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NOTABREVE
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RESUMEN

El origen paterno en la raza bovina de Lidia se
ha estudiado mediante el analisis de 6 microsaté-
lites, un SNPy unIndel, localizados en el cromosoma
Y, en un total de 603 machos pertenecientes a 33
encastes. Se han identificado 10 haplotipos con
frecuencias entre 0,2% y 74%, todos clasificados
dentro de los dos haplogrupos paternos previa-
mente descritos en las razas bovinas domésticas
europeas. De los 33 encastes, 25 presentaron un
unico haplotipo lo que justifica los bajos valores de
diversidad haplotipica obtenidos. Sgun el analisis
de varianza molecular, la mayor parte de la varia-
bilidad genética se debe a las diferencias entre
encastes (F,= 82%). El analisis Network agrupo
a los haplotipos pertenecientes al haplogrupo Y1
e Y2 en dos grupos claramente diferenciados.

SUMMARY

A total of 603 males belonging to 33 lineages
were genotyped for 6 micorsatellites, one SNP and
one INDEL to clarify the paternal genetic diversity
of the Lidia cattle breed. The number of haplotypes
identifying were 10 with frequencies ranging
between 0.2% to 74%. All the haplotypes belonging
to the haplogropus previously defined in European
domestic bovine breeds. In 25 of the 33 lineaes
only one haplotype was identifying with low values
of haplotypic diversity in all the lineages. The
majority of the genetic diversity was explained by
genetic differences among lineages, as shown
the AMOVA analysis (F,= 82%). The Network ana-
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lysis shown two cluster clearly separated made
up of those haplotypes belonging to each
haplogroup.

INTRODUCCION

Larazabovinade Lidia presenta particu-
laridades que la alejan de la mayoria de las
razas bovinas domésticas europeas. Esté
dividida en subpoblaciones denominadas
encastes aislados reproductivamente entre
si. Es la tnica raza bovina europea cuya
finalidad se basa en caracteres de compor-
tamiento. En la actualidad la mayor parte de
su censo se localiza en las zonas de dehesa
del sur y occidente de la Peninsula Ibérica
yenmenor medida en Franciay Sudamérica.
Los analisis genéticos realizados con mi-
crosatélites autosomicos (Canion et al.,2007,
2008) y ADN mitocondrial (Cortés et al.,
2008) enlarazabovinade Lidia han eviden-
ciado una marcada estructura poblacional,
posiblemente como consecuencia del aisla-
miento reproductivo entre encastes. La he-
rencia paterna del cromosoma Y, hace que
los marcadores localizados en él, sean los
mas apropiados para analizar la diversidad
genética de origen paterno en las poblacio-
nes. Recientemente el andlisis de una inser-
cion/delecion (ZFY _19)ydeun polimorfismo
nucleotidico simple (UTY _10) han permiti-
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do identificar dos haplogrupos principales
en las razas bovinas europeas (Gotherstrom
etal.,2005). Uno mayoritario enel centroy
norte del continente (Y1), y el segundo en
razas del sur (Y2). El objetivo del este estu-
dio es analizar la diversidad genética de
origen paterno en la raza bovina de Lidiay
las influencias paternas durante su forma-
cion.

MATERIALY METODOS

Se han genotipado un total de 603 ma-
chos pertenecientes a §1 ganaderias y agru-
padas en 33 encastes. Se han analizado 6
marcadores de tipo microsatélite (INRA 189,
BYM1, UMNO0307, DYZ1, UMNO0103 y
BM&861) mediante electroforesis capilar en
un ABI3130, el INDEL ZFY 19 mediante
PCRalelo especificay el SNPUTY 10 me-
diante la técnica de Polimorfismos de Con-
formacion de Cadenas Sencillas (SSCP). Los
resultados se analizaron con el programa
Arlequinv.3.11(Excoffieretal., 2005)yel
programa Network 3.0 (http://www. fluxus-
technology.com).

-
‘————-—

RESULTADOS Y DISCUSION

Todos los microsatélites analizados re-
sultaron polimorficos, excepto el BM861,
conunadistribuciéon unimodal de los alelos.
Entodosellos el alelo mas frecuente presen-
t6 una frecuencia superior al 75%. Con la
combinacion de los alelos de los 6 microsa-
télites se identificaron 10 haplotipos con
frecuencias muy dispares (figura 1 y tabla
I). Este nimero resulta elevado comparado
con otros estudios en razas bovinas euro-
peas (Ginja et al., 2009), debido posible-
mente al elevado numero de muestras ana-
lizadas.

La frecuencia conjunta de los dos
haplotipos mas frecuentes (H1-74% y H3-
18%), es del 92%, siendo este resultado
similar al obtenido en otras razas bovinas
donde un reducido nimero de haplotipos
presentan elevadas frecuencias (Li ef al.,
2007). En el encaste Miura se identificd un
unico haplotipo (H6), especifico del encaste
y Pablo Romero presentd el haplotipo espe-
cifico (H8) en todas sus muestras analiza-
das excepto en una.

Figura 1. Representacion Network de los 10 haplotipos identificados en la raza bovina de
lidia. El tamario de los circulos es proporcional a su frecuencia.(Network representation of the
10 haplotypes identified into the lidia bovine breed. The sizes of the circles are proportional to their

frequencies).
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Tablall. Animales analizados, valores de las frecuencias haplotipicas, diversidad haplotipica,
Jfrecuencias de los haplogrupos Y1 e Y2 por encaste, y distancia F,, media de cada encaste
respecto al resto(%). (Animals, haplotype frequencies, haplotype diversity, haplogroups Y1 and Y2

frequencies by encaste, and average genetic distance from each encaste to the rest in terms of F ).

Encaste Total H1 H2 H3 H4 H5 H6 H7 H8 H9 H10 Y1 Y2 He Distancia

Y2 Y2 Y1 Y1 Y2 Y2 Y2 Y2 Y1 Y2 Fsr (%)
Mi 15 - - - - - 100 - - - - - 100 O 97
PR 15 7 - - - - - - 93 - - - 100 0,13 90
DG 15 100 - - - - - - - - - - 100 O 25
Cs 15 100 - - - - - - - - - - 100 O 25
PC 15 100 - - - - - - - - - - 100 O 25
Joc 8 100 - - - - - - - - - 100 O 25
B 15 80 - - - - - - - 20 - 20 80 0,34 30
Mu 29 93 - - - - - 7 - - - - 100 0,13 24
Co 15 7 - 80 13 - - - - - - 93 7 036 67
S 15 - - 100 - - - - - - - 100 0 82
SC 50 88 - 12 - - - - - - - 12 88 0,22 24
MA 15 - - 100 - - - - - - - 100 0 82
AP 15 100 - - - - - - - - - - 100 O 25
SF 10 100 - - - - - - - - - - 100 O 25
GC 15 100 - - - - - - - - - - 100 O 25
P 15 100 - - - - - - - - - - 100 O 25
CcC 15 100 - - - - - - - - - - 100 O 25
JPD 56 96 - - - 2 - - - - 2 - 1000,072 25
AF 28 64 26 - - - - - - - - - 100 0,48 36
CM 10 100 - - - - - - - - - - 100 O 25
CN 25 100 - - - - - - - - - - 100 O 26
U 14 100 - - - - - - - - - - 100 O 25
DRM 15 100 - - - - - - - - - - 100 O 25
BI 15 100 - - - - - - - - - - 100 O 25
MV 20 100 - - - - - - - - - - 100 O 26
Cu 15 - - 100 - - - - - - - 100 0 82
G 15 100 - - - - - - - - - - 100 O 25
BC 20 100 - - - - - - - - - - 100 O 26
VvV 40 2 - 98 - - - - - - - 98 2 0,05 80
AR 15 100 - - - - - - - - - - 100 O 25
MM 2 100 - - - - - - - - - - 100 O 23
RS 7 - - 100 - - - - - - - 100 0 81
MSJ 15 100 - - - - - - - - - - 100 O 25
RL 603 74,0 1,7 181 03 02 25 03 23 05 0,2 19 81 0,42 -

AF: Atanasio Fernandez (6); AP: Antonio Pérez (1); AR: Arauz de Robles (1); B: Braganza (1); BC:
Benitez Cubero (2); Bl: Baltasar Iban (2); C: Contreras (4); C: Cuadri (1); CC: Conde de la Corte (1); CM:
Conde delaMaza(1); CN: Carlos Nufiez (5); CS: Conchay Sierra (1); DG: Diego Garrido (1); DRM: Dolores
Rufino Martin (1); G: Gavira (1); GC: Gamero Civico (4); JOC: Jacinto Ortega Casado (1); JPD: Juan Pedro
Domecq (9); M: Miura (1); M: Murube (4); MA: Marques de Albaserrada (3); MM: Maria Montalvo (1); MSJ:
Mariano Sanz Jiménez (1); MV: Marques de Villamarta (3); P: Pedrajas (2); PC: Prieto de la Cal (1); PR:
Pablo Romero (1); RL: Raza de Lidia; RS: Ramon Sanchez (1); S: Saltillo (4); SC: Santa Coloma (10); SF:
Samuel Flores (2); U: Urcola (1); VV: Vega Villar (3). Entre paréntesis: ganaderias analizadas por
encaste. (Between brackets: number of herds by encaste).
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De los 33 encastes analizados, 25 pre-
sentaron un unico haplotipo, y en los 8
encastes restantes la frecuencia del
haplotipo mayoritario fue superior al 60%.

La diversidad haplotipica result6 baja
variando entre 0,01 y 0,36, resultado similar
al obtenido en otras razas bovinas europeas
(Ginjaetal.,2009). Probablemente la redu-
cida diversidad haplotipica de laraza bovi-
na de Lidia se deba a la escasa variabilidad
genética del cromosoma Y en las poblacio-
nes ancestrales, a la practica tradicional en
larazabovinade Lidia deutilizar un reduci-
do numero de machos reproductores y al
aislamiento reproductivo entre encastes
yelreducido tamafio efectivo consiguien-
te (alrededor de 30; Canon et al., 2008). El
analisis de varianza molecular reflejo la
reducida variabilidad haplotipica dentro
de cada encaste, siendo las diferencias
entre encastes las que explican la mayor
parte de la variabilidad genética del
cromosoma Y (82%).

Al considerar a la raza de Lidia en su
conjunto sin la divisién en encastes, la
diversidad haplotipica es de 0,42, siendo
este valor superior al publicado en otras
razas bovinas domésticas de la Peninsula
Ibérica (Ginja et al., 2009). El aislamiento
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reproductivo entre los encastes y su redu-
cido tamafio efectivo favorecen el efecto de
la deriva genética en los encastes.La apor-
tacion a la diversidad genética global de la
raza de cada uno de los encastes justifica el
aumento de la diversidad haplotipica.Al
incluir lainformacién del INDEL y el SNP el
numero de haplotipos no varid. La frecuen-
ciadel haplogrupo Y2 (81%) fue superior a
la del haplogrupo Y1 (19%), como corres-
ponde a una raza mediterranea.

Ladistancia FST media de cada encaste
con respecto al resto varié en un rango del
23% al 97%, separando a los encastes en
tres grupos. El primero, formado por los
encastes donde el haplotipo mayoritario es
el H1, el segundo por los encastes donde el
haplotipo mayoritario es el H3, y el tercero
lo formarian los encastes Miura (97%) y
Pablo Romero (90%) como consecuencia de
presentar cada uno un haplotipo exclusivo
con una elevada frecuencia. El anélisis
network separd a los haplotipos pertene-
cientes a los haplogrupos Y1 e Y2 en dos
grupos claramente diferenciados.
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