a través de una poblacion, sin causa evidente. Las dos claves de la
genética paisajista son: la deteccion de discontinuidades genéticas vy
correlacionarlas con el paisaje y caracteristicas del ambiente tales como,
montafias o gradientes de humedad. Este enfoque es de gran utilidad para
diversas disciplinas, como es el caso de bidlogos evolucionistas y ecologistas
para entender como el movimiento de individuos o gametos influyen sobre la
estructura genética de una poblacion (Manel et al., 2003). Los métodos de
agrupamiento y similitud tienen el potencial de congregar individuos en unidades
poblacionales y detectar migrantes sin necesitar una definicion a priori de
establecer los limites (Pritchard et al., 2000; Falush et al., 2003), pero no toman en
cuenta la naturaleza espacial del problema de localizar discontinuidades
genéticas. En otros términos, estdn basados sobre la suposicion de que la
asignacion a una poblacion es a priori, independiente e idénticamente distribuida
entre individuos. Como consecuencia no utilizan coordenadas espaciales de los
individuos muestreados, excepto en algunos esquemas ad hoc postproceso como

los graficos espaciales convexos sobre cada una de las poblaciones inferidas
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(Guillot et al., 2005a). EI modelo propuesto por Guillot et al. (2005) asume que
existen frecuentemente, dependencias de espacio entre individuos. Sobre la base
de este supuesto se desarrollan modelos jerarquicos en que se inyecta
informacion a priori sobre cédmo los individuos estan organizados espacialmente.
Ademas de la deteccion de discontinuidades genéticas, el modelo toma en cuenta
los siguientes puntos:

Eliminar coordenadas confusas de la muestra individual, estimar el numero de la
poblacion en el area de estudio, cuantificar la dependencia espacial en los datos
asignar el individuo a su poblacion de origen y detectar migrantes entre
poblaciones.

El conjunto de individuos muestreados es visto como la representacion de una o
varias poblaciones panmicticas separadas por fronteras geograficas a lo largo del
espacio. Primero se especifica como la poblacion estéa espacialmente organizada y
luego se especifican las propiedades genéticas estadisticas de cada poblacion
condicionada su organizacion espacial.

En el modelo oculto de organizacion espacial mediante mosaicos de Voronoi, se
toma A como la regién geogréfica en estudio. Se denota por z = (z,..., z,) al
vector de genotipos de n individuos diploides observados en L loci, siendo zi una
coleccion de pares de alelos z = {aj, bi}, con | = 1,...,L y se denota por t =
(t,...,t;) al vector de coordenadas bidimensionales de estos individuos. Se
considera que existen K diferentes poblaciones presentes en el dominio espacial
bajo estudio y que estas poblaciones ocupan algin subdominio Ag,..., Ax. La A
forma una particion de A, denominada A = A; U... U A, con A¢ N A, para k # 1. se
considera este escenario bajo el desconocimiento de la forma y localizacion de
estos subdominios. También se asume que cada subdominio pueden ser unidos
mediante poligonos convexos. Tales poligonos se localizan como variables
aleatorias con distribucion uniforme sobre todo el dominio espacial.

Se considera que existe un proceso de puntos aleatorios en el dominio espacial
denotados como nucleos (uy,...,uy). Cada u; delimita un juego de A; a su alrededor

definido como Ai = {s, dist (s, u) < dist (s, u;), V; = 1,. . ., m}. Se establece, A como

al sitio geografico mas cercano a u; que cualquier otro punto entre (uj,...,un). Cada
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Ai es un poligono convexo y el conjunto de (Aj,...An) se denomina mosaico de
Voronoi de A. Se asume que cada una de estas A; contiene individuos de una
subpoblacion solamente. Cada A; se puede numerar entre 1 y K denotados por ¢
(u). La pertenencia de cualquier punto del dominio a la poblacibn puede ser
considerada como un color muchas veces referido como mosaico de Voronoi
coloreado.

En este modelo, la probabilidad de que dos individuos pertenezcan a la misma
poblacién disminuye con el incremento de la distancia geografica que hay entre
ambos. Modelos de mezcla como los de Pritchard et al. (2000) ponen igual
importancia a todas las particiones, mientras que este modelo tiende a favorecer
las particiones que se encuentran organizados espacialmente.

Por otro lado tiene la ventaja que posibilita una mejor clasificacion con pocos datos
debido a una informacion previa y una inferencia directa acerca de los rangos y
sus limites maximos. Sin embargo con grandes cantidades de datos para una K
dada, la asignacion posterior de los individuos debe ser la misma bajo ambos
modelos. El parametro lambda (A) controla el numero de poligonos en A y por lo
tanto la depende de agrupamientos ocultos espaciales. Valores bajos de A
corresponden a una particion de A y por lo tanto una fuerte dependencia de
organizaciones espaciales ocultas de las poblaciones, mientras que altos valores
de A corresponden a una alta fragmentacion y una débil dependencia espacial.
Cuando el numero de puntos es muy grande, cada mosaico contiene solamente
una muestra individual y el modelo de mosaico se comporta de forma similar a los
modelos de Pritchard et al. (2000) o Corander et al. (2003).

Diversos autores han sefialado que diferentes algoritmos de agrupamiento pueden
inferir diferentes soluciones de la particion 6ptima de un set de datos. Se han
encontrado incongruencias entre BAPS, GENELAND Y STRUCTURE cuando se
analizaron datos genéticos de sapos en Inglaterra (Rowe and Beebee, 2007). Este
fendmeno se debe a diferencias en los modelos subyacentes, en los estimadores
estadisticos o en los algoritmos utilizados para calcular los estimadores. Es
importante considerar que todos los programas mencionados anteriormente se

basan en metodologia Monte Carlo por cadenas de Markov (MCMC) y por lo tanto

52



2. REVISION DE BIBLIOGRAFIA

propenso a la convergencia. Esto significa que las salidas de los programas no
pueden ser en muchos casos la solucién exacta sino una aproximacion en que
ciertas categorias permanecen desconocidas. Una estrategia eficiente es realizar
un gran namero de corridas y revisar aquellas que tienen resultados similares.
Debido a que estas diferencias en los algoritmos pueden producir diferencias en
las soluciones, seria buena préactica analizar datos genéticos con mas de un
meétodo. Si las salidas coinciden, sugiere la presencia de una fuerte sefal
genética. Si una o varias salidas no coinciden, se podria especular que las
suposiciones de las que uno parte interaccionan con el usual flujo de convergencia
de MCMC. Es importante no ignorar los sintomas de convergencia evitando
seleccionar el agrupamiento de manera a priori (Frantz et al., 2009). En un trabajo
donde se estudiaba la influencia de cinco variables sobre el agrupamiento de
individuos con marcadores, tales como numero de loci, tamafio de la muestra,
namero de grupos, dispersion geografica de la muestra y suposiciones acerca de
la correlacion de la frecuencia alélicas (Rosenberg et al., 2005) se observd que
cada una de estas variables tuvo efecto sobre el “clustering” o agrupamiento.
Cuando tomaban la variable dispersion geografica, tomando las demas variables
constantes, ésta tenia un efecto muy pequefio sobre la capacidad de agrupar o
“clusteredness” (Helmer et al., 2003). A diferencia de la dispersion geografica, el
numero de loci y el tamafio de la muestra mostraron una fuerte correlacion con la
capacidad de agrupar.

Con el incremento de la cantidad de modelos y programas se consolida la
necesidad de herramientas para seleccionar los modelos. Es un problema notorio
en estadistica y en el caso de los modelos genéticos y ecoldgicos ya que son
esencialmente descriptivos y no hay una seleccion obvia sobre qué criterios deben

ser utilizados para comparar modelos.
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3.1 Localizacion de las poblaciones Guaymi y Guabal & y Poblaciones en

Estudio

Se obtuvieron aleatoriamente, sesenta y una (61) muestras de pelo de dos (2)
poblaciones bovinas criollas Guaymi (GY) y Guabala (GUA). Las muestras de
Guaymi (36) se obtienen en la region occidental de la republica de Panama en una
zona montafiosa dentro de la Comarca Ngtbe-Bugle (8.433750°de latitud Norte y
-81.862026° longitud Oeste >900 m.s.n.m.). Las muestras de Guabala (25) se
toman en la zona de Remedios (8.222396° de latitud Norte y -81.754001° de
longitud oeste y 20 m.s.n.m.) (Figuras 1y 2). Se incluyen muestras de poblaciones
tipificadas en el Laboratorio de Genética Molecular Aplicada del Grupo de
Investigacion AGR-218 de la Universidad de Cordoba, Espafia. Diez razas
autéctonas esparfiolas: Berrenda en colorado, BC (40); Berrenda en Negro, BN
(30); Mostrenca, MOS (38); Pajuna, PAJ (38); Retinta, RET (22); Negra andaluza,
NAN (21); Toro de lidia, LID (17); Rubia Gallega, RG (43); Vaca canaria, VCA (44)
y Palmera, PAL (43). Muestras de las poblaciones criollas de Latinoamérica:
Texas Longhorn, LH (42); Criollo Poblano, CPO (43); Criollo de Baja California,
CBC (21); Criollo de Chihuahua, CHU (19); Criollo de Nayarit, CNY (24); Criollo de
Chiapas, CHI (30); Criollo Casanaré, CC (35); Criollo Ecuatoriano, EC (35); Criollo
Uruguayo, CUR (43); Pampa Chaqueiio, PA (50); Criollo Pilcomayo, PGY (36),
Criollo Argentino, CARG (50), Criollo Patagonico, PAT (35). Cinco razas
cebuinas: Gyr, GYR (23), Brahman, BRH (36), Red Sindhi, SIN (11), Guzerat,
GUZ (15), Nelore, NEL (28). Tres razas exoéticas: Holstein, FRI (23); Hereford,
HER (28); Pardo Suizo, SPA (29).
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Isla Jicarita

Herrerat

Alt ojo 272 48 km

Figura 2. Area de Provincia de Chiriqui
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3.2 Procesamiento y Andlisis de Las Muestras

Se utiliz6 un panel

de 27 microsatélites seleccionados a partir de las

recomendaciones hechas por la FAO/ISAG (Food and Agriculture Organization/
International Society of Animal Genetics) para realizar estudios de biodiversidad

genética bovina (FAO, 2004). La tabla 2 muestra los datos generales de los

microsatélites utilizados.

Tabla 2 Nombre del microsatélite, nimero cromosoma,
cebador y referencia bibliogréafica

rango, secuencia de

Microsatélite Cro Rango Cebadores Referencia
Bvis2e 1 134165 CACCAAGGTGTITITCCAATC gy o) 1904
BM2113 2 104-130 ngTCGC(;F%TGC;égACééﬁZéig(C: Bishop y col., 1994
INRA23 3 75-107 %ﬁ%ﬁi%ﬁ%%gﬁ%ﬁ.ﬁiﬁ;@%ﬁfgfc Vaiman y col., 1994
o 5 100195 QILSSACICCCCTOCTACA Salras Toldo y col
ILSTS6 7 141-182 ATC(?ATCC(; g;:gzgz%%mgg Brezinsky y col., 1993b

s o wowss  CSSATICASTCTICASASCT  auknen y Ve
ETH225 9 240-260 ié;?éig;g%%i’g%ﬁgglgg; Steffen y col., 1993
MM12 9 190-225 Xﬁégﬁg?gfgggg;ﬁé’f}%ﬁ Mommens y col., 1994
CSRM60 10 180-200 ﬁé%ig%;%’i:%%ﬁ%i’:i’g%%i?ﬁé Moore y col., 1994
INRA37 10 180-200 ﬁﬂ%ﬁgﬁi¥gﬁ%gg&ﬁgﬁiﬁg Vaimf’in y col., 1994 |
s 11 orsau0  TRACCACTIONGATANGGA  aunen v Vani
INRA32 11 100-122 é@ﬁgﬁ%ﬁ? A(\EI_-I-CCTTéA‘éA ;?.SC%F_I'_A.‘]% Vaiman y col., 1994
CSSM66 14 282-315 QXTATCTAXAAATLC(:CATgTTg;gg%gﬂgé Barendse y col., 1094
ILSTS11 14 150-170 g?;;if;égﬁgigééé?;gg Brezinsky y col., 1993a
SPS115 15 100130i’;@%&%ﬁ%ﬁ%@ﬁi@?ﬁIé&Eﬁ%ﬁ% Moore y col., 1994
INRA35 16 153-173 élgggggigﬁsgigggﬁfggg Vaiman y col., 1994
TGLAS53 16 150-180 GCTTTCAGAAATAGTTTGCATTCA Kappes y col., 1997
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CTCTATCTGTGGAAAAGGTGGG
GGGGGTTAGACTTCAACATACG
TGCATGGACAGAGCAGCCTGGC
GCACCCCAACGAAAGCTCCCAG
ATTTGCACAAGCTAAATCTAACC
AAACCACAGAAATGCTTGGAAG
CGAATTCCAAATCTGTTAATTTGCT
ACAGACAGAAACTCAATGAAAGCA
GAACCTGCCTCTCCTGCATTGG Solinas Toldo y col.,
ACTCTGCCTGTGGCCAAGTAGG 1993
CCCTCCTCCAGGTAAATCAGC
AATCACATGGCAAATAAGTACATAC
CTCTCTGCCTTTGTCCCTGT
AATACACTTTAGGAGAAAAATA
AGCTGGGAATATAACCAAAGG
AGTGCTTTCAAGGTCCATGC
TTCCTCCTCTTCTCTCCAAAC
ATCTCAAACGCCAGTGTGG
TTTTATGTTCATTTTTTGACTGG
AACTGCTGAAATCTCCATCTTA

BM8125 17 128-157 Bishop y col., 1994

ETH185 17 105-145 Steffen y col., 1993
INRAG3 18 265-285 Vaiman y col., 1994

TGLA227 18 171-191 Kappes y col., 1997

ETH3 19 254-290
TGLA122 21 120-145 Barendse y col., 1994
HAUT24 22 120-146 Thieven y col., 1997
BM1818 23 90-110 Bishop y col., 1994
BM1314 26 173-203 Bishop y col., 1994

HAUT27 27 203-232 Thieven y col., 1997

Se extrajo el ADN del pelo de la zona caudal de los animales muestreados
tomando 10 hebras de pelo con foliculo piloso. Se procedio a agregar a la muestra
de pelo bovino 100 microlitros de una resina (BLOODCLEAN de Biotools-
Biotechnological & Medical Laboratorios, S.A). Posteriormente se somete a 95°C
por 5 minutos y posteriormente se congelo a -20°C. En el caso de las muestras de
sangre, se mezclaron 3 microlitros de sangre total con 100 ml de resina, se incub6
a 95 °C durante 5 minutos y se conservo a —20 °C. Para llevar a cabo la reaccién
en cadena de la polimerasa (PCR) se tomaron 5 microlitros de cada muestra. Los
microsatélites fueron amplificados en PCR mdltiple (multiplex) segun las
condiciones de la Tabla 3. En el tubo de reaccion hay que afiadir un tampén de
reaccion adecuado, con una concentracion de Mg2+ Optima para el
funcionamiento enzimatico, en este caso 2,5 mM, los cebadores especificos
(aprox. 0,4 uM de cada uno), los desoxinucledtidos trifosfato (dATP, dTTP, dGTP y
dCTP; 200 uM de cada uno), la DNA polimerasa (1 U). El uso de DNA polimerasas
termoestables permite que la enzima no se desnaturalice en la etapa de
calentamiento.

Debido a la elevada sensibilidad de la PCR es esencial evitar contaminaciones por

DNA extrafio; para ello se separan fisicamente las zonas de preparacion de
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muestras, preparacion de reactivos, amplificacion y deteccion; ademads, es
conveniente el uso de puntas de pipeta con filtros, guantes desechables y pipetas
diferenciadas para manipular muestras con DNA y reactivos. Es obligado el uso de
patrones alélicos en cada tanda de reacciones.

Tabla 3 Condiciones de amplificacion de los microsa  télites

Microsatélite Rango Multiplex TA°C GEL Fluorocromo  Color
HAUT27 203-232 M1 55 Gl FAM Azul
ILSTS6 141-182 M1 55 G1 FAM Azul
INRA35 153-173 M1 55 G1 HEX Verde
INRA37 180-200 M1 55 G1 HEX Verde
TGLA122 120-145 M1 55 G1 HEX Verde
ETH10 160-195 M2 55 G1 NED Amarillo
ETH185 105-145 M2 55 G1 NED Amarillo
ETH3 254-290 M2 55 G1 FAM Azul
INRA32 100-122 M2 55 G1 FAM Azul
BM1818 90-110 M3 55 G2 NED Amarillo
CSSM66 282-315 M3 55 G2 NED Amarillo
ILSTS11 150-170 M3 55 G2 FAM Azul
INRA23 75-107 M3 55 G2 FAM Azul
TGLA227 171-191 M3 55 G2 HEX Verde
ETH225 240-260 M4 60 G2 NED Amarillo
HAUT24 120-146 M4 60 G2 FAM Azul
HEL13 215-240 M4 60 G2 FAM Azul
BM8125 128-157 M5 55 G2 NED Amarillo
CSRM60 180-200 M5 55 G2 NED Amarillo
MM12 190-225 M5 55 G2 HEX Verde
BM1314 173-203 M6 55 G3 NED Amarillo
BM1824 134-165 M6 55 G3 NED Amarillo
INRAG3 265-285 M6 55 G3 HEX Verde
SPS115 100-130 M6 55 G3 HEX Verde
BM2113 104-130 M7 55 G3 NED Amarillo
HEL9 102-136 M7 55 G3 FAM Azul
TGLA53 150-180 M7 55 G3 HEX Verde
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Los fragmentos obtenidos de la PCR se separaron por medio de una electroforesis
en un gel de poliacrilamida utilizando un secuenciador automatico ABI Prism
377XL (Applied Biosystems, Foster City, CA, USA). Se utilizo el reactivo comercial
Reprogel™ 377 (Amersham Pharmacia Biotech) de acrilamida/bisacrilamida con
una concentracion final de 6%, que contiene un desnaturalizante a base de Urea,
un iniciador para luz ultravioleta y TBE. El gel fue adherido a cristales de 28 cm de
largo y 22 cm de ancho con separadores de 0,4 mm de espesor y se utilizdé un
peine con capacidad para 50 muestras. Para preparar el gel se tomaron 1,5 ml de
la mezcla correspondiente y se le agregé 3 ml del tampdn de carga (1000 ml de
formamida desionizada, 200 ml de azul dextrano y 100 ml del estandar de
tamafos Genescan 400HD-ROX). Se desnaturalizaron las muestras calentando a
95 °C durante 2 minutos y se cargaron 3,5 ml de las mismas en el gel. Este
método de elaboracion se realizO de acuerdo a las recomendaciones del
fabricante y verificando que la correcta limpieza de los cristales para lectura de la
fluorescencia oOptima. La visualizacion de los geles en que se distribuye la
electroforesis se puede apreciar en la siguiente figura 3.

Ya preparado el gel con las muestras de la PCR, se colocé en el secuenciador y
se ajustaron las condiciones eléctricas segun la casa comercial que fabricd el
secuenciador. La electroforesis durdé aproximadamente 2 horas y una vez pasado
el tiempo se procedio a la tipificacion de las muestras.

Con el programa Genescan Analysis (Genescan 672 v.3.1.2) se analizaron los
datos obtenidos del secuenciador automatico que proporciona informacion del
tamafio de los fragmentos estudiados. El empleo del secuenciador automético y
de las aplicaciones informéaticas, ofrecen la posibilidad de marcar los cebadores de
ADN con fluorocromos de tres colores diferentes (amarillo, azul y verde), usando
un cuarto color (rojo) se marca un estandar de tamafos. Los fluorocromos son
sustancias que al ser excitadas por un rayo laser de longitud de onda apropiada,
emiten fluorescencia. Cada fluorocromo tiene un maximo de emision dentro de un

rango de longitudes de onda.
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Figura 3. Distribucion de los microsatélites en los geles utilizados en el
secuenciador

El estdndar de tamafos utilizado es Genescan 400HD-ROX, se utiliza para
calcular el tamafios de los fragmentos que van desde 35 hasta 400 nucledétidos en
tamafios de 50, 60, 90, 100, 120, 150, 160, 180, 190, 200, 220, 240, 260, 280,
290, 300, 320, 340, 360, 400 marcados con ROX.

Una vez que se calculado el tamafio de cada banda se seleccionan aquellas que
representen un alelo y las demas, (bandas sombras o tartamudas) se descartan y
procede a enviar al programa Genotyper 3.7 NT.

El programa Genotyper, analiza las gréaficas de las bandas obtenidas con el
programa Genescan e identifica los diferentes alelos presentes en cada uno de los
microsatélites.

Se aconseja emplear una denominaciéon alélica y no el tamafio del fragmento
calculado por el programa ya que se producen errores. El protocolo que se usa
para asignar el tamafio es el de construir dos curvas de regresion alrededor de

cada pico detectado. Una de ellas incluye las dos bandas del estandar de tamafios
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inmediatamente superiores y la inmediata inferior; la otra se calcula tomando como
referencia las dos inferiores y la primera superior. A continuacion se asigna el
tamafio medio de los obtenidos en cada caso. Para no tener que trabajar con
decimales, sabiendo que el nimero de nucledtidos es absoluto, la solucion es
asignar a cada alelo una denominacion numeérica o alfanumérica, que ademas
facilitara el trabajo posterior de tratamiento estadistico de los datos obtenidos. La
otra fuente de error se produce al comparar los resultados de electroforesis
distintas. Con mucha frecuencia se observan pequefias variaciones que pueden
originar con el tiempo un error en los célculos que, cuando se aproxima a un par
de bases origina una duda severa en la identificacion alélica. Este error se corrige
disponiendo en todos los geles una o dos muestras de control. Las muestras de
control no so6lo se usan para la electroforesis sino que se amplifican con cada
grupo de 46 muestras con lo que se tiene un control de la amplificacion en cada
caso. La ventaja de utilizar dos muestras de control, en vez de una, es que se
abarcan mas alelos de un mismo microsatélite y se disminuye la probabilidad de

que un fallo en la amplificacion o carga del gel recaiga

3.3 Analisis Estadistico

3.3.1 Variabilidad intrapoblacional : Para evaluar la variabilidad genética dentro
de cada poblacion, se calcularon los siguientes pardmetros: la heterocigosis
observada y esperada (He, Ho), total de alelos por poblacién (Ap), nimero medio
de alelos por poblacién (Na), numero efectivo de alelos (Ne), Alelos Unicos por
poblacion (Au), el contenido de informacion polimérfica (PIC) y las desviaciones
del equilibrio de Hardy-Weinberg por poblacion. Para calcular las frecuencias
alélicas, las heterocigosis y el valor de Fis (Wright, 1965; Weir and Cockerham,
1984)) se utilizé el programa GENETIX v. 4.02 (Belkhir et al., 2003). Para el calculo
del equilibrio Hardy-Weinberg (HW) se utilizd6 el programa GENEPOP V.3.1c
(Raymond and Rousset, 1995) mediante la aplicacion del test exacto de Fisher
usando el método en cadena de Monte Carlo Markov, dememorizacion = 5000,

100 lotes y 10000 iteraciones por lote (Guo and Thompson, 1992). Para el célculo
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del Contenido de Informacion Polimorfica (PIC) de cada microsatélite se aplico la
férmula propuesta por (Botstein et al., 1980) empleando el complemento THE
EXCEL MICROSATELLITE TOOLKIT (Park, 2001), utilizando el programa MS EXCEL®
2003. Se practico un analisis factorial de correspondencias, mediante el programa
GENETIX V. 4.02 (Belkhir et al., 2003).

3.3.2 Estructura y distancia entre poblaciones : Para determinar la estructura
genética de las poblaciones se practicO un andlisis de varianza molecular
(AMOVA), estimando los componentes de varianza entre grupos (Fst=04+0b/0y),
entre poblaciones entre grupos (Fsc=op/op+0.) y total de poblacién entre grupos
(Fcr=04/07), mediante el paquete ARLEQUIN 3.01 (Weir and Cockerham, 1984;
Excoffier, et al., 1992; Weir, 1996; Excoffier et al., 2005). También se calcularon el
numero medio de migrantes por poblacion Nm y estadisticos F de Wright (1969) y
Weir y Cockerham (1984) que corresponden con los estadisticos F de Wright:
F=Fir, €= Fst y f=Fis mediante el programa GENETIX v. 4.02 (Belkhir et al., 2003).
Se calcularon las matrices de distancias genéticas (Nei et al., 1983) utilizando el
programa POPULATIONS 1.2.28 (Olivier Langella,
www.cnrsqif.fr/pge/bioinfo/populations/). Con los valores obtenidos se trazaron

arboles de distancias. Para graficar los arboles de distancia se emple6 el
programa TREEVIEW (Page, 1996) y con la matriz de distancias D, de Nei se
construyeron “splits graph” mediante el algortimo “NeighborNet” con el programa
SPLITS TREE v 4.10 (Bryant and Moultom, 2004; Huson and Bryant, 2006).

Se utilizé la version 2.2.3 del programa STRUCTURE (Pritchard et al. 2000), para
identificar la estructura de las K poblaciones utilizadas y al mismo tiempo calcular
las proporciones de mezcla (Admixture). El programa también permite la deteccion
de individuos puros de los grupos formados, asi como el potencial de individuos
mezclados entre los diferentes K. Se aplicO un modelo Bayesiano Monte Carlo
Cadena de Markov (MCMC) que utiliza modelos basados en clusters o
agrupamiento de individuos. Los criterios de agrupacion de los individuos fueron el
de reducir al minimo el equililibrio Hardy-Weinberg y la fase de desequilibrio entre

loci dentro de los grupos. El programa DISTRUCT (Rosenberg, 2004) también fue
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empleado en la representacidon grafica de la estructura de la poblacion, por tener
una mayor variedad de colores disponibles. Se evalu6 la estructura de la poblacion
utilizando todo el conjunto de la muestra (n = 1011), y suponiendo que estos
pertenecen a un numero desconocido de K grupos diferentes genéticamente. El
valor de probabilidad posterior de K (log likelihood; LnL) se asigné de 2 a 33, a
1.000.000 de repeticiones MCMC y un periodo de calentamiento (burn-in period)
de 200.000 sin informacion previa. Para estimar K, el analisis se llevo a cabo dos
veces para cada valor probable. Se calculé la proporcibn de mezcla con la
informacion de las poblaciones una vez obtenido el valor 6ptimo de K. Se
determinoé el promedio de asignacién individual (q) definida como las proporcion
media de cada genotipo que se infiere y que procede de cada uno de los K (K = 2-
33) grupos. Los coeficientes de las poblaciones muestreadas a la K (K = 2-33)
también fueron evaluados, segun lo descrito por Pritchard et al. (2000) . Se tomé
como valor umbral g = 0,75. Indicaria que los animales con q = 0,75 podrian ser
asignados como representantes puros de la raza correspondiente o que pueden
ser utilizados como rescatables en programas de conservacion. Los individuos con
g < 0,75 para cada grupo fueron considerados como mezclados. Del mismo modo,
un grupo de la muestra fue asignado a otro grupo si su promedio g era mas de
0,75, o conjuntamente, perteneciente a mas de un grupo, si la q de cada grupo era
inferior a 0,75.

También se utilizO un modelo Bayesiano con algoritmos de agrupamiento
utilizados en estudios genéticos de poblacion donde se incluye la distribucion
geogréfica mediante coordenadas, para localizar discontinuidades genéticas
(Guillot et al., 2005; Francois et al.,, 2006). EI método se basa en un modelo
jerarquico de proporciones de mezcla donde la distribucion a priori de los grupos
es definida como “Campos Ocultos de Distribucién Aleatoria Gaussiana” (Hidden
Gaussian Random Field) ubicadas sobre una red de distribucion espacial o
mosaico. El programa utilizado para tal fin es TEss (Chen et al., 2007; Durand et
al., 2009a; Durand et al., 2009b). Este programa busca la estructura de la
poblacion de genotipos multilocus individuales muestreados en distintas regiones

geograficas en las que no se asume ninguna poblacion predefinida. El programa
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devuelve probabilidades de membresia y agrupamientos geograficos de los
individuos. Para determinar la K éptima se utilizé el valor Kmax y el Criterio de
Desviacién de Informacién (DIC), que se obtuvo con una primera ronda de analisis
para determinar en primera instancia los valores K en que se encuentra la
poblacion optima con los valores mas bajos de DIC y posteriormente se realizo
una segunda ronda de analisis para encontrar la K optima, de forma similar que
STRUCTURE.

Los archivos resultantes de STRUCTURE Yy TESS se procesaron en el programa
CLumpp para estimar el valor G, Coeficiente de Similaridad Simétrica (SSC) de
alineamiento entre ambas matrices Qstucture)y VS Qess) Y posteriormente se
graficaron en DISTRUCT (Jacobson and Rosenberg, 2007).

3.3.3 Andlisis de cuello de botella:  Para estimar si la poblacion ha sido afectada
por una disminucién en su tamafio y la generacién de un cuello de botella, se
utilizaron dos métodos. El primer método esta basado en tres pruebas que son: la
de signos, de diferencias estandarizadas y de rangos de Wilcoxon, que se utilizan
para determinar el exceso de Heterocigosis (Cornuet and Luikart, 1996). El otro
meétodo, es una representacion gréafica del indicador de cambio de moda (Luikart et
al., 1998). La distribucion de He bajo el modelo de mutacién y deriva para cada
locus y poblacion fue obtenida mediante la simulacion de un proceso de
coalescencia. Debido a que un microsatélite puede evolucionar a través de
mutaciones, se utilizaron tres modelos: El modelo de alelos infinitos (IAM) que
asume que cada mutacién produce un alelo nuevo, diferente a los que
previamente existian modelos extremos dentro del rango de posibles modelos de
mutacion. ElI IAM es mas utilizado cuando se estan analizando aloenzimas vy el
SMM presenta un modelo evolutivo similar a los microsatélites (Luikart and
Cornuet, 1998). EI modelo de mutacion de dos fases TPM (Di Rienzo et al., 1994),
es un modelo intermedio entre ambos IAM y SMM, se aplic6 combinando 70%
SMM y 30% TPM (Luikart et al., 1998). Aunque el modelo SMM presenta un
modelo similar al de los microsatélites, en investigaciones hechas por Di Rienzo

et al. (1994) concluyen que los microsatélites dinucleoticos mutan ajustandose
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mejor al modelo 1AM, por lo tanto este ultmo seria el modelo de referencia en este
estudio. Para analizar los tres modelos se utilizd el programa informético

BOTTLENECK v1.2.02, http://www.ensam.inra.fr/lURLB (Piry et al., 1999).
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4. RESULTADOS

4.1 Variabilidad genética y cuello de botella de  las Poblaciones Panamefias

Guabala y Guaymi

4.1.1 Variabilidad intrarracial de poblaciones Guay = miy Guabala

En la poblacién Guaymi se encontr6 mayor polimorfismo en el locus TGLA227
(0,854) y el menor se encontré en el locus ETH225 (0,111). En la poblacion
Guabala se observé un polimorfismo similar en el locus TGLA227 (0,853) sin
embargo el menor valor se encontré en el locus INRA35 (0,406). Se observé
también, un nimero mayor de alelos en el loci CSSM66, MM12 y ETH225 (10) de
la poblacion Guaymi y el menor nimero de alelos se encontré en el locus INRA35

de la poblacién Guabaléa (2), Tabla 4.

Tabla 4. Valores de N ,, N¢, Ho, He Y PIC por locus y por poblacion

Locus Na Ne Ho He PIC

GUA GY GUA GY GUA GY GUA GY GUA GY

BM 8125 5 8 3,55 3,74 0,60 0,84 0,73 0,74 0,68 0,71
BM1314 6 3,17 5,29 0,67 0,75 0,70 0,82 0,65 0,78
BM1818 4 3,56 2,90 0,83 0,72 0,73 0,66 0,67 0,59
CSSM66 5 10 3,47 6,01 0,74 0,81 0,73 0,85 0,66 0,82
ETH10 4 6 1,30 3,41 0,25 0,69 0,23 0,72 0,22 0,68
INRA32 6 2,98 4,45 0,71 0,69 0,68 0,79 0,61 0,74
INRA37 5 6 2,37 2,73 0,50 0,64 0,59 0,64 0,49 0,59
MM12 4* 10 2,80 5,18 0,76 0,80 0,66 0,82 0,58 0,78
TGLA122 5 o* 3,61 4,46 1.00 0,81 0,74 0,79 0,68 0,74
BM2113 7 9 6,04 5,86 0,88 0,86 0,85 0,84 0,81 0,81
CRSM60 5 6 2,28 2,73 0,48 0,67 0,57 0,64 0,48 0,57
ETH185 6* 8 3,28 3,59 0,60 0,69 0,71 0,73 0,64 0,68
HAUT27 9* 7 4,81 3,41 0,60 0,67 0,81 0,72 0,76 0,68
HEL13 6* 6* 4,34 1,95 0,62 0,55 0,79 0,49 0,74 0,45
HEL9 o* 9 6,01 5,39 0,72 0,75 0,85 0,83 0,81 0,79
ILSTS6 7 4,60 3,90 0,58 0,73 0,80 0,76 0,75 0,71
INRA23 9 6,26 5,40 0,71 0,75 0,86 0,83 0,82 0,79
INRAG3 4* 6 2,69 3,55 0,50 0,69 0,64 0,73 0,55 0,67
SPS115 5 8 2,21 2,39 0,50 0,53 0,56 0,59 0,52 0,55
TGLA227 10* 9 7,58 7,54 0,76 0,83 0,89 0,88 0,85 0,85
BM1824 4* 5 2,51 4,11 0,48 0,78 0,61 0,77 0,55 0,71
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ETH225 3 10 1,13 4,01 0,12 0,67 0,12 0,76 0,11 0,72
ETH3 6 8 3,73 3,10 0,88 0,72 0,75 0,69 0,69 0,65
HAUT24 4* 7 3,13 3,73 0,80 0,56 0,70 0,74 0,62 0,69
ILSTSO11 5 6 3,64 3,42 0,86 0,66 0,74 0,72 0,67 0,67
INRA35 2 4 1,27 191 0,24 0,47 0,22 0,48 0,19 0,41
TGLA53 7 9 2,53 5,00 0,56 0,86 0,62 0,81 0,56 0,78

*Microsatélites en desequilibrio H{#<0,05)

Se compararon los alelos exclusivos de cada poblacién y se encontré que la
Guaymi presenta un total de 67 alelos exclusivos frente a los 16 que posee la
poblacion Guabald y 135 alelos que son compartidos por ambas. La utilidad de
estos resultados radica en su uso potencial para trabajos de depuracion de las dos
poblaciones, pero siempre y cuando se hayan tomado las previsiones de lograr la
identificacién correcta de ejemplares representativos de las poblaciones y que
éstas sean homogeéneas. Las evaluaciones fenotipicas no garantizan siempre una
clara estimacion de este hecho. Pero esta afirmacién solo puede hacerse cuando
se ha analizado toda la poblacién. Ademas se debe garantizar que ninguno de la
otra lo posee. Por otro lado, tiene el inconveniente que no todos los ejemplares
tienen forzosamente el alelo. La mejor herramienta para hacer asignaciéon de un
individuo a una poblacion es emplear la férmula genética compuesta por un
numero de marcadores entre 20 y 30. Si realmente las poblaciones son diferentes

y homogéneas la asignacion es segura.

En la tabla 5 se muestran los datos comparativos de la heterocigosis observada y
esperada, el PIC, el numero medio de alelos, el Fis y el total de alelos, que son

mayores en la poblacion Guaymi que en la poblacion Guabala.

Tabla 5. Valores medios y desviaciones estandar (e ntre paréntesis) de
Heterocigosis, PIC, N . N,, Fis y Total de alelos de poblaciones Guabala y Guaymi

Poblacion He Ho PIC Ne N, Ap Fis*
Guabala 0,648 (0,19) 0,628 (0,21) 0,606 (0,18) 3.51(1.6) 5.6(1.9) 151 0,053
Guaymi 0,724 (0,09) 0,710 (0,10) 0,690 (0,11) 4.04(1.3) 7.5(1.7) 202 0,033

* ;s calculados en 1000 bootstraps; Ap: total de algdospoblacion

71



(2]

(o]

15

140

1307

120
110
100

4. RESULTADOS

El valor de Fis en ambas razas indica que los niveles de endogamia son

considerados bajos en la Guaymi y de bajo a moderados en Guabala (Wright,

1943). Respecto a los estadisticos F de Wright para los 27 microsatélites en las 2

poblaciones, los valores promedio y su respectivo intervalo de confianza fueron:
Fis= 0,041 (0,0108 - 0,0711), Fr= 0,107 (0,0762 - 0,138) y Fst= 0,0686 (0,0455 -

0,096).

Ambas poblaciones se sometieron a un andlisis factorial de correspondencias y se

observo que el eje horizontal explica el 6.00% de la variacion y el vertical explica el

5.24% de la variacion, dando un total de 11.24% entre ambos grupos (Figura 4).

Guaymi
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Cabe destacar sobre este analisis la mayor dispersion de los puntos de la Guaymi
en comparacion con Guabala.

4.1.2 Diversidad Genética y cuello de botellade la  Poblacion Guabala (GUA)

Se encontr6 que la desviacion de equilibrio de Hardy-Weinberg fue
estadisticamente significativa (p<0,05) para los loci TGLA122, HAUT27, HEL13,
HEL9, ILSTS6, INRA63, TGLA227, BM1824, HAUT24, (9/27) con lo cual indica
gue la poblacion Guabala ha estado bajo fuerzas que han cambiado la frecuencia
genotipica también el tamafio efectivo de la poblacion pudo afectar este equilibrio
(Cafodn et al., 2000). La importancia del equilibrio radica en que es una condicion
previa para realizar evaluaciones posteriores, como el uso de modelos bayesianos
para determinar su estructura genética (Pritchard et al., 2000). El nimero medio
de alelos es de 5,63 y la media del contenido de PIC de 0,604; el locus con mayor
valor fue TGLA227 con 0,856 y el menor valor se encontré en ETH225 con 0,107.
Cabe destacar que la mayoria de los marcadores empleados estuvieron en la
categoria de altamente informativos, a excepcion de SPS115, CRSM60 e INRA37
guienes mostraron valores medianamente informativos de 0,5031, 0,4916 y 0,4824
respectivamente y los loci ETH10, INRA35 y ETH225 mostraron valores poco
informativos de 0,211, 0,200 y 0,107 respectivamente (Botstein et al., 1980;
Martinez et al., 2005).

Tabla 6. Media de valores de variabilidad genética  de bovino criollo Guabala
(GUA)

Poblacién Loci He Ho PIC Na Fis

Guabala 27 0,646 0,627 0,604 5,630 0,050

Los resultados de los analisis de cuello de botella, muestran diferencias en cuanto
a las probabilidades en las pruebas y modelos. En el caso de la prueba de signos,
el numero esperado de loci con exceso de heterocigosis (Het) y las respectivas
probabilidades fueron de 15,65, 15,85 y 15,97 y 0,009, 0,150 y 0,577 para los
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modelos IAM, TPM y SMM respectivamente. En este caso solo se rechaza la
hipétesis nula en el modelo IAM. En cuanto a la prueba de diferencias
estandarizadas, se observa que se rechaza la hipotesis nula en los modelos IAM y
SMM (0,0005 y 0,043) pero no en el TPM (0,073). La prueba de rangos de
Wilcoxon mostro rechazo en la hipotesis nula en los modelos IAM (0,0007) y TPM
(0,029) y no se mostro rechazo en el modelo SMM (0,727) ver Tabla 7.

Tabla 7. Pruebas de hipotesis nula con tres modelos de evolucién de
microsatélites de criollo Guabala
Prueba/Modelo IAM TPM SMM

Prueba de signos: nimero de loci
o . 15,67 0,009* 15,85 0,150 15,97 0,577
con exceso de heterocigosis (probabilidad)

Prueba de diferencias estandarizadas: T, Valores
- 3,32 0,0005* 1,45 0,073 -1,71 0,043*
(probabilidad)

Prueba de rangos de Wilcoxon 0,0007* 0,029* 0,727

*Rechazo de hipoétesis nula

0.5 1
0.4 -
0.4 -
0.3 1
0.3 1
0.2 -
0.2 -
0.1+

0.1+

T T T v T 1

0 0.2 0.4 0.6 0.8 1 1.2

Frecuencias Alélicas

Proporcién de alelos

Figura 5. Andlisis de cambio de moda para prueba de cuello de botella en
bovino criollo Guabala
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4.1.3 Diversidad Genética y cuello de botelladela  Poblacion Guaymi (GY)

Se encontr6 que la desviacion de equilibrio de Hardy-Weinberg fue
estadisticamente significativa (p<0,05) para los loci BM2113, HEL9 y HAUT24
(3/27) con lo cual estariamos estimando que la poblacién Guaymi tiene menos
microsatélites desequilibrados que los encontrados en la poblacion Guabala
(Villalobos et al., 2009). El numero medio de alelos obtenidos fue de 7,4 y un total
de alelos en la poblacién de 202. La media del contenido de PIC fue de 0,6899; el
locus con mayor valor fue TGLA227 con 0,8553 y el menor valor se encontré en
INRA35 con 0,4048. Todos los marcadores empleados estuvieron en la categoria
de altamente informativos, a excepcion de HEL13 e INRA35 quienes mostraron
valores medianamente informativos de 0,455 y 0,405 respectivamente. Los valores
de heterocigosis media esperada y observada fueron de 0,735 y 0,709
respectivamente. En la Tabla 8 se inclyen los resultados de variabilidad genética

obtenidos en diferentes trabajos

Tabla 8. Media de valores de variabilidad genética  de bovino criollo Guaymi
y otras poblaciones autdctonas criollas y exoticas

Poblacion Loci He Ho Na Fis Ref.

Guaymi 27 0,735 0,709 7.40 0,036 Este trabajo

Guabala 27 0,646 0,6265 5,63 0,050 Villalobos, et al 2009
Argentino 27 0,651 0,6663 5,93 0,066 Martinez, 2008
Patagonico 27 0,611 0,5795 5,04 -0,009 Martinez, 2008
Hereford 27 0,589 0,559 4,93 0,073 Quiroz-valiente, 2007
Pajuna 27 0,706 0,683 7,24 0,046 Quiroz-valiente, 2007
Mostrenca 27 0,593 0,606 5,26 -0,010 Quiroz-valiente, 2007
Romosinuano 12 0,780 0,590 5,50 0,25 Barreraetal., 2006
Costefio 12 0,770 0,640 5,50 0,16 Barreraetal., 2006
Blanco orejinegro 12 0,800 0,720 5,80 0,10 Barrera et al., 2006

Los resultados de los andlisis de cuello de botella (Tabla 9) muestran diferencias

en cuanto a las probabilidades en las pruebas y modelos que fueron utilizados. En
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el caso de la prueba de signos, el numero esperado de loci con exceso de
heterocigosis (Het) y las respectivas probabilidades fue de fue de 16,01, 16,21y
16,01 y 0,0037, 0,4397 y 0,0000 para los modelos IAM, TPM y SMM
respectivamente. En este caso, al igual que la poblacion Guabala, también se
rechaza la hipétesis nula en el modelo IAM y SMM. En cuanto a la prueba de
diferencias estandarizadas, se observa que se rechaza la hipotesis nula en los
modelos IAM y SMM (0,0006 y 0,0000) pero no en el TPM (0,3252). La prueba de
rangos de Wilcoxon mostré rechazo en la hipotesis nula en el modelo IAM
(0,0005) y no se mostro rechazo en el modelo TPM (0,1010) y SMM (0,9995).

Tabla 9. Pruebas de hipotesis nula con tres modelos de evolucién de
microsatélites de criollo Guaymi.
Prueba/Modelo IAM TPM SMM

1. Prueba de signos: numero de loci
o . 16,01 0,0037* 16,21 0,4397 16,01 0,0000*
con exceso de heterocigosis (probabilidad)
2. Prueba de diferencias estandarizadas:
T,Valores (probabilidad)

3. Prueba de rangos de Wilcoxon 0,00005* 0,10107 0,9995

3,25 0,0006* 0,45 0,3252 -4,75 0,0000*

*Rechazo de hipétesis nula

Como el modelo IAM muestra rechazo en la hipétesis nula (p>0,05), se concluye
qgue el equilibrio de mutacién y deriva no se cumple. Di Rienzo y col. (1994)
observaron que el modelo IAM se ajusta mejor que el SMM cuando se trata de
microsatélites dinucleotidicos por lo que los resulados que obtenemos con este
modelo son mas creibles que los otros.

En lo que se refiere al andlisis de cambio de moda, se observan contradicciones
con el modelo anterior ya que mostro la existencia de una alta proporcion de
alelos en las frecuencias alélicas méas bajas, por lo que segun el mismo, las
poblaciones bovinas Guabald y Guaymi no han sufrido cuello de botella en el

pasado reciente (Figuras 5y 6)
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4.2 Comparacion genética entre las poblaciones Pana  mefas y algunas razas

Autéctonas Espafiolas

4.2.1 Diversidad Genética

La Tabla 10 muestra los valores de Ap, Na, Ne, Ho, He y Fs para cada poblacion.
Los mayores Ap, Na, y Ne se encontraron en la poblacion Guaymi con 203, 7,48 y
3,96 respectivamente. La poblacion con menores Ap y Na fue en Toro de Lidia con
123 y 4,56 respectivamente y Palmera con Ne 2,768. El conteo de Au mostré que
la raza Negra Andaluza obtuvo mayor cantidad (13) mientras que Toro de Lidia
obtuvo un alelo exclusivo. Los resultados de Ap para los microsatélites estudiados
mostraron que el TGLA53 y TGLA227 mostraron los valores mas altos con 113 y
105 respectivamente; el ILSTS011 mostro el valor mas bajo con 39. Por otro lado
los microsatélites INRA37, INRA32, CSRM60 y TGLAS53, obtuvieron los valores
mas altos de alelos privados con 6, 4, 4 y 4 respectivamente. Resultados similares
se han encontrado en INRA37, INRA32 y CSRM60 con valores de 5, 5y 2
respectivamente (Quiroz-Valiente, 2007). Los valores de He tuvieron un rango
minimo de 0,566 (Palmera) y maximo de 0,740 (Berrenda en Colorado). La Ho
obtuvo un rango minimo de 0,552 (Berrenda en Negro) y maximo de 0,710
(Guaymi y Retinta). Los valores de He, Ho, Ap y Na son similares a los reportados
por Quiroz-Valiente (2007) en las poblaciones Berrenda en Colorado, Berrenda en
Negro, Mostrenca, Pajuna, Vaca Canaria y Pampa Chaquefio; valores méas altos
de He y Ho y mas bajos de Na en la raza Retinta (Cafion et al., 2001) y los valores
mas bajos de He, Ho y Na en la Mostrenca (Martinez et al., 2005). Se obtuvo un
minimo de dos alelos en GA, Berrenda en Negro, Toro de Lidia y Palmera y el
namero maximo de alelos se observé en la Vaca Canaria con trece. Se obtuvieron
valores de Fis <0,10, reflejando consanguinidades de bajas a moderadas (Arora
and Bhatia, 2004; Barrera, 2006). Los valores de Ho fueron mayores que He en
las poblaciones Mostrenca y Palmera, reflejando F;s negativo en cada caso.
Valores negativos de F;s podrian indicarian mayores niveles de heterocigosis

observada que los esperados bajo equilibrio, lo que puede ser consecuencia del
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denominado efecto Wahlund si las poblaciones en este estudio son resultado de
apareamientos recientes entre animales pertenecientes a lineas o ganaderias

genéticamente distantes del mismo encaste (Cafidn, 2007).

Tabla 10. Valores de Heterocigosis esperada y obse rvada (He y Ho), nUmero
medio y efectivo de alelos (N 4, N¢), alelos Unicos (Au), total de alelos (Ap) y
Fis de poblaciones criollas panamefas y autdctonas esp anolas

POP Tamarfo # Loci He Ho Na Ne Au Ap Fis
Berrenda en Colorado 40 24 0,740 0,690 7,375 3915 6 178 0,081
Berrenda en Negro 30 27 0,600 0,552 4,889 2,774 2 132 0,098
Mostrenca 38 27 0,591 0,605 5,222 2,686 2 141 -0,010
Pajuna 38 25 0,707 0,681 7,160 3,601 3 180 0,049
Retinta 22 27 0,710 0,710 6,074 3,914 2 166 0,024
Negra Andaluza 21 27 0,668 0,632 5963 3,437 10 164 0,078
Lidia 17 27 0,584 0,575 4,556 2,774 1 123 0,046
Rubia Gallega 43 27 0,689 0,685 6,481 3,787 3 178 0,017
Vaca Canaria 44 27 0,696 0,666 7,037 3,889 8 191 0,055
Palmera 43 27 0,566 0,591 5,074 2,768 2 137 -0,032
Guabala 25 27 0,648 0,628 5593 3,799 2 151 0,052
Guaymi 36 27 0,724 0,710 7,481 3,965 6 203 0,033

* Fis calculados en 1000 bootstraps

Los valores de equilibrio Hardy-Weinberg por locus y por poblacion (Tabla 11)
muestran que la poblacion que presenta mayor cantidad de loci en desequilibrio es
Berrenda en Negro con 10, lo que representa un 22% del total de loci en el estudio
(BM1818, CSSM66, BM2113, HAUT27, HEL9, SPS115, TGLA227, ETHS3,
HAUT24, INRA35) la poblacion con menor cantidad loci en desequilibrio fue Toro
de Lidia con 2 en los microsatélites HEL9 y ETH3 (4%). La raza Mostrenca y
Pajuna no mostr6 ningun microsatélite desequilibrado. ElI desbalance de
microsatélites en mdltiples poblaciones, puede ocurrir por amplificacién
diferenciada o bien por fallas de criterio en la tipificacion de alelos, particularmente
cuando la muestra es de baja calidad o de tipo no invasiva como las muestras de
heces (Bradley and Vigilant, 2002; Hoffman and Amos, 2005; Quiroz et al., 2007).
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Cuando existen varios microsatélites desbalanceados en una poblacion, revela
gue estan operando fuerzas que cambian las frecuencias genotipicas ya sea por
deriva genética, seleccion o migracion (Pepin et al., 1995; Quiroz-Valiente, 2006;
Quiroz et al., 2007). En el caso particular de la poblacion Guabald que presenta 7
microsatélites en desequilibrio, se puede atribuir a un proceso de seleccion
empirico por parte de los propietarios de los primeros ndcleos, de los cuales se

origind el fenotipo actual.

Tabla 11. Equilibrio Hardy-Weinberg por loci y poblacién

Locus BC BN MOS PAJ RET NAN LID RG VCA PAL GUA GY Total

BM 8125
BM1314
BM1818
CSSM66
ETH10 * *

INRA32

INRA37 * * *

MM12

TGLA122 *
BM2113 * * *
CRSM60 *

ETH185 *

HAUT27 * *

HEL13 *

HEL9 * * * * * * *
ILSTS6 *

INRA23 *

INRAG3 * *
SPS115 *

TGLA227 * * *
BM1824

ETH225

ETH3 * * *

HAUT24 * * *
ILSTSO11

INRA35 * * *
TGLAS53

*
*

* %
*

NPOWWOOWERLDNFPEPNMNMNWEFRPPFPWOWFRPROWONNPEROO

5 10 0 0 3 5 2 4 3 3 7 4

*Microsatélites en desequilibrio H{<0,05)

El andlisis factorial de correspondencias en la figura 7 mostr6 tres agrupamientos:

las poblaciones insulares en el cuadrante superior izquierdo, las panamefias en el
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superior derecho y las espafiolas peninsulares en el inferior derecho. El eje 1
explica el 17,88% v el eje 2 explica el 13,76%.
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Figura 7. Analisis Factorial de correspondencias de poblaciones Espafiolas
Canarias, espafiolas peninsulares y panamefas

La tabla 12 muestra el andlisis de AMOVA e indices de fijacion Fsr, con la finalidad
de cuantificar el grado de diferenciacion genética entre las 2 poblaciones criollas
panamenfas, 2 espafolas insulares (Canarias) y las 8 espafiolas peninsulares.

Se observa que existe una mayor diferenciacion genética entre las poblaciones
criollas panamerias y las espafiolas insulares con 4,69, (p<0,01) seguida de las
poblaciones peninsulares con 1,67, (p<0,01). Las diferencias entre las poblaciones

dentro de grupo fue ligeramente mayor en las insulares (9,00).
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Tabla 12. Variacién genética entre grupos y poblaci  ones dentro de grupos en

poblaciones criollas panamefias, espafiolas insulares y espafiolas ibéricas,
Fsty Nm (Barton and Slatkin, 1986)
Poblacion Fuente de Variacion % variacion  indice de fijacion
Fst

Panamefas y Entre grupos 4,69* 0,1369
espariolas insulares

Entre poblaciones 9,00

dentro de grupos
Panamefas y Entre grupos 1,67* 0,1034
espariolas
peninsulares

Entre poblaciones 8,67

dentro de grupos

*P<0,01

Estos resultados son similares a los encontrados por Quirdz-Valiente (2007) al
comparar la diferenciacion genética entre poblaciones criollas mexicanas con
espafolas insulares y espafiolas peninsulares encontrando un porcentaje de
diferenciacion de 3,59 y 1,53% respectivamente. La tabla 13, muestra el Nm de las
diferentes poblaciones espafiolas y panamefias para la estimacion del flujo
genético segun Wright (1969). Se observa que los valores mas altos de Nm para
los Guaymi fue BC:GY seguido de RG:GY con 7,05 y 5,03 respectivamente y para
Guabala, BC:GUA y RG:GUA con 2,21 y 2,17 en el orden acostumbrado. Los
valores mas bajos de Nm fueron para Guaymi, BN:GY y PAL:GY con 1,90y 1,39
respectivamente y para Guabala, LID:GUA y PAL:GUA con 1,17 y 0,85
correspondientemente, por lo que existiria un mayor flujo de genes entre las
poblaciones Guaymi con Berrenda en Negro, Pajuna y Rubia Gallega

respectivamente que el existente entre Guabala y Guaymi.
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Tabla 13. Valor de Nm de diferentes poblaciones pan amefias y espafolas
(Wright, 1969)

BC MOS PAJ RET NAN LH RG VCA PAL GUA GY

BC 211 2,77 17,73 6,51 3,47 284 528 8,03 184 221 7,05

BC - 104 187 159 147 117 185 165 091 1,24 1,90
MOS - - 241 1,75 121 128 160 184 094 118 2,03
PAJ - - - 6,21 325 215 4,72 533 163 183 506
RET - - - - 274 231 310 3,08 133 162 3,20
NAN - - - - - 147 2,76 212 1,04 143 2,29
LID - - - - - - 1,83 203 089 117 212
RG - - - - - - - 35 124 217 5,03
VCA - - - - - - - - 2,02 181 4,14
PAL - - - - - - - - - 0,85 1,39
GUA - - - - - - - - - - 3,40

La tabla 14 (debajo de la diagonal) muestra los valores Fst entre las poblaciones
panamenfas y las espafiolas. En el caso de la poblacion Guaymi, los menores
valores se observan entre GY:BC (0,0342), GY:RG (0,0474). La mayor
diferenciacion se observa entre GY:PAL (0,1521) y GY:LID (0,1090). Por otro
lado, en la poblacién Guabala los menores valores se observan entre GUA:BC
(0,1039) y GUA:RG (0,1153) y la mayor diferenciacion GUA:LID (0,1932) y
GUA:MOS (0,1882), la diferencia entre GY:GUA (0,0709), relacion mucho mayor
gue la encontrada con GY:BC y GY:RG.

Estos valores son coherentes y correspondientes con los valores encontrados en
la tabla anterior donde se compara los valores de Nm y se estableceria una
relacion entre las poblaciones panamenias y espafiolas.
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Tabla 14. Distancia D A de Nei (arriba de la diagonal) y F st por poblaciones
pareadas (debajo de la diagonal)

BC

BN MOS PAJ

RET

NAN

LID

RG

VCA

PAL

GUA

GY

BC -

BN 0,086
MOS 0,090
PAJ 0,015
RET 0,031
NAN 0,051
LID 0,085
RG 0,042
VCA 0,030
PAL 0,125
GUA 0,103
GY 0,034

0,196
0,177
0,102
0,127
0,122
0,196
0,113
0,114
0,209
0,156
0,103

0,156
0,273
0,100
0,136
0,172
0,174
0,130
0,114
0,207
0,188
0,099

0,066
0,199
0,159
0,034
0,057
0,106
0,051
0,046
0,138
0,124
0,049

0,121
0,245
0,209
0,117
0,072
0,095
0,061
0,058
0,142
0,141
0,067

0,180
0,249
0,279
0,183
0,195
0,135
0,067
0,078
0,192
0,152
0,078

0,182
0,265
0,240
0,202
0,226
0,262
0,126
0,114
0,223
0,193
0,109

0,135
0,217
0,214
0,134
0,171
0,219
0,234
0,054
0,170
0,115
0,047

0,116
0,226
0,203
0,130
0,177
0,229
0,221
0,137
0,099
0,126
0,048

0,213
0,310
0,290
0,222
0,269
0,307
0,316
0,267
0,163
0,244
0,152

0,213
0,291
0,290
0,236
0,273
0,316
0,318
0,208
0,244
0,353

0,070

0,124
0,226
0,207
0,137
0,208
0,244
0,227
0,142
0,166
0,257
0,152

La figura 8 muestra el arbol de distancias D de Nei con el método de neighbor-

joining. En esta figura, el arbol esta formado por cinco ramales principales (rojo,

azul, verde, café y turquesa): en el ramal rojo, las poblaciones panamefias Guaymi

y Guabald se agrupan con 98% de remuestreo (bootstrap), seguida de

Rubia Gallega con 74% de remuestreo. En el

la raza

ramal café se observan las

poblaciones Palmera y Vaca Canaria con 99% de remuestreo. Los otros tres

ramales principales estdn compuestos por las poblaciones, Berrenda en Negro y la

Negra Andaluza (azul); Mostrenca y Toro de Lidia (verde)

Colorado, Pajuna y Retinta (turquesa).
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Figura 8. Arbol de distancias D A de Nei con el método de neighbor-joining

Al comparar las poblaciones mediante las distancias de Nei (Tabla 13 encima de
la diagonal) se observa diferencias, en cuanto al orden de distancias. Valores
minimos entre GY:BC (0,1244), seguido de GY:PAJ (0,1374). La mayor
diferenciacion se observa entre GY: PAL (0,2574) y GY:NAN (0,2441). Por otro
lado, en la poblacién Guabala los menores valores se observan entre GUA:BC
(0,2136) y GUA:RG (0,2089) y la mayor diferenciacion GUA:PAL (0,3536) y
GUA:LID (0,3183); la diferencia entre GY:GUA (0,1529) es mayor que entre las
otras poblaciones, tomando en cuenta que estan localizadas dentro de la misma
provincia, pero en diferentes zonas agroecologicas: la Guaymi se encuentra en

zona de montafia y la Guabal& en la zona de bajura tropical.
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Gl

PAJ

R

Figura 9. Split graph con el método de NeighborNet de poblaciones
panamenfas y espafiolas
La figura 9 muestra el splits graph obtenido a partir de la matriz de distancias de

Nei en la cual muestra una mejor resolucion en la representacion de las relaciones
entre las poblaciones panamefas y espafiolas. En este sistema circular, las
relaciones de distancia son iguales a la suma de los pesos de los splits que los

separan (Bryant and Moulton, 2004). En esta representacion se observan 31 splits
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gue asocian las poblaciones mediante diferentes pesos asignados a un respectivo
split y cuya suma crea una matriz de distancias que se puede leer de forma lineal.
En el caso de las poblaciones panamefias, existen splits que relacionan las
poblaciones de forma similar a los arboles filogenéticos, pero existen otras
relaciones que estos arboles no pudieron resolver. En este caso hay splits que
relacionan las poblaciones panamefias con mejor resolucion. El split 17 GUA:RG
y splits 18 GY:GUA:RG. Existe un tercer split (19) donde se relacionan
BC:GY:GUA:RG vy finalmente, split 15 relaciona GY:GUA:RG:VCA . (El orden en

gue estan posicionadas las poblaciones es representativo de las distancias).

Se observa ademas que, aunque la poblacién Guabala esté relacionada con Rubia
Gallega y Vaca Canaria, no se observa relacion entre Rubia Gallega y Vaca
Canaria, por lo que se puede determinar que las relaciones entre las poblaciones
es mas compleja que la representacion en un arbol de relaciones filogenéticas.
Ademas esta herramienta permite tomar decisiones sobre el uso de
procedimientos mas avanzados para determinar con mayor precision, la relacion
gue existente entre pares de poblaciones en la aplicacion de hipotéticos
cruzamientos absorbentes, sobre la base de la conservacion y recuperacion de

especies amenazadas.
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4.3 Comparacion genética entre las poblaciones Pana mefas algunas de

Latinoamérica

4.3.1 Diversidad Genética

La Tabla 15 muestra los valores de Ap, Na, Ne, Ho, He, y Fis, comparando las
poblaciones panamefias y latinoamericanas. Se observd que los mayores valores
de Ap fue la obtuvo el criollo Criollo Baja California con 182; el mayor Na lo obtuvo
el Pampa Chaquefio con 8,85; el mayor Ne se encontré6 en la poblacion
Paraguayo con 4,57. La poblacion con menor valor de Ap fue Criollo Casanaré con
136, de Na y Ne se observdé en Criollo Patagonico con 4,96 y 2,889
respectivamente. El mayor valor de Au se observé en Criollo poblano con 8
mientras que el valor minimo de Au lo comparten Criollo de Nayarit, Chihuahua,
Ecuatoriano y Criollo Patagonico con 1. Los resultados de Ap para los
microsatélites estudiados mostraron que el TGLA53 y HEL 9 mostraron los valores
mas altos con 136 y 135 respectivamente; el BM1824 mostrd el valor mas bajo
con 69. Por otro lado el microsatélites INRA32, obtuvo el valor mas alto de alelos
privados con 4, cuando se compara estas poblaciones. Resultados similares se
han encontrado en INRA32 con un valor de 5 (Quiroz-Valiente, 2007). Los valores
de He tuvieron un rango minimo de 0,619 (Criollo Patagonico) y maximo de 0,7796
(Ecuatoriano). La Ho se obtuvo un rango minimo de 0,5803 (Criollo Patagdnico) y
maximo de 0,7412 (Paraguayo). Los valores de He, Ho, Ap y Na son similares a
los reportados por Quiroz-Valiente (2007) en las poblaciones mexicanas, Criollo
poblano, Criollo Baja California, Chihuahua, Criollo Nayarit y Criollo de Chiapas.
Valores similares de He y Ho reportd Ulloa-Arviza, (2008), en las poblaciones
mexicanas Criollo Nayarit y Criollo de Chiapas, pero los valores de Ap resultaron
menores, posiblemente atribuido al menor nimero de marcadores (8) que
utilizaron en ese estudio. Se obtuvo un minimo de dos alelos en Guabala,
Uruguayo, y el numero maximo de alelos se observd en la Pampa Chaquefio Y
Criollo poblano con trece. Se obtuvieron valores de Fis <0,10, reflejando

consanguinidades de bajas a moderadas (Arora and Bhatia, 2004; Barrera, 2006;
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Martinez, 2008). Los valores de Ho fueron mayores que He en las poblacion
Criollo Argentino, reflejando F;s negativo, por lo que es posible que haya ocurrido
un efecto Walhund o apareamientos para compensar rasgos no deseables
(Cafon, 2007). Valores negativos de Fs también fueron reportados por (Quiroz-
Valiente, 2007; Martinez, 2008) en el Criollo Argentino.

Tabla 15. Valores de Heterocigosis, N a, Ne, Au, Ap, Yy F s de poblaciones

criollas panamefias y latinoamericanas (en negrita, valores minimos y
maximos dentro de cada columna)

POP Tamano # Loci He Ho N, Ne Au Ap Fis
Guabala 25 27 0,6617 0,6277 5,59 3,512 2 151 0,0525
Guaymi 36 27 0,7344 0,7102 7,48 4,043 4 202 0,0334
Texas Longhorn 42 27 0,7067 0,6645 6,85 3,732 3 158 0,0604
Criollo poblano 43 27 0,7410 0,6409 8,11 4,208 8 138 0,1366
Criollo Baja California 21 27 0,7197 0,6904 6,74 3,804 3 182 0,0418
Chihuahua 19 27 0,7494 0,6882 6,56 4,031 1 177 0,0846
Criollo Nayarit 24 27 0,7556 0,7323 7,59 4,347 1 178 0,0315
Criollo de Chiapas 30 27 0,7702 0,7377 7,56 4540 6 177 0,0430
Criollo Casanaré 35 20 0,7521 0,7135 7,80 3.,110 3 136 0,0520
Ecuatoriano 12 27 0,7796 0,7393 6,59 4,421 1 151 0,0539
Uruguayo 43 27 0,6642 0,6467 5,41 3,162 4 173 0,0268
Pampa Chaquefio 95 27 0,7511 0,7202 8.85 4,350 6 158 0,0413
Paraguayo 36 27 0,7635 0,7412 7,85 4,572 4 158 0,0296
Criollo Argentino 41 27 0,6609 0,6685 5,81 3,203 2 157 -0,0117
Criollo Patagénico 35 27 0,6190 0,5803 4,96 2,889 1 161 0,0634

* s calculados en 1000 bootstraps; Ap: total de alglos poblacion

Los valores de equilibrio Hardy-Weinberg por locus y por poblacion (Tabla 16)
muestran que la poblacion que presenta mayor cantidad de loci en desequilibrio es
Criollo poblano con 10, lo que representa un 22% del total de loci en el estudio
(BM1314, INRA37, ETH185, HEL13, HEL9, ILSTS6, INRA23, ETH3, INRA35,
TGLAS3) la poblacion con menor cantidad loci en desequilibrio fue el criollo

Ecuatoriano con 1 en los microsatélites ETH185 (4%).
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Tabla 16. Rango del microsatélite y equilibrio Har  dy-Weinberg por loci y

poblacion

Locus GUA GY LH CPO CBC CHU CNY CHI CC EC CUR PA PGY CARG PAT

BM 8125
BM1314 *

BM1818 *

CSSM66

ETH10 * * *
INRA32 *

INRA37 * *
MM12 * *

TGLA122 * * * *

BM2113 * *

CRSM60 *

ETH185 oo * * *

HAUT27 * * * * * * *
HEL13 * * * *

HEL9
ILSTS6 * * * *
INRA23 * *
INRAB3 ¥ * *

SPS115 *

TGLA227 * * *

BM1824 *

ETH225 *

ETH3 * * *
HAUT24 * * * *

ILSTS011 oo *
INRA35 * * * * * * *

TGLAS3 * * *
Total 9 3 5 10 4 6 4 7 2 1 3 4 4 5 5

WNWPrPrWFRPRPWOFRPWONMNAE ORANOFRPDNENMNNP WOWORRPR

*Microsatélites en desequilibrio H{<0,05)

El analisis factorial de correspondencias en la figura 10 mostrd, aunque en general
con cierta dispersion, tres agrupamientos: en el cuadrante superior izquierdo (1),
las poblaciones las Guabala, Guaymi, Texas Longhorn, Criollo poblano, Criollo
Baja California, Chihuahua y Criollo Nayarit que corresponden en su mayoria a
los bovinos criollos de la regibn mesoamericana, a excepcion de Criollo de
Chiapas que se agrupo con las poblaciones de América del sur Criollo Casanare,
Ecuatoriano y Paraguayo en el cuadrante inferior derecho (ll), que se encuentran
en su mayoria en la region noroeste del cono suramericano. En el cuadrante
inferior izquierdo (lll) se agruparon las poblaciones de criollo Uruguayo, Pampa

Chaquerio, Criollo Argentino y Criollo Patagonico, que se encuentran hacia la
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region sureste del cono suramericano. El eje 1 explica el 11,11% y el eje 2 explica

el 14,62% sumando un total de 25.73% de la varianza total.
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Figura 10, Analisis Factorial de correspondencias d e poblaciones
panamenfas y algunas de Latinoameérica
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La tabla 17 muestra el andlisis de AMOVA e indices de fijacion Fsr, con la finalidad
de cuantificar el grado de diferenciacion genética entre las 2 poblaciones criollas
panamenias, las 6 poblaciones de la regidon del norte de América (Texas Longhorn,
Criollo poblano, Criollo Baja California, Chihuahua, Criollo Nayarit y Criollo de
Chiapas) y las 7 poblaciones del sur de América (Criollo Casanaré, Ecuatoriano,
Uruguayo, Pampa Chaquefio, Paraguayo, Criollo Argentino y Criollo Patagonico).

Se observa que existe una mayor diferenciacion genética entre las poblaciones
criollas panamenias y las del norte de panama con 2,63, (p<0,01) seguida de las
poblaciones del sur de América con 1,84, (p<0,01). Aungque existe una mayor

variacion entre las poblaciones dentro de los grupos.

Tabla 17. Variacién genética entre grupos y poblaci  ones dentro de grupos en

poblaciones criollas panamenfas, del norte y sure i  ndices de fijacion
Poblacion Fuente de Variacion % variacion  indice de fijacion
Fst
Panamefas y Entre grupos 2,63* 0,0726
criollas del norte
Entre poblaciones 4,64
dentro de grupos
Panamenfas y Entre grupos 1,84* 0,0938
criollas del sur
Entre poblaciones 7,55

dentro de grupos

*p<0,01

La tabla 18, muestra el Nm de las diferentes poblaciones de Latinoamérica y
panamenfas para la estimacion del flujo genético segun Wright (1969). Se observa
gue los valores mas altos de Nm para los Guaymi fue CPO:GY seguido de CC:GY
con 6,01 y 5,75 respectivamente y para Guabala, CC:GUA y CNY:GUA con 2,43y
2,38 en el orden acostumbrado. Los valores mas bajos de Nm fueron para
Guaymi, PAT:GY y CUR:GY con 2,41 y 2,23 respectivamente y para Guabala,
PAT:GY y CUR:GY con 1,38 y 1,20 correspondientemente, por lo que existiria un
mayor flujo de genes entre las poblaciones Guaymi con Criollo poblano y Criollo
Casanaré que el existente con Guabala. Se observo un menor flujo de genes entre

Guabala con Criollo Casanaré y Criollo Nayarit que con Guabala y Cuaymi.
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latinoamericanas
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poblaciones panamefas y

GY LH CPO CBC CHU CNY CHI CC EC CUR PA PGY CARG PAT
GUA 340 223 207 1,76 199 238 231 243 180 120242194 137 1,38
GY - 510 601 367 497 552 401 575 376 223 48R5 249 241
LH - - 621 559 683 648 365 400 242 209 460 438277 2,09
cPO - - - 9,04 1237 7,95 540 564 330 249 540 492,95 244
cBC - - - - 11,90 6,99 4,60 4,64 306 219 477 4,32 742, 2,08
CHU - - - - - 1307 619 522 351 237 584 519 3,002,10
CNY - - - - - - 646 587 354 229 506 565 270 215
CHI - - - - - - - 461 495 243 487 560 251 1,95
cC - - - - - - - 374 188 440 592 242 233
EC - . - - - - - - 188 311 690 171 1,39
CUR - - - - - - - - 322 310 220 1,85
PA . . ] ) - - - - 482 331 244
pcy - - . ] ) - - - - - 3,57 2.60
CARG - - - - - - - - - - - - - 1,93

La tabla 19 (debajo de la diagonal) muestra los valores Fst entre las poblaciones
panamenfas y las latinoamericanas y se observa que los menores valores en el
caso de la poblacion Guaymi se observan entre GY:CBC (0,0218), GY:CHU
(0,0249). La mayor diferenciacion se observa entre GY:CUR (0,1778) y GY:CHI
(0,0765). Por otro lado, en la poblacién Guabala los menores valores se observan
entre GUA:CNY (0,0849) y GUA:LH (0,0898) y la mayor diferenciacion GUA:CUR
(0,1778) y GUAEC (0,1311), la diferencia entre GY:GUA fue de 0,0567.
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4. RESULTADOS

pareadas (debajo de la diagonal)

GUA GY LH CPO CBC CHU CNY CHI CC EC CUR PA PGY CARG PAT
GUA - 0,153 0,223 0,219 0,248 0,243 0,223 0,234 0,244 0,281 0,307 0,210 0,252 0,260 0,272
GY 0,056 - 0,140 0,130 0,163 0,155 0,141 0,169 0,156 0,192 0,205 0,126 0,147 0,187 0,216
LH 0,089 0,044 - 0,108 0,118 0,121 0,127 0,175 0,163 0,260 0,211 0,134 0,176 0,152 0,197
CPO 0,113 0,047 0,042 - 0,11 0,1000,105 0,132 0,143 0,220 0,201 0,110 0,146 0,156 0,187
cBC 0,093 0,021 0,024 0,028 - 0,121 0,123 0,148 0,166 0,226 0,215 0,129 0,164 0,181 0,214
CHU 0,091 0,024 0,024 0,028 0,026 - 0,112 0,163 0,175 0,243 0,228 0,132 0,166 0,177 0,220
CNY 0,084 0,039 0,037 0,041 0,025 0,010 - 0,135 0,146 0,230 0,219 0,130 0,137 0,185 0,215
CHI 0,099 0,076 0,073 0,070 0,067 0,038 0,037 - 0,148 0,190 0,236 0,134 0,146 0,198 0,245
CcC 0,108 0,041 0,061 0,043 0,026 0,032 0,045 0,060 - 0,212 0,258 0,142 0,126 0,196 0,206
EC 0,131 0,069 0,099 0,091 0,067 0,055 0,060 0,054 0,068 - 0,316 0,199 0,172 0,291 0,337
CUR 0,177 0,111 0,128 0,121 0,114 0,103 0,109 0,109 0,127 0,113 - 0,161 0,197 0,166 0,180
PA 0,107 0,057 0,061 0,058 0,024 0,030 0,045 0,055 0,052 0,080 0,084 - 0,121 0,136 0,175
PGY 0,132 0,583 0,704 0,070 0,050 0,036 0,045 0,054 0,049 0,028 0,069 0,058 - 0,157 0,196
CARG 0,154 0,093 0,091 0,095 0,071 0,070 0,083 0,090 0,093 0,117 0,103 0,054 0,064 - 0,167

La figura 11 muestra el arbol de distancias Da de Nei con el método de neighbor-
joining. En esta figura, el arbol esta formado por cuatro ramales principales (azul,
verde, rojo y café): en el ramal azul, las poblaciones Texas Longhorn, Criollo Baja
California, Chihuahua, Criollo Nayarit y Criollo poblano, se agrupan con 43% de
remuestreo,

En el ramal verde se observan las poblaciones Guaymi y Guabala con 97% de
remuestreo. El ramal rojo las poblaciones Criollo de Chiapas, Criollo Casanareé,
Ecuatoriano y Paraguayo con 26% de remuestreo y el ramal café las poblaciones
Criollo Patagoénico, Uruguayo, Criollo Argentino y Pampa Chaquefio, con 84%.
Cabe destacar la similitud en cuanto a la distribucion de las poblaciones en
relacion con el analisis factorial de correspondencias donde se mantiene la
relacion entre las poblaciones Criollo de Chiapas, Criollo Casanaré, Ecuatoriano y

Paraguayo.
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Figura 11. Arbol de distancias D A de Nei con el método de neighbor-joining

Al comparar las poblaciones mediante las distancias de Nei (Tabla 19 encima de
la diagonal) se observa diferencias, en cuanto al orden de distancias. Valores
minimos entre GY:CPO (0,130), seguido de GY:LH (0,140). La mayor
diferenciacion se observa entre GY:CUR (0,205) y GY:CHI (0,169). Por otro lado,
en la poblacion Guabala los menores valores se observan entre GUA:PA (0,210) y
GUA:CPO (0,219) y la mayor diferenciacion GUA:CUR (0,307) y GUA:EC (0,281);

la diferencia entre GY:GUA (0,153) es mayor que entre las otras poblaciones.
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Figura 12. Split graph con el método de NeighborNet poblaciones
panamenfas y latinoamericanas

La figura 12 muestra la representacion de las relaciones entre las poblaciones
panamenfas y latinoamericanas. En esta se observan 36 splits y la complejidad de

las relaciones entre las diferentes poblaciones es méas notoria. El split 7 relaciona

GY:GUA; el split 12 relaciona exclusivamente GUA:PAT; splits 33 relaciona

EC:PA:CC:GY; split 6 CHI:IEC:PA:CC :GY:GUA vy finalmente splits 22 relaciona

GY:GUA:PAT:CUR:CARG:PA:LH (El orden en que estan posicionadas las

poblaciones es representativo de las distancias)
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Bajo la perspectiva de esta representacion, las poblaciones Criollo poblano,
Chihuahua, Criollo Nayarit y Criollo Baja California, no se relacionaron con Guaymi
y Guabald, a excepcion de Criollo de Chiapas que se asocia con las poblaciones
gue se encuentran mas hacia las regiones ecuatoriales como Criollo Casanaré

Paraguayo y Ecuatoriano.
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4.4 Comparacion genética entre las poblaciones Pana  mefias y razas cebuina

y exéticas

El analisis factorial de correspondencias muestra claramente que se generan
cuatro grupos (Figura 13). En cuadrante de la derecha se observan las
poblaciones Bos indicus (Brahman, Guzerart, Nelore, Sindi) aportando un 35,55%
de la varianza total. En el cuadrante derecho con una varianza de 14% se observa
en la parte superior del cuadrante, las poblaciones (Guabala y Guaymi), hacia el
centro del cuadrante, se observan las poblaciones Holstein, Pardo Suizo y hacia la
parte inferior del cuadrante se aprecia la Hereford. El total de la varianza de
ambos ejes sumo el 49,55%. Cabe destacar que las poblaciones taurinas forman
agrupamientos delimitados entre las poblaciones, mostrando una estructura
definida, también se observa un individuo de la poblacion Guaymi agrupado en el

cluster de la Frisona. La figura 11 muestra el analisis factorial respectivo.
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Figura 13. Andlisis Factorial de correspondencias d e razas exoticas,
Cebuinas, y panamefas
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Las poblaciones taurinas se agrupan hacia el lado izquierdo de la grafica
manteniendo su estructura diferenciada, mientras que las Cebuinas se agrupan
hacia el otro extremo derecho de la gréfica.

Se practico el andlisis de varianza molecular respectivo y el porcentaje de
variacion observado entre las poblaciones panamefas y las Cebuinas resulté de
15,83% y un indice Fst de 0,2142. Resultados similares fueron reportados por
Quirds (2007) con ganado criollo Mexicano y Mackay (2008) con la raza autoctona
Black Japanese, quienes compararando poblaciones Bos indicus y Bos taurus
establecieron diferencias genéticas entre sus respectivas poblaciones con los
cebus. Este valor resultd el mas alto en todas las comparaciones realizadas con
las diferentes poblaciones, dentro de este trabajo de investigacion (Tabla 20) con

lo cual se muestra una clara diferenciacion genética entre estas dos poblaciones.

Tabla 20. Variacién genética entre grupos y poblaci  ones dentro de grupos en
poblaciones criollas panamefas, exoticas y cebuinas e indices de fijacion.

Poblacion Fuente de Variacion % variacion  indice de fijacion
Fst
Panamenfas y Entre grupos 2,89* 0,1063
Exoticas
Entre poblaciones 7,74
dentro de grupos
Panamenfas Entre grupos 15,89* 0,2142
Cebuinas
Entre poblaciones 3,78

dentro de grupos

*p<0,01

La tabla 21, muestra el Nm de las diferentes poblaciones de exoticas, Cebuinas y
panamenfas para la estimacion del flujo genético segun Wright (1969). Se observa
gue los valores mas altos en el caso de las razas exoticas de Nm para los Guaymi
fue de FRI:GY seguido de SPA:GY con 4,35 y 2,89 respectivamente y para
Guabala, FRI:GUA y SPA:GUA con 1,88 y 1,62 en el orden acostumbrado. Los
valores mas bajos de Nm fue para Guaymi, HER:GY con 2,03 y para Guabal3,
HER:GUA 1,29, por lo que existiria un mayor flujo de genes entre las poblaciones
Guaymi con Holstein que el existente con Guabala. Se observé un menor flujo de

genes entre Guabala con las otras dos poblaciones exoticas que con Guaymi.
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En el caso de las poblaciones cebuinas se observa que los valores més altos de
Nm para los Guaymi fue de BRH:GY seguido de SIN:GY con 1,66 y 1,41
respectivamente y para Guabala, BRH:GUA y SIN:GUA con 1,08 y 0,97 en el
orden acostumbrado. Los valores mas bajos de Nm fue para Guaymi, NEL:GY y
GUZ:GY con 1,08 y 0,97 respectivamente y para Guabala, NEL:GY y GUZ:GY

con 0,71y 0,76 respectivamente.

Tabla 21. Valor de Nm (Wright, 1969) de diferentes  poblaciones panamefas y
latinoamericanas

Guaymi Holstein Hereford Pardo Gyr Brahman Sindi Guzerart Nelore

Suizo
Guabala 3,40 1,88 1,29 1,62 0,86 1,08 0,97 0,76 0,71
Guaymi - 4,35 2,03 2,89 1,09 1,66 1.41 1,08 0,97
Holstein - - 2,03 3,33 0,75 1,05 0,90 0,71 0,68
Hereford - - - 2,28 0,81 1,04 0,91 0,76 071
Pardo Suizo - - - - 0,84 1,08 0,98 0,76 0,.74
Gyr - - - - - 3,93 2,55 2,24 2,00
Brahman - - - - - - 5,94 2,80 2,40
Sindi - - - - - - - 2,71 1,82
Guzerart - - - - - - - - 1,54

La tabla 22 (debajo de la diagonal) muestra los valores Fsr entre las poblaciones
panamefias y las exdticas y cebuinas. Se observa, en lo que se refiere a las
poblaciones exdticas los menores valores en el caso de Guaymi, FRI:GY (0,047) y
SPA:GY (0,057). La mayor diferenciacion se observa entre HER:GY (0,116). Por
otro lado, los menores valores de Guabala, FRI:GUA (0,104) y SPA:GUA (0,123)
y la mayor diferenciacion, HER:GUA (0,188) y la diferencia entre GY:GUA (0,069).
Estos valores son coherentes y correspondientes con los valores encontrados en
la tabla anterior donde se compara los valores de Nm y se estableceria una
relacion relativamente menor comparada con las poblaciones criollas vy
autoctonas. En cuanto las poblaciones Cebuinas, son las que se encuentran mas
distantes de las poblaciones panamefias respecto a las demas poblaciones

estudiadas como se observa en la misma tabla 23. Los valores Fst observados
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muestran distancias minimas de Guaymi, BRH:GY (0,135) ySIN:GY (0,158) y la
mayor distancia, fue entre NEL:GY (0,221). En cuanto a Guabald se aprecian
mucho mas estas distancias. La menor distancia encontrada fue para BRH:GUA
con 0,242, seguido de GYR:GUA con 0,262. la distancia maxima encontrada fue
de NEL:GUA CON 0,327, seguida de GUZ:GUA con 0,317.

Tabla 22. Distancia D A de Nei (arriba de la diagonal) y F st por poblaciones
pareadas (debajo de la diagonal) en poblaciones pan amefias, exoticas y
cebuinas.

GUA GY FRI HER SPA GYR BRH SIN GUZ NEL

GUA - 0,153 0,268 0,316 0,273 0,449 0,379 0,426 0,493 0,472
GY 0,069 - 0,178 0,257 0,203 0,392 0,281 0,348 0,415 0,414
FRI 0,104 0,047 - 0,240 0,178 0,568 0,439 0,524 0,610 0,573
HER 0,188 0,116 0,130 - 0,210 0,572 0,473 0,530 0,594 0,571
SPA 0,123 0,057 0,052 0,090 - 0,502 0,412 0,462 0,558 0,505
GYR 0,262 0,171 0,245 0,221 0,216 - 0,163 0,237 0,232 0,224
BRH 0,242 0,135 0,212 0,201 0,190 0,067 - 0,171 0,229 0,206
SIN 0,279 0158 0,249 0,246 0,227 0,112 0,048 - 0,232 0,271
GuUz 0,317 0,199 0,289 0,272 0,264 0,135 0,084 0,083 - 0,267

NEL 0,327 0,221 0,304 0,.294 0,264 0,096 0,100 0,143 0,163 -

Al comparar las poblaciones mediante las distancias de Nei (Tabla 22 encima de
la diagonal) se observa diferencias, en cuanto al orden de distancias. En relacion
de las poblaciones exoéticas, los valores minimos se encontraron entre FRI:GY
(0,178), seguido de SPA:GY (0,203). La mayor diferenciacion se observa entre
HER:GY (0,257). Por otro lado, en la poblacion Guabala los menores valores se
observan entre FRI:GUA (0,268) y SPA:GUA (0,273) y la mayor diferenciacion
HER:GUA (0,316); la diferencia entre GY:GUA (0,1529) es menor que las
determinada para las poblaciones criollas y autoctonas. Los valores de distancias
observadas con las poblaciones cebuinas fueron los siguientes: valores menores
para Guaymi fue en BRH:GY (0,281) y SIN:GY (0,348) y mayores en GUZ:GY
(0,415) y NEL:GY (0,414). En la Guabala, valores menores BRH:GUA (0,379) Y
SIN:GUA (0,426).
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La figura 14 muestra el arbol de distancias Da de Nei con el método de neighbor-
joining. En esta figura, el arbol se observan agrupadas las poblaciones Cebuinas y
exoticas con ramales largos y muy separados las poblaciones panamefias. Cabe
destacar que en este arbol las poblaciones exoticas se encuentran a menor

distancia que las cebuinas por efecto de que ambas son especies Bos taurus.

GuUz

SPA

0.1 »HER

Figura 14. Arbol de distancias D  de Nei con el método de neighbor-joining
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En la evaluacion de las poblaciones mediante NeighborNet se encontraron 25
splits. El split grah muestra a las poblaciones panamefias separadas de los dos
grupos (razas exoticas y cebuinas) aunque se aprecia que existen splits que
relacionan a las poblaciones panamefias con uno y otro grupo de forma indirecta.

En los splits 7, 12, 8 y 3 se relacionan GY:SPA:FRI, BR:GY y BR:GY:SPA:FRI vy
BRH:GY:SPA:FRI:HER respectivamente por lo que indica que estas poblaciones

comparten algunos alelos debido probablemente a un ancestro comuan. En el caso
de la Guabala, se observa que los splits 13 y 10 se relaciona GUA:HER:FRI vy
GUAHER:FRI:SPA respectivamente. El splits 4 relaciona GYR:GUZ:SIN:GUA

en este caso no se observaron lineas directas o ancestrales que relacionaran las

poblaciones Guabald y Guaymi salvo el splits 17 en los que abarca los cinco
grupos Bos taurus. Tampoco se observaron relaciones entre Guabala Y Nelore y
Brahman ni Guaymi con Gyr, Guzerat y Sindi. En la figura 15 se observa el split

graph donde se comparan las poblaciones antes mencionadas.
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Figura 15. Split graph con el meétodo de NeighborNet poblaciones
panamefias, cebuinas y exdticas
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4.5 Analisis General de las Poblaciones

En la tabla 23 se muestra en orden descendente, todos los AMOVA e indices de
fijacion Fst practicados a las poblaciones panamefias con las diferentes razas. Se
observa que el porcentaje de variacion mas bajo se obtuvo con las poblaciones
autoctonas Espariolas y del sur de América (1.67 y 1.84) y el mayor porcentaje de
variacion se observé en las poblaciones cebuinas (15.83), cerca de 10 veces mas

del porcentaje de variacion de las poblaciones antes mencionadas.

Tabla 23. Porcentaje de variacion e indice de fijac i6n Fst de poblaciones
cebuinas, canarias, exoticas, criollas del norte, d el sur y espafolas
peninsulares respecto a las panamenas

Poblacion %Variacion Fst
Cebuinas 15,83 0,2142
Canarias 4,69 0,1368
Exoticas 2,89 0,1063
Criollas del Norte 2,63 0,0726
Criollas del sur 1,84 0,0938
Espafiolas peninsulares 1,67 0,1034

El split graph de la figura 16 muestra una representacion de las tres poblaciones.
Se destacan dos splits que separan en tres grandes grupos que hemos
denominado Europeas, Americanas e Indicas (cebuinas). Entre las poblaciones
europeas y americanas existe un split (48) que las separa claramente y tiene un
tamafio mas corto expresado como peso o weight de 0, 01606 (David and Vincent,
2002; Bryant and Moulton, 2004; Huson and Bryant, 2006) que el valor que
separa las poblaciones americanas de las indicas en el splits 65 con 0,0763,
tomando en cuenta la poblacion criolla mas proximal al grupo de cebuinos que es
la Ecuatoriano se observa otro split (66) con un peso de 0,0602 que sumados
muestran que la relacion entre poblaciones cebuinas y criollas americanas todavia
mantienen una distancia (excepto la Ecuatoriano) que les permite mantener una
identidad propia.
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4.6 Estructura Genética de las poblaciones:

La tabla 24 muestra los valores de probabilidad de mezcla (q) para las 33
poblaciones evaluadas. Se observa que las poblaciones que mostraron mayor
homogeneidad en este K=2 (g>0,95) fueron, en el cluster 1. Hereford, Holstein,
Berrenda en Negro, Criollo Patagonico, Mostrenca, Palmera, Toro de Lidia, Vaca
Canaria, Uruguayo, Pajuna, Criollo Argentino, Negra Andaluza, Rubia Gallega,
Berrenda en Colorado, Retinta, Pardo Suizo y Texas Longhorn y en el cluster 2 las
poblaciones Nelore, Guzerart, Gyr, Brahman y Sindi. En este K se pueden apreciar
la division entre las dos especies Bos indicus y Bos taurus. Ademas se ven
poblaciones que mantienen una alta influencia del cebl: Ecuatoriano (g=0,58);
Criollo de Chiapas (q=0,32); Paraguayo (q=0,31) y Criollo Casanaré (g=0,31). Las
poblaciones que manifestaron influencias bajas de Cebu fueron Guaymi (g=0,17),
Criollo Nayarit (g=0,16), Guabald (g=0,14), Chihuahua (g=0,12), Criollo poblano
(g=0,11), Pampa Chaquefio (q=0,11) y Criollo Baja California (g=0,10). En cluster
K=6 se observa una mayor disminucion de g en las poblaciones panamefas
particularmente en la poblacion Guaymi con un 58% de proporcion de mezcla,
siendo un 12,8% atribuido a la influencia del Bos indicus. La poblacién Guabala se
mantiene cerca del 80% y el 11,6% por efecto de las poblaciones cebuinas. Los
valores de g obtenidos en este trabajo son mayores a los encontrados, por
Martinez (2008) trabajando con 10 poblaciones, donde no incluyé poblaciones
cebuinas, y que reporto valores de q=0,798 y q=0,929 para las poblaciones Criollo
Patagonico y Criollo Argentino. Al elevar el K hasta 10, los valores de q de
Martinez (2008) se mantuvieron similares, sin embargo en el presente estudio
cayeron a q=0,88 y ¢=0,90 para Criollo Argentino y Criollo Patagodnico,
respectivamente probablemente por el efecto de una mayor poblacion dentro de
estudio (33) pero con igual niumero de microsatélites, por lo que es probable que al
aumentar las poblaciones en el estudio, hubo una mayor influencia de las
poblaciones cebuinas que no fueron consideradas en el estudio antes
mencionado. En el caso de las poblaciones mexicanas cuando la asignacién de

los individuos fue K=6, los valores de q se encontraban entre q=0,65 (Criollo
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Nayarit) y q=0,77 (Criollo Baja California) excepto Criollo de Chiapas g=0,40,
Estos valores fueron mayores que los reportados por Quirdz (2007) quien trabajo
con 22 poblaciones, encontro valores de q=0,22 (Criollo de Chiapas) y q=0,46

(Criollo Baja California) cuando la asignacion de individuos fue K=6.

Tabla 24. Matriz de proporcion de mezcla g, para las asignaciones de
individuos de K=2 y K=6

K=2 K=6
Poblacion 1 2 1 2 3 4 5 6
Berrenda en Colorado 0,02 0,98 0,009 0,043 0,258 0,154 0,446 0,089
Berrenda en Negro 0,01 0,99 0,004 0,024 0,563 0,015 0,344 0,050
Mostrenca 0,01 0,99 0,006 0,024 0,034 0,894| 0,031| 0,010
Pajuna 0,02 0,99 0,006 0,052 0,141 0,104| 0,625| 0,071
Retinta 0,03 0,97 0,013 0,046 0,107 0,054| 0,755| 0,025
Negra Andaluza 0,02 0,98 0,006 0,014 0,027 0,015 0,920 0,017
Toro de Lidia 0,01 0,99 0,004 0,016 0,823 0,035 0,097| 0,025
Rubia Gallega 0,02 0,98 0,009 0,019 0,017 0,049| 0,883| 0,023
Vaca Canaria 0,01 0,99 0,006 0,479 0,061 0,090 0,317| 0,047
Palmera 0,01 0,99 0,004 0,960 0,008 0,011 0,008| 0,008
Guabala 0,14 0,86 0,116 0,015 0,033 0,011 0,796| 0,029
Guaymi 0,17 0,83 0,128 0,030 0,150 0,037| 0,578| 0,078
Texas Longhorn 0,04 0,96 0,012 0,021 0,894| 0,016 0,031 0,026
Criollo poblano 0,11 0,89 0,063 0,020| 0,757| 0,031 0,082 0,045
Criollo Baja California 0,10 0,90 0,061 0,027| 0,776| 0,056 0,055 0,035
Chihuahua 0,12 0,88 0,081 0,035| 0,711 0,033 0,064 0,076
Criollo Nayarit 0,16 0,84 0,125 0,050, 0,650| 0,060 0,099 0,027
Criollo de Chiapas 0,32 0,68 0,287 0,076| 0,402, 0,052 0,092 0,092
Criollo Casanaré 0,31 0,69 0,229 0,044 0,484 0,039 0,102 0,101
Ecuatoriano 0,58 0,42 0,560 0,020 0,106 0,110 0,161| 0,043
Uruguayo 0,01 0,99 0,003 0,027 0,016 0,018 0,013| 0,923
Pampa Chaquefio 0,11 0,89 0,085 0,015 0,299 0,339 0,183| 0,179
Paraguayo 0,31 0,69 0,281 0,018 0,224 0,079 0,086| 0,312
Criollo Argentino 0,02 0,99 0,007 0,006 0,066 0,026 0,018 0,878
Criollo Patagénico 0,01 0,99 0,003 0,037 0,026 0,013 0,018| 0,903
Holstein 0,01 0,99 0,004 0,027 0,029 0,031 0,856 0,051
Hereford 0,01 0,99 0,003 0,015 0,010 0,929 0,017 0,026
Pardo Suizo 0,03 0,97 0,017 0,068 0,475 0,221 0,165 0,065
Gyr 0,98 0,02 0,959| 0,006 0,007 0,013 0,009 0,006
Brahman 0,96 0,04 0,933| 0,010 0,015 0,009 0,021 0,011
Sindi 0,94 0,07 0,910| 0,026 0,016 0,012 0,017 0,019
Guzerart 0,98 0,02 0,963| 0,014 0,005 0,006 0,005 0,006
Nelore 0,99 0,01 0,975| 0,004 0,005 0,006 0,005 0,005
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En las figura 17 se muestran los valores de q como representacion de colores de
influencia Bos taurus (azul) y Bos indicus (naranja) en las poblaciones
muestreadas para la asignaciéon de individuo cuando K=2. Se aprecia la influencia

del componente cebuino sobre las poblaciones criollas.

Autoctona s Criollas Cebu
A e N

Figura 17. Proporcion de mezcla cebu sobre poblacio  nes criollas cuando
K=2 mediante programa Structure, Pritchard et al. (2000) y graficado
mediante el programa Distruct Rosenberg (2004)

A continuacion se presenta la distribucién de colores entre la asignacion de las
poblaciones para un valor K=6. Se muestra una estructura con cuatro colores
principales que podriamos correlacionar con las diferentes regiones de donde
proceden las poblaciones criollas y autéctonas: azul en las poblaciones autéctonas
espafolas, verde en las poblaciones de criollas del norte de América, rosada para
las poblaciones del sur de América y naranja asociado a las razas indias (datos no
mostrados). Un comportamiento diferente se observa en las razas Palmera y
Mostrenca, que presentan un color mas uniforme que se relaciona con el valor
mas alto de q (amarillo y verde). Otro aspecto se observa en las poblaciones
Guabala y Guaymi, como en la figura 18, tomando en cuenta que son poblaciones
criollas de Ameérica, tienen el color azul asociado a las poblaciones autéctonas
espafolas, como se ha visto en los analisis previos. Se observa igualmente la
influencia del Bos indicus sobre todas las poblaciones criollas de América.
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Figura 18. Proporcién de mezclas de colores sobre 3 3 poblaciones cuando
K=6 mediante programa Structure, Pritchard et al. (2000) y graficado
mediante el programa Distruct, Rosenberg (2004)

Cuando se alcanz6 la K=8, las diferentes poblaciones Guabald y Guaymi se
mantenian asociadas la poblacion Rubia Gallega con valores de ¢=0,83
(Guabald), g=0,64 (Guaymi) y g=0,81 (Rubia Gallega), pero separada del resto de
las poblaciones (Tabla 25). Se estudid la tabla de g individual y se aprecia que
Guabala mantiene un estructura mas definida con excepcion de los seis primeros

individuos de esta poblacién, cuya matriz q individual (datos no mostrados), se
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mantiene con g<0,75 y una media de g=0,50 £ 0,14, por otro lado el resto de los
individuos obtuvieron una media de q=0,94 = 0,06 que son valores similares a las

razas Mostrenca (0,92) y Palmera (0,95).

Tabla 25. Matriz de proporcion de mezcla g, para las asignaciones de
individuos de K=8.

K=8
Poblacién 1 2 3 4 5 6 7 8
Berrenda en Colorado 0,005 0,151 0,529 0,082 0,072 0,024 0,106 0,031
Berrenda en Negro 0,003 0,035 0,300 0,563 0,048 0,014 0,016 0,021
Mostrenca 0,005 0,020 0,929 0,008 0,007 0,012 0,012 0,008
Pajuna 0,005 0,126 0,648 0,065 0,064 0,032 0,034 0,026
Retinta 0,010 0,049 0,762 0,019 0,051 0,030 0,052 0,027
Negra Andaluza 0,005 0,031 0,874 0,015 0,033 0,010 0,016 0,016
Toro de Lidia 0,003 0,027 0,606 0,047 0,021 0,010 0,271 0,016
| Rubia Gallega 0,003 0,081 0,026 0,019 0,812 0,017 0,009 0,033
Vaca Canaria 0,004 0,838 0,020 0,017 0,022 0,069 0,018 0,013
Palmera 0,003 0,007 0,007 0,006 0,005 0,958 0,006 0,009
Guabala 0,105 0,008 0,006 0,021 0,833| 0,009 0,010 0,007
Guaymi 0,090 0,023 0,038 0,075 0,638 0,022 0,093 0,022
Texas Longhorn 0,005 0,017 0,031 0,029 0,016 0,012 0,882 0,008
Criollo poblano 0,050 0,082 0,036 0,049 0,037 0,014 0,698 0,034
Criollo Baja California 0,029 0,048 0,039 0,032 0,028 0,015 0,781 0,027
Chihuahua 0,063 0,036 0,243 0,032 0,025 0,019 0,632 0,049
Criollo Nayarit 0,109 0,085 0,125 0,015 0,022 0,027 0,601 0,017
Criollo de Chiapas 0,270 0,125 0,057 0,046 0,042 0,049 0,322 0,088
Criollo Casanaré 0,192 0,067 0,045 0,072 0,063 0,022 0,518 0,032
Ecuatoriano 0,553 0,076 0,00 0,033 0,092 0,011 0,078 0,056
Uruguayo 0,002 0,030 0,012 0,068 0,011 0,014 0,011 0,851
Pampa Chaquefio 0,061 0,060 0,043 0,033 0,099 0,008 0,167 0,539
Paraguayo 0,284 0,081 0,079 0,341 0,038 0,011 0,091 0,076
Criollo Argentino 0,004 0,009 0,012 0,917 0,008 0,004 0,022 0,023
Criollo Patagénico 0,002 0,020 0,008 0,908 0,007 0,029 0,012 0,014
Holstein 0,003 0,863 0,028 0,026 0,039 0,007 0,013 0,020
Hereford 0,002 0,052 0,015 0,009 0,015 0,009 0,007 0,890
Pardo Suizo 0,014 0,782 0,039 0,036 0,014 0,011 0,059 0,045
Gyr 0,961 0,005 0,008 0,004 0,006 0,004 0,005 0,007
Brahman 0,930 0,013 0,009 0,007 0,016 0,005 0,011 0,010
Sindi 0,912 0,013 0,015 0,009 0,007 0,017 0,012 0,016
Guzerart 0,964 0,010 0,004 0,003 0,003 0,007 0,004 0,005
Nelore 0,975 0,004 0,004 0,004 0,003 0,003 0,003 0,003
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En la poblacion Guaymi se observa una gran diversidad de colores producto de
que, contrario a la poblacion Guabala existe una alta proporcion de individuos (19)
con g <0,75 y una media de 0,41 + 0,25. De modo contrario las poblaciones con q
>75 (17) obtuvieron valores de 0,89 + 0,08. Se mantienen la Mostrenca y Palmera

como poblaciones de referencia por sus altos valores de q, frente al resto de las

poblaciones criollas y autdctonas (Figura 19).

1L ‘-‘_.'~""'_F iF F-I;i;i 1‘ '-ki_l‘}""-"'ﬁ:':'*‘":_l L R T

L .. 1 juBindl SR -.dal M. _ K

Figura 19. Proporcién de mezclas de colores sobre 3 3 poblaciones cuando
K=10 mediante programa Structure, Pritchard et al. (2000) y graficado
mediante el programa Distruct, Rosenberg (2004).
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Después de este valor de K, las poblaciones Guaymi y Guabala se separan de la
Rubia Gallega en la K=11 vy finalmente, en la K=17, se separan entre si. La figura
20 muestra las diferentes K's donde ocurren los eventos de separacion K=2
(Taurinas e indicas), K=6 (Espafiolas, Criollas del norte y del sur, exoticas y
cebuinas), K=8 (Panamefas con Rubia Gallega), K= 11 separacién de las
panamefias del resto de poblaciones y K=17 separacion de poblaciones Guaymi y

Guabala.

K17 K11 K8 K6 K2

T

e | ' 5 E 1 1=
Figura 20. Proporcién de mezclas de colores sobre 3 3 poblaciones cuando
K=2, 6, 8, 11 y 17 mediante programa Structure, Pri tchard et al. (2000) y
graficado mediante el programa Distruct, Rosenberg (2004).
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En el andlisis realizado a este grupo de poblaciones, se utilizé el valor de K que
maximiza el valor de los datos, determinada mediante el calculo del Ln(P/D) segun
Pritchard et al. (2000). La figura 18, muestra los valores de K: In Pr(X/K) vs K, de
las 33 poblaciones en el estudio, y en la ampliacion de la misma (zona dentro de la

elipse) se observa mas claramente (figura 21) el valor de que maximiza los datos.

-78000 -

-80000 -

-82000 -

-84000 -

Ln(P/D)

-86000 -

-88000 -

-90000 -

-92000 T T T T T T 1

Figura 21. Gréfico de verosimilitud de varios valo res de K: In Pr(X/K) vs K de

33 poblaciones para K=2-33

Las figuras 21 y 22 muestran el cambio de pendiente de K=28 a K=29 de mas de
900 puntos. Lo que indica que en esta zona se han alcanzado la mayor cantidad
de subdivisiones significativas de razas o grupos de razas altamente relacionadas.
Este mismo analisis realizo6 Candn (2006) en un estudio hecho en 45 poblaciones
de caprinos europeos, quien reportd una K=25-30, Hay que resaltar el hecho de
gue cuando se incluyen en el estudio muchas poblaciones altamente relacionadas
se recomienda trabajar en primera instancia con la K mas baja para obtener los
grupos de raza asociadas y de ahi trabajar cada grupo relacionado dentro de una

zona geografica hasta alcanzar el K 6ptimo (Rosenberg et al., 2003)
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Ln (P/D)

35

-78000.00 -

-79000.00 - \

-80000.00 -

-81000.00 -

Valor de K=28
-82000.00 -
'83000.00 T T T T T T T 1
19 21 23 25 27 29 31 33
K

Figura 22. Ampliacion de grafico de verosimilitud d
In Pr(X/K) vs K de 33 poblaciones para K=2-33

e varios valores de K:

Observando la tabla 26 se puede apreciar que cuando K=28 las poblaciones

Guabala y Guaymi se han logrado mantener separadas entre ellas y de las demas

pobla

ciones.

Tabla 26. Matriz de proporcion de mezcla
individuos de K=28.

g, para las asignaciones de

Tabla Parcial de K=28

Pop 3 5 7 8 9 10 112 12 13 15 16 17 18 24 26 27 28
Berrenda en Colorado 0,00 0,02 0,03 0,07 0,02 0,01 0,02 0,01 0,01 0,02 0,03 0,01 0,01 0,04 0,02 0,01 0,02
Berrenda en Negro 0,00 0,00 0,01 0,01 0,00 0,010 0,00 0,01 0,01 0,34 0,01 0,01 0,00 0,00 0,01 0,54 0,00
Mostrenca 0,00 0,01 0,83 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,00 0,01 0,00 0,01
Pajuna 0,00 0,01 0,06 0,04 0,02 0,03 0,02 0,01 0,03 0,04 0,01 0,01 0,01 0,02 0,02 0,02 0,02
Retinta 0,00 0,01 0,01 0,64 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,02
Negra Andaluza 0,00 0,01 0,01 0,02 0,01 0,00 0,01 0,01 0,78 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01
Toro de Lidia 0,00 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,82 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 0,01
Rubia Gallega 0,00 0,01 0,01 0,01 0,02 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,02 0,01 0,01 0,01 0,74
Vaca Canaria 0,00 0,01 0,01 0,02 0,01 0,02 0,01 0,01 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 0,01 0,70 0,01 0,02
Palmera 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,89 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,01 0,00 0,00
Guabala 0,08 0,01 0,00 0,01 0,78 0,01 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 0,01
Guaymi 0,03 0,01 0,01 0,01 0,07 0,01 0,02 0,02 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,45 0,01 0,02 0,08
Texas Longhorn 0,00 0,01 0,02 0,01 0,01 0,00 0,02 0,71 0,01 0,01 0,01 0,01 0,00 0,02 0,01 0,02 0,01
Poblano 0,02 0,01 0,01 0,02 0,01 0,00 0,01 0,02 0,01 0,00 0,02 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,02
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Criollo Baja California
Chihuahua
Nayarit

Chiapas
Casanaré
Ecuatoriano
Uruguayo

Pampa Chaquefio
Paraguayo
Argentino
Patagoénico
Holstein

Hereford

Pardo Suizo

Gyr

Brahman

Sindi

Guzerart

Nelore

0,01
0,03
0,08
0,04
0,03
0,43
0,00
0,01
0,06
0,00
0,00
0,00
0,00
0,01
0,89
0,84
0,82
0,90
0,92

0,06
0,06
0,02
0,03
0,03
0,01
0,01
0,52
0,02
0,01
0,01
0,01
0,01
0,02
0,01
0,01
0,01
0,00
0,00

0,02
0,02
0,03
0,01
0,01
0,02
0,01
0,01
0,02
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,00
0,00
0,00
0,00

0,02
0,05
0,03
0,01
0,02
0,03
0,00
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,00
0,01
0,01
0,01
0,01
0,00
0,00

0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,02
0,00
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,00
0,01
0,00
0,00
0,01
0,00
0,00

0,01
0,01
0,01
0,02
0,01
0,01
0,00
0,01
0,01
0,00
0,01
0,01
0,01
0,01
0,00
0,00
0,01
0,01
0,00

0,02
0,02
0,01
0,01
0,02
0,01
0,02
0,03
0,05
0,80
0,02
0,00
0,01
0,01
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00

0,14
0,05
0,03
0,03
0,02
0,01
0,01
0,02
0,01
0,01
0,01
0,01
0,00
0,01
0,00
0,00
0,01
0,00
0,00

0,01
0,01
0,01
0,01
0,00
0,01
0,00
0,01
0,01
0,00
0,00
0,01
0,01
0,01
0,01
0,00
0,01
0,00
0,01

0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,00
0,00
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,00
0,01
0,00
0,01
0,01
0,00
0,00

0,05
0,02
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,00
0,01
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00
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0,02
0,02
0,01
0,02
0,01
0,02
0,83
0,03
0,02
0,02
0,02
0,01
0,00
0,02
0,00
0,01
0,01
0,00
0,00

0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,03
0,01
0,13
0,01
0,01
0,00
0,01
0,87
0,01
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00

0,02
0,01
0,01
0,01
0,02
0,04
0,01
0,01
0,01
0,01
0,00
0,01
0,01
0,01
0,00
0,01
0,01
0,01
0,00

0,02
0,01
0,03
0,02
0,02
0,01
0,02
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,00
0,01
0,01
0,01
0,00

0,01
0,02
0,01
0,02
0,01
0,02
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,00
0,01
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00

0,02
0,01
0,01
0,02
0,01
0,02
0,00
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,01
0,00
0,01
0,00
0,00
0,00

Se observa en la figura 23 la presentacion en forma de colores la proporcion de

mezclas de las 33 poblaciones en estudio, enfocadas desde el punto de vista de

las poblaciones panamefas.
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3 poblaciones cuando

et al.

Figura 23. Proporcién de mezclas de colores sobre 3

(2000) y graficado

28 mediante programa Structure, Pritchard
mediante el programa Distruct Rosenberg (2004)

K=
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Figura 24. Composicion genética de los miembros de la poblacion Guabala y
Guaymi cuando K=28, mediante programa Structure, P ritchard et al. (2000) y
graficado mediante el programa Distruct Rosenberg ( 2004).

En el caso de la poblacién Guabald, los individuos que presentan valores de q por
debajo de los 75% (identificados anteriormente) son 337, 338, 339, 340, 341, 342
y 362. En el caso de las poblaciones Guaymi, los individuos identificados con
valores de g por debajo de los 75% son 363-369, 372-380, 383, 385, 387, 391-
398.

La figura 24 muestra la composicién genética de los miembros de la poblacion
Guabald y Guaymi cuando K=28. Se muestran los individuos con sus respectivas
proporciones de mezclas mediante los valores de q.

4.7 Modelo espacial de datos de poblacion
Una vez obtenidos los resultados del andlisis con el modelo de agrupacion

espacial (TESS), el mismo mostr6 un valor Optimo de K=28, al igual que

STRUCTURE, por lo que se podria asumir que ambos modelos tienen el mismo

117



4. RESULTADOS

poder de discriminacién en lo que respecta al calculo de las K poblaciones. La
figura 25 muestra el grafico representativo de DIC vs Kyax donde se aprecia este

resultado, con un valor de 155183.

156200 -
156100 -
156000 -
155900 -
155800 ~
155700 -
155600 -
155500 -
155400 -
155300 ~
155200 -

155100 T T \ \ \ |
255 26 26.5 27 27.5 28 28.5

NUmero de cluster Kmax

DIC

Figura 25. DIC de varios valores de K mediante asig nacion espacial de
individuos utilizando TESS (Durand et al., 2009a)

Sin embargo al calcular el valor de similitud de alineamiento ente ambas matrices
Q (structure) VS Q (ress), S€ observo un valor de H'=0,5053 con lo cual se observan
diferencias en el patron de distribucion interna de las poblaciones estudiadas entre
ambos modelos. En la figura 26 se observa la comparacion entre ambos
resultados con el programa DISTRUCT (Jacobson and Rosenberg, 2007).
Haciendo énfasis sobre los grupos panamefios, se observa que en la poblacion
Guabald se mantiene separada de las demés, con la influencia de las razas
cebuinas sobre los animales indentificados en la matriz q individual.
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5. DISCUSION

Las poblaciones bovinas Guabald y Guaymi se han mantenido marginadas y
practicamente desconocidas hasta hace muy pocos afos; necesitan una opcion de
ser apropiadamente identificadas y aprovechadas en programas de conservacion
genética dentro de la Republica de Panama. Los archivos histéricos unidos a
estudios de carcterizacion genética ofrecen esta oportunidad de poner en valor
estos recursos genéticos de animales domésticos que todavia pueden encontrarse

aungue cada vez en lugares mas reconditos.

5.1 Variabilidad genética

Cabe destacar que la poblacion Guaymi presenta una mayor diversidad genética
gue la poblacién Guabala, aunque no se debe descartar que podria existir una
alteracion de estos indices por efecto de las razas cebuinas y exoéticas que
influenciaron a las poblaciones criollas en Latinoamérica, con cruzamientos mal
dirigidos como el caso de Panama en el afio 1914 (Jaén, 1998).

Esta mayor diversidad de las poblaciones Guaymi se puede observar en el
fenotipo de las mismas ya que muestra una gran diversidad en el color de la capa,
como los berrendos negros y colorados, moro, pardo y atruchado; ademas del
largo de pelo encontrado por el Dr. Jorge de Alba (comunicacién personal) quien
reportd que la mayoria de esta poblacidon tiene un largo mayor a 5 milimetros,
signo de intolerancia al calor ambiental. Esto puede significar que estos animales
gue se mantienen en la region de Gualaca, se encuentran en un ambiente
diferente al originario de estas poblaciones que es el clima de montafia.
Contrariamente a lo observado en los Guaymi, los animales Guabala soélo
presentan capas de color rojo sélido y berrendo del mismo color y un pelo corto,
adoptado posiblemente por efecto de la adaptacion a las altas temperaturas y
humedad. Jorge de Alba, estimé que contrariamente a lo que se pensaba, la
Guabald y Guaymi son poblaciones diferentes, por lo menos fenotipicamente
(comunicacién personal.

El valor de Fst es mayor al encontrado en ganado criollo mexicano con 0,033

(Quiroz-Valiente, 2006) y similar al encontrado entre las razas bovinas europeas
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con 0,068 y 0,07 y corresponde al valor global de diferenciacion genética entre
razas (Cafon et al., 2001; Jordana et al., 2003). Este valor de Fst encontrado al
comparar ambas poblaciones muestra que es probable que haya un bajo flujo de
genes entre las mismas y al relativo aislamiento geografico y reproductivo al que
han sido sometidas. El Nm entre la Guaymi y la Guabala fue de 3,40, y es menor a
los reportados por (Quiroz-Valiente, 2006) al realizar comparaciones de Nm entre
las poblaciones mexicanas, que oscilaron entre 4,61 a 13,07.

Las estimaciones de Fstr y Nm reportadas, indican que entre las poblaciones
Guaymi y Guabala, existe efectivamente un bajo flujo de genes, que ha habido un
relativo aislamiento reproductivo y desde el punto de vista de conservacion estas
poblaciones mantienen una diferenciacion genética importante.

Hay que llamar la atencién una vez mas en la posibilidad de que hayan existido
cruzamientos mal dirigidos que confunden estas poblaciones como una sola
desconociendo que son poblaciones que se formaron en zonas diferentes y que
conviven con grupos culturales muy diferentes: Guaymi (indigenas Gnobe-bugle
en zona de montafa) y Guabala (grupos familiares no indigenas, en zonas al nivel
del mar o cercanos a este nivel).

Los resultados del analisis factorial de correspondencia indican que ambos
conjuntos de individuos se separan totalmente uno del otro, se puede concluir por
lo tanto que nos encontramos ante dos poblaciones diferentes. Estos resultados
fueron similares a los reportados por Martinez (2008) quien utilizd el analisis
factorial de correspondencias en dos bovinos criollos argentinos, para detectar si

estas poblaciones eran diferentes.

5.2 Diversidad Genética y cuello de botellade laP  oblacion Guabala (GUA)

Los valores de heterocigosis media esperada y observada fueron de 0,6458 y
0,6265 respectivamente. Se observo que el nimero medio de alelos, el valor de
PIC, la Heterocigosis media esperada y Heterocigosis media observada, se
encuentran dentro de los rangos encontrados en algunas razas espafolas

(Martinez et al., 2005; Martin-Burriel, 2007). Los valores de heterocigosis
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resultaron altos lo que podria ser atribuido a un bajo nivel de endogamia (Arora
and Bhatia, 2004) y una baja presion de seleccion (Armstrong et al., 2006). El
valor de Fis encontrado fue de 0,0504 lo que se podria interpretar que se trata de
una poblacion con niveles de endogamia de bajos a moderados. Estos resultados
muestran que las poblaciones Guabala han sido seleccionadas mediante una
metodologia empirica, utilizando estimaciones basadas en el fenotipo, como no
podia ser de otra manera y que en efecto fue confirmado mediante
conversaciones con los productores propietarios de estas poblaciones. A través
del tiempo los animales fueron seleccionados por el color rojo y sus derivaciones y
la forma de los cuernos y una tendencia hacia la produccién de carne para el
consumo local. Se tomaban el cuidado de no cruzar los animales con relaciones
de parentesco, particularmente los que se encontraban en relaciones muy
cercanas como madres, padres o hermanos, pero se desconoce si fueron
consideradas las otras relaciones de parentesco colaterales o directas mas
lejanas.

Con respecto al analisis de cuello de botella, la mayoria de las pruebas y modelos
estudiados no mostraron rechazo en la hipotesis nula (p>0,05), excepto las
pruebas utilizadas con el modelo de mutacion, IAM. En lo que se refiere al analisis
de cambio de moda, se observd una alta proporcion de alelos en las frecuencias
alélicas mas bajas, por lo que se confirma que en la poblacion bovina Guabala no
ha sufrido cuello de botella en el pasado reciente. Con estos resultados habria que
descartar la poca influencia que ha tenido la posible introduccion de nuevos alelos
como efecto de las migraciones de diversas razas de animales que llegaron a
Panama, como las poblaciones cebuinas y razas exoticas, posiblemente por que
dicha introduccion no es en absoluto reciente. El efecto que tiene introducir
reproductores recientemente, produce un incremento de la heterocigosis por lo
gue habria un falso cuello de botella como ocurrié en los andlisis mediante el
modelo de mutacion IAM. Se puede concluir por lo tanto que es improblable que
haya recientes introducciones como se confirma por los ganaderos.

En las entrevistas realizadas a los productores que se dedican al cuidado y

crianza de esta poblacion, aseguran que han evitado el cruzamiento de sus
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animales con las nuevas razas, en una modalidad de aislamiento reproductivo,
iniciada por sus antepasados a finales el S.XIX. Este hecho no descartaria la
posibilidad de cruzamientos accidentales por el hecho de que existen ranchos
colindantes que utilizan razas cebuinas y exoticas, tales como Frisonas y Parda

Suiza, por lo que podria haber afectado los resultados de estos analisis.

5.3 Diversidad Genética y cuello de botellade laP  oblacion Guaymi (GY)

La heterocigosis media esperada y heterocigosis media observada, el nimero
medio de alelos y el valor de F;s, se compararon con algunas razas autoctonas
espafolas, criollas de Latinoamérica y exoticas (Tabla 7) y muestra que los
valores de He son mayores a los encontrados en la raza Hereford (0,589),
Mostrenca (0,593), Criollo Patagonico (0,611), Guabala (0,646), Criollo Argentino
(0,651) y Pajuna con 0,706. Por otro lado son menores a los reportados en las
poblaciones criollas colombianas (Tabla 8), BON (0,800) Romosinuano (0,780) y
Costefio (0,770). En lo que se refiere a Ho la poblacion Guaymi resulté con el
segundo valor més alto (0,709) detras de la BON (0,720). En lo que se refiere al
Na, la poblacion Guaymi presenta los valores mas altos (7,40) similar a la Pajuna
gue reporta un valor de Na de 7,24 (Barrera et al., 2006; Quiroz-Valiente, 2007;
Martinez, 2008; Villalobos et al., 2009). El valor de Fis reportado muestra que esta
poblacion presenta bajos indices de endogamia (Wright, 1943; Wright, 1978;
Montoya, Arias, Rey and Rocha, 2005) y podrian ser recuperadas en el marco de
un programa de conservacion, estructuracion y mejoramiento beneficiando las
poblaciones indigenas de la comarca Ngobe-bugle de quienes dependen para su
subsistencia y ademas ser utilizadas como fuente de variabilidad genética en
sistemas de cruzamientos donde se requiere un tipo animal que aporte resistencia
y rusticidad, como es el caso de los sistemas de doble propésito, que aprovechan
la produccion de leche y carne en las zonas tropicales.

Mediante el analisis de cuello de botella se confirma que la poblacion bovina
Guaymi no ha sufrido cuello de botella en el pasado reciente. Estos resultados

son similares a los reportados por Quiroz-Valiente (2007) quien encontrd
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influencia cebuinas en los bovinos criollos de Chipas (24%) y Nayarit (10%) lo que
reforzaria la posible presencia de alelos nuevos en el proceso de formacion de
estas poblaciones antes de su posterior aislamiento geogréafico o el posible
movimiento de animales hacia las montafias por parte de los propios indigenas,
por lo que el estudio comparativo mediante otras técnicas como modelos de
distancias genética, arboles de relaciones o NeighborNet y modelos bayesianos
(Nei, 1972; Pritchard et al., 2000; Huson and Bryant, 2006) serian utiles para
dilucidar estas interrogantes. Es posible que este mismo fenOmeno se podria
estar presentando, ya que durante décadas pasadas los cebuinos fueron
utilizados como modelos de mejoramiento genético y fueron dispersados por todo
el continenete americano y utilizados dentro de sistemas de cruzamientos de

forma indiscriminada.

5.4 Comparacion genética entre las poblaciones Pana mefas algunas de

Latinoamérica

Tomando en cuena los datos histéricos y los primeros puntos de dispersion de las
las primeras poblaciones bovinas llegadas al continente americano y la posterior
formacion de las futuras razas criollas se procedioé a establecer el analisis de las
poblaciones panamefias con relacion a las criollas de Latinoamérica.

El andlisis factorial de correspondencias mostré que las poblaciones Guabala, y
Guaymi se agrupan con los bovinos criollos de la regibn mesoamericana. La
diferencia de agrupamiento de las poblaciones mexicanas frente a la Criollo de
Chiapas, fue similar a la reportada por Quir6z (2007) atribuido a la diferenciacion
genética por efectos ambientales. Podemos afadir que estas poblaciones podrian
haber tenido un origen diferente a los demas criollos mexicanos por migraciones
de animales desde la regibn de Panama. Los grupos Uruguayo, Pampa
Chaquerio, Criollo Argentino y Criollo Patagonico si mantienen una agrupacion
congruente con la geografia, salvo el Paraguayo que se asocia con los grupos del

noreste de suramericano probablemente por los mismos efectos ambientales al
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gue se encuentran sometidos las poblaciones Criollo Casanaré y Ecuatoriano que
es de la biestacionalidad.

El andlisis de la varianza indica que una posible influencia de las poblaciones
panamenfas hacia el sur de América por el Pert y Ecuador ya que en la historia de
la conquista del Pera, Panama fue punto importante de dispersion de animales.
Los andlisis de distancia genética son también coherentes con los resultados
obtenidos con el analisis factorial de correspondencia, observandose una gran
distancia entre las poblaciones Gualabd y Guaymi; a pesar de que ambas
poblaciones estan localizadas dentro de la misma provincia, las zonas
agroecoldgicas son diferentes, la poblacion Guaymi se encuentra en una zona de
montafa y la Gualab& en una zona de bajura tropical.

Sin embargo, la representacion grafica realizada con el Neighbor Net se observa

un ligero agrupamiento de las poblaciones panamefias con las mexicanas.

5.5 Comparacion genética entre las poblaciones Pana  mefias y algunas razas

Autéctonas Espafiolas

Debido a la ya demostrada relacion historica de las poblaciones panamefias con
las espafiolas, los resultados de esta seccion son enfocados hacia este particular.
Ademas es importante establecer mas que las diferencias, los puntos en comun
entre ambos grupos de poblaciones bajo el enfoque de la conservacién y el
aprovechamiento de razas nodrizas como una hipotética via de recuperacion en
caso de que haya riesgo inminente de extincién de alguna de las poblaciones.
Bajo este mismo enfoque en algunos analisis, se subdividieron las poblaciones
espafolas en ibéricas, las originarias de la peninsula e insulares a las poblaciones
autoctonas provenientes de las islas Islas Canarias.

Los resultados obtenidos no destacan la influencia que mostraron las poblaciones
bovinas de las Islas Canarias sobre el Nuevo Mundo (Primo, 1992; Beteta, 1997).
Si observamos en la historia de la conquista de América, las Islas Canarias
representaron un punto muy importante de adaptacion y dispersion de animales

hacia América (Tejera y Capote, 2005) y podria esperarse una menor
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diferenciacion genética entre las poblaciones criollas panamefias y las canarias
gue con las espafolas peninsulares; sin embargo la llegada de poblaciones
exoticas a América en el afio de 1914 podria también haber contribuido, en afios

posteriores, a la formacion de los planteles panamefios ocurrido (Jaén, 1998).

5.6 Comparacion genética entre las poblaciones Pana  mefas y razas cebuina

y exéticas

Se conoce histéricamente que las razas de origen indico (Bos indicus) y taurinas
(Bos taurus) especializadas, denominadas como exoticas (para diferenciarlas de
las razas locales) ingresaron en Panama a partir del aflo 1914 (Jaén, 1998). Se
espera entonces que haya influencia de estas poblaciones sobre las panamefias,
aungue segun comunicacion personal con los productores, particularmente de las
poblaciones Guabal4, desde hace mas de 50 afios se habian decidido en evitar el
cruzamientos con cualquier raza cebuina (Brahman, Gyr, etc.) y exoticas (Frisona,
Parda suiza, Hereford, etc.) que habia en la época. Aun si, se espera que haya
alguna influencia de estos dos grupos, por hechos fuera del control de los mismos
productores tales como cruzamientos indeseados por efecto de que algin macho
de otra ganaderia se pasara a la propiedad atraida por alguna hembra en celo
como eventualmente sucede. Por otro lado las poblaciones Guaymi se encuentran
ubicadas dentro de la comarca Ngobe-bugle y carente de una via que facilite la
comunicacion directa con las zonas de mayor movimiento de animales, por lo que
el aislamiento geogréfico esta4 presente en estas poblaciones. Este hecho no ha
limitado que las instituciones gubernamentales nacionales hayan creado
programas de “mejoramiento genético” con esquemas inadecuados o la modalidad
del trueque de animales entre los pobladores y los indigenas que en ocasiones
frecuentes ocurre creando un flujo de animales hacia la region indigena y
viceversa, con la consecuencia de una disminucion de animales descendientes de
las poblaciones criollas originarias.

Mediante el analisis de correspondencia se observa un claro grado de

diferenciacion puesto que estamos comparando diferentes especies Bos taurus y
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Bos indicus. Este resultado es similar a los encontrados por Naves et al. (2005) y
Quiroz-Valiente, (2007) al comparar varias poblaciones criollas, Cebuinas y
exoticas.

En cuanto a las poblaciones exéticas, con el AMOVA se observO un mayor
porcentaje de variacion y Fsrt, que en las poblaciones criollas de América del norte,
esto confirmaria una vez més que las poblaciones panamefias estan ubicadas
dentro del grupo de razas criollas.

Esto muestra una baja influencia de los animales cebu sobre las poblaciones
aungue se sabe histéricamente que durante el periodo que abarca la llegada de
los cebuinos a Panama en 1914 hasta la fecha, la proporcién de individuos de esta
raza creci0 en gran medida y fueron utilizados indiscriminadamente sobre el
supuesto que era animales mejor adaptados y mas productivos. Esto no solo
ocurrio en Panama, sino en toda Latinoamérica. La pregunta que cabe seria, ¢fue
suficiente esta masiva introgresion de genes cebu durante 95 afios para cambiar
la frecuencia de alelos dentro de las poblaciones latinoamericanas y perder la
identidad de los criollos y su herencia hispana? En el caso del analisis factorial por
correspondencias, el AMOVA vy el indice de fijacion Fst, muestran que existe
diferencia entre las poblaciones panamefas y las razas Cebu, salvo posibles

ancestros en cruzamientos que pudieron ocurrir en el pasado.

5.7 Estructura Genética de las poblaciones

La aplicacion de la técnica de microsatélites y el uso del valor de q, para
determinar la proporcion de mezclas de los animales, ademas de la utilizacion de
metodologias como caracterizaciones zoométricas y morfométricas podran ser de
gran utilidad para la recuperacion de ambas poblaciones.

Cabe destacar que entre las poblaciones panamenfas, el valor de probabilidad de
mezcla (q) en la poblacion Guaymi se encuentra por debajo de los valores
considerados como animal puro, en programas de recuperacion y conservacion de
razas en riesgo de extincion, que es 0,80 (Li et al., 2005). Ademas, es importante

destacar que existen fuertes indicios que las poblaciones Guaymi se encuentran
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en riesgo de ser absorbidas por los cruzamientos procedentes de animales
cebuinos y por la falta de conocimiento sobre los animales Guabala, que hasta
2005, no se tenia en cuenta su presencia como poblacién diferente, siendo
confundida como poblacion Guaymi.

En este caso se realizO una revision de los valores de q por individuo y el
resultado fue que la poblaciéon Guabald, muestra un 72% de los animales por
encima de g=0,75 y el 28% restante se encuentra en g>0,75. De estos ultimos, el
86% esta asociado a los grupos cebuinos. Por lo que existe un buen prondstico en
cuanto a la identificacion de los individuos e iniciar un programa de conservacion
con una poblacion pura y establecer programas de cruzamiento por absorcion, en
caso que sea necesario.

El caso del Criollo Guaymi, los resultados obtenidos en la matriz g individual, se
obtiene que el 75% de la poblacion muestreada, se encuentra con valores de
g<0,75. De esta proporcion, el 66% esta asociado a las poblaciones Guabala y
Rubia Gallega. También presenta proporciones de mezcla en menor escala pero
con valores altos de q entre 0,25 y 0,67 las poblaciones de Criollo Paraguayo,
Criollo Patagonico, Criollo Casanaré, Criollo Argentino por lo que se observa un
porcentaje de diferenciacion mas bajo en el AMOVA con las poblaciones
espafiolas y de Suramérica dentro de la muestra. Teniendo en cuenta estos
resultados, la poblacibn Guaymi al presentar una poblacion con solo el 25% de
individuos con valores de ¢g>0,75 habria que tomar acciones inmediatas para
establecer programas agresivos de recuperacion y asi evitar su posible extincion.
Se puede confirmar que la poblacibn Guabald presenta influencia de las
poblaciones cebuinas pero como habiamos sefialado anteriormente por efecto de
algunos pocos individuos que presentan en promedio una proporcion de mezcla
de g = 0,33 £ 0,08. A excepcion de este detalle, se observa que la poblacién
Guabala tiene alta diferenciacion genética. Similar a las que se observan en
Palmera, Mostrenca, Toro de Lidia, Criollo Argentino y Criollo Patagonico.

En la poblacion Guabalé los individuos que presentan valores de q por debajo de
75% deberian ser separados del resto de la poblacion y podrian entrar a un

programa de cruzamientos absorbentes, en caso de ser necesario, a excepcion
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del 362 quien presenta una proporcion de mezcla altamente indefinida. El resto de
animales que presentan valores de q por encima de 75% serian los que van del
343 al 361, quienes entrarian directamente a los programas de conservacion. De
estos animales, en caso extremo, se podrian utilizar el 379, 377, 376, 387, 373 y
392 en cruzamientos absorbentes y el resto se descartaria.

En la poblacion Guaymi los animales identificados con los numeros 370, 384, 389,
386, 381, 371, 388, 390 y 392, que presentan valores de g mayores al 75% deben
ser rescatados e integrados inmediatamente a los programas de recuperacion.
Este procedimiento es similar al utilizado por Li et al. (2005) quienes lograron
determinar con microsatélites las poblaciones bovinas nativas de la isla de Faroe
traidas por los vikingos hace mas de mil afios y las interrelaciones con otras
razas, particularmente el bovino Rojo Noruego que fue importado durante el siglo
XXy que ha ido sustituyendo progresivamente estas poblaciones nativas por su
mayor productividad. Este hecho es similar a lo ocurrido a las poblaciones criollas
de América con las razas cebuinas y exoéticas importadas como razas mejorantes
y sustitutas de las criollas. Igualmente el uso combinado de andlisis bayesianos
basados en asignacion individual mediante Structure (Pritchard et al., 2000; Falush
et al., 2003) y la aplicacion de analisis de varianza molecular permite una mejor
vision de la estructura genéticas de las poblaciones eurasiatica y las regiones
colindantes del cercano oriente (Li et al., 2007). Mas recientemente, el uso de las
metodologias anteriores y el uso de la reconstruccion de redes NeighborNet
(Huson and Bryant, 2006; Kloepper and Huson, 2008) basadas en distancias de
Nei Da (Nei and Chesser, 1983) han sido las herramientas utilizadas en la

dilucidar la clasificacion de razas en Eurasia (Li and Kantanen, 2009).
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5.8 Modelo espacial de datos de poblacion

A diferencia de STRUCTURE, el modelo espacial utilizado en TESS no encontrd
diferenciacion entre los individuos de las poblaciones Guaymi y Guabala,
asignandoles el mismo color a las proporciones de mezcla de g>0,46 (Guaymi) y
g>0,77 (Guabald); se separa la Nelore de las demas razas cebuinas y también se
observa que Palmera se mantiene como poblacion de referencia al igual que la
Mostrenca. Ademas en la Vaca Canaria se observa influencia de la Palmera con
un valor de g=0,24. Las incongruencias observadas por el modelo espacial, podria
deberse a los supuestos planteados por (Guillot et al, 2005) en que el modelo
asume que existen frecuentemente, dependencias de espacio entre individuos y el
conjunto de individuos muestreados es visto como la representacion de una o
varias poblaciones panmicticas separadas por fronteras geograficas a lo largo del
espacio. En este modelo, la probabilidad de que dos individuos pertenezcan a la
misma poblacion disminuye con el incremento de la distancia geografica que hay
entre ambos. Modelos de mezcla como los de Pritchard et al. (2000) utilizados en
STRUCTURE ponen igual importancia a todas las particiones, mientras que este
modelo tiende a favorecer las particiones que se encuentran organizados
espacialmente. Por otro lado diversos autores han sefialado que diferentes
algoritmos de agrupamiento pueden inferir diferentes soluciones de la particion
Optima de un juego de datos y se han encontrado incongruencias entre BAPS,
GENELAND Y STRUCTURE cuando se analizaron datos genéticos de especies
de sapos, Buffo calamita, en Inglaterra (Rowe and Beebee, 2007). En un estudio
de la variable, dispersién geografica, tomando las demas variables constantes,
esta tenia un efecto muy pequefio sobre el la capacidad de agrupar (Helmer et al.,
2003).

Tomando en cuenta lo anterior, tenemos en primer lugar que las poblaciones bajo
el presente estudio no son poblaciones naturales o silvestres a excepcion de la
Mostrenca que se encuentra en regimen de asilvestramiento, por otro lado,
tenemos que las poblaciones en este estudio estan sujetas a una seleccién

ejercida por la manipulacion humana y ademas existen animales que se
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encuentran en varias regiones geograficas como las cebuinas (Gyr, Brahman,
Sindi, Guzerart y Nelore) y exoticas (Holstein, Hereford y Pardo Suizo), por lo que
el uso del modelo espacial de agrupamiento no seria el mas adecuado en los
casos que se presenten este tipo de poblaciones. Ademas el modelo que plantea
Pritchard (2000) tiene un mejor comportamiento cuando se comparan poblaciones
con indices de diferenciacion genética iguales o mayores a 0,05, situacion que
ocurre entre la mayoria de las razas bovinas bajo el presente estudio (Latch et al.,
2006; Chen et al., 2007). En un estudio realizado por Chen et al. (2007) donde
comparaba el desempefio de GENELAND, TESS, STRUCTURE y GENECLUS, encontrg

gue STRUCTURE logré mejores resultados en identificar las poblaciones.
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Se confirma de manera objetiva la existencia de las dos poblaciones criollas
Guaymi y Guabald remanentes en la Republica de Panamd y su
diferenciacion genética frente a las poblaciones criollas latinoamericanas,
cebuinas, exoticas y autoctonas espafiolas.

El bovino criollo Guabala presenta una alta variabilidad genética y niveles
de endogamia aceptables.

El bovino criollo Guaymi presenta una mayor variabilidad genética, que
Guabala, debido por la introgresion de los alelos de otras poblaciones
bovinas.

No se observa un cuello de botella reciente en las poblaciones bovinas
Guabala y Guaymi.

Se han podido identificar animales con alto grado de pureza de las
poblaciones Guabald y Guaymi para su utilizacion en programas de
conservacion.

Se encontrd una mayor relacion genética entre las poblaciones panamefias
y las ibéricas peninsulares seguida de las poblaciones criollas de
Surameérica.

Dentro de los programas de conservacion y recuperacion de las
poblaciones criollas panamefias, las razas autdctonas que deben ser
estudiadas con mayor detenimiento y como candidatas a ser utilizadas en
hipotéticos cruzamientos absorbentes desde el punto de vista de la

conservacion serian la Rubia Gallega, Berrenda en Colorado y Vaca
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Canaria y de las latinoamericanas serian el Patagonico, Casanare, Criollo
Uruguayo teniendo en cuenta la, variabilidad intrapoblacional y otros datos
morfologicos y funcionales.

La poblacion criolla Guaymi presenta un alto riesgo de desaparecer por lo
gue es urgente instaurar programas de repoblacion y conservacion.

La influencia de las poblaciones cebuinas esta limitada a una baja
proporcion de individuos de las poblaciones criollas panamefias,
particularmente en los bovinos Guabala.

El modelo de asignacidon espacial solamente mostré resultados
parcialmente congruentes con los modelos utilizados dentro de este

estudio.
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RESUMEN

Se caracteriza la poblacion bovina Guabala
con un panel de 27 microsatélites seleccionados
a partir de las recomendaciones de la FAO/ISAG
(Food and Agriculture Organization/International
Society of Animal Genetics) para estudios de
biodiversidad genética bovina (FAO, 2004). Se
analizaron muestras de ADN obtenidas de las
poblaciones bovinas criollas Guabala en la region
Occidental de la Republica de Panama y en la
region del Valle de Antdn, sitios donde se han
ubicado ejemplares puros. La amplificacion se
realizé mediante la reaccion en cadena de la
polimerasa (PCR). La electroforesis se llevo a
cabo mediante un secuenciador automatico ABI
PRISM 377 XL. Latipificacion alélica se realizé con
los paquetes informaticos Genescan v.323 vy
Genotyper v.3.7. Para cada microsatélite se cal-
culo el contenido de informacion polimorfica (PIC),
el nimero medio de alelos (Na), la heterocigosis
observada (Ho), la heterocigosis esperada (He),
el estadistico Fis, y equilibrio Hardy-Weinberg
(HWE). Los valores obtenidos fueron: PIC: 0,6044;
Na: 5,63; He: 0,6458; Ho: 0,6265; Fis: 0,0504. Se
observo que 9 microsatelites estaban en desequi-
librio (p<0,05). Los valores se pueden considerar
similares a los encontrados en ofras poblaciones
bovinas autoctonas espafnolas y permitiran reali-
zar estudios minuciosos y analizar las relaciones
de esta poblacion con otras poblaciones bovinas.

Recibido: 20-8-08. Aceptado: 16-1-09.
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SUMMARY

In the present work, a Guabala Creole cattle
was characterized by a twenty-seven micro-
satellite panel, selected from a recommendation of
FAO/ISAG. Samples of DNA were obtained from
the Guabala Creole cattle population in the occi-
dental region of the Republic of Panama and the
Anton Valley, places where we found pure animals
of this population. From each microsatellite, the
polymorphic information content (PIC), mean
number of alleles {Na), observed heterozygosity
(Ho), expected heterozygosity (He), Fis statistic
and the exact test for Hardy-Weinberg equilibrium
(HWE) were calculated. The results found were:
PIC:0.6044; Na: 5.63; He: 0.6458; Ho: 0.6265; Fis:
0.0504. Nine microsatellites were in disequilibria
(p<0.05). The results are considered in the same
range that those obtained in Spanish native
populations, this result, can lead to other detailed
studies of this population and the relationship with
other bovine's populations.

INTRODUCCION

En afios recientes las poblaciones au-
toctonas v criollas han ganado relevancia
debido a su capacidad de adaptacion. ferti-
lidad v aprovechamiento de forraje de baja
calidad. frente a razas especializadas que
requieren una mayor inversion en sanidad.

Arch. Zootec. 38 (Supl. 1): 485-488. 2009,
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alimentacién y manejo reproductiveo
(Tewolde. 1997). La ganaderia en Panama se
remontaalafio 1521, cuande la corona espa-
fiolaaccediod a la solicitud de Pedro Arias de
Avila. fundador de la cindad de Panama. de
importar cincuenta reses v otros bastimentos
desde la isla de Santiago. actual Jamaica
(Archivo General de Indias. 1521: Castro.
2006). Estos animales ingresaron via Darién.
donde no lograron una buena adaptacion
pero se reprodujeron muy bien en las ciuda-
des de Panama. Natay en Remedios. pasan-
do por la provincia costarricense de
Guanacaste hasta Chiapas. México y hacia
América del Sur por laruta del Pacifico. en
Perti (Archivo General de Indias, 1532; Ar-
chivo General de Indias. 1536: Cortés, 2002:
Castro. 2006). Lapoblacion bovina Guabala
fue recientemente identificada en manos de
productores de la region de Remedios y
Tolé y también en la zona de El Valle de
Anton y es objeto de estudio debido a su
buena adaptacién a estas regiones.

Los marcadores moleculares tipo micro-
satélites de ADN han sido utilizados para
estudios de caracterizacién y diversidad
genética. relaciones genéticas entre pobla-
ciones, influencia de una raza sobre otra
(admixture). pruebas de paternidad. con-
sanguinidad. cuellos de botella genéticos.
entre otros (Spencer ef al.. 2000; Quiroz ef
al..2004; Martinez et a/.. 2005: Quiroz et al..
2007). El objetivo de este trabajo ha sido
caracterizar genéticamente la poblacion
bovina Guabala mediante microsatélites,

MATERIALY METODOS

En el presente trabajo se caracterizo la
poblacién bovina Guabala con un panel de
27 microsatélites seleccionados a partir de
las recomendaciones hechas por la FAO/
ISAG (Food and Agriculture Organization/
International Society of Animal Genetics)
para realizar estudios de biodiversidad ge-
nética bovina (FAO. 2004). Se analizaron
muestras de ADN obtenidas de las pobla-
ciones bovinas criollas Guabala enlaregion

Arehives de zoofecnia vol. 38, p. 486.
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Occidental de la Republica de Panamayen
laregion del Valle de Antoén. sitios donde
se han ubicado ejemplares puros de esta
poblacion. Se estudiaron los signientes mi-
crosatélites: BME125, BM1314, BM1818.
CSSM66.ETH10.INRA32.MM12. TGLA122.
BM2113, CRSM60, ETH185. HAUT27.
HEL13.HEL9.ILSTS6.INRA23.INRA37,
INRA®63, SPS115. TGLA227, BM1824,
ETH225.ETH3. HAUT24.IL.STS011.INRA35.
TGLAS3. La amplificacion se realizé me-
diante lareaccion en cadena de la polimerasa
(PCR). La electroforesis fue realizada me-
diante un secuenciador automatico ABI
PRISM 377 XL. La tipificacion alélica se
realizé con los paquetes informaticos
Genescan v.3.2.3 y Genotyper v.3.7. Para
evaluar la variabilidad genética. se calcula-
ron: numero medio de alelos (Na). la
heterocigosis observada y esperada (He.
Ho). el contenido de informacion polimérfi-
ca (PIC) y las desviaciones del equilibrio de
Hardy-Weinberg. Para calcular las hetero-
cigosis observada y esperada (He, Ho) v el
FIS (Wright, 1965: Weir and Cockerham,
1984) seutilizo el programa Genetix v. 4.02
(Belkhir et al.. 2003). Para el calculo de las
desviaciones del equilibrio de Hardy-
Weinberg (HW) se utilizé el programa
Genepop v.3.1c (Raymond and Rousset.
1995) mediante la aplicacion del test exacto
de Fisher usando el método en cadena de
Monte Carlo Markov, (Guo and Thompson.
1992). Para el calculo del Contenido de In-
formacién Polimoérfica (PIC) de cada micro-
satélite se aplico la formula propuesta por
(Botstein ef al., 1980); para este caso se
empled el complemento The Excel Micro-
satellite Toolkit (Park. 2001). utilizando el
programa MS EXCEL® 2003.

RESULTADOS Y DISCUSION

Se encontré que la desviacion de equi-
librio de Hardy-Weinberg fue estadistica-
mente significativa (p=0.05) para los Joci
TGLA122.HAUT27.HEL13. HEL9.ILSTS6.
INRA63. TGLA227.BM 1824 HAUT24. con
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lo que se estimaria que la raza Guabala ha
estado bajo fuerzas que han cambiado la
frecuencia genotipica de esta poblacion
(Quiroz-Valiente. 2006). Es importante que
exista equilibrio en la mayoria de los Joci
estudiados. dado que esta condiciéon es
prerrequisito para realizar evaluaciones
posteriores. como el uso de modelos
bavesianos (Pritchard er a/.. 2000). El mune-
ro medio de alelos fue de 5.63 ylamedia del
PIC fue de 0,6044: el locus con mayor valor
fue TGLA227 con 0.8559 y el menor valorse
encontré en ETH225 con 0.1069. Cabe des-
tacar que la mayoria de los marcadores em-
pleados estuvieron en la categoria de alta-
mente informativos. a excepcién de SPS115.
CRSM60 e INRA3T quienes mostraron valo-
res medianamente informativos de 0.5031.
0,4916 y 0.4824 respectivamente. Los Joci
ETH10.INRA35y ETH225 mostraron valo-
res poco informativos de 0.2113. 0.2002 v
0.1069 respectivamente. Los valores de he-
terocigosis media esperada v observada
fueronde 0.6458 v 0.6265 respectivamente.
Se observé que el nimero medio de alelos.
elvalor de PIC. la heterocigosis media espe-
rada v heterocigosis media observada. se
encuentran dentro de los rangos descritos
para algunas razas espaifiolas (Martinez ef
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CONCLUSIONES

El bovino criollo Guabala presenta una
alta variabilidad genética v bajos niveles de
endogamia. por lo que podria ser objeto de
comservacion. estructuracion v mejoramien-
to. en beneficio de los pequeiios producto-
res que actualmente la poseen. El estado
debe realizar las regulaciones legales para
proteger esta poblacion y evitar su extin-
cién. Se debenrealizarestudios adicionales
donde se relacione esta poblacion con otras
de Iberoamérica.
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RESUMEN

Se hace una revision historica sobre el origen
de la ganaderia en Ameérica; se describen las
migraciones de bovinos que se realizan desde
Espaiia hacia las islas y los primeros envios de
animales desde La Espafiola y Santiago hacia
tierra firme, como Santa Marta, Colombia;
Tamaulipas, México y Santa Maria La Antigua,
Panama. Se relata el movimiento de animales por
todo el territorio panameifio, influenciado por la
presencia de Pedrarias Davila como Gobernador
de Castilla del Oro y posteriormente como Gober-
nador de Nicaragua; se plantea la importancia del
paso de bovinos por Panama y su importancia en
la conquistadel Perdy Ecuador. Y se concluye con
la hipotesis historica de la influencia genética de
los bovinos llegados al Nuevo Mundo sobre el
territorio Iberoamericano particularmente los bovi-
nos que llegaron a Panama.

SUMMARY

An historic review of the onigin of the American
livestock is made; a description of the bovine
migrations from Spain to the islands and the first
sending of animals from La Espariola and Santiago
to continental lands, like Santa Marta, Colombia;
Tamaulipas, México and Santa Maria La Antigua,
Panama. The movement of animals over the
Panamanian territory is related as influenced by
Pedrarias Davila, Governor of Castilla del Oro,
later Governor of Nicaragua. The importance of
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Creole breeds. Conservation. Zoogenetic resour-
ces.

Panama like pathway of animals in the conquests
of Peru and Ecuador is proposed. The historical
hypothesis of the genetic influence of bovines
arrived to the New World over the Iberoamerican
territory, particularly the bovines of Panama is
concluded.

INTRODUCCION

El ganado Criollo se identifica con ani-
males que se han reproducido y adaptado
auna determinada region agroclimatica,
por un determinado periodo de tiempo
(Giovambattistaetal.,2001). Tales el caso
del ganado Criollo en América.

Los bovinos Criollos americanos (Bos
taurus) procedentes de Espafia, descen-
dian directamente del Aurochs salvaje (Bos
primigenius), domesticado durante larevo-
lucion agricola en el periodo neolitico
(Rouse, 1977; Beja-Pereira et al., 2006). Da-
tos arqueoldgicos recientes sugieren que
este proceso de domesticacion fue muy
complejo v de origen miiltiple con intro-
gresion de genes (por lo menos en algunas
regiones) derazas locales y africanas, intro-
ducidas por via maritima, por lo que les ha
dado una importante variabilidad genética,
particularmente a las razas del surde Europa

Arch. Zootee. 58 (R): 121-129. 20009.
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(Beja-Pereira et al., 2006).

Sele adjudicabaa laciudad de Sevilla la
exclusividad para organizar los embarques
oficiales a América. Hay autores que afir-
man que también salieron barcos desde
Galiciaenelnorte de Espafia (Primo, 1992;
Postiglioni e al., 2002). Sin embargo no se
conoce con certeza sitodo el ganado prove-
nia de las regiones cercanas a Sevillaosilos
embarques se hicieron en las Islas Canarias,
ruta y escala habitual en los viajes a Amé-
rica.

Algunos trabajos realizados indican que
las razas espafiolas actuales podrian ser
descendientes de los mismos planteles de
los cuales provienen los Criollos, son: Re-
tinta, Berrenda, Cacereiia y Andaluzanegra
(Rouse, 1977; Bedoya,2001).

El presente trabajo tiene como objetivo
revisar lahistoria de los bovinos en la Rept-
blica de Panama y su distribucion sobre el
territorio nacional y lainfluencia del mismo
sobre el continente.

LLEGADA DE BOVINOS A LA
ESPANOLA

Cuando Cristobal Colon llegd a América
en el afio de 1492, no existian en el nuevo
continente, animales domésticos, tales
como: bovinos, ovejas, cerdos, gallinas, a
excepcion del perro (Martinez et al., 2000;
Bedoya, 2001).

El primer embarque de un vacuno (Bos
taurus) hacia el Nuevo Mundo se remonta
al segundo viaje de Coldn en 1493 desde la
isla de La Gomera en las [slas Canarias
(Primo, 1992; Rodero, 1992; Beteta Ortiz,
1997; Martinez er al.,2000; Tejeray Capote,
2005). Estos embarques se hicieron desde el
principio por Sevilla, también desde las is-
las Canarias y tenian como destino laIslade
Santo Domingo llamada por Colén, La Espa-
fiola. En eltercer viaje vino un mayor ntime-
ro de animales vacunos, los cuales llegaron
alalslade Santo Domingo que llego aserel
punto de partida para la distribucion de
ganado hacia las Antillas y al Nuevo Con-
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tinente (Pinzon M., 1991). Sinembargo, de
manera oficial, es en el tercer viaje del almi-
rante, en el afio de 1497, cuado se produce
el envio de bovinos como se refleja en la
Real Cédula de los Reyes Catdlicos, expedi-
da en Medina del Campo sobre el envio de
animales vacunos hacia el nuevo mundo.
Beteta (1997) hace referencia a la forma
detallada en que se describen en este docu-
mento las 40 yeguas que son enviadas en la
expedicion y por el contrario a los vacunos
no se hace referencia sino de manera escue-
ta, yunta de vacas coloradas e yeguas e
asnos con que labrar.

Estatltimaexpansion ganadera fue bas-
tante lenta pues los religiosos como Diego
Coldén, Gobernador de la Nueva Espaiia,
habian prohibido la salida de bovinos para
evitar ladisminucién del nimero de anima-
les en la Isla por el excesivo traslado de
ejemplares a otras islas y atierra firme. Ante
tal medida, laimportacion oficial de ganado
a otros lugares del nuevo continente se
produce treinta afios después del segundo
viaje de Colon. Existen diversos autores en
diferentes paises que reportan la llegada de
los bovinos por diversas rutas y fechas
desde Espafia (Beteta, 1997; Guevaray Lira-
Noriega, 2006).

LA GOMERA, PUNTO CLAVE DE
ADAPTACION

Es importante destacar que al inicio de la
¢poca de la colonizacion de América, la
participacion de las islas Canarias, fue fun-
damental, particularmente laisla de laGome-
ra(Fray Bartolomé de las Casas, 1875; Don
Fernando Coldn, 1892; Tejera and Capote,
2005).

Si se consideran las condiciones de
humedad, temperatura, alimentacion y las
cuatro estaciones del clima europeo y las
comparamos con las condiciones de la re-
gion caribefia v mesoamericana, que es
netamente tropical, a donde se desplazo en
un principio al ganado, cabe preguntarse,
como lograron una adaptacion tan rapida.
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Es claro que al tener que reabastecerse
los espafioles en las islas Canarias y estar
¢stas influenciadas por el clima tropical affri-
cano, sirvieron como un punto de adapta-
ciony abastecimiento intermedio de anima-
les y plantas entre la Europa de cuatro esta-
ciones y la América tropical. Los diversos
animales que se llevaron a las Antillas y mas
fueron: cabras antiguas de Canarias, ovejas
de pelo y carneros sin cuernos, cerdos ne-
gros de grandes colmillos, vacas de peque-
fio tamafio, gallinas que habian sido intro-
ducidas en Canarias por los europeos a
mediados del XIV (Tejeray Capote, 2005).
En la Historia de Indias de Fray Bartolomé
de las Casas, se afirma la importancia de la
Gomera en los primeros viajes de Colén ya
que, segun cuenta el historiador, de ahi se
obtuvieron los alimentos para emprenderel
viaje hacia América. Fray Bartolomé descri-
be asilallegadade ColonalaGomerael 5de
Octubre de 1493: a 5 de Octubre, tomo la
isla de la Gomera, donde estuvo 2 dias, en
los cuales se proveyd d mucha priesa de
algunos ganados, que él, y los que venian,
compraban, como becerras, y cabras, y
ovejas; y entre otros, ciertos de los que
venian alli compraron ocho puercas a 70
maravedis la piezas. Destas ocho puercas
se han multiplicado todos los puercos que,
hasta hoy, ha habido y hay en todas estas
Indias que han sido y son infinitos; metie-
ron gallinas también, y esta fué la simiente
de donde, todo lo que hoy hay acad de las
cosas de Castilla, ha salido lo mismo de las
pepitas y simientes de naranjas, limones y
cidras, melones v de toda hortaliza;
proveyveronse de agua, v lefia, y refrescos
para toda el armada.

TRASLADOATIERRAS
CONTINENTALES

Algunos autores como Bedova (2001)
haciendo referencia a un trabajo de Pinzon
(1984) sostienen que el primer traslado de
animales a tierra firme fue en Santa Marta,

Colombia en Julio de 1525 por Rodrigo de
Bastidas. Posteriormente Quiroz (2007) re-
porta que la introduccion de bovinos atierra
firme la inici6 el mismo Bastidas, autorizado
por una cédulareal concedidael 16 de mayo
de 1524 allevar 200 vacas v otros animales
domésticos a Santa Marta en Castillade Oro
(Colombia) desembarcando su carga el 29
de julio de 1524. Beteta (1999) y Romero
(2006) hacen lamismaafirmacién sobre los
bovinos en América, pero la fecha de des-
embarco la sitian el 29 de Juliode 1525. En
el Archivo Generalde Indias (1525), la fecha
que se observa es el 19 de Mayo 1525
(Toledo), Real Cédula al presidente y
oidores de la Audiencia de la Espaiiola
para que permitan sacar de la isla, gana-
dos, vacas, cabras, ovejas y puercos para
llevarlos atierra firme. Por lo que conside-
ramos que la fecha de salida para Santa
Marta, de Rodrigo de Bastidas no debe ser
anterior al 19 de Mayo de 1525 y su desem-
barco en Santa Marta seria efectivamente el
29de Juliode 1525.

Otros historiadores hacen referencia a
una fecha anterior para la llegada de bovi-
nos: el afio 1521. Asi se observan dos refe-
renciasrelativas a desembarcos de bovinos
en dos sitios diferentes. Una hace alusion a
Gregorio de Villalobos, colaborador de
Hernan Cortés durante la conquista de
México, quién desembarco 50 cabezas de
ganado en elrio Panuco, en un valle cercano
aloqueenlaactualidad es Tampico, Estado
de Tamaulipas (Dary, 1989; Ulloa-Arvizu,
2007). La otrareferencia es la que reportan
Castro(2006) y Cortés (2002) de unasolici-
tud de Pedrarias Davila, fundador de la ciu-
dad de Panamay conquistador del istmo, de
importar cincuenta reses desde las hacien-
das que poseiaen laislade Santiago (Jamai-
ca). Estasegundareferencia pudo ser corro-
borada a través del Archive General de
Indias, donde aparecen, cédulas reales que
en primera instancia, ordenaban que se en-
viara a Panama, ganado y otros articulos
para los pobladores de la Ciudad de Panama
en Castilla del Oro.

Archivos de zootecnia vol. 58(R), p. 123.
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La primera Cédula que se observa sobre
el tema de envios de animales a Panama es
lade Burgosel 6 de Septiembrede 1521 Real
Cédula a la ciudad e Panama, comunican-
dole la victoria sobre el movimiento comu-
nero de Castilla y sobre los franceses de
Navarra; que se han visto los memaoriales
que enviaron con sus procuradores Fran-
cisco de Lizaur v Benito Hurtado y sobre
ellos se ha mandado dar las mercedes y
libertades que veran por las provisiones
gue remite; que aunen sus esfuerzos con el
Gobernador de Castilla del Oro para des-
cubrir por la Mar del Sur; que den a sus
procuradores los maravedies que tenian
asignados a Pedrarias Davila paravenir a
la corte; que para remediar la escasez de
bastimentos se ha mandado a Francisco de
Garay; gobernador de la isla de Santiago
gue ponga a su disposicién cincuenta va-
cas, cincuenta becerras, doscientas ove-
Jjas, mil cerdos y dos mil cargas de cazabe
pararepartir entre los vecinos. La segunda
referencia que se observa en el archivo
general, correspondiente a envios de ani-
malesa Panamé es lade Vitoriael 18 de Enero
de 1522; Real Cédula a los oficiales de la
Isla de Santiago para que guardeny cum-
plan como si a ellos fuese dirigida, la cédu-
la que se envio a Francisco de Garay,
poblador de dicha isla, referente a que
diese de las granjerias y haciendas reales
ciertos ganadosy pan cazabiy los vecinos
v pobladores de la ciudad de Panamda en
Castilla del Oro (Archivo General de In-
dias, 1522). Latercerareferencia de envios
de ganado aparece en el Archivo General de
Indias en Medina del Campo el 4 de noviem-
bre de 1531; Real Cédula a los oficiales
reales de Jamaica, a peticion de la ciudad
de Panamd, para que entreguen a dicha
ciudad ganado y pan cazabe en cumpli-
miento de la Real Cédula de 6 de Septiem-
bre de 1521 -que se inserta- por la que se
mando a Francisco de Garay, capitdn de
dicha isla, que de las granjerias y ganados
que S.M. tenia en ella entregase ala nueva
ciudad de Panamd cincuenta becerras y
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vacas, mil cabezas de puercos, doscientas
ovejasy dos mil cargas de pan cazabe, para
repartir entre los vecinos y favorecer el
poblamiento de la ciudad (Archivo Gene-
ral de Indias, 1531). La introduccion de po-
blaciones de animales totalmente nuevas
por parte de Espafia, en Panama, significo
evidentemente un nuevo efecto sobre el
ambiente. Los conquistadores se dieron la
tarea de ejercer lainfluencia de sus costum-
bres traidas de su vida cotidiana sobre el
nuevo ecosistema, pero el comportamiento
de las nuevas especies no fue problema
debido a que como se ha comentado ante-
riormente el papel de la Gomeraen el proce-
so de adaptacion de los animales fue funda-
mental dado que los climas de las regiones
indianas y el de cuatro estaciones de Euro-
pa, no guardaban ninguna relacion. Parte
del germoplasma importado de Europacomo
el trigo, la vid y la oliva no se adapto al
tropico hostil, perosi lo lograronel arroz, el
café, la cafia de aztcar, el limony lanaranja.
Ademas, cabe destacarla sorprendente adap-
tacion de las especies de bovinos, caprinos,
ovinos, suinos, y gallinas al nuevo mundo
(Cortés, 2002).

DISTRIBUCION DEBOVINOSENEL
TERRITORIOPANAMENO

La ganaderia en el istmo se remonta al
menos al afio de 1521, cuando la corona
espafiola accedio ala solicitud de Pedrarias
Davila, fundador de la Ciudad de Panamay
Gobernador de Castilladel Oro, de importar
cincuenta reses v otros bastimentos desde
laisla de Santiago (Archivo General de In-
dias, 1521). Estos animales ingresaron via
Darién, donde no lograron una buenaadap-
tacion pero se reprodujo muy bien en las
ciudades de Panama, Nata y en Remediosy
llegando a tener una importante presencia
desde lo que es hoy la provincia costarri-
cense de Guanacaste hasta Chiapas y hacia
el sur en Perti (Cortés, 2002; Castro,2006).
Es posible que la influencia de Pedrarias
Davila haya sido determinante en el movi-
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miento de estos animales en la region cen-
troamericana, pues fue élmismo quien trajo
éstos a Panamayal sernombrado Goberna-
dor de Nicaragua ha promovido la cria de
ganado.

No se tiene informacién tan detallada
sobre la ganaderia en la Audiencia de Gua-
temala pero si hay alguna mencién de este
ganado en muchas de las relaciones de la
¢época colonial. Tal es el caso de Fray Alonso
Ponce en la crénica de su viaje en el afio
1586, dondemenciona la existencia de gana-
do mavor en Guatemala, San Salvador, Hon-
duras, Nicaragua y Costa Rica (Heckadon-
Moreno, 1997; Cortés, 2002).

LA CRISIS GANADERAY SUEFECTO
SOBRE LA POBLACION DE BOVINOS
EN PANAMA

Laganaderia en Panama logra gran pros-
peridad al punto de que para fines del siglo
XVI la poblacién de bovinos alcanza
unos 150000 animales entre las ciudades de
Natay Panama (Cortés, 2002). Este valor va
descendiendo debido a la crisis minera que
ocurre en Veragua en el afio 1589, cuando
colapsa el Real de minas de Concepcion,
que era un centro de desarrollo de gran
importancia para la region central y que se
mantenia independiente econémicamente
de la regidn de transito en Panama. Esta
region se abastecia de la carne proveniente
de Nata y Los Santos y al desaparecer este
asiento minero, la poblacion se desplazaa
otras regiones como la de Santa Fé y otras
ciudades pequefias como Remedios,
Montijo y Alanje, provocando tensiones
entre la ciudad y el campo (Torres, 1981).
Este choque se lleva a efecto por la presion
de los productores de Nata y Los Santos al
colocar su carne en el mercado de laciudad
de Panama y Nombre de Dios donde va
existia autoabastecimiento de carne, gra-
cias a unas 80 000 cabezas de ganado que
poseian por lo que no se hizo esperar la
oposicion de los aristocratas ganaderos
quienes poseian el monopolio del abasteci-

miento de carne de la gente que utilizaba al
istmo como transito a Pert y de las exporta-
ciones de ganado hacia esta region.

A pesar de los esfuerzos de los ganade-
ros de Nata y Los Santos para colocar su
carne en el mercado citadino, después del
colapso de la economia minera de Concep-
cion, no lo lograron y paraddjicamente la
sobrepobla-cion ganadera y la posicion de
los productores de Panama, precipito el sis-
tema productivo haciauna grave crisis acom-
pafiada del incremento en el precio de la
carne: de real vmedio, laarroba de carne de
vaca paso a costar dos reales y medio en las
carnicerias de la ciudad; y, de tres reales la
arroba de ternera paso a cinco reales. An-
drés Pérez de Salinas, que en ese momento
era Procurador General de Panama, presenta
en un documento memorial en 1591, los
detalles del problema. El documento hace
referencia a que los ganaderos de la capital
se ponen de acuerdo para monopolizar la
producciony distribucién del la carne bovi-
na, comprando todos los hatos bovinos del
distrito y parte del de Nata al punto que un
miembro habia comprado 14 hatos €l solo.
La estrategia era sacrificar una gran canti-
dad de reses de la ciudad de Panama y
Nombre de Dios para disminuir el tamafio de
la cabafia y disparar los precios.

Por otro lado fue dictada una ordenanza
que obstruia la venta de animales en la
capital por parte de los vecinos de Nata y
Los Santos lo que los llevo a vender sus
animales a precios demasiado bajos. Eldo-
cumento también hacereferenciaa lallega-
da de barcos a Portobelo que, segiin las
ordenes recibidas de la corona, debian pa-
sar el invierno en Tierra Firme, provocando
un incremento de la demanda de carne. Es
probable que este haya sido el factor
desencadenante del proceso iniciado deli-
beradamente por los ganaderos mas ricos
de la ciudad. El acaparamiento de los hatos
supuso también la apropiacion indebida de
tierras comunales y el perjuicio de los pe-
quefios ganaderos.

Archivos de zootecnia vol. 58(R), p. 123.
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Toda esta situacion fue causa de que se
produjese en Natd y Los Santos unnotable
empobrecimiento de la ganaderia y que en
Panama, donde habia hasta hacia poco no
menos de 80 000reses, en 1 592 no quedasen
mas que 24000 (Torres, 1981; Jaén, 1981).

Lacrisis ganaderadurd cercade 1 7 afios
va que Panamd, Natd v Los Santosno llega-
ban a reunir en conjunto mas de 88 000
cabezas de ganado en 1602. Todavia en el
afio de 1650 Nata no habia logrado recupe-
rar la poblacién bovina que tenian entre los
afios de 1575 a 1592, El Obispo Hernando
Ramirez, menciona que el niimero de cabe-
zas era entonces de 50000, lo que representa
20 000 animales menos, antes de la crisis
minera (Torres, 1981).

Arturo Guzman Navarro hace una refe-
renciade la ganaderia y plantea lo siguiente:
en las margenes del Caimito y mds alld
hacia Occidente, hasta Chame, se van de-
sarrollando progresivamente haciendas
ganaderas que son atendidas por negros
esclavos, mientras sus propietarios resi-
den en la ciudad de Panama. Esto explica,
por qué en los inicios desiglo XVII (1609)
existian seis hatos con una totalidad de
4000 reses en la region caimiteita; en
Perequeté, dos hatos con 3000 reses en
Capira, dos hatos con 3000 reses v en
Chame, de cuatro a seis hatos con 9500
reses (Guzman Navarro, 2006). En ese mismo
orden de ideas, Castillero, (1967) menciona
que eseafo (1609), en Alanje habia 8 hatos
que en conjunto, sumaban 9400 reses; Re-
medios contaba con 6 hatosy 7800 cabezas;
en Montijo v Santa Fé habia 9 hatos v 5900
cabezas. Entoda laprovincia de Veraguase
contaban, con 23 000 cabezas de ganado,
ciframuy alta observandose que lamayoria
de esos hatos se formaron a partir de 1589.
El desarrollo de la ganaderia fue impresio-
nante, en lo subsiguiente; sin embargo, ese
progreso no se presentd en todas las regio-
nes con lamisma eficacia. Al final de siglo,
la poblacién ganadera de Remedios habia
decrecido, siendo entonces de solo 4400
cabezas, esto es, poco mas de la mitad de la
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existente en 1609, En cambio Alanje, no
demoro en sefalarse como zona ganadera
por excelencia de la provincia; en 1650 la
poblacion bovina habia ascendido a 20 000
animales (Castillero, 1967).

Entre los afiosde 1690 y 1 700 se efecttian
las primeras adjudicaciones de titulos, mas
alla de de laregion de Campana, al Oeste de
la capital. Tres hatos ganaderos tendran,
asi, tierras legalmente constituidas, comoel
caso de Rodrigo de Betancourt, comisario
real v gran personaje de la sociedad del
Istmo que era propietario en Los Llanos Del
Chirtide 30 000 hectareas. En el territorio de
Antdn, el Corozo de 15 000 ha, y cerca de
Nata, unaextension no conocida (Jaén, 1981)
Por ese tiempo, Antonio de Echevers y
Subiza era considerado el mas conspicuo de
los terratenientes del Istmo, y eraprobable-
mente el hombre masrico e influvente en el
Panama colonial (Castro, 2003 y 2006). La
poblacién de bovinos logra una remontada
cercadel afio 1790 con una poblacion vacu-
nade 83 000 cabezas. En el afio 1970 alcan-
za 1403 440 y en laactualidad con 1,5 millo-
nes que se mantenia sin variaciones impor-
tantes diez afios mas tarde (Jaén, 1981).

MIGRACIONES HACIAEL PERU

Laganaderiaen el Pera fue desarrollada
con base en los animales llevados de Santo
Domingo por los primeros colonizadores.
Estos animales hacian su primera escala en
Panama para luego continuar hacia el Pert
yel Ecuador. De estaforma Panama, también
se convirtio en el centro de acopio y distri-
bucion de bovinos para las colonias
suramericanas. Documentos extraidos del
Archivo General de Indias muestran algu-
nas cédulas Reales donde se autoriza a
diversos viajeros para el envio de animales
hacia el Perti. Hay referencias en las que a
los embarques, se les hacia exencion del
almojarifazgo a los propietarios de Panama,
masno para los intermediarios cuyo propo-
sito era la venta, como se aprecia en el
siguiente texto: Real Cédula alos oficiales
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reales de la provincia del Peru, a peticion
de Toribio Montafiés de Lara, en nombre
de la ciudad de Panamd, para que de todas
las crias de ganados que cada uno de los
vecinos de la provincia de Tierra Firme
lleve a la dicha provincia del Perii, siendo
suyas propias, no le lleven derechos de
almojarifazgo, pero silas llevare otra per-
sona para venderlas o para ofra cosa, no
siendo suyas propias, ha de pagar los tales
derechos (Archivo General de Indias, 1536).
El 19 de diciembre de 1550 se expide otra
Real Cédula para el traslado de animales
hacia el Pert, bajo ciertas restricciones: Real
Cédula a Sancho Clavijo, a peticion de
Sebastian Rodriguez, en nombre de Gomez
de Tapia, vecino de Panamd, quien ha
solicitado que se le permita enviar a Peri
tres hombres que conduzcan y vendan sus
ganados en dicha provincia. Que permita
que vayan los que crea necesarios para la
conduccion de dicho ganado, siempre que
no sean casados ni de los prohibidos (Ar-
chivo General de Indias, 1550). En el afio de
1551 se encuentran dos cédulasreales, con-
cedidas parael traslado de animales haciael
Perii: Real Cédula por la que se concede
licencia a Juan Fernandez de Rebolledo,
vecine y regidor de Panamd, para pasar
doscientas becerras al Pertt (Archivo Ge-
neral de Indias, 1551a)y Real Cédulaporlia
que se concede a Luis Suarez, vecino de
Panama, licencia para enviar doscientas
terneras al Peru, sin que se le ponga impe-
dimento alguno, siempre que no quede
aquella tierra desabastecida (Archivo Ge-
neral de Indias, 1551b). De acuerdo con
Garcia (1984), la vocacion ganadera de Pa-
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1. Introduction needed by the recently created Panama City in 1519. The

entry took place through Santa Maria La Antigua del Darien in
1521 (Archivo General de Indias, 1521; Rodero et al., 1992).
Due to this fact and the fast proliferation of these animals,
within this new territory, and the foundation of new cities,
migrations took place from Panama towards the west reach-

In recent years, the native and ethnic populations have
gained prominence due to its adaptability, its fertility and
good usage of low quality fodder, when compared with the
selected breeds, that required higher investment in sanita-

tion, feeding and reproductive handling (Tewolde, 1997).
These native population were brought by the Spaniard
conquerors by the end of the XV century and proliferated in
such a way that by the year 1524, there were bovines spread
all through South America (Primo, 1992; Beteta, 1997). The
entry of bovines in the Republic of Panama was made at the
request of Pedro Arias de Avila, in view of the lack of food
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ing Chiapas, Mexico and from Panama to the Peruvian region
in South America (Archivo General de Indias, 1532; Cortés,
2002), making Panama an important spread out point of
these animals in many places of the American continent. Even
though Panama was a focal point, in the events mentioned
before, the native population was slowly displaced by the
zebu and European breeds, like Brahman, Holstein and Brown
Swiss, at its entrance in the year 1914 (Jaén, 1998), due to the
confusion when considering the heterosis attributable to
these latter breed, and not to the effect of the crossbreeding
(Mujica and Tewolde, 1990). More information in the bovines
history of Panama can be seen in Villalobos (2009). This
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practice brought, as a consequence, the progressive reduction
of the native population to the point that there were just a
few to be located in the western region of the republic, both
cattle populations separated by a different climatic zones. The
Guaymi cattle population in the highlands (=900 m) of the
indigenous region of Gnobe-Bugle and the Guabala cattle
populations in Remedios zone at the level of the pacific ocean
(Fig. 1).

The Guabala cattle population was identified by the first
time in 2006 as a different animal genotype, with the help of
Dr. Jorge De Alba (Mexican specialist in creole cattle) in a very
casual situation, when a Guaymi identification study was
carried out in the small town of Guabala, in the farm property
of the Castrellon family, the breeders of the first herd cattle,
since the early XXth century. Because of high level of
polymorphism, Short Tandem Repeats (STR) or microsatel-
lites (MS) have been recommended as optimal genetic
markers to study genetic diversity in closely related popula-
tions, characterization and genetic variation, admixture
analysis, parental test, inbreeding, genetic bottleneck, and
are powerful tools to determine the genetic differentiation
among domestic species as the bovines (Canon et al., 2001;
Toro et al., 2003; Quiroz et al., 2004; Martinez et al., 2005a,b;
Canén et al, 2007); thus useful in order to compare the
genetic diversity between the Guaymi and Guabala
populations.

Even the important meaning of the Panama animal genetic
resources in the recent evolution of the Latin-American creole
population, because the location of this country as a cross-road
in the colonization of the northern Kingdom of Peru, very few
are the genetic studies regarding the population structure,
characterization and genetic relations of Panama breeds. This
is one of the first studies developed in this sense and our
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conclusions are relevant not only for Panama researchers, but
also for all the Latin-American community where the colonial
influence of the Panama resources could act in the XVth
century, resulting in the creole breeds existing today. The
objective of this work was to assess the suitability micro-
satellites in Panamanian creole cattle, in order to learn more
about its genetic diversity and the genetic relationship present
among the most popular Bos taurus and Bos indicus breeds.

2. Materials and methods

For this work the Guaymi (GY) and Guabala (GUA)
populations were characterized, using a panel of 27 micro-
satellites according to the recommendations made by the FAO/
ISAG (Food and Agriculture Organization/International Society
of Animal Genetics), to perform studies on the biodiversity of
the bovine genetic (FAO, 2004). Thirty six random samples of
hair were obtained from the tail zone from the bovine ethnic
Guaymi population of the highlands of the Ngibe-Bugle region
(8.433750° N and —81.862026° W, =900 masl). Twenty five
random samples of the bovine ethnic Guabala population were
obtained in the Remedios (8.222396° N and —81.754001° W,
20 masl). Leading to compare the possible crossbreeding
between creoles and other breeds, samples of 5 B. indicus and
3 B. taurus of the most popular breeds in Panama were included
(the information was obtained from Domestic Animal Diversity
Information System, DAD-IS, http://dad.fao.org/ and the Pana-
ma country report of the state of animal genetic resources, ftp://
ftp.fao.org/docrep/fao/010/a1250e/annexes/CountryReports/
Panama.pdf).

The B. indicus breeds used were Gyr, GYR (23); Brahman,
BRH (41); Red Sindhi, SIN (11); Guzerat, GUZ (15); and
Nelore, NEL (28). The B. taurus breeds were: Holstein, FRI
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Fig. 1. Geographic situation of the last Guabala and Guaymi creoles cattle populations in the Republic of Panama.
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(23); Brown Swiss, SPA (29) and Hereford, HER (28) The
selected microsatellites were amplified and the PCR products
were separated by electrophoresis using an automatic
sequencer ABI PRISM 377 XL. The allelic typification was
achieved by using the informatic packages Genescan v3.2.3
and Genotyper v3.7. In order to evaluate the genetic variance
within each population, the allelic frequency was calculated,
the total alleles per population (Ap), average number of
alleles per population (Na), the observed and expected
heterozygosity (Ho and He), Polymorphic Content Informa-
tion (PIC) and the deviations of the Hardy-Weinberg
equilibrium per population. The exclusive number of alleles
per population was calculated through the informatic
package Genalex 6 (Peakall and Smouse, 2006).

To estimate the allelic frequencies, the heterozygosity, the
Wright F statistics (Fit, Fis and Fst) and the effective number
of migrants per generation (Nm), it was based on the
estimation of Fst and calculated as Nm=(1—Fst)/4*Fst
(Wright, 1965; Weir and Cockerham, 1984), the Genetix v.
4.02 program was used (Belkhir et al., 2003). To calculate the
Hardy-Weinberg unbalance (HW), the program Genepop V.
3. (Raymond and Rousset, 1995) was used, applying the
exact test of Fisher, using the chain method of Monte Carlo
Markov, “dememorization” = 5000, 100 lots and 1000 itera-
tion per lot (Guo and Thompson, 1992). To calculate the
Polymorphic Information Content (PIC) of each microsatel-
lite, the formula proposed by Botstein et al. (1980) was
utilized. For this specific case the complement, The Excel
Microsatellite Toolkit (Park, 2001) was employed, utilizing
the program MS EXCEL® 2003. To detect whether the GY and
GUA populations have experienced a recent reduction in the
effective population size or a genetic bottleneck, three
different approaches were followed. In the first approach,
based on heterozygosity excess, three different tests, namely
a ‘sign test’, a ‘standardized differences test’ and a ‘Wilcoxon
sign-rank test’, were employed under different models of
microsatellite evolution like the infinite allele (IAM), step-
wise mutation (SMM) and twophased (TPM) models of
mutation. The second approach was the graphical represen-
tation of the mode-shift indicator proposed by Luikart et al.,
(1998). These two approaches were conducted using Bottle-
neck v1.2.02 software (http://www.ensam.inra.fr/URLB; Cor-
nuet and Luikart (1996) ). Proportion of genetic variation was
determined for the following components: among population
and among groups (Fst= o, + 0y/0), among population but
between groups (Fsc=o0,/0,+ 0¢) and whole population
among groups (Fct =05/ 0%), as implemented in Arlequin 3.01
(Weir and Cockerham, 1984; Excoffier, et al., 1992; Weir,
1996; Excoffier et al., 2005). A POPULATION 1.2.28 computer
program (Olivier Langella, www.cnrsgif.fr/pge/bioinfo/popu-
lations/) was used to calculate the genetic distance matrix
(Nei et al, 1983) between the population. The genetic

Table 1

distance matrix was then used to construct a NeighborNet
graph (Bryant and Moulton 2004) using the SplitsTree 4.0
program (http://www-ab.informatikuni-tuebingen.de/soft-
ware/jsplits/) with populations as operational taxonomic
units.

3. Results and discussion
3.1. Genetic diversity

All the markers used polymorphic, with more than two
alleles (Crawford et al, 1995). In the GY population it was
found a higher quantity of polymorphism in the locus
TGLA227 (0.854) and a minor quantity was found in
ETH225 (0.111). In the GUA population, a similar polymor-
phism was observed in TGLA227 (0.853), however, the lowest
value was found in INRA35 (0.406). A higher number of
alleles were also observed in CSSM66, MM12 and ETH225
(10) in the GY population and the lowest was found in
INRA35 in the GUA population (2). The private alleles of each
population were compared and it was found that the GY
presents a total of 67 private alleles compared to the 16
observed in the GUA population, while 135 alleles are shared
by both.

Table 1 shows the expected and observed heterozygosity,
the PIC, the average number of alleles, the Fis, and the total
number of alleles were higher in the GY population than in
the GUA. However, the results are within the ranges found
between many Spaniard, Uruguayan, Mexican, Argentinian
and Colombian breeds (Martinez et al., 2005a; Martinez et al.,
2005b; Armstrong et al., 2006; Barrera et al., 2006; Quiroz-
Valiente et al., 2006; Martin-Burriel et al., 2007; Ulloa-Arvizu
et al,, 2008; Gama et al., 2009).

The values in the observed heterozygosity (GUA 0.628 and
GY 0.710), and the expected (GUA 0.648 and GY 0.724),
ended high, which could be attributed to a low level of
inbreeding (Arora and Bhatia, 2004) and a low selection
pressure (Armstrong et al., 2006). Other possibilities are the
sporadic introgression of new alleles by crossbreeding with
some other breeds, raising the heterozygosis values. The PIC
value in the GY population fell in the highly informative
category, except for HEL13 and INRA35, which showed values
moderately informative of 0.455 and 0.405, respectively. In
the GUA population, all microsatellites resulted highly
informative except for INRA37, CRSM60, ETH10, INRA35
and ETH225, that showed values ranking from medium to low
of 0.487, 0475, 0.219, 0.189 and 0.111, respectively. The
results shown for both populations could be assumed that the
GY group shows a higher genetic diversity than the GUA.
Observing both cattle shows a great diversity in skin color,
varying from the black, red-brown and red-and-white
berrendo, aside from the diversity in the length of hair

Average values and standard deviations (in parenthesis) of heterozygosity, PIC, Ne, Na, Fis and total alleles of the GUA and GY populations.

Population He Ho PIC Ne Na Ap Fis?
GUA 0.648 (0.19) 0.628 (0.21) 0.606 (0.18) 351 (1.57) 5.59 (1.88) 151 0.053
GY 0.724 (0.09) 0.710 (0.10) 0.690 (0.11) 4,04 (1.34) 7.48 (1.67) 202 0.033

? Fis calculated in 1000 bootstraps.
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Table 2

Microsatellite range, values of Na, Ne, Ho, He and PIC by locus and population.
Locus Range Na Ne Ho He PIC

by
) GUA GY GUA GY GUA GY GUA GY GUA GY

BM 8125 100-122 5 8 3.55 3.74 0.60 0.84 0.733 0.74 0.68 0.71
BM1314 153-173 6 8 3.17 529 0.67 0.75 0.699 0.82 0.65 0.78
BM1818 254-290 4 5 3.56 2.90 0.83 0.72 0.734 0.66 0.67 0.59
(CSSM66 180-200 5 10 347 6.01 0.74 0.81 0.728 0.85 0.66 0.82
ETH10 203-232 4 6 1.30 3.41 0.25 0.69 0.233 0.72 0.22 0.68
INRA32 160-195 6 7 2.98 4.45 0.71 0.69 0.679 0.79 0.61 0.74
INRA37 120-145 5 6 237 2.73 0.50 0.64 0.590 0.64 0.49 0.59
MM12 105-145 4 10 2.80 5.18 0.76 0.80 0.656 0.82 0.58 0.78
TGLA122 141-182 5 g4 3.61 4.46 1.00 0.81 0.738 0.79 0.68 0.74
BM2113 120-146 7 9 6.04 5.86 0.88 0.86 0.851 0.84 0.81 081
CRSMG0 90-110 5 6 228 273 0.48 0.67 0.573 0.64 0.48 0.57
ETH185 215-240 62 8 3.28 3.59 0.60 0.69 0.709 073 0.64 0.68
HAUT27 128-157 92 ¥ 481 34 0.60 0.67 0.808 0.72 0.76 0.68
HEL13 180-200 6° 6° 434 1.95 0.62 0.55 0.789 0.49 0.74 045
HEL9 150-170 9 9 6.01 5.39 0.72 075 0.851 0.83 0.81 0.79
ILSTS6 282-315 T 7 4.60 3.90 0.58 0.73 0.804 0.76 0.75 0.71
INRAZ3 190-225 8 9 6.26 5.40 0.7 0.75 0.858 0383 0.82 079
INRAG3 171-191 4= 6 2.69 3.55 0.50 0.69 0.641 073 0.55 0.67
SPs115 240-260 5 8 221 239 0.50 0.53 0.559 0.59 0.52 0.55
TGLA227 75-107 107 9 7.58 7.54 0.76 0.83 0.886 0.88 0.85 0.85
BM1824 173-203 42 5 2.51 411 0.48 0.78 0.614 0.77 0.55 0.71
ETH225 134-165 3 10 1.13 4.01 0.12 0.67 0.117 0.76 0.11 0.72
ETH3 102-136 6 8 3.73 3.10 0.88 0.72 0.747 0.69 0.69 0.65
HAUT24 104-130 42 7° 313 3.73 0.80 0.56 0.695 0.74 0.62 0.69
ILSTSO11 265-285 5 6 3.64 3.42 0.86 0.66 0.742 0.72 0.67 0.67
INRA35 100-130 2 4 1.27 1.9 0.24 047 0.216 048 0.19 041
TGLA53 150-180 Ei 9 253 5.00 0.56 0.86 0.616 0.81 0.56 0.78

# Microsatellites in HW unbalance,

found by de Alba (personal communication), when evaluat-
ing these animals. Contrary to what was observed in the GY,
the GUA creole cattle show a few skin colors like blond, red-
brown color and berrendo, as well as short hair, as the slick
hair, may be as aresult of their adapting to humidity and high
temperature like other creoles cattle like the Reyna from
Nicaragua, Limonero from Venezuela, Blanco Orejinegro from
Colombia and the African N'Dama, (Olson et al., 2003). Jorge
de Alba estimated that contrary to what was thought in
Panama, these are different populations, at least by pheno-
type and geographic situation. The values of Fis are
considered low in GY and moderate in GUA, for which it is
estimated that the levels of inbreeding are low, particularly in
the GY population. In respect to the statistics F of Wright for
the 27 microsatellites, for the two populations, the average
value and its respective confidence interval were: Fis =0.041
(0.0108-0.0711), Fit=0.107 (0.0762-0.138) and

Table 3

Fst=0.0686 (0.0455-0.096). The value of Fst is higher than
what was found in the Mexican native bovine, 0.033 (Quiroz-
Valiente et al., 2006) and similar to what was found among
the European breed, 0.068 and 0.07, and meets the global
value of genetic difference among breeds (Cafién et al., 2001;
Jordana et al., 2003 ). This value of Fst, found when comparing
both populations, shows that it is probable to find a low flow
of genes among same, due to the relatively geographic and
reproductive isolation under which they were submitted. The
effective number of migrants per generations was 3.40,
similar to the values found among some Spanish and Mexican
breeds (Quiroz-Valiente et al., 2006). The values for the
Hardy-Weinberg equilibrium (Table 2) show that the GY
population holds three microsatellites unbalanced (BM2113,
HWL9 and HAUT24) and the GUA population holds nine
unbalanced (TGLA122, HAUT27, HEL13, HEL9, ILSTS6,
INRAG3, TGLA227, BM1824, and HAUT24), leading us to

Number of loci with heterozygosity excess/deficiency and probabilities obtained from 27 microsatellites evolution models for bottleneck test (Bottleneck, 10,000

replications).

Test/model Pop IAM TPM SMM

Sign test GY 15.67 0.009* 15.85 0.150 157 0.577
GUA 16.01 0.0037* 1621 0.4397 16.01 0.0000*

Standardized differences test (T2 values) GY 332 0.0005* 1.45 0.073 —1.71 0.043*
GUA 3.25 0.0006* 0.45 0.3252 —4.75 0.0000*

Wilcoxon test (probabilities-one tail for H excess) GY 0.0007* 0.029* 0.727
GUA 0.00005* 0.10107 0.9995

* p<0.05.
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Table 4
Analysis of Molecular Variance of the Panama creole cattle with Bos indicus
and Bos taurus population.

Data Set Source of Variance Fixation Indices
Variation Components  (Fst)/(Fct)
(%)
Panama creole cattle Among groups 15.89 02142
and Bos indicus Among population  3.78 0.1583
within groups
Panama creole cattle  Among groups 2,89 0.1063
and Bos taurus Among population ~ 7.74 0.0289
within groups
*p<0.01.

believe that the GUA breed has been struggling under
unknown forces that have changed the genotypic frequency
of this population (Quiroz-Valiente et al., 2006). Aside from
this, there are two loci unbalanced for both populations,
which are HEL9 and the HAUT24.

3.2. Bottleneck detection

Results of the three models used with sign test, standardized
differences (T2) and Wilcoxon sign-rank tests to characterize

bottlenecks in GUA and GY populations are showed in Table 3.

The AIM model in both populations was significant
(p<0.009) but we consider that this model overestimates the
result because both populations have a positive Fis. For the TPM
model only in the Wilcoxon test was significant in the GUA
population (p=0.029). With the SMM model only the
standardized differences (T2) in GUA population were signif-
icant (p=0.043) in GY population, the sign test and standard-
ized differences were significant (p<0.0001). The mode-shift
indicator test was also used as a second method to detect
potential bottlenecks, as the nonbottleneck populations that
were near mutation-drift equilibrium were expected to have a
large proportion of alleles with low frequency. A graphical
representation utilizing allelic class and proportion of alleles
shows a normal L-shaped distribution ( data not shown here) in
all populations. This distribution confirmed the results that
both populations have not experienced a bottleneck recently.
The same result was found by Quiroz (2007), with the Mexican
creole cattle. The probable cause was attributed by crossbreed-
ing with other populations, raising the migration of new alleles

o

N

rolar 1)

to the population. As a consequence all the suppositions of the
detection are most likely to be discarded.

3.3. Population structure

The variance between the Panama creoles cattle and B.
indicus groups (GYR, BRH, SIN, GUZ and NEL) in Table 4,
accounted for 15.8% of the total variation (FCT= 0.16) which
was significant (p<0.001). However, 78.5% (data not
showed) of the genetic variation was found within popula-
tions. Similar results were reported by Quiroz (2007) and
McKay et al. (2008) finding a high level of differentiations
between creoles and autochthonous populations and B
indicus populations. The Fst fixation index confirmed these
results (Fst=0.21) as the same studies before mentioned.
The Nm observed between GUA and B. indicus breeds were
less than 1 (0.87), excluding the BRH (1.08). The GY
population showed a slightly higher Nm compared with
GUA (1.24) but the low values of Nm in both Panamanian
groups confirm an important difference between these
populations. The variance between Panama creoles cattle
and B. taurus cattle (FRI, SPA and HER) showed more close
relationship than B. indicus population. That can be explained
because both populations are B. taurus and have the same
origin (Beja-Pereira et al., 2006). But the differences between
them are demonstrated by the result showed in Table 4, and
the Fst fixation indices (Fst=0.10) were considered high.
Lower results were reported by Quiroz (2007) comparing the
Mexican creole cattle population and the most popular B.
taurus breeds with a variance of 1.13%.

34. Genetic distance

The NeighborNet graph using the Panama creole cattle with
the zebu and taurine breeds as the taxonomic units was shown
in Fig. 1. The NeighborNet graph showed three clusters of
population with comparatively long genetic distances. One
cluster corresponded to the B. indicus group (GYR, BRH, SIN,
GUZ and NEL) separated by a long distance (weight=0.201)
from Panama creoles cattle (GY and GUA), the second cluster
corresponded to B. taurus (FRI, SPA and HER) separated by a
shorter distance from the Panama population (weight=10.075)

(Fig. 2).

s

iR

[

Fig. 2. Presentation of the NeighborNet dendrogram constructed from a distance (Nei et al,, 1983) of the Panama creole cattle, the zebu and taurine breeds.
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The NeighborNet graph in which each population were
treated as a taxonomic unit, gave a very comprehensive view
of the relationships between these populations and could also
help in explaining the differences between GY and GUA as a
population apart. The split graph additionally confirms the
results showed in the AMOVA and Fst analyses, strengthening
the idea that the Panama GY and GUA creole cattle
populations show a clear and important genetic differences.
With this first approach about this two recently discovered
populations specially the GUA, an important work arises to
start a conservation and recuperation program by the
government of Panama and the nationals research institu-
tions, because of the adaptability and the good performance
of each one in the region where they are exploited.

4. Conclusions

The Guaymi and Guabala bovine populations show a high
grade of polymorphism, with the presence of exclusive alleles
between them.

The conclusion from the bottleneck analysis is the absence
of any bottleneck in Guaymi and Guabala creole cattle in the
recent past.

The AMOVA and NeighborNet analyses show that the
Guaymi and Guabala populations present important genetic
differences which demand restoring programs of conservation,
structure and genetic improvement separate for each breed.

To extend the study further comparison should be
conducted with other creoles and autochthonous breeds.
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