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Abstract

The study of the genetic structure of populations Creole is essential for understanding the evolutionary potential
and connectivity to other breeds. The objective of this research was to study the genetic variability and
population structure of a bovine herd of 45 cows Tropical Milking Creole (CLT) also establish their genetic
relationships with other European and reference landraces using microsatellite DNA. The DNA was extracted
from hair and a panel of 27 microsatellite FAO recommended was used. Statistical genetic analysis was
performed to allele frequencies (AF), genotypic, Hardy-Weinberg (HW), expected heterozygosity (HE) and
observed (HO), F statistics and GST, Polymorphic Information Content (PIC), individual genetic distances and
population structure to identify the formation of this population of cattle CLT. The means of the results of
statistical analysis: the FA 7.36; effective number of alleles 3,837; HW disequilibrium 6; HE, HO 0.702 and
0.639; PIC of 0.658; Multilocus FIS 0.089. Genetic relationships with other races: FIS 0.059, 0.178 FIT, FST
0.126, 2.99, Number of migrants with Berrenda Colorada. Most genetic differentiation with GYR (0.239), the
genetic distance Bramhan and Gyr (0.273 to 0.234) in the genetic structure, the CLT group cows differed from
other breeds in the Kluster 9. The results show a population with a high variability and genetic diversity, the
CLT population with Creoles of Spanish and European native breeds showed no mix of other breeds and have
high purity, except for the 4 animals with influence from other cattle breeds.

Resumen

El estudio de la estructura genética de las poblaciones Criollas es esencial para comprender el potencial
evolutivo y la conectividad, para esto se han aplicado varios marcadores incluyendo isoenzimas, proteinas
sanguineas, fragmentos de ADN polimorfico amplificados al azar y microsatélites. El objetivo de esta
investigacion fue estudiar la variabilidad genética y la estructura de la poblacion de un hato bovino de 45 vacas
Criollo Lechero Tropical (CLT) pertenecientes a la Unidad de Manejo para la Conservacion de la Vida Silvestre
(UMA) “El Ravelo”, asimismo, establecer sus relaciones genéticas con otras razas europeas y criollas como
referencia, utilizando microsatélites de ADN. El ADN se extrajo del pelo de cada uno de los animales, se utilizo
un panel de 27 microsatélites recomendados por la FAO, se utilizaron los programas Genescan Analisys 3.1.2 y
Genotyper 2.5 para la tipificacion alélica. Para obtener el analisis genético se realizaron los analisis estadisticos
de las frecuencias alélicas (FA), genotipicas, equilibrio Hardy-Weinberg (HW), Heterocigosis esperada (HE) y
observada (HO), estadisticos F y GST, valores de Contenido de Informacion Polimérfica (PIC), distancias
genéticas individuales y el estudio de la estructura poblacion para identificar la conformacion de esta poblacion
de Bovinos CLT. Las medias de los resultados de los analisis estadisticos: en las FA 7,36; nimero de alelos
efectivos 3,837; equilibrio HW 6; los microsatelites mostraron desviaciones significativas por déficit de
heterocigotos, HE 0,702 y HO de 0,639; PIC de 0,658; FIS multilocus 0,089. Relaciones genéticas con otras
razas: FIS 0,059, FIT 0,178, FST 0,126, Nimero de migrantes 2,99 con la Berrenda Colorada. La mayor
diferenciacion genética con el GYR (0,239), la mayor distancia genética Gyr y Bramhan (0,273-0,234), en la
estructura genética, las vacas CLT se diferenciaron del grupo de las demas razas en el Kluster 9. Los resultados
muestran que se esta ante una poblacion con una gran diversidad genética, analizando la poblacion de CLT con
otras razas criollas, europeas y autoctonas espafiolas, se tiene una poblacion que no tiene invasion de otras razas
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y que todavia tiene cierto grado de pureza, a excepcion de cuatro animales que tienen cruces y perdieron la
pureza de la raza.

Introduccion

El Criollo Lechero Tropical (CLT) es una raza que evolucioné hacia su adaptacion a diferentes regiones
tropicales de México asi como a entornos agroecologicos extremos y ha adquirido rasgos caracteristicos
importantes como; rusticidad, adaptabilidad, resistencia a las enfermedades por ectoparasitos y al estrés
generado por el clima tropical, (De Alba, 2011). De acuerdo con el Sistema de Informacion sobre la Diversidad
de los Animales Domésticos (DAD-IS, 2013). Esta raza bovina criolla de Mesoamérica posee un potencial para
la produccion de leche a base de pastos pobres en nutrientes y pocos insumos comerciales. Por lo que el estudio
de la biodiversidad de la raza CLT, su estructura genética y su parentesco con otras poblaciones de bovinos
Criollos de América, Autoctonas Espafiolas, Europeas y Cebuinas, es esencial para comprender el potencial
evolutivo, la salud y la sostenibilidad de ésta raza en climas extremos, lo que demanda estudiar la estructura
genética y el parentesco entre estas razas, para lo cual se han aplicado varios marcadores incluyendo isoenzimas,
proteinas sanguineas, fragmentos de ADN polimoérfico amplificados al azar (RAPD), microsatélites y
polimorfismo de longitud de fragmentos de restriccion (RFLP). El presente estudio muestra los resultados de la
aplicacion de estas técnicas en una poblacion de CLT, en Veracruz, México.

Material y métodos

Se analizd ADN de una poblacion de 45 vacas CLT, con un panel de 27 microsatélites seleccionados de las
recomendaciones de la FAO/ISAG (Food and Agriculture Organization/ International Society of Animal
Genetics) para realizar estudios de biodiversidad genética bovina (FAO, 2004). Se utilizaron como referencia
razas autoctonas espafiolas, criollas, europeas y cebuinas para identificar la conformacion genética del CLT. La
amplificacion fue por reaccion en cadena de la polimerasa (PCR) y electroforesis en un secuenciador automatico
ABI377XL (Applied Biosystem®). El analisis de los fragmentos y la tipificacion alélica fue con los programas
estadisticos Genescan v.3.1.2 y Genotyper v.2.5 (Genescan”) respectivamente. Con los programas estadisticos
GENOTYPER® 2.5, Genescan Analysis, GENEPOP v 3.1c, Cadena de Monte Carlo Markov, FSTAT v 2.9.3.2,
GENETIX V, Formula de Botstein, Complemento The Excel Microsatellite Toolkit, los algoritmos de Bowcock
y el de Reynolds, Neighborhood Journey, Populations 1.2.28 y DISTRUCT, se obtuvieron los analisis de
graficas de las bandas, los alelos y genotipos de cada microsatélite, el calculo de las frecuencias alélicas y
genotipicas y la prueba de equilibrio Hardy-Weinberg (HWE); riqueza alélica, la Heterocigosis observada (Ho),
Heterocigosis esperada (He), estadisticos F, GST (Coeficiente de diferenciacion Genética), analisis factorial de
correspondencias multiples, el valor de Fis (coeficiente de endogamia) por poblacion, el valor PIC, el
agrupamiento por alelos compartidos para cada marcador, la distancia genética individual y por grupo, los
dendogramas, las relaciones genéticas entre las poblaciones bovinas y el estudio de la estructura poblacional,
respectivamente.

Resultados

La media de las Frecuencias alélicas fue de 7.36, que indica elevada riqueza alelica como indicador de la
variabilidad genética del hato CLT estudiado; el nimero de alelos efectivos fue de 3,837 (niimero de alelos
esperados por locus de una determinada poblacion); en el analisis de EHW, 6 micosatélites se encontraron en
desequilibrio; en todos los microsatélites se encontrd desviacion significativa (< 0.95), asociado a déficit de
heterocigotos, He 0.702 y Ho de 0.639 que muestra exceso de homocigosis; el PIC de 0.658 indica que los 27
microsatélites son muy informativos y ttiles para detectar variabilidad genética en CLT; El valor de FIS
multilocus 0.089, revela que el nivel de endogamia es considerado de bajo a moderado. En la relacion genética
con otras razas los valores fueron para FIS 0.059, FIT 0.178, y FST 0.126. EI niimero de migrantes 2.99 indica
mayor asociacion con la raza Berrenda Colorada; la diferenciacion genética fue mayor con GYR (0.239); la
mayor distancia genética fue para Gyr y Bramhan (0.273/0.234, respectivamente). Con respecto a la estructura
genética, las vacas CLT se diferenciaron del grupo de las demas razas en el Kluster 9.

Conclusiones

Los resultados muestran que la poblacion de CLT estudiada posee gran diversidad genética; que en el analisis de
esta raza con otras razas criollas, europeas y autdctonas espafiolas. La constitucion genética de la mayor parte de
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las vacas CLT no presenta inmigracion de otras razas y que tiene alto grado de pureza, con excepcion de cuatro
animales que mostraron cruces y mostraron perdida de pureza racial.
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