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Summary

The Uruguayan Creole Horse corresponds to the biotype of American horse for work, adapted and
bred in vast cattle areas. The objective of this work is to study its genetic variability and to establish
the differentiation among farms included in the sample with the purpose of analyzing the variability
among them.

The study is carried out using 16 genetic markers (7 blood groups and 9 protein polymorphisms),
analyzing 145 CHU that corresponds to 4 farms of different regions of the country. The
electrophoretic systems tested on the 4 farms (A, B, C, D) were in Hardy-Weinberg equilibrium. The
genetic variability in each race was estimated through the average expected heterozygosity (HI) for
the 16 genetic markers (GM), the total number of alleles (Na) and the inbreeding coeficient (F). The

respective results were: HIl= -.424, Npo = 62 and F=.049. The variability of each farms was
evaluated through the F index and the HI. All the farms showed negative f, the lowest variability
was found in B (HI= -.265). The Nei distance was calculated among the 4 farms. Increasing order

respect to A was: C (.007), D (.014) and B (.058). A cluster analysis was done through the UPGMA
method, obtaining a dendogram in which farms A, C and D are clustered.

It is concluded that the UCH has a genetic variability from intermediate to high, keeping the
polimorphism of its ancestral races. On regards to the variability on the farms, it is verified the
presence of a line (B) in the race.

Key words: Creole horses, genetic markers, genetic biodiversity.
Resumen

El caballo Criollo del Uruguay (CCU) corresponde al biotipo de caballo de trabajo americano,
adaptado y criado en vastas zonas ganaderas. El objetivo de este trabajo es estudiar su variabilidad
genética y establecer la diferenciacion entre las subpoblaciones que componen la muestra con el fin
de analizar la variabilidad entre las mismas.

El estudio se realiza mediante 16 marcadores genéticos (7 grupos sanguineos y 9 polimorfismos
bioquimicos), analizandose 145 CCU pertenecientes a 4 Departamentos del pais.

Los sistemas electroforéticos analizados dentro de las 4 subpoblaciones (A, B, C, D) se encontraron
en equilibrio génico. La variabilidad genética racial se estimé mediante el indice de Heterocigosidad
media esperada (IH) para los 16 marcadores genéticos (MG), el nimero total de variantes y el
indice de consanguinidad (f). Los resultados fueron: 0.424, 62 y 0,049 respectivamente. La
variabilidad de cada una de las subpoblaciones se evalu6 mediante el indice F de fijacion de Wright
(F) y el IH. Todas las subpoblaciones presentaron F negativo, siendo la de menor variabilidad la B
(IH= 0.265). Se calcul6 la distancia genética de Nei entre las 4 subpoblaciones. Esta fue en orden
creciente con respecto a la A: C (0.007), D (0.014) y B (0.058).

Se realizé un anélisis de "cluster" mediante el método de UPGMA, obteniéndose un dendograma en
el que se agrupan las subpoblaciones A, Cy D.

Se puede concluir que el CCU tiene una variabilidad genética de intermedia a alta, conservando el
polimorfismos de las razas ancestrales. En cuanto a la variabilidad intrapoblacional se comprueba la
presencia de una linea (B) dentro de la raza.

Palabras claves: Caballos criollos, marcadores genéticos, biodiversidad genética.

INTRODUCCION

El andlisis de marcadores genéticos (MG) como los grupos sanguineos y polimorfismos bioquimicos
han permitido caracterizar la estructura y la variabilidad genética intra e interpoblacional de las
diferentes razas equinas (De_Andrés Cara, 1982; Rodriguez-Gallardo y col., 1992; Bowling, 1994;
Gagliardi y col. 2000).
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La conservacion de la variabilidad genética en animales de interés pecuario es de gran importancia
debido a que es un prerequisito para el progreso de la selecciéon y por lo tanto de la evolucion, asi
como una forma de evitar la extincion de las mismas. Recientemente la FAO establece un programa
destinado a la conservacion de razas autdctonas y naturalizadas de animales de granja, con el
propoésito primario de caracterizarlas mediante MG, describirlas e identificarlas, para luego controlar
y mantener su diversidad genética (http://dad.fao.org/en/home.htm). Por lo tanto, interesa conocer
la estructura genética y la variabilidad de nuestras razas, especialmente la del caballo Criollo por
ser el biotipo de caballo de trabajo americano, adaptado y criado en vastas zonas ganaderas en
condiciones muy duras. Estas cualidades zootécnicas se deben a la incorporaciéon en su genoma de
la rusticidad producida por un proceso de 400 afios de seleccion natural a la que se suman 100 afios
de cria dirigida (Dowdall, 1985). Lo consideramos entonces como reservorio de un "pool" de genes
producto de afios de adaptacién a nuestras condiciones ambientales, el que interesa conservar como
patrimonio genético del pais. Estudios realizados anteriormente en dicha raza han descrito la
presencia de alelos marcadores caracteristicos de la Pura Raza Espafiola (PRE) (TfJ), del Berberisco
(BE) (DY 2dM v de ambas (EsM y D), siendo indicadores de la conservacion del polimorfismo de
sus razas ancestrales (Kelly y col., 1998; Kelly, 1999). Los estudios filogenéticos realizados con
razas relacionadas histéricamente han permitido agruparlas con las razas americanas (Paso
peruano: PP, Paso Fino: PF, Cuarto de Milla: CM) y con BE, encontrandose mas distante
genéticamente del PRE (Kelly y col., 2000). Otros autores han estudiado caballos Criollos
procedentes de Argentina y Chile con polimorfismos bioquimicos, encontrandose en el primero una
mayor correlacion con el BE y la presencia de la Tf J especifica del PRE (Peral, 1994; Oltra y col.,
1993).

El objetivo de este trabajo es estudiar la variabilidad genética del Caballo Criollo Uruguayo (CCU),
de las subpoblaciones (Cabafias) que componen la muestra y establecer la diferenciacion entre ellas.
Estos datos permitiran analizar la influencia que tiene la forma de cria de esta raza sobre la
variabilidad genética.

MATERIAL Y METODOS

Se analizaron 145 caballos Criollos del Uruguay de pedigri elegidos al azar, pertenecientes a
diferentes Departamentos del pais (Rocha, Cerro Largo, San José y Tacuarembd). El numero de
individuos analizados para cada marcador fue de 145 para los 7 grupos sanguineos (A, C, D, K, P, Q,
U) y entre 40 a 66 para 9 polimorfismos bioquimicos (A1B, Al, Es, Gc, Hb, PGD, PGM, Pi, Tf). La
tipificacion sanguinea en equinos se realiz6 mediante técnicas serolégicas descritas por Stormont y
Suzuki  (1964). La muestra fue analizada con una bateria de reactivos contrastados
internacionalmente (Kelly y col., 1998). Para la determinacion de los sistemas proteicos se
utilizaron las técnicas de electroforesis en geles de poliacrilamida (Juneja y col., 1978), de almidén
(Bengtsson y Sandberg, 1973; Trommershausen-Smith y Suzuki, 1978; Braend, 1979) y de
isoelectroenfoque (Ryder y col., 1979).

Analisis estadistico. Para evaluar la igualdad de las frecuencias genotipicas de los diferentes
establecimientos que aportaron el mayor numero de individuos parentales (entre 27 y 48), se
realiz6 la prueba de chi-cuadrado de independencia entre los establecimientos con mayor namero
de individuos (A, B, C y D) (Weir, 1996). Previo al calculo de la variabilidad genética, se debieron
estimar las frecuencias génicas. Estas se calcularon por: recuento de genes para los polimorfismos
bioquimicos, método de alocacion de Neimann-Sorensen (1956) para los sistemas A, D, P, Q y
método de la raiz cuadrada para C, K y U, asumiendo para estos ultimos casos equilibrio Hardy-
Weinberg.

Para determinar el equilibrio génico en las 4 subpoblaciones se realiz6 la prueba de c?, adoptandose
un nivel de significancia del 5% sobre la hipétesis nula para los sistemas codominantes (Falconer,
1986). El analisis poblacional se subdividié segin los objetivos planteados en: variabilidad genética
racial, variabilidad genética de cada una de las subpoblaciones y diversidad entre las
subpoblaciones.
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1) La variabilidad genética racial se estim6é mediante:

e |a Heterocigosis media esperada (IH). Esta se calculé para 16 MG como la suma de las
heterocigosidades individuales por locus, dividida por el nimero de loci (Guérin y Mériaux,
1986).

e el numero total de variantes en 15 loci. Se consideraron solamente aquellos alelos que
presentaron una frecuencia mayor de 0.001. Se compararon con los datos descritos en la
bibliografia para las siguientes razas equinas: Arabe (AR), Pura Sangre de Carrera (PSC),
Cuarto de Milla (CM), Paso Peruano (PP), Paso Fino (PF) (Bowling y Clark,1985; Bowling vy
Williams, 1991), Cartujano (CAR) (Valera,1997), Pura Raza Espafiol (PRE) (Vega-Pl4, 1993;
Rodriguez-Gallardo y col., 1992), Berberisco (BE) (Ouragh y col., 1994). En este analisis se
debid excluir la Hb por no estar analizada en todas las razas.

e el indice de consanguinidad (f). Este se realiza sobre los 9 polimorfismos proteicos,
estimandose la desviacion de los heterocigotos observados con respecto a los esperados para
muchos loci. Se combina la medida de F (Wright, 1969) de cada locus por el reciproco de la
varianza de la muestra (Li y Horvitz, 1953).

2) La variabilidad genética en las diferentes subpoblaciones se estimé mediante:

e |a Heterocigosis media esperada en cada subpoblacion (IHs).

e indice F o de fijacion de Wright (1969) y su promedio segun Kidd y col. (1980). Este indice
proporciona el grado de desviacion del equilibrio Hardy-Weinberg. Un F positivo indica un
déficit de heterocigotos causado por: la consanguinidad, apareamientos clasificados vy
subdivision de poblaciones (efecto Wahlund).

3) Diversidad entre las subpoblaciones:

Para estimar los niveles de divergencia entre las subpoblaciones, se utilizé la distancia genética de
Nei (DG) (1972) con 9 sistemas de MG (Al, Es alcalina, Tf, PGM, C, K, P, Q, U). La clasificacion
taxondmica se realiz6 mediante el método de UPGMA, calculandose los valores de «bootstrap» en
base a 1000 repeticiones. Para el calculo de estos parametros se utiliz6 el programa de
computadora Phylip (Felsentein, 1993).

RESULTADOS

La prueba de chi-cuadrado de homogeneidad entre las subpoblaciones no fue significativo,
reuniéndose en una sola muestra representativa de la poblacion. Los sistemas de Es y Tf no se
incluyeron, debido a que presentaron clases con O individuos (cuadrol).

CUADRO 1. Resultados de la prueba de homogeneidad entre las
muestras de diferentes establecimientos.

Results from the homogeneity Chi square test among the samples from
different farms.

Sistemas Grados de c? Probabilidad*
libertad
Al 6 12.26 P>0.005
PGM 6 12.30 P>0.05
C 3 6.11 P>0.10
K 3 5.71 P>0.10
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p 6 10.36 P>0.05
6 8.20 P>0.10

Q

U 3 7.09 P>0.20

*nivel del 0.05

1) Variabilidad genética racial. La variabilidad genética del CCU evaluada mediante el indice de
Heterocigosidad medio esperado fue de 0.424.

En el cuadro 2 se describe el numero total de variantes alélicas para el CCU y para las 8 razas
comparadas. El promedio del total de alelos para todas las razas fue de 59.78, estando el CCU con
un valor superior a éste (62).

El indice de consanguinidad (f) para el CCU fue de 0.049.

2) Variabilidad genética de las subpoblaciones. Las frecuencias génicas de las subpoblaciones se
describen en el Cuadro 3. De las 4 subpoblaciones la B se diferencié del resto, en cuanto a la
distribucion de sus frecuencias génicas en los sistemas de: Al, Es y Tf. El sistema de Al presentd una
mayor frecuencia del alelo B (0.72) en relaciéon a las otras subpoblaciones que mantuvieron valores
similares de sus dos alelos. En las Es se presentd el alelo S con una frecuencia mas elevada (0.18)
que en las demas subpoblaciones y en general al de las razas equinas. En las Tf se observaron que
los alelos D y F2 tenian frecuencias similares en las subpoblaciones A, C y D, mientras que la
subpoblacién B presentd una alta frecuencia del alelo D (0.83). En las subpoblaciones A y D se
encontrd la Tf J caracteristica del PRE y de las razas vinculadas a ella (figura 2).

CUADRO 2. Numero total de alelos presentes en 15 MG del CCU y de 8 razas diferentes.
Total number of alleles present in 15 genetic markers of the CCU and of 8 different races.

Ne Alelos de los Alelos de los Total de alelos
Razas grupos Polimorfismos
sanguineos protéicos
CCU [145-66 30 32 62
cM 100 33 32 65
PP 100 2 25 54
PF 108 32 31 63
CAR 100 26 24 50
PRE | 1099 2 38 67
AR 100 27 28 55
PSC 100 30 27 57
BE 168 30 35 65

Los alelos de baja frecuencia, en general, estuvieron ausentes en las subpoblaciones By C (B: Tf H,
TfJ, C-, Kayen C: Tf F1, Tf H, Tf J, Ka) (cuadro 3).
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La prueba de equilibrio génico para 4 polimorfismos proteicos (Es, PGM Al y Tf) resulté ser no
significativa (cuadro 4).

El IH medio esperado para los 9 sistemas en cada subpoblacion y el indice F o de fijacion se
observan en el cuadro 5. El valor del IH por subpoblacién en orden decreciente fue de: A (0.372), C
(0.363), D (0.347) y B (0.265). La subpoblacién que present6 un valor bastante menor fue la B, ya
que las demas no difieren mayormente entre si al considerar el error estandar de los IHs.

El indice F presentdé un valor negativo para las cuatro subpoblaciones, siendo la B la que present6
mayor valor F (-0.033).

3) Divergencia entre las subpoblaciones. En el cuadro 6 se observa que las subpoblaciones que
presentaron una DG menor, fueron: A-C (0.0166) y A-D (0.0214), encontrandose la B mas alejada
de las otras tres con una DG que va de 0.0552 (B-D) a 0.0745 (B-C). En la figura 1 se muestra el
dendograma obtenido entre las 4 subpoblaciones en la que se agruparon en un «cluster» las A, C y
D, encontrandose la B separada del mismo. El valor del «bootstrap» mayor a 60% confirma la
estabilidad del dendograma de acuerdo a Felsentein (1985).

FIGURA 2: Gel de poliacrilamida con un patrén y 13 muestras de Caballos Criollos,
analizados para los sistemas: Pi, Al, Gc, Es, A1B y Tf (ordenados de arriba hacia abajo). La
lectura del fenotipo se muestra en la parte inferior.

Poliacrylamide gel with a pattern and 13 samples of Creole Horses, tested for the systems: Pi, Al,
Gc, Es, A1B and Tf (arranged in descending order). The phenotype is shown below.

System |Pattern| 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13
Al AB B B AB AB B A AB B AB AB B A AB
Gc F F F F F F F F F F F F F F
Es I [ | [ Fl | [ [ | Fl | | | [

Al1lB K K K K K K KS K K KS K K KS KS
Tf F20 D | F2 F2 DO F2J | DF2 | F2R | F2 F2 | DF2 | DF2 | F2R | DF2
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FIGURA 1. Dendograma entre las subpoblaciones de CCU a
partir de 9 loci con el "bootstrap™ correspondiente.
Dendograms among the farms of UCH from 9 loci with each bootstrap.

CUADRO 3. Frecuencias génicas para 4 polimorfismos proteicos y 5 grupos sanguineos
en las 4 subpoblaciones.
Gene Frequencies for 4 protein polymorphisms and 5 blood groups in the 4 farms.

Siatemas/Alelos Frecuencias génicas
A B C D
Al A 0.57 0.28 0.44 0.50
B 0.43 0.72 0.56 0.50
Es I 0.66 0.72 0.64 0.89
S 0.03 0.18 0.01 0]
F 0.31 0.09 0.35 0.10
Tf D 0.44 0.83 0.37 0.51
F1 0.04 0.05 0] 0.05
F2 0.31 0.04 0.27 0.30
H 0.06 0 (0] 0.03
J 0.02 0 0] 0.01
R 0.04 0.04 0.3 0.01
O 0.09 0.04 0.32 0.08
PGM S 0.93 0.91 0.94 0.76
F 0.07 0.09 0.06 0.24
C - 0.40 0 0.45 0.35
a 0.60 1 0.5 0.65
K - 0.95 1 1 0.98
a 0.05 0 0 0.02
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U - 0.74 0.79 0.87 0.69
a 0.26 0.21 0.13 0.31
P a, b 0.07 0.17 0.21 0.14
- 0.93 0.83 0.79 0.86
Q ac, c 0.30 0.29 0.28 0.13
- 0.70 0.71 0.72 0.87
CUADRO 4. Prueba de equilibrio génico para 4 polimorfismos proteicos.
Test Hardy-Weinberg equilibrium Test for 4 protein polymorphisms.
Sistemas c? y Probabilidad
A B C D
Es 2.40, P>0.25 1.30, P>0.5 3.780, P>0.25 0.550, P>0.25
PGM 0.173, P>0.5 0.220, P>0.5 0.140, P>0.5 0.607, P>0.25
Al 1.104, P>0.25 0.006, P>0.9 1.324, P>0.1 P>0.99
Tf 14.084, P>0.5 1.079, P>0.99 6.230, P>0.97 13.360, P>0.5
CUADRO 5. Indice de Fijacion e Indice de heterocigosidad

esperado por subpoblacién con su error estandar.
Inbreeding index and heterozygosity expected per farm and the
corresponding standard errors.

Subpoblaciones F IHs
A -0.123 0.372+0.07
B -0.033 0.265+0.06
C -0.121 0.363+0.07
D -0.136 0.347+0.06

CUADRO 6. Identidad y Distancias genéticas de Nei entre las
subpoblaciones: A, B, C, D para 9 MG (Al, Es alcalina, Tf, PGM,

C, K, P,QyU).

Genetic distance and Nei's genetic identity among four farms:A, B,
C, D for 9 GM (Al, Es, Tf, PGM, C, K, P, Q y U).

- A B C D
A - 0.944 0.993 0.986
B 0.066 - 0.935 0.952
c 0.017 0.075 - 0.971
D 0.021 0.055 0.036 -
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DISCUSION

Para evaluar el grado de variabilidad genética racial presente en el CCU se compar6 el IH medio
(0.424) para los 16 MG con el calculado en otras razas equinas. Bowling (1994) estudia 19 MG en
16 razas equinas domeésticas y calcula el IH medio obteniendo un rango que va entre un minimo de
0.295 y un maximo de 0.443. El IHm del CCU presentaria entonces un valor intermedio,
enmarcandose dentro de las razas americanas si consideramos los valores obtenidos por dicho
autor: PP: 0.437, PF: 0.433, Criollo Chileno: 0.428, Criollo Argentino: 0.410, CM: 0.403.

De acuerdo al niamero de variantes alélicas totales que se muestran en el cuadro 2, las razas
presentaron el siguiente orden decreciente: PRE (67), CM (65), BE (65), PF (63), CCU (62), PSC

(57), AR (55), PP (54), CAR (50). ElI CCU presentdé un valor ligeramente superior al promedio
(59.78). La distribuciéon del niumero de variantes alélicas seria un buen indicativo de la variabilidad
genética de las razas ya que estos resultados resultan coherentes con la historia de ellas. El alto
valor del PRE podria deberse a los diversos cruzamientos a que fue sometida en el s. XVI al XVIII
(Gémez, 1959). Las razas que tuvieron un valor por debajo de la media (PSC, AR, PP, CAR),
estarian asociadas a una historia de cria endogamica, ya sea por un ndmero reducido de individuos
fundadores, libros genealdégicos cerrados (CAR, AR y PSC) o una fuerte presion de seleccion artificial
para pocos caracteres (PP y PSC) (Bowling y Clark, 1985; Valera, 1997). Los resultados del cuadro 2
presentan un orden similar a la reportada por otros autores (Bowling y Clark, 1985; Valera,
bh1997). Como podemos observar los dos parametros que se utilizan para analizar la variabilidad
genética (IHm y el nimero de variantes alélicas totales) en las razas PP, PF y CM no presentan una
valorizacion similar. Esto podria ser debido a que el IHm evalla el numero de individuos
heterocigotas esperados en la poblacién de acuerdo a la ley de equilibrio Hardy-Weinberg. Sin
embargo, para poblaciones que estan o estuvieron sometidas a una cria endogamica habria una
pérdida de heterocigotas con disminucién del polimorfismo, por lo cual el IHm estaria sobre-
evaluado para estos casos.

El valor del indice de consanguinidad (f) calculado a partir de los MG en CCU (0.049) indicaria un
valor medio si consideramos que el mismo es un buen estimativo de la verdadera consanguinidad
producida por el apareamiento de individuos emparentados (Valera, 1997). Este autor realiz6 el
célculo de la consanguinidad en PRE a partir de MGS y de pedigri, obteniendo valores similares
(0,063 y 0,059 respectivamente). Por lo tanto, si en esta poblacion el valor del f obtenido a partir
de los MG es similar al del pedigri, este valor corresponderia a una consanguinidad media, de
acuerdo a los valores observados en la bibliografia. Siendo ademéas bastante inferior a los que se
producen por el cruzamiento entre medios hermanos (0.125) (MacCluer y col., 1983; Cothran y
col., 1984; Cunningan, 1991).

Resumiendo la variabilidad genética del CCU tendria un valor de intermedio a alto, al considerar los
resultados obtenidos en el presente trabajo y aquellos descritos con 9 microsatélites (IH= 0.7216;
F= -0.030) (Kelly, 1999).

El mantenimiento de esta variabilidad genética en el CCU podria deberse a la seleccion natural que
operd6 sobre ellos desde su ingreso a América y al origen e historia de la raza. Esta se comenzd a
formar en 1929 con una base de 1000 individuos y se mantuvo abierto hasta el 1933/34. Durante
el proceso de su formacién el origen de las manadas tradicionales del pais estuvo influenciado por
sementales importados de Brasil, Argentina y Chile (Sociedad de Caballos Criollos,1981). Durante
este periodo se le ha realizado una seleccién artificial basada en un fenotipo de

caballo rustico adaptado al trabajo de campo que fue y es reforzado en muchos casos por una
seleccion funcional a través de marchas y pruebas de resistencia. Por lo tanto, una base genética
amplia a través de libros abiertos por periodos y una seleccion que favorecié la rusticidad y
adaptacion al ambiente, le ha permitido mantener la variabilidad genética generada a lo largo de
500 afios, conservando el polimorfismo de sus razas ancestrales (Tf', DK adn 'ggH y pefoky
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En cuanto a la variacién genética existente en cada subpoblaciéon podriamos decir que la B seria la
que presentd menor variabilidad segin los datos del menor IH y del mayor valor de F (cuadro 5).
Estos datos concuerdan con la historia de las diferentes cabafias ya que mientras las otras tres (A,
C, D) han tenido diversos origenes y en algunos casos una formacion mas reciente (A y D), la
subpoblacién B ha tenido un antiguo origen y ha permanecido aislada del resto de la raza. También
observamos que la subpoblacién B es la mas diferente de todas segun la diferente distribucién de
sus alelos en el sistema Al, Es y Tf. En relacioén a la mayor frecuencia del alelo B de las Al se deberia
tener en cuenta que puede ser consecuencia de que en dicho establecimiento ha sido seleccionado
por "pelo moro". Este caracter se encuentra en el mismo Grupo de Ligamiento (GL Il) que las
albuminas y por lo tanto podria estar operando una seleccion indirecta sobre ese alelo (Bowling,
1996). A pesar de ello el sistema se encuentra en equilibrio génico (cuadro 4) probablemente
debido a una redistribucion alélica luego de haberse establecido dicho pelaje en esa poblacion.

Los resultados de Al, Es y Tf concuerdan con la divergencia de la subpoblaciéon B del resto de la
poblacién en el dendograma de la figura 1. Las subpoblaciones que se agruparon mas cerca fueron
la A y la C, quizas debido a que ambas tienen en comudn algunas lineas de Criollos Argentinos,
indicando un mayor flujo genético entre ellos.

Si se compara el resultado de la DG de la subpoblaciéon B (0.0657, cuadro 6) con el resto y aquel
reportado para 17 loci entre PRE y su estirpe CAR (0.0539 (Valera y col., 1996) se comprueba que
son similares. Por lo tanto, se podria decir que la distancia genética entre la poblacién B y las demas
corresponderia al de una linea dentro de una raza como lo es el Cartujano con respecto al PRE.

De acuerdo a los resultados se puede concluir que:

« La variabilidad racial del CCU tendria un valor de intermedio a alto.

« La variabilidad en las subpoblaciones A, C y D seria mayor que la B de acuerdo a los valores del
IHs y del F, aunque no habria una consanguinidad elevada por su valor negativo pero si una pérdida

de polimorfismo.

« En cuanto a la diversidad poblacional se identificé la presencia de una linea (B) dentro de la raza.
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