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the high southern tropics of Ecuador
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RESUMEN

El objetivo del estudio fue analizar los parametros génicos y genotipicos mediante
microsatélites de bovinos criollos (BC) del trépico alto sur del Ecuador y contrastarlos
con Holstein (BH) de registro. Se colect6 sangre de 7 subpoblaciones de BC y 3 de BH.
Se analizaron 15 marcadores agrupados en 4 mezclas; 1) CSRM60, INRA0S3, CSSM66; 2)
ETH3,HEL9, TGLAS53,BM1818, ILSTS006;3) BM2113, ETH225, TGLA122, ETH10; y 4)
TGLA227,INRA032, SPS115. Se determinaron parametros de variacion genética: numero
de alelos (Na), numero de alelos efectivos (Ne), frecuencia de alelos nulos (f-Null),
heterocigosidad observada (Ho) y esperada (He), contenido de informacién polimoérfica
(CIP), indice de endogamia (Fis), equilibrio Hardy-Weinberg (EHW). Ademas, se cons-
truy6 un dendograma con base a las distancias de Nei y las identidades. Finalmente, el
andlisis multilocus AMOVA. En la mayoria de los loci, los BC presentaron mayor nimero
de Nay Ne que los BH. Algunos marcadores no presentan EHW. Con relacién a la Ho no
existié diferencia significativa entre BC y BH, excepto en el marcador ETH3. En el

I Laboratorio de Biotecnologia de la Reproduccion Animal, Facultad de Ciencias Agropecuarias,
Universidad de Cuenca, Parroquia Victoria del Portete, Ecuador

2 Laboratorio de Biologia Molecular, Facultad de Ciencias Agropecuarias, Universidad de Cuenca,
Cuenca, Ecuador

3 Escuela de Medicina Veterinaria y Zootecnia, Facultad de Ciencias Agropecuarias, Universidad de
Cuenca, Cuenca, Ecuador

* Autor de correspondencia: Silvana Méndez, silvana.mendezl2@ucuenca.edu.ec

Recibido: 16 de noviembre de 2023
Aceptado para publicacion: 2 de noviembre de 2024
Publicado: 20 de diciembre de 2024

©Los autores. Este articulo es publicado por la Rev Inv Vet Perti de la Facultad de Medicina Veterinaria,
Universidad Nacional Mayor de San Marcos. Este es un articulo de acceso abierto, distribuido bajo los
términos de la licencia Creative Commons Atribucion 4.0 Internacional (CC BY 4.0) [https://
creativecommons.org/licenses/by/4.0/deed.es] que permite el uso, distribucioén y reproduccion en cual-
quier medio, siempre que la obra original sea debidamente citada de su fuente original



S. Méndez et al.

dendograma las subpoblaciones de BC y BH se ubicaron en dos grupos en ramas cerca-
nas del arbol, pero bien diferenciadas entre si. Se encontré un porcentaje de varianza de
6% entre subpoblaciones. En conclusion, los BC se diferencian de los BH en mayor
namero de alelos en el 80% de los marcadores y elevada heterocigosidad. Ademas, la
poblacion BC y BH manifiestan distancias filogenéticas definidas. El marcador ETH3
permite diferenciar de manera contundente los BC de los BH.

Palabras clave: alelos, frecuencias, heterocigosidad, distancia genética

ABSTRACT

The aim of this study was to analyse the gene and genotypic parameters using
microsatellites of Creole bovine (CB) from the high southern tropics of Ecuador and
contrasting them with registered Holstein bovine (HB); For this, blood was collected
from 7 CC and 3 BC subpopulations. Fifteen markers grouped into 4 mixtures were
analysed; 1) CSRM60, INRA083, CSSM66; 2) ETH3, HEL9, TGLAS53, BM 1818, ILSTS006;
3) BM2113, ETH225, TGLA122, ETH10; and 4) TGLA227,INRA032, SPS115. Genetic
variation parameters were determined: number of alleles (Na), number of effective alleles
(Ne), frequency of null alleles (f-Null), observed heterozygosity (Ho) and expected (He),
Polymorphism Information Content (PIC), inbreeding coefficients (Fis), Hardy-Weinberg
equilibrium (HWe). In addition, a dendrogram was constructed based on Nei’s distances
and identities, and finally, the AMOVA multilocus analysis. In most of the loci, the CB
presented a higher number of Na and Ne than the HB. Some markers do not have HWe.
Regarding Ho, there was no significant difference between BC and BH, except for the
ETH3 marker. In the dendrogram, the BC and BH subpopulations were in two groups on
nearby branches of the tree, but well differentiated from each other. A variance percentage
of 6% was found between subpopulations. In conclusion, BC differ from BH in a greater
number of alleles in 80% of the markers and high heterozygosity. In addition, the BC and
BH populations show defined phylogenetic distances. The ETH3 marker allows to clearly
differentiate BC from BH.

Key words: alleles, frequencies, heterozygosity, genetic distance

INTRODUCCION

Diversos estudios se han realizado so-
bre las caracteristicas genéticas moleculares
del ganado Criollo en paises del continente ame-
ricano. En estos, gran nimero de rebafios y
poblaciones en diferentes grados de aislamien-
to pueden ser estudiados y preservados se-
gun Delgado ef al. (2012). La presencia de
la raza Holstein en las fincas de pequeifios,
medianos y grandes productores de la mayo-
ria de los paises tiene un impacto importante
sobre la ganaderia (Chacon et al., 2023).

Autores como De Alba (2011) y Aguirre
et al. (2011) afirman que los criollos tienen
caracteristicas de adaptacion a diferentes
ecosistemas, tolerando frio y calor, sequias y
humedales, y con temperaturas variables (15
y 26 °C). Son de pequeia estatura y fuertes,
caminan grandes distancias a través de pisos
irregulares en busca de alimentos y abreva-
deros, son resistentes a los parasitos y tienen
excelente fertilidad e instinto materno. Los
animales de referencia no han sido estudia-
dos con herramientas genéticas moleculares
para caracterizarlos y proponer su conserva-
cion; por lo tanto, el presente estudio analizo
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los parametros génicos y genotipicos por
microsatélites en el ganado criollo del tropico
alto sur del Ecuador y su comparacion con el
ganado Holstein registrado.

MATERIALES Y METODOS

Se tomaron muestras de sangre a 183
bovinos (124 hembras y 59 machos). En hem-
bras, 94 fueron adultas y 30 jovenes, mien-
tras que en machos 32 fueron adultos y 27
jévenes. Los animales eran fenotipicamente
criollos en rebafios ubicados en la provincia
del Azuay, pertenecientes a las
subpoblaciones de Dugdug (BC1, n=42), El
Pan (BC2, n=23), Tarqui (BC3, n=14), Huachi
(BC4,n=56), Paute (BC5, n=20), Trigo Pam-
pa (BC6, n=19) y Giron (BC7, n=9). Ade-
mas, se tuvo 67 bovinos Holstein con registro
de pedigri, pertenecientes a tres rebafios BH1
(n=22), BH2 (n=20) y BH3 (n=25) de la mis-
ma provincia, todas hembras adultas, criados
auna altitud de 2500 msnm.

Las muestras fueron tomadas en el pe-
riodo enero - julio 2019 y trasladadas al La-
boratorio de Biologia Molecular de la Uni-
versidad de Cuenca. E1 ADN fue extraido a
partir de 1 ml de sangre utilizando el Mini Kit
de ADN Genomico PureLink™ (Invitrogen,
EE. UU.), siguiendo las instrucciones del fa-
bricante. El ADN total se cuantifico utilizan-
do el espectrofotémetro de microplaca de
época, placa de microvolumen Take3 (Biotek,
Winooski, EE. UU.). La amplificacion de 15
marcadores genéticos se realizé por PCR
basados en microsatélites seleccionados de
los 30 sugeridos por la FAO (2011) para la
caracterizacion genética de poblaciones bo-
vinas. La seleccion fue guiada por una revi-
sion bibliografica en la que sustenta el uso de
estos marcadores para generar datos com-
parables a los descritos (Armstrong et al.,
2006; Ginja et al., 2009; Pifieira et al., 2011;
Martinez et al., 2015; Pereira et al., 2017).

Rev Inv Vet Peru 2024; 35(6): 26704

La amplificacion de los marcadores
genéticos se realizd en cuatro mezclas de
reacciones de PCR con 10 ul de volumen
(Tris-HC120 mM, pH 8.4; KC1 50 mM, MgClL,
1.5 mM; 0.2 mM de cada uno de los dNTPs,
0.1 uM de cada uno de los oligonucledtidos
respectivos, 50 ng de ADN, 0.5 U de Taq
ADN polimerasa). En la mezcla 1 se amplifi-
caron los marcadores CSRM60, INRAO083 y
CSSM66, en la mezcla 2, ETH3, HEL9,
TGLAS3, BM1818 ¢ ILSTS006, en la mez-
cla3,BM2113,ETH225, TGLA122 yETH10,
y en la mezcla 4, TGLA227, INRAO32 y
SPS115. Las mezclas de oligonucle6tidos se
definieron de acuerdo con las sugeridas por
la FAO (2011) y se realizo el marcado fluo-
rescente de cada uno de los productos de
PCR correspondientes a los marcadores
genéticos. Los productos de PCR se analiza-
ron en el laboratorio IdentiGEN (Irlanda).
utilizando el secuenciador genético ABI
PRISM 3100 (Applied Biosystems, EE. UU.)

Analisis Estadistico

Con los datos obtenidos se analizaron
parametros de diversidad genética para cada
marcador: nimero total de alelos (Na), alelos
efectivos (Ne), heterocigosis observada (Ho)
y esperada (He), coeficiente de endogamia
(Fis), frecuencia de alelos nulos (f-Null), equi-
librio de Hardy-Weinberg (EHW) de acuer-
do con el programa Genepop v.4.5, de Rousset
(2008). El contenido de informacion
polimorfica (CIP) se obtuvo a través del pro-
grama Cervus v. 3.03 de Kalinowski et al.
(2007). La estructura poblacional se analizd
mediante las distancias genéticas de Nei en-
tre todas las subpoblaciones y sus valores de
identidad. El dendograma (UPGMA) utilizan-
do Fst corregido se realizé con el software
Popstreet de Takezaki et al. (2012). Los re-
sultados de analisis multilocus AMOVA se
obtuvieron con el software GenAIEx 6.5 de
Peakall y Smouse (2012).
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RESuLTADOS Y DISCUSION

En el Cuadro 1 se muestran los resulta-
dos del Na para las subpoblaciones. EI Na en
BC fue alto. En 11 del total de loci se obser-
varon mas alelos Na en criollos que en
Holstein; siendo en promedio esta diferencia
un alelo mas. Los loci LSTS006, TGLA122,
BM2113, TGLA227 y ETH225 son los de
mayor riqueza en BC. En BH los loci de mayor
Na fueron ETH3, TGLA122 ¢ INRA032. En
ambos grupos raciales los loci de menor ni-
mero fueron INRAO83 y SPSS115.

Con relacion a Ne, el INRAOS3 fue el
de menor valor en ambas razas y los de ma-
yor valor fueron BM2113, LSTS006 y
ETH225 en BCy TGLA227 y ETH3 en BH.
Los alelos nulos fueron en general bajos, ex-
ceptuando los loci ETH3 y TGLA122 para
todas las subpoblaciones de BC y en las
subpoblaciones BH1 y BH2. Considerando
las subpoblaciones, el BC1 y el BH1 presen-
taron mayor frecuencia de f-Null.

En Costa Rica, Cordero-Solorzano et al.
(2015) evaluaron razas de origen asiatico
como Brahman y europeas como Holstein,
Guernsey y criollos de diferentes regiones del
pais, analizaron 15 marcadores, 12 de los cua-
les coinciden con este trabajo, y reportaron
un Na mayor entre 10 a 14 y Ne menor entre
4.9 a 5.6 que en este estudio. Asimismo, bo-
vinos criollos brasilefios presentaron un Na
entre 7.8 y 9.1 y en Holstein 8.2 (Egito et al.,
2007) en tanto que, en criollos cubanos,
Acosta et al. (2013) mostraron un promedio
de Na de 7.17, valor semejante al criollo de
este estudio que fue de 7.6. El grupo de crio-
llos del tropico alto sur del Ecuador manifes-
t6 en promedio un valor ligeramente menor
de alelos Na, que el promedio de 8 reporta-
dos para criollos ecuatorianos en la provincia
de Loja (Aguirre et al., 2014) y de 8.2 en
Manabi (Cevallos, 2017).

Los parametros de variacion se presen-
tan en los cuadros 2 y 3. La Ho fue variable
para la mayoria de los marcadores en los BC.

Los loci ETH3, INRA083 y TGLA122 pre-
sentan los valores mas bajos. El locus ETH3
puede ser un marcador de contraste entre
ambas razas ya que presenta diferencia de
0.40 entre sus promedios. En este marcador
existe un mayor nimero de homocigotos, lo
cual puede relacionarse con la fNull alta.
Cuatro de las subpoblaciones de los BC tie-
nen valores por debajo de 0.35 y la He fue
similar para ambas razas.

En general, los criollos ecuatorianos de
este estudio presentaron un valor de 0.78 de
Ho, similar al 0.72 de los criollos manabitas
(Cevallos, 2017), a diferencia de los negros
lojanos (Aguirre et al.,2014) con una Ho de
0.68. La He de los BC de este estudio fue de
0.83, en los criollos manabitas de 0.76 y en
los Criollos lojanos de 0.74. La diferencia entre
laHoy la He de los criollos manabitas, lojanos
y del tropico alto sur del Ecuador fue similar
(0.04 — 0.06).

El CIP fue igual o superior a 0.50, tanto
en los BC como en los BH para los
microsatélites estudiados, lo que indica una
alta diversidad de alelos en los diferentes loci.
Sin embargo, en muchos marcadores coinci-
de con Cordero-Solorzano et al. (2015) y con
Acosta et al. (2013), donde los CIP de este
trabajo son superiores.

Los Fis observados para cada subpo-
blacion y para el conjunto de BC y BH fue-
ron muy variables. Se esperaba una Fis ma-
yor dada la situacion topografica de las
subpoblaciones de criollos y su alejamiento
de las ciudades; sin embargo, los resultados
indican que solo en pocas subpoblaciones y
especificamente en los marcadores ETH3
(0.534) y TGLA122 (0.369) se presento esta
caracteristica. En diferentes subpoblaciones
Holstein se observaron valores superiores a
0.35 en los loci INRAO&3, BM1818,
LSTS006, BM2113, TGLA122 y ETH10 que
muestran alta homocigosis.

Los valores de Fis para criollos fueron

de 0.02—-0.08 en Cuba (Acosta et al., 2013);
0.04 —0.09 en Brasil (Egito et al.,2007), 0.09
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Cuadro 1. Valores de Na. Ne y f-Null de los 15 microsatélites estudiados en bovinos criollos y Holstein

, Rebaiios criollos Rebaiios Holstein Media
Marcador Pardmetro 3 ]

BC1 BC2 BC3 BC4 BC5 BC6 BC7 Media BH!I BH2 BH3 Media general
CSRM60  Na 6 8 5 7 6 6 7 6.4 4 6 6 53 59
Ne 53 52 40 56 43 46 49 48 32 49 44 42 4.5

f~-Null 0.00 0.01 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 --- 0.00 0.00 0.00 - —=mmmm-
CSSM66  Na 9 8 8 8 8 8 8 8.1 6 7 7 6.7 7.4
Ne 73 69 65 62 55 39 40 58 41 51 65 52 5.5

f~Null 0.07 0.06 0.09 0.07 0.04 0.02 0.00 --- 0.00 0.06 0.03 --—- -
INRAO83 Na 5 5 4 4 5 4 4 4.4 3 4 5 4.0 4.2
Ne 40 32 26 25 27 22 21 27 23 31 38 3.1 2.9

f~-Null 0.13 0.04 0.00 0.00 0.09 0.05 0.00 --- 0.13 0.08 0.16 - ——=mm-
ETH3 Na 8 7 9 8 8 7 9 8.0 10 9 5 8.0 8.0
Ne 51 56 74 58 63 42 76 60 7.7 79 28 6.3 6.1

f~Null 0.27 0.31 0.32 0.23 0.11 0.30 0.22 --- 0.06 0.08 0.34 - -
BM1818 Na 7 8 6 6 7 7 7 6.9 8 6 5 6.3 6.6
Ne 54 59 48 47 53 56 56 53 59 47 35 47 5.0

f~-Null 0.05 0.05 0.00 0.00 0.00 0.00 0.01 --- 0.24 0.02 0.00 -~  —==mm-
TGLAS3 Na 8 9 8 7 7 5 6 7.1 8 7 6 7.0 7.0
Ne 48 7.1 52 58 50 43 42 52 60 57 51 56 54

f~Null 0.01 0.00 0.02 0.09 0.00 0.00 0.00 --- 0.00 0.00 0.00 --—- = -——----
HEL9 Na 6 6 8 8 8 6 7 7.0 8 8 6 7.3 7.1
Ne 52 52 61 76 58 53 56 58 6.7 65 40 5.7 5.7

f~-Null 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.01 --- 0.16 0.01 0.00 --—-  ——=mm-
LSTS006 Na 9 9 9 8 10 10 9 9.1 9 9 5 7.7 8.4
Ne 70 73 70 71 79 76 71 73 73 62 34 56 6.4

f~Null 0.09 0.03 0.12 0.02 0.00 0.00 0.00 --- 0.19 0.07 0.08 - ———-mm-
TGLA122 Na 9 9 9 6 10 10 11 9.1 8 11 7 8.7 8.9
Ne 7.1 69 65 31 6.6 82 83 67 60 66 42 56 6.1

f~-Null 0.24 0.17 0.16 0.18 0.24 0.16 0.15 --- 0.22 0.15 0.00 -  ———mmmm-
BM2113  Na 11 11 10 10 10 7 8 9.6 7 9 7 7.7 8.6
Ne 91 85 81 77 7.1 48 55 72 54 58 57 56 6.4

f~Null 0.20 0.00 0.06 0.00 0.00 0.00 0.00 --- 0.23 0.13 0.00 - ———--mm-
ETH10 Na 6 6 8 8 5 4 6 6.1 4 9 8 7.0 6.5
Ne 36 33 42 58 28 25 32 36 22 53 54 43 39

f~-Null 0.11 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 --- 0.07 0.28 0.00 ---  ———mmm-
SPS115 Na 9 7 5 6 7 5 4 6.1 5 4 3 4.0 5.0
Ne 56 48 23 36 40 37 32 39 26 25 22 24 3.1

f~Null 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 --- 0.00 0.00 0.00 - -==--mm-
TGLA227 Na 9 9 10 10 9 8 8 9.1 7 8 8 7.7 8.4
Ne 60 67 73 74 7.1 62 64 67 44 61 62 6.8 6.7

f~-Null 0.00 0.00 0.08 0.01 0.01 0.00 0.00 --- 0.01 0.00 0.00 - —==mmmm-
INRAO32 Na 8 8 8 6 8 8 8 7.7 8 9 7 8.0 7.8
Ne 58 64 57 40 53 6.1 58 62 59 78 42 56 59

f~Null 0.03 0.12 0.14 0.08 0.05 0.05 0.06 --- 0.03 0.03 0.00 - -——----
ETH225 Na 10 9 9 10 10 8 8 9.1 5 9 7 7.0 8.0
Ne 83 74 76 81 80 69 58 74 24 59 54 46 6.0

f~-Null 0.12 0.01 0.08 0.04 0.00 0.00 0.00 --- 0.09 0.05 0.06 --—-  -———mm-
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Cuadro 2. Valores de heterocigosidad observada (Ho) y esperada (He); y contenido de informacion

polimoérfica (CIP) de los 15 microsatélites estudiados en bovinos criollos y Holstein

Rebaiios criollos Rebafio Holstein Media
Marcador Pardmetro b\ po g3 Bea BCS BC6 BCT Media BHI BH2 BH3 Media g(%lgf)‘l
CSRM60 Ho 1.00 0.93 0.83 0.93 0.93 1.00 1.00 0.95 0.8 0.97 0.94 0.90 0.93(0.022)
He 0.81 0.81 0.75 0.86 0.81 0.82 0.82 0.81 0.7 0.83 0.77 0.77 0.80(0.015)
CIP 0.79 0.79 0.79 0.84 0.79 0.80 0.81 --- 0.66 0.81 0.75 --- ---
CSSM66 Ho 0.78 0.74 0.75 0.87 0.78 0.80 0.84 0.79 0.87 0.79 0.82 0.82 0.800.013)
He 0.91 0.87 0.88 0.87 0.85 0.80 0.75 0.85 0.80 0.80 0.89 0.83 0.84 (0.016)
CIP 090 0.86 0.86 0.85 0.83 0.78 0.72 --- 0.77 0.78 0.88 --- -—-
INRAOS3 Ho 0.52 0.67 0.69 0.61 0.44 0.47 0.50 0.56 0.6 0.54 0.5 0.55 0.55(0.555)
He 0.76 0.72 0.65 0.66 0.64 0.60 0.56 0.66 0.58 0.71 0.78 0.69 0.67 (0.024)
CIP  0.72 0.68 0.68 0.60 0.59 0.54 0.50 --- 0.50 0.66 0.75 --- -
ETH3 Ho 0.30 0.26 0.33 0.54 0.77 0.24 0.45 0.41 0.80 0.82 0.80 0.81 0.46(0.083)
He 0.80 0.83 0.87 0.87 0.90 0.77 0.88 0.85 0.92 0.91 0.65 0.83 0.84 (0.026)
CIP 0.79 0.81 0.81 0.85 0.89 0.74 0.87 0.92 0.90 0.60 --- ---
BM1818 Ho 0.78 0.81 0.82 0.92 0.89 0.87 0.86 0.85 0.53 0.85 0.78 0.72 0.81 (0.034)
He 0.83 0.87 0.80 0.80 0.85 0.84 0.84 0.83 0.90 0.83 0.80 0.84 0.83(0.010)
CIP  0.81 0.86 0.86 0.78 0.83 0.82 0.82 --- 0.89 0.80 0.77 --- ---
TGLAS53 Ho 0.78 0.96 0.83 0.71 1.00 1.00 1.00 0.90 0.87 0.91 0.89 0.89 0.89(0.031)
He 0.80 0.88 0.83 0.87 0.80 0.78 0.78 0.82 0.90 0.90 0.82 0.89 0.85(0.015)
CIP  0.77 0.87 0.87 0.86 0.78 0.75 0.75 --- 0.89 0.89 0.80 --- -
HEL9 Ho 0.91 0.85 0.89 0.93 0.89 0.87 0.84 0.88 0.67 0.91 0.83 0.80 0.84 (0.024)
He 0.83 0.83 0.86 0.88 0.85 0.84 0.84 0.85 0.88 0.91 0.76 0.85 0.85(0.012)
CIP  0.81 0.81 0.81 0.87 0.84 0.82 0.82 --- 0.86 0.90 0.74 --- ---
LSTS006 Ho 0.73 0.85 0.69 0.85 0.96 1.00 1.00 0.87 0.53 0.84 0.61 0.66 0.76 (0.051)
He 0.87 0.90 0.90 0.87 0.91 0.90 0.88 0.89 0.90 0.85 0.72 0.82 0.85(0.018)
CIP  0.86 0.89 0.89 0.85 0.90 0.89 0.86 --- 0.89 0.84 0.68 --- ---
TGLA122 Ho 0.57 0.58 0.56 0.38 0.46 0.65 0.63 0.55 0.53 0.58 0.88 0.66 0.60 (0.041)
He 0.90 0.89 0.86 0.71 0.86 0.90 0.90 0.86 0.85 0.87 0.79 0.84 0.85(0.019)
CIP 0.89 0.88 0.88 0.66 0.84 0.89 0.89 --- 0.83 0.86 0.76 --- -
BM2113 Ho 0.64 0.89 0.78 0.85 0.85 0.80 0.91 0.82 0.40 0.62 0.89 0.64 0.76 (0.051)
He 0.92 0.90 0.90 0.89 0.87 0.83 0.84 0.88 0.84 0.85 0.83 0.84 0.86(0.010)
CIP 092 0.89 0.89 0.88 0.86 0.81 0.82 --- 0.82 0.83 0.81 --- ---
ETHI0 Ho 0.54 0.81 0.94 0.92 0.78 0.73 0.77 0.78 0.47 0.32 0.78 0.52 0.71 (0.063)
He 0.75 0.75 0.82 0.85 0.69 0.68 0.73 0.75 0.60 0.81 0.85 0.83 0.75(0.026)
CIP 072 0.72 0.72 0.84 0.63 0.62 0.68 --- 0.54 0.80 0.84 --- -
SPS115 Ho 0.83 0.96 0.69 0.70 0.93 0.93 1.00 0.86 0.87 0.97 0.94 0.93 0.89 (0.035)
He 0.84 0.82 0.61 0.73 0.80 0.75 0.74 0.76 0.66 0.67 0.58 0.64 0.70 (0.028)
CIP  0.83 0.80 0.80 0.70 0.77 0.71 0.69 --- 0.63 0.60 0.49 --- -
TGL227 Ho 0.96 1.00 0.94 1.00 0.93 0.93 1.00 0.97 0.80 0.94 0.94 0.89 0.93(0.018)
He 0.86 0.88 0.90 0.90 0.88 0.87 0.86 0.88 0.81 0.87 0.87 0.850.87(0.008)
CIP  0.84 0.87 0.87 0.89 0.87 0.85 0.85 --- 0.78 0.86 0.85 --- ---
INRAO032 Ho 0.83 0.61 0.61 0.64 0.78 0.77 0.77 0.72 0.86 0.91 0.89 0.89 0.80(0.035)
He 0.86 0.85 0.84 0.79 0.84 0.86 0.87 0.84 0.84 0.90 0.80 0.850.84(0.010)
CIP  0.84 0.83 0.83 0.76 0.82 0.85 0.85 --- 0.82 0.89 0.77 --- ---
ETH225 Ho 0.73 0.89 0.76 0.64 0.85 0.80 0.89 0.79 0.67 0.76 0.78 0.74 0.76(0.027)
He 0.91 0.89 0.89 0.91 0.89 0.88 0.85 0.89 0.80 0.84 0.85 0.83 0.86(0.011)
CIP  0.90 0.88 0.88 0.90 0.88 0.86 0.84 --- 0.77 0.83 0.83 -- ---

1 Desviacion estandar en relacién a la media.

Rev Inv Vet Peru 2024; 35(6): 26704



Caracterizacion genética del ganado criollo y Holstein del tropico ecuatoriano

Cuadro 3. Valores del Coeficiente de endogamia (Fis) y significacion del equilibrio Hardy-Weinberg (HWE) de
los 15 microsatélites estudiados en bovinos criollos y Holstein

Pard- Rebaiios criollos Rebafios Holstein Media
Marcador |\ o BC1 BC2 BC3 BC4 BC5 BC6 BC7 Media BHI BH2 BH3 Media g(%lg?l
CSSM66  Fis -0.230 -0.146 -0.109 -0.083 -0.140 -0.216 -0.205 -0.139 -0.158 -0.169 -0.219 -0.152 _ -0.17
EHW NS NS NS NS #% k% %% 6% NS  # NS  *  (0.02)
CSSM66  Fis  0.138 0.152 0.150 0.024 0.081 -0.006 -0.124 0.092 -0.08 0.023 0.079 0.044 0.04
INRAOS3 Fis 0.312 0.077 -0.057 0.063 0.309 0.219 0.104 0.199 -0.027 0.233 0.362 0262  0.16
ETH3 Fis 0.627 0.685 0.619 0.379 0.142 0.689 0.486 0.534 0.135 0.102 0.87 0292  0.47
BMISIS  Fis 0.061 0.065 -0.028 -0.151 -0.050 -0.037 -0.027 0.011 0.406 -0.031 0.025 0.136  0.02
TGLA53  Fis 0.018 0.093 0.002 0.179 -0.242 -0.278 -0.277 -0.114 0.037 -0.012 -0.089 0.013  -0.08
EHW NS NS NS NS * %% sxx %% NS *#% NS  **  (0.05)
HEL9 Fis -0.094 -0.025 -0.032 -0.052 -0.040 -0.028 -0.001 -0.024 0.239 -0.003 -0.095 0.075  -0.01
EHW NS NS NS NS * NS * *# NS * NS **  (0.03)
LSTS006 Fis 0.169 0.053 0.236 0.024 -0.062 -0.114 -0.142 0.027 0.409 0.011 0.150 0.196  0.07
TGLAI122 Fis 0362 0351 0.344 0.458 0.463 0.268 0.305 0.369 0.372 0.333 -0.116 0291  0.31
BM2113  Fis 0.309 0.009 0.133 0.047 0.027 0.037 -0.082 0.082 0.523 0.270 -0.067 0.304  0.12
ETHIO  Fis 0.275 -0.086 -0.155 -0.080 -0.127 -0.075 -0.054 -0.008 0.216 0.603 0.090 0.430  0.06
EHW NS NS * NS NS #F #xx 6k NS  #%% NS  **  (0.08)
SPSI15  Fis 0.017 -0.172 -0.125 0.048 -0.161 -0.250 -0.356 -0.149 -0.309 -0.458 -0.641 -0.423  -0.24
TGL227  Fis -.112 -132 -052 -.114 0.049 -077 -158 -081 0.011 0.082 -.084 -0.03  -0.08
EHW NS NS NS NS ##% #xx s % NS NS * NS (0.01)
INRAO32 Fis 0.037 0.282 0.273 0.187 0.079 0.113 0.110 0.161 -018 -012 -114 001 0.09
ETH225 Fis 0.199 -.002 0.142 0.300 0.045 0.086 -.039 0.099 0.167 0.167 0.085 0.16 0.11

1 Desviacion estandar de la media: * p<0.05; ** p<0.01; *** p<0.001

+ 0.12 en el Criollo lojano (Aguirre et al.,
2014), 0.05 en el criollo manabita (Cevallos,
2017) y 0.12 en el criollo caquetefio de Co-
lombia (Barrera et al., 2006), similares a lo
encontrado en este trabajo de 0.07; que di-
fieren con un mayor valor de Fis de 0.31 en
criollo blanco oreja-negra de Colombia (Ba-
rrera et al., 20006).

Con relacion al EHW la mayoria de los
marcadores en ambas poblaciones no esta-
ban en equilibrio, exceptuando el marcador
ETH225 en BC y el TGL227 en BH. En las
subpoblaciones de BC el 35.2% estaba en
EHW y en las subpoblaciones de BH el 37.8%
estaba en EHW. El 80% de los loci en crio-
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llos brasilefios se encontraron en EHW (Egito
etal.,2007). Asimismo, en Costa Rica, Cor-
dero-Solorzano et al. (2015) reportaron el
100%; valores superiores a los encontrados
en este trabajo que fue del 35% y que es el
doble (17.8%) de lo indicado en Manabi por
Cevallos (2017). En muchos casos las des-
viaciones significativas del EHW pueden es-
tar influenciadas por altas frecuencias de f-
Null como ocurre en todas las subpoblaciones
de BC, especificamente en los loci ETH3 y
TGLA122 y por un Fis superior a 0.20.

En términos de diversidad genética, el
presente estudio no muestra diferencias con
los resultados obtenidos por Delgado et al.
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(2020) quienes realizaron una investigacion
en cinco poblaciones de ganado criollo en el
tropico bajo ecuatoriano, a excepcion del
EHW donde encontraron que la mayor parte
de sus marcadores estaban en equilibrio. Por
otro lado, los resultados del estudio realizado
por Cabezas et al. (2021) en bovinos criollos
de la provincia de Santa Elena coinciden con
la presente investigacion.

El Cuadro 4 presenta las identidades
entre las subpoblaciones estudiadas. Se ob-
servan valores de medios a altos entre las
subpoblaciones Holstein que muestran iden-
tidades mayores a 0.60, donde solo la
subpoblacion BC2 tiene una identidad de ese
valor con la BH3. De las 21 relaciones de
identidad entre subpoblaciones criollas y
Holstein, mas del 71% no alcanzan el valor
de 0.50. La identidad entre las subpoblaciones
criollas fue muy alta y sus valores superaron
el 0.77. y de estas, el 70% mostraron identi-
dades superiores al 0.85. Las subpoblaciones
BC5, BC6 y BC7 tienen un nivel de identidad
muy alto entre ellas, al igual que las BC1 con
BC2 y BC3.

Las subpoblaciones BC1 y BC2 presen-
tan grandes distancias de Nei con relacion a
BC4, BCS5 y BC6. Estas distancias fueron

superiores al comparar con las reportadas
para criollos colombianos por Barrera et al.
(2006). Las distancias de Nei entre los
Holstein fueron muy bajas.

Cuando se determind la distancia de Nei
entre ambas razas, asumiendo todos los crio-
llos en un solo conjunto, se encontrd un valor
medio de 0.43; superior a la distancia repor-
tada de 0.12 entre las mismas razas (Mejia
etal.,2015).

Las distancias filogenéticas de presen-
tan en la Figura 1. Las subpoblaciones Holstein
se agruparon en la parte superior del arbol,
claramente separadas de las criollas. Las
subpoblaciones BH1 y BH2 se encuentran
cercanas, pero lejanas de la subpoblacion
BH3. Las siete (n=7) subpoblaciones criollas
se agruparon en la rama inferior del arbol y
se muestran en dos grupos; en uno de ellos
las subpoblaciones BC1, BC2, BC3 y BC4.
Las dos primeras estan en un claster y poco
distanciadas, mientras que las dos restantes,
aunque geograficamente estan alejadas,
genéticamente estan cerca. El segundo gru-
po de subpoblaciones de criollos separa cla-
ramente la subpoblacion BC5 de la BC6 y
BC7, que no se distancian genéticamente
entre si. Los resultados del arbol reafirman

Cuadro 4. Distancias genéticas (Nei) debajo de la diagonal y valores de identidad sobre la diagonal
en rebaifios criollos y Holstein del trépico alto sur del Ecuador

Rebaiios criollos Rebaiio Holstein

BCl BC2 BC3 BC4 BC5S BC6 BC7 BHI BH2 BH3
Criollos BCl1 ----- 0.969 0916 0.779 0.862 0.901 0.819 0.447 0.426 0.556
BC2 0.139 ----- 0.939 0.861 0.917 0.926 0.883 0.480 0.491 0.604
BC3 0.505 0.308 ----- 0.968 0.866 0.822 0.777 0.485 0.488 0.476
BC4 0.805 0.854 0.587 ----- 0.957 0.787 0.793 0.556 0.580 0 .466
BC5 0.735 0.710 0.504 0.032 ----- 0.973 0.972 0.440 0.484 0 .447
BC6 0.723 0.717 0.603 0.088 0.063 ----- 0.999 0.424 0.390 0.531
BC7 0.588 0.545 0.763 0.250 0.150 0.032 ----- 0.429 0.422 0.516
Holstein BH1 0.822 0.725 0.805 0.148 0.086 0.144 0.044 ----- 0.870 0.604
BH2 0.857 0.941 0.633 0.104 0.076 0.196 0.239 0.028 ----- 0.735
BH3 0.846 0.864 0.661 0.200 0.124 0.253 0.232 0.028 0.000 -----
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Figura 1. Arbol de distancia filogenética (UPGMA) utilizando Fst corregido para las 10
subpoblaciones de ganado criollo (CH) y Holstein (HH) del tropico alto sur del Ecuador

Cuadro 5. Analisis de varianza molecular (AMOVA) en poblaciones de bovinos criollos (BC) y
Holstein con registro (BH) en el Tropico Alto Sur del Ecuador

Fuente Gyados de Suma de Cuadrfcldos Va.rianza Porcentaje
libertad cuadrados medios estimada

Inter rebafios 9 1,3405,427 1489,492 22,874 6

Intra rebafios 490 17,7381,069 362,002 362,002 94

Total 499 19,0786,496 384,876 100

lo analizado respecto al Cuadro 4. Las dis-
tancias encontradas entre las subpoblaciones
de criollos y Holstein son mayores que las
reportadas en Colombia por Mejia et al.
(2015) y Escobar et al. (2009). Esto permite
suponer que el nivel de introgresion entre
ambas razas no ha sido muy fuerte y que es-
tos criollos mantienen muchas de sus carac-
teristicas genéticas originales.

El Cuadro 5 indica los resultados del
analisis AMOVA multilocus. El componente
de variacion entre subpoblaciones mostré un
valor menor del 10%; por tanto, la mayor di-
versidad se encuentra entre los individuos
dentro de las poblaciones. Los criadores de-
berian considerar esta informacion para me-
jorar los registros y controles en la reproduc-
cion de sus rebafios. En Colombia Mejia et
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al. (2015) encontrd que razas indicas, euro-
peas y criollas presentaron un valor similar
de 5.26% entre poblaciones, mientras que
Martinez et al. (2015) encontraron 3% de
varianza entre poblaciones Jersey y criollos
de leche. Los valores mas altos fueron re-
portados entre razas cebuinas y taurinas Li-
ron (Ripoli ef al., 2002). En Colombia
Echeverri et al. (2015) reportaron 1.5% de
variacion entre poblaciones en Holstein.

CONCLUSIONES

e Los resultados muestran que las pobla-
ciones de bovinos criollos (BC) y
Holstein con registro (BH) presentan alta
diversidad genética y no muestran equi-
librio Hardy-Weinberg (EHW).
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Con base al dendograma UPGMA, las
distancias de Nei, y el analisis de varianza
multicolus se puede afirmar que hay poca
diferencia entre las poblaciones estudia-
das; sin embargo, la diferencia es pre-
dominante en intrapoblaciones.
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