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RESUMEN

El objetivo del presente trabajo fue caracterizar el polimorfismo de nucleótido simple
316 y 4751 del gen CAPN y 2959 y CAST1 del gen CAST en la raza bovina criolla
colombiana Hartón del Valle. Se genotiparon 126 individuos mediante PCR-RFLP para los
cuatro loci. Todos los marcadores fueron polimórficos. El genotipo CC del locus CAPN-
316 y el heterocigoto en los otros tres loci tuvieron mayor frecuencia. Las frecuencias de
los alelos asociados positivamente con calidad de la carne fueron de C = 21.8 ± 17.5% en
CAPN-316, C = 48.4 ± 10.1% en CAPN-4751, T = 52.5 ± 11.4% en CAST-1 y A = 65.1 ±
15.5% en CAST-2959. En todo los loci, la Ho (0.599 ± 0.248) fue más alta que la He (0.410
± 0.081) con valores negativos de F

IS
 y F

IT
 y con desviaciones de EHW solo en CAPN-

4751. El valor de F
ST

 fue de 0.048 (p<0.05) y el AMOVA mostró que la variación en estos
loci se debía en mayor parte a los individuos (97%). Lo anterior puede ser indicativo de
que esta raza presenta predisposición genética para la producción de carne con perfiles
de calidad.

Palabras clave: calidad de carne; PCR-RFLP; polimorfismo de nucleótido simple; recur-
sos zoogenéticos

ABSTRACT

The objective of the present work was to characterize the simple nucleotide
polymorphism 316 and 4751 of the CAPN and 2959 gene and CAST1 of the CAST gene in
the Colombian creole breed Hartón del Valle. A total of 126 individuals were genotyped
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by PCR-RFLP for the four loci. All markers were polymorphic. The CC genotype of the
CAPN-316 locus and the heterozygote in the other three loci were more frequent. The
frequencies of the alleles positively associated with meat quality were C = 21.8 ± 17.5% in
CAPN-316, C = 48.4 ± 10.1% in CAPN-4751, T = 52.5 ± 11.4% in CAST-1 and A = 65.1 ±
15.5% in CAST-2959. In all the loci the Ho (0.599 ± 0.248) was higher than the He (0.410 ±
0.081) with negative values of F

IS
 and F

IT
 and with deviations of EHW only in CAPN-

4751. The F
ST

 value was 0.048 (p<0.05) and the AMOVA showed that the variation in
these loci was mostly due to individuals (97%). This may be indicative that this breed has
a genetic predisposition for meat production of better quality.

Key words: meat quality; simple nucleotide polymorphism; PCR-RFLP; zoogenetic
resources

INTRODUCCIÓN

El color, la grasa intramuscular, el área
del ojo de lomo y la palatabilidad son los atri-
butos que determinan la calidad de la carne.
La palatabilidad, definida como la serie de
sensaciones experimentadas por el consumi-
dor, está relacionado con la terneza, la jugo-
sidad y el sabor. Entre estas, sin duda, la ter-
neza es la más privilegiada por el consumidor
como criterio de calidad (Li et al., 2013). La
terneza es un atributo complejo, en el cual
intervienen factores como la edad, sexo, raza,
stress del animal pre-faenado, condiciones de
sacrificio, actividad proteolítica pos-mortem,
contenido y densidad de fibra en el músculo,
y cantidad, tipo y disposición del tejido
conectivo (Chriki et al., 2013).

La degradación proteolítica pos-mortem
ocurre durante la conversión de músculo a
carne en el periodo de almacenamiento a tem-
peraturas de refrigeración y es regulada prin-
cipalmente por el sistema calpaína (CAPN)
- calpastatina (CAST) (Ba et al., 2015); por
tanto, polimorfismos de un solo nucleótido
(SNP) en estos genes han sido asociados con
terneza de la carne (White et al., 2005; Allais
et al., 2011; Savaºçi y Atasoy, 2016), aunque
también con características reproductivas y
de producción de leche (Hill et al., 2016).

El gen CAPN se encuentra en el
cromosoma 29 bovino y posee 21 exones, con
una longitud de 2255 pb. La proteína posee
716 aminoácidos y se han reportado 276 SNPs
(ENSEMBL, 2017). Las calpaínas constitu-
yen una amplia super familia de proteinasas
intracelulares citosólicas dependientes de
calcio, con diferentes isoformas, las cuales
se encuentran ampliamente distribuidas en
todos los tejidos y muestran una actividad
regulada por el pH. Las calpaínas están cons-
tituidas, sin excepción, por dos subunidades
asociadas de tal manera que cada calpaína
es un heterodímero, el monómero mayor es
de 80 kDa, presenta el dominio que produce
la proteólisis y es variable según la calpaína,
mientras que el monómero de 30 kDa es la
subunidad reguladora y está conservada en
todas las calpaínas (Huff et al., 2010). La
calpaína es la principal enzima del proceso
de maduración, donde las variantes más acti-
vas de la enzima confieren mayor terneza a
la carne (Chung y Davis, 2012).

La calpastatina es una enzima inhibidora
de la actividad proteolítica de las calpaínas.
Es codificada por el gen CAST, el cual está
ubicado en el cromosoma 7 bovino. Este gen
expresa cuatro isoformas proteicas diferen-
tes debido a la existencia de cuatro promoto-
res, que se denominan tipo I, II, III y IV. Los
transcriptos producen proteínas de 786, 697,
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799 y 438 aminoácidos, respectivamente
(ENSEMBL, 2017). Se han reportado a la
fecha 933 SNPs para bovinos (ENSEMBL,
2017), algunos de los cuales han sido asocia-
dos significativamente con la variabilidad en
la terneza de la carne bovina (Motter et al.,
2009; Chung y Davis, 2012). La calpastatina
varía en tamaño y cantidad según la especie
animal, lo que influye en el número de molé-
culas de calpaína inhibidas. El ganado cebuíno
se caracteriza por producir mayor cantidad
de esta enzima que el taurino, lo que hace
que la carne de estas últimas sea más blanda
(Barendse et al., 2007).

La selección genética tradicional para
mejorar la característica de terneza resulta
difícil ya que solo se pueden colectar datos
fenotípicos del animal luego del sacrificio
(Reardon et al., 2010; Chung y Davis, 2012).
La selección de animales basándose en mar-
cadores moleculares asociados a esta carac-
terística podría representar una ruta alterna
y una herramienta adicional a los esquemas
normalmente utilizados en el mejoramiento
genético animal (Enriquez-Valencia et al.,
2017). Las razas criollas colombianas tienen
características importantes, tanto de adapta-
ción como de producción que son potencial-
mente útiles para contribuir a mejorar los sis-
temas de producción pecuaria. La raza
Hartón del Valle es uno de los ocho grupos
raciales de bovinos criollos colombianos y se
encuentra en riesgo de extinción (MADR,
2003). En esta raza, se ha estudiado su di-
versidad genética (Delgado et al., 2011), re-
sistencia genética a enfermedades
(Hernández et al., 2014; Bolaños et al.,
2017), así como genes relacionados con la
calidad de leche (Rosero et al., 2012), aun-
que en menor profundidad sobre genes aso-
ciados a la calidad de la carne (Cuetia et al.,
2011; Cuetia, 2012).

En razón a lo antes planteado, el objeti-
vo del presente trabajo fue caracterizar los
polimorfismos de nucleótidos simples (SNPs)
316 y 4751 del gen CAPN y 2959 y CAST1
del gen CAST en la raza bovina criolla co-
lombiana Hartón del Valle.

MATERIALES Y MÉTODOS

Muestras de ADN

Se trabajó con 126 muestras del banco
de ADN del laboratorio de genética animal
de la Universidad Nacional de Colombia, sede
Palmira, de la raza criolla colombiana Hartón
del Valle (HV). Las muestras provenían de
11 fincas de la zona plana del departamento
del Valle del Cauca (Colombia).

Amplificación y Genotipificación

Se amplificaron los SNPs 316 y 4751
del gen Calpaína (CAPN) y 2959 y CAST1
del gen Calpastatina (CAST). La identifica-
ción de los genotipos en los SNPs de los genes
CAPN y CAST se realizó mediante PCR-
RFLP. La PCR se realizó en un volumen fi-
nal de 25 µl que contenían 20 ng de ADN, 1
U de Taq polimerasa, 1X de buffer Taq, 2.5
mM de MgCl

2
, 0.2 mM de cada DNTPs y 2

mM de cada cebador (Cuadro 1). Los perfi-
les térmicos constaron de una
desnaturalización inicial a 95 ºC durante 5 min,
seguido de 35 ciclos de 95 ºC por 60 s, 58 ºC
por 60 s, 72 ºC por 60 s para CAPN-316; 35
ciclos de 95 ºC por 30 s, 64 ºC por 60 s, 72 ºC
por 60 s para CAPN-4751; y 30 ciclos de 95
ºC por 60 s, 60 ºC por 60 s, 72 ºC por 60 s
para CAST1 y CAST-2959.

La visualización de los fragmentos am-
plificados se realizó por electroforesis en geles
de agarosa al 1.2% a 80 V durante 45 min,
teñidos con GelRedTM (Biotium). Los frag-
mentos amplificados se utilizaron como
sustrato para la digestión con las
endonucleasas de restricción que se mues-
tran en el Cuadro 1. Estas reacciones se rea-
lizaron en un volumen final de 15 µl que con-
tenían en 5 µl del producto de PCR, 1U de
cada enzima y 1X de tampón. La incubación
se realizó a 37 ºC durante 3 h, seguido de
80 ºC durante 20 min para inactivar la enzi-
ma. Los productos de digestión se visualizaron
en geles de poliacrilamida al 9% (Acrilamida:
Bis-acrilamida 37:1) a 150 V por 40 min y
teñidos con GelRedTM (Biotium).
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Análisis de los Datos

Se determinaron las frecuencias geno-
tipicas, alélicas, la heterocigocidad esperada
(He) y observada (Ho), el equilibrio de Hardy-
Weinberg (EHW) y el índice de fijación (F).
Se realizó un análisis de varianza molecular
(AMOVA) considerando cada finca como
una subpoblación y se estimó a partir de este
el coeficiente de diferenciación genética
(FST) y el déficit y/o exceso de heterocigotos
dentro (FIS) y entre (FIT) fincas (Bejarano
et al., 2012). Todos los análisis se realizaron
con los programas GenAIEx v. 6.5 (Peakall
y Smouse, 2012) y Arlequin v. 3.5 (Excoffier
y Lischer, 2010).

RESULTADOS

Las frecuencias genotípicas para toda
la población de HV estudiada se presentan
en el Cuadro 2. El genotipo más frecuente en
el locus CAPN-316 fue el GG, mientras que
en los loci CAPN-4751 y CAST-1 fueron
los genotipos heterocigotos CT, y en el locus
CAST-2959 el genotipo AG. De otro lado, el
genotipo de menor frecuencia en el locus
CAPN-4751 fue CC, seguido por los
genotipos CC en CAPN-316, GG en CAST-
2959 y CC en CAST-1. En los dos SNPs in-
vestigados en el gen CAPN la frecuencia del
alelo C fue más baja (Cuadro 2). Para el
locus CAST-1, el alelo T presentó una fre-

cuencia alélica de 52.5 ± 11.4%, mientras que
el alelo A fue más frecuente (0.651 ± 0.155)
en el locus CAST-2959.

Teniendo en cuenta los cuatro loci y toda
la población de HV, se encontró un valor de
heterocigocidad observada de 0.599 ± 0.248
y de 0.410 ± 0.081 de heterocigocidad espe-
rada, que tuvo como consecuencia un valor
en el índice de fijación de -0.399 ± 0.342,
evidenciando un exceso de heterocigotos,
aunque sin desviaciones significativas de las
proporciones teóricas del equilibrio de Hardy-
Weinberg (p = 0.271). En el Cuadro 3 se pre-
sentan los valores de Ho, He, F y la probabi-
lidad de desviación EHW por cada locus.

El índice de fijación mostró valores ne-
gativos en todos los marcadores, variando
entre -0.057 ± 0.095 en CAPN-316 hasta -
0.864 ± 0.072 en CAPN-4751. La diversidad
genética entendida como la He fue más alta
en los loci CAPN-4751 y CAST-1. Solo se
encontraron desviaciones significativas de las
proporciones teóricas de Hardy-Weinberg en
el locus CAPN-4751 (p<0.05). El análisis de
varianza molecular (Cuadro 4) dividió la va-
riación total en solo dos fuentes: entre fincas
y dentro de individuos, siendo esta última la
responsable del 97% de la variación. El valor
de F

ST
 calculado fue de 0.048 (p<0.05). Los

valores de F
IS
 y F

IT
 fueron negativos en am-

bos casos (-0.411 y -0.343, respectivamente)
sin diferencias significativas.

Cuadro 1. Secuencias de cebadores utilizados, tamaño del amplificado y enzima de 
restricción utilizada para el genotipado de los cuatro SNPs en estudio  

 

SNP Cebador sentido y antisentido (5´a 3´) 
Tamaño 

(pb) 
Enzima de 
restricción 

Referencia 

CAPN-316 GGGCCAGATGGTGAACCTGA 
736 BTgI 

Page et al. 
(2004) TTGCGGAACCTCTGGCTCTT 

CAPN-4751 AAGGGACAGATGTGGACAGG 
550 BsaJI 

White et al. 
(2005) GAGGGGTGTTCTCTGAGTGC 

CAST-1 AGCAGCCACCATCAGAGAAA 
1552 AluI 

Li et al. 
(2013) TCAGCTGGTTCGGCAGAT 

CAST-2959 AATATATGCGCTTCCTGGTCTGTCCAG 
269 DdeI 

Barendse et 
al. (2007) AATATATTCTCCCCACAGTGCCTGTAA 
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Cuadro 2. Frecuencias genotípicas y alélicas en cuatro loci en ganado criollo Hartón del Valle 
 

Locus Frecuencias genotípicas Frecuencias alélicas 

CAPN-316 GG = 0.643 ± 0.275 G = 0.782 ± 0.175  
1C = 0.218 ± 0.175 CG = 0.278 ± 0.225 

CC = 0.079 ± 0.106 

CAPN-4751 CC = 0.016 ± 0.019 1C = 0.484 ± 0.101  
T = 0.516 ± 0.101  CT = 0.937 ± 0,196 

TT = 0.048 ± 0.198 

CAST-1 CC = 0.134 ± 0.216 C = 0.475 ± 0.114  
1T = 0.525 ± 0.114 CT = 0.683 ± 0.267 

TT = 0.175 ± 0.123 

CAST-2959 AA = 0.389 ± 0.221 1A = 0.651 ± 0.155  
G = 0.349 ± 0.175 AG = 0.524 ± 0.153 

GG = 0.087 ± 0.092 

1 Alelo asociado a terneza de la carne 

Cuadro 3. Heterocigocidad observada (Ho), heterocigocidad esperada (He), indice de fijación 
(F), P-valor de las desviaciones de las proporciones del equilibrio de Hardy-
Weinberg (EHW) por locus en ganado criollo Hartón del Valle 

 

Locus Índice Promedio 

CAPN-316 Ho 0.335 ± 0.068 
He 0.313 ± 0.052 
F -0.057 ± 0.095 

EHW 0.427 

CAPN-4751 Ho 0.905 ± 0.005 
He 0.478 ± 0.020 
F -0.864 ± 0.072 

EHW 0.0491 

CAST-1 Ho 0.679 ± 0.080 
He 0.476 ± 0.006 
F -0.412 ± 0.163 

EHW 0.162 

CAST-2959 Ho 0.475 ± 0.046 
He 0.371 ± 0.031 
F -0.264 ± 0.033 

EHW 0.445 

1 p<0.05 
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DISCUSIÓN

En este mismo grupo racial, Cuetia
(2012) reporta una frecuencia de 4% para el
genotipo CC del locus CAPN-316 y frecuen-
cias menores al 5% en las razas criollas co-
lombianas Romosinuano, San Martinero,
Caqueteño, Chino Santandereano y
Casanareño; mientras que en las razas crio-
llas de Bolivia se encontró 5% de frecuencia
para este genotipo en las razas Chaqueño y
Yacumeño y 12% para la raza Saavedreño
(Pereira et al., 2015). Por otro lado, no se
encontró el genotipo CC de este locus en las
razas Hereford, Limousin, Simmental (Li et
al., 2013) y Nellore (Pinto et al., 2010), pero
se encontró en las razas Angus (11%) y
Charolais (4%) (Pinto et al., 2010). En gene-
ral, el genotipo CC presenta frecuencia
genotípica similar en todos los reportes, al igual
que el genotipo GG, el cual es el más fre-
cuente en todas las razas mencionadas.

En el locus CAPN-4751, Cuetia (2012)
reporta una frecuencia de 25% para el
genotipo CC en animales HV, diferente al
encontrado en este estudio (0.016 ± 0.019),
posiblemente debido a las diferencias en ta-
maño de muestra (n=30) usado por este au-
tor, que a su vez presenta altas frecuencias
en este genotipo en todas las razas criollas
colombianas analizadas; no obstante, en otro
estudio, también en HV, presenta similar fre-
cuencia del genotipo CC (Cuetia et al., 2011).

Frecuencias menores de 5% se reportan en
animales cruzados Angus x Nellore y en Ru-
bia Gallega x Nellore (Curi et al., 2009). De
otro lado, este autor no encontró el genotipo
CC en animales Nellore, aunque Pinto et al.
(2010) reportan una frecuencia de 3.2% en
esta raza. Respecto al genotipo TT, los auto-
res antes mencionados lo refieren como el
más frecuente, lo cual difiere de este reporte
y lo presentado por Pereira et al. (2015) en
el criollo de Bolivia; en tanto que Ribeca et
al. (2012) en ganado de raza Piemontese y
Cuetia (2012) en ocho razas criollas colom-
bianas presentan al genotipo CT como el más
frecuente (50%).

El genotipo heterocigoto CT del locus
CAST-1, al igual que en el presente reporte,
fue el más frecuente en las razas Charolais,
Hereford y Limousin (Li et al., 2013), al igual
que en ocho razas criollas colombianas
(Cuetia, 2012); mientras que el homocigoto
TT lo fue en Angus (Li et al., 2013) y en el
criollo colombiano Costeño con Cuernos
(Cuetia, 2012), y el genotipo CC en Simmental
(Li et al., 2013).

En animales cruzados Angus x Nellore
y Rubia Gallega x Nellore no se encontró el
genotipo GG del locus CAST-2959 y esta
frecuencia fue más alta en animales Nellore
(22%) (Curi et al., 2009) que en las razas
Piemontese (10%) (Ribeca et al., 2012), crio-
llo colombiano (12%) (Cuetia et al., 2011),

Cuadro 4. Análisis de varianza molecular considerando las 11 fincas de donde provenían las 
muestras de ADN del ganado criollo Hartón del Valle 

 

Fuente de variación G.L. CM Variación (%) 

Entre fincas 10 1.440 3 

Entre individuos 115 0.497 0 

Dentro de individuos 126 1.190 97 

Total 251  100 
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Hartón del Valle (10%) (Cuetia, 2012) y en
la presente investigación (8.7%). De otro lado,
el genotipo AA presentó en promedio mayor
al 25% en todos los reportes antes mencio-
nados.

El SNP CAPN-316 es una transversión
citosina por guanina (C/G), donde el alelo C
codifica para el aminoácido alanina y el alelo
G codifica para glicina, mientras que el locus
CAPN-4751 es una transición citosina por
timina (C/T). En ambos loci, el alelo C ha
sido asociado con terneza de la carne (White
et al., 2005; Allais et al., 2011; Savaºçi y
Atasoy, 2016). Aunque la frecuencia de es-
tos alelos en HV no fue la más alta, presenta
frecuencias mayores al 21% (Cuadro 2), lo
cual falicitaría su selección en programas de
mejoramiento genético. Por su parte, Li et
al. (2013) muestran frecuencias para el alelo
C de 36% para el locus CAPN-316 en Angus,
14% en Charolais, 3% en Hereford, 16% en
Limousin y 17% en Simmental, frecuencia
solo superada por Angus en comparación con
el HV. Castro et al. (2016) para este mismo
locus reportan frecuencias de 10% para el
alelo C en animales Brahman y Pinto et al.
(2010) del 8% en Nellore. Frecuencia similar
a la encontrada en el HV la reportan Pereira
et al. (2015) en tres razas de ganado criollo
boliviano y Cuetia (2012) en ocho razas crio-
llas colombianas. De otro lado, el alelo C en
el locus CAPN-4751 en el HV mostró ma-
yor frecuencia que lo reportado en animales
Nellore y cruzados Angus x Nellore y Rubia
Gallega x Nellore (Curi et al., 2009), en
Nellore (Pinto et al., 2010) y en tres razas
criollas colombianas (Cuetia, 2012). Sin em-
bargo, las frecuecias de este alelo son supe-
riores al 60% en los grupos genéticos traba-
jados por Castro et al. (2016) y Pereira et al.
(2015).

En el gen CAST el marcador CAST-1
es una transición de timina por citosina (T/C)-
y en el marcador CAST-2959 la mutación es
una transición de guanina por adenina (G/A)
en la región 3’ no traducida del gen. Los alelos
asociados con terneza de la carne se señalan
en el Cuadro 2 (Juszczuk-Kubiak et al., 2008;

Bosques et al., 2015). Es importante resaltar
que las frecuencias de los alelos favorables
para estos genes fueron altas en el ganado
HV (T = 52.5% en CAST-1 y A = 65.1% en
CAST-2959). El locus CAST-1 en las razas
Angus, Charolais, Hereford, Limousin y
Simmental tuvieron frecuencias para el alelo
T de 79, 57, 59, 57, 24 y 58%, respectiva-
mente (Li et al., 2013). Así mismo, Chung y
Davis (2012) reportan una frecuencia de
42.9% en ganado Hanwoo para este alelo,
mientras que Castro et al. (2016) obtienen
frecuencias menores al 35% en animales
Brahman y cruces de Bos indicus x B.
taurus. Ribeca et al. (2012) en ganado
Piemontese, Castro et al. (2016) en ganado
Brahman, Cuetia et al. (2011) en ganado crio-
llo colombiano y Cuetia (2012) en ganado HV
presentan una frecuencia similar al presente
estudio (65.1%) para el alelo A para el locus
CAST-2959, en tanto que Curi et al. (2009)
reporta una mayor frecuencia en animales
cruzados Angus x Nellore (89%) y Rubia
Gallega x Nellore (82%) y menor en anima-
les Nellore (55%).

Pereira et al. (2015) muestra valores
de He para los loci CAPN-316/CAPN-4751
en las razas criollas Bolivianas Chaqueño de
0.36/0.38, Yacumeño de 0.35/0.37 y
Saavedreño de 0.45/0.48, que son similares
al presente trabajo, pero muestra déficit de
heterocigotos en ambos loci en la raza
Chaqueño y exceso en las otras dos. Castro
(2013) reporta un valor bajo de He en gana-
do Brahman (0.087) para el locus CAPN-
316 y de 0.21 para el locus CAPN-4751, sin
desviaciones en EHW para ambos loci.
Cuetia (2012) en 30 muestras de HV reporta
un exceso no significativo de heterocigotos
en los loci CAPN-4751, CAST-1 y CAST-
2959, y un déficit en el locus CAPN-316
(-0.166, p>0.05). Así mismo, Cuetia (2012)
reporta que no hay desviaciones de EHW en
ningún loci, lo cual no concuerda con lo aquí
presentado. Estas variaciones en los valores
de Ho, He y EHW entre esta investigación y
las otras razas criollas podrían deberse al ta-
maño de muestra utilizado, diferencias en los
procesos de formación de las razas y a pro-
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cesos de selección a favor de alguno de los
loci estudiados.

Cuetia (2012) simuló diferentes estruc-
turas genéticas para todas las razas criollas
colombianas, encontrando siempre que la
mayor variación se encontraba dentro de los
individuos, lo que concuerda con esta investi-
gación y explica a su vez el bajo valor del
coeficiente de diferenciación genética (F

ST
)

encontrado. El F
ST

 cuantifica la consanguini-
dad de las subpoblaciones con relación a la
población total de la cual forma parte, y se
interpreta como la proporción de la variación
total atribuible a la diferenciación entre las
poblaciones (Bejarano et al., 2012). El valor
encontrado indica poca diferenciación
genética entre las fincas, lo que sugiere que
es una sola gran población donde hay flujo de
genes, y que no se ha realizado una selección
del conjunto de genes que confieren atribu-
tos a la calidad de la carne.

Los estadísticos F
IS
 y F

IT
 miden de la

desviación de las frecuencias genotípicas, en
términos de exceso o deficiencia de
heterocigotos, dentro de una subpoblación y
entre un grupo de poblaciones, respectiva-
mente. Convencionalmente, se definen como
la probabilidad de que dos alelos en un indivi-
duo sean idénticos por descendencia respec-
to a la subpoblación. El valor de este índice
varía entre -1 y 1. Cuando tiende a 0 signifi-
ca que la población está cerca del equilibrio
de EHW. Los valores negativos indican ex-
ceso de heterocigotos, mientras que un valor
positivo indica una deficiencia de estos
(Bejarano et al., 2012). En el presente traba-
jo ambos índices fueron negativos y sin dife-
rencia significativa de cero, lo cual concuer-
da con los resultados de Cuetia (2012) y Cas-
tro (2013) en ganado Brahman.

CONCLUSIONES

 Las frecuencias genotípicas y alélicas
para el ganado colombiano criollo Hartón
del Valle (HV) fueron similares a las

reportadas en varias razas criollas y es-
pecializadas en producción de carne con
altas frecuencias de los alelos asociados
a terneza.

 Existe un leve exceso de genotipos
heterocigotos, pero la variación a nivel
de individuo fue muy alta, indicando que
en el HV no han llevado a cabo proce-
sos de selección a favor de alguno de
los marcadores analizados.

 El alto flujo genético entre los hatos de
HV fue evidenciado en el valor de F

ST
.

Todo lo anterior puede ser indicativo que
el HV no solo presenta características
favorables de adaptación a las condicio-
nes ambientales, sino que también pre-
senta una predisposición genética para
la producción de carne tierna.
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