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Resumen — El objetivo de este trabajo fue establecer la relacion genética entre poblaciones bovinas panamefias
Guabald y Guaymi y algunas poblaciones criollas de Latinoamérica. Se practicoé un andlisis factorial
de correspondencias, analisis de varianza molecular, distancias genéticas, nimero medio de migrantes
por poblacion y los estadisticos F de Wright. Se evalud la estructura de la poblacion mediante un modelo
Bayesiano, suponiéndose un nimero desconocido de K grupos diferentes genéticamente. El analisis factorial de
correspondencias mostré que las poblaciones Guabala y Guaymi se agrupan con los bovinos criollos mexicanos
y el Texas Longhorn. Igualmente se observd menor diferenciacion genética de las criollas panamefias con
mexicanos y el Texas Longhorn. Los andlisis de distancia genética también mostraron dados similares a los
obtenidos por el Amova y por el analisis factorial de correspondencia, y se observo menor distancia entre
poblaciones del norte y las panamefias, en comparacion con las poblaciones del sur. La agrupacion bayesiana
permiti6 la asignacion de los individuos a su respectivo grupo, con base en su semejanza genética, y proporciond
informacion acerca del nimero de poblaciones bajo el cual se originan. Hay una estrecha relacion historica,
genética y geografica de las poblaciones panameias, criollas mexicanas y Texas Longhorn, a partir de las
migraciones de sus precursores desde las Antillas hacia Panama y México.

Términos de indexacion: conservacion, criollo, estructura genética, Guabala, Guaymi, QTL.

Relationships between Panamanians and some creole cattle landraces
in Latin America

Abstract — The objective of this work was to establish the genetic relationship between Guabald and Guaymi
cattle populations and some native ones of Latin America. Factorial correspondence analysis, analysis of
molecular variance, genetic distances, average number of migrants per population and Wright’s F statistics
were performed. Population structure was assessed by a Bayesian model, assuming an unknown number of K
genetically distinct groups. The correspondence analysis showed that the populations of Guabala and Guaymi
cluster with Mexican creole cattle and Texas Longhorn. Lower genetic differentiation of Panamanian creole
with Mexican and Texas Longhorn was also observed. The analyses of genetic distances have also shown
similar results to those obtained by Amova and by the factorial correspondence analysis, and the less distance
was observed between north populations and Panamanian ones, in comparison with southern populations.
Bayesian clustering permitted the assignment of individuals to their respective groups, based on their genetic
similarity, and provided information on the number of cluster from which they originate. There is a close
historical, genetic, and geographic relationship of Panamanian, Mexican, and Texas Longhorn populations due
to the migration of precursors from the Caribbean islands to Panama and Mexico.

Index terms: conservation, local breeds, genetic structure, Guabald, Guaymi, QTL.
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Introduccion

En la historia de la conquista espafiola, el afio 1521
marca el inicio de la llegada de bovinos hacia tierra
firme, y un proceso de evolucién que generaria una
gran diversidad de razas adaptadas al nuevo medio
geografico, que en lo sucesivo se les denominarian
como razas criollas (Archivo General de Indias, 1521;
Primo, 1992; Rodero et al., 1992; Villalobos Cortés
et al., 2009a). Debido a sus caracteristicas geograficas,
Panama se convirti6 en un punto importante de
dispersion de animales hacia el norte, por toda
Centroamérica, y hacia el sur, durante la conquista del
imperio Inca, actual Pert (Cortés Ramos, 2002).

Posterior al ingreso de las poblaciones bovinas
a tierra firme, Panama se establecié como puente de
migracion de bovinos hacia la region mesoamericana
o norte de Panama. Datos recabados sobre la vida de
Pedrarias Davila, Gobernador de Castilla del Oro y
posteriormente Gobernador de Nicaragua, sugieren que
fue responsable y el gestor de esta migracion a lo largo
del territorio panamefio y en el resto de Centroamérica
(Cortés Ramos, 2002; Guilhermo, 2003).

Por otro lado, la ganaderia en el Pera fue desarrollada
con base en los animales llevados por los primeros
colonizadores. Estos animales hacian su primera escala
en Panama, para luego continuar hacia el Peru y el
Ecuador. De esta forma, Panama también se convirtid
en el centro de acopio y distribucién de bovinos para
las colonias suramericanas (Villalobos Cortés et al.,
2009a).

Las razas bovinas criollas Guaymi y Guabala han
sidoidentificadas y caracterizadas mediante marcadores
microsatélites; estas poblaciones mostraron alta
diversidad genética y valores de endogamia de bajos
(Guaymi) a moderados (Guabala). Ademas, mostraron
un valor de diferenciacidon genética entre ambas razas
cercano al 7%, similares a los encontrados entre las
poblaciones europeas (Villalobos Cortés et al., 2010).
Bajo ese aspecto, las poblaciones Guaymi y Guabala
también fueron comparadas con razas cebuinas y
taurinas, comunmente encontradas en Panama, y de
las cuales podria presumirse que fueran una mezcla
aleatoria. Sin embargo, los valores de diferenciacion
(Fsr) calculados para las razas cebuinas (Gyr, Brahman,
Sindi, Guzerat and Nelore) y taurinas (Holstein, Pardo
Suiza y Hereford) fueron 0,21 y 0,10, respectivamente,
considerados altos (Villalobos Cortés et al., 2010).
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El ganado Guaymi presenta diversidad de colores en
la capa externa de la piel, su tamafio medio a la cruz
es de 1,20 m de altura y 1,79 m de longitud corporal.
Al nacer, los machos y las hembras pueden pesar 27 y
28 kg, respectivamente, con peso adulto promedio de
465 kg. Este ganado se encuentra localizado en areas
de dificil acceso en la comarca Gnébe-Bugle, region
occidental de la Republica de Panama, en la que se
presupone ha sufrido un aislamiento geografico, por lo
menos en gran parte de los afios posteriores a la llegada
de los conquistadores.

Las caracteristicas de la raza Guabald son: capa
externa de piel en colores rojo, berrendo y rubio. Tiene
los cuartos traseros fuertes y bien formados, con cabeza
grande y alargada, orejas pequefias y cuernos largos y
puntiagudos (Villalobos Cortés, 2010). Se les observa
un pelo muy corto y brillante, posiblemente atribuida
a un gen dominante llamado “slick”, muy comun
en las razas localmente adaptadas, que les confiere
propiedades aptas para el clima tropical (Olson et al.,
2003).

Ademas de los métodos que se utilizan para
determinar distancia y estructura genética de
poblaciones, como arboles de distancia, analisis
multivariante y andlisis de varianza molecular,
Pritchard et al. (2000) introdujeron un método para
identificar poblaciones diferentes, considerandose que
los individuos sean puros y provenientes de alguna de
las K poblaciones, o bien bajo el supuesto que haya
existido cruzamientos de sus ancestros; es decir, que
una fraccion g, del genoma de un individuo provenga
de una subpoblacion, dando la informacion de los
ancestros (Falush et al., 2003).

Tomandose en cuenta los eventos de migracion
previamente mencionados, existe la probabilidad que
la accion del tiempo, combinada a la del ambiente,
y de la seleccion natural y artificial, hayan resultado
en un proceso de diferenciacion genética frente a las
poblaciones criollas ubicadas al norte de Panama
(Criollo de Chiapas, Baja California, Chihuahua,
Nayarit, Poblano y Texas Longhorn) y algunas
poblaciones de América del Sur (Criollo Casanaré,
Ecuatoriano, Criollo Uruguayo, Pampa Chaqueilo,
Paraguay, Argentino y Patagonico), respecto a las razas
panamefas actuales.

El objetivo de este trabajo fue establecer, mediante
marcadores microsatélites, la relacion genética entre
las poblaciones panamefias Guabald, y Guaymi con
algunas poblaciones criollas de Latinoamérica, y
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estimar mediante modelos bayesianos la estructura
genética y la proporcion de mezcla de algunas
poblaciones criollas latinoamericanas y algunas razas
cebu.

Materiales y Métodos

Las poblaciones locales panamefias Guaymi (GY)
y Guabala (GA) fueron descritas previamente por
Villalobos Cortés et al. (2009b, 2010, 2011), quienes
reportaron por primera vez los valores de diversidad
genética intrarracial de ambas razas.

Se wutilizO un panel de 27 microsatélites,
seleccionados a partir de las recomendaciones hechas
por la FAO/ISAG (Food and Agriculture Organization/
International Society of Animal Genetics), para realizar
estudios de biodiversidad genética bovina (Food and
Agriculture Organization of the United Nations, 2011).
Se analizo una base de datos del banco de muestras
alélicas de poblaciones bovinas criollas Guaymi, GY
(36), y Guabala, GUA (25), provenientes de Panama,
y se compararon con muestras de las poblaciones
criollas al norte de Panama: Longhorn, LH (42),
Criollo Poblano, CPO (43), Criollo de Baja California,
CBC (21), Criollo de Nayarit, CNY (24), Criollo de
Chiapas, CHI (30) y muestras de las poblaciones criollas
al sur de Panama: Criollo Casanaré, CC (35), Criollo
Ecuatoriano, CE (35), Criollo Uruguayo, CUR (43),
Pampa Chaquetio, PA (95), Criollo Paraguay, PGY (36),
Criollo Argentino, CAR (41), y Criollo Patagdnico,
PAT (35). Se incluyeron cinco razas cebuinas, Gyr,
GYR (23), Brahman, BRH (36), Sindi, SIN (11),
Guzerat, GUZ (15) y Nelore NEL (28), para determinar
proporciones de mezcla sobre las poblaciones criollas
en uno analisis del programa Structure (Pritchard et al.,
2000).

Las muestras fueron obtenidas del laboratorio de
genética molecular aplicada del grupo PAI AGR-218,
de la Universidad de Cordoba, Espafia. El andlisis de la
base de datos se realiz6 en la unidad de bioinformatica,
del laboratorio de Agrobiotecnologia, del Instituto de
Investigacion Agropecuaria. Se practicoO un analisis
factorial de correspondencias, mediante el programa
Genetix v. 4.02 (Belkhir et al., 2003). Para determinar
la estructura genética de las poblaciones, se practico
un andlisis de varianza molecular (Amova) y se
estimaron los componentes de varianza entre grupos
(Fst = ca + ob/ct), entre poblaciones entre grupos

(Fsc = ob/ob + oc), y total de poblacion entre grupos
(Fet = o,/0), mediante el programa informatico
Arlequin 3.01 (Excoffier et al., 2005).

También se calcularon el nimero medio de migrantes
por poblacion (Nm) y estadisticos F de Wright (1965)
y Weir & Cockerham (1984) mediante el programa
Genetix v. 4.02. Se calcularon las distancias genéticas
(Nei et al., 1983) por el programa Populations 1.2.28
(Olivier  Langella,  (www.cnrsgif.fr/pge/bioinfo/
populations/). Con la matriz obtenida, se crearon
arboles de distancias circulares (NeighborNet) con el
programa Splits Tree v 4.0 (Bryant & Moulton, 2004;
Huson & Bryant, 2006).

Se utiliz6 la version 2.2.3 del programa Structure
(Pritchard et al., 2000), para identificar la estructura
de las K poblaciones utilizadas y, al mismo tiempo,
calcular las proporciones de mezcla. Este programa
consiste en un modelo de convergencia bayesiano
fundamentado en el método de Monte Carlo Cadena
de Markov (MCMC), que utiliza modelos basados en
agrupamientos de individuos. Se asigno el valor de
probabilidad posterior de K (log likelihood; InL) desde
2 hasta 20, con un periodo inicial (burn-in period)
de 50 mil iteraciones, sin informacién previa, y 100
mil iteraciones. Sin embargo, un estudio de Evanno
et al. (2005) mostré que la longitud del burn-in y
MCMC (cadena de Markov Monte Carlo) de 10 mil
cada uno era suficiente para el analisis, y un mayor
burn-in o MCMC no cambia significativamente los
resultados. Sin embargo, se realizaron tres simulaciones
independientes para K de 2 hasta 20 y, con las matrices
obtenidas, se obtuvo el alineamiento 6ptimo de cada
una de las tres réplicas mediante el programa Clumpp
(Jakobsson & Rosenberg, 2007).

Se identificod la K mas probable a través de la
determinacion de la distribucion modal de AK
(Evanno et al., 2005). También fue estimada la
proporcion de membresia individual (q) en las
poblaciones pre-definidas de cada grupo. Se obtuvo
una representacion grafica de los coeficientes de
pertenencia individuales, en cada poblacion ancestral
con la mayor probabilidad posterior de los datos en
cada valor de K.

El andlisis también permitid la estimacion de
individuos puros (Q=>0,80) de los grupos formados, asi
como el de individuos mezclados (Q<0,80), entre los
diferentes K (Li et al., 2005). Para la representacion
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grafica de la estructura de la poblacion, se empleo el
programa Distruct (Rosenberg, 2004).

Resultados y Discusion

El eje 1 de analisis factorial de correspondencias
explico el 11,11% de la varianza total, y el eje 2 el
14,62%, en un total de 25,73% (Figura 1). La variabi-
lidad explicadaporlosejeses baja, lo que probablemente
es debido a que las poblaciones estudiadas estan muy
relacionadas (Bos taurus) y provenientes del mismo
grupo de animales que llegaron a las islas de las Antillas
desde el ano 1493. Menores resultados obtuvo Quiroz
(2007), al estudiar poblaciones criollas mexicanas:
11,93% en el eje 1 y 10,94% en el eje 2, con un total
de 22,87% de la varianza total. Valores ligeramente
mas altos reportaron Ginja et al. (2010), al evaluar
poblaciones autdctonas portuguesas, con valores de
28,5% en el eje 1 y 24,2% en el eje 2. Sin embargo,
en esta investigacion, se incluyeron poblaciones de
distintos troncos que pudieron incrementar estos
valores. Igualmente, Li et al. (2005), al estudiar
cinco razas de la region del norte de Europa y 20
microsatélites, reportaron valores de 43,8% en el eje 1
y 29,81% en el eje 2.
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Figura 1. Andlisis factorial de correspondencias de
poblaciones panamefias y algunas de Latinoamérica de
bovinos criollos. GUA, Guabala ; GY, Guaymi; LH, Texas
Longhorn; CPO, Criollo Poblano; CBC, Criollo de Baja
California; CHU, Criollo de Chihuahua; CNY, Criollo de
Nayarit; CHI, Criollo de Chiapas; CC, Criollo Casanar¢; CE,
Criollo Ecuatoriano; CUR, Criollo Uruguayo; PA, Pampa
Chaqueio; PGY, Criollo Paraguay; CAR, Criollo Argentino;
PAT, Criollo Patagonico.
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El analisis factorial de correspondencias mostro
que las poblaciones Guabala, y Guaymi se agrupan
con los bovinos criollos de la region mesoamericana
(razas mexicanas y Texas Longhorn). La diferencia
de agrupamiento de las poblaciones mexicanas en
comparacion con la Criollo de Chiapas fue similar
a la reportada por Quiroz (2007). Se puede afiadir
que el criollo de Chiapas pudo tener un origen
geografico diferente de los demds criollos mexicanos,
posiblemente originado de las migraciones de animales
desde la region de Panama, o debido al favorecimiento
de algunos alelos en un locus determinado como
resultado de la deriva genética (Holsinger & Weir,
2009). Los grupos formados por Criollo Uruguayo,
Pampa Chaquefio, Criollo Argentino y Criollo
Patagénico mantienen correspondencia con el area
geogréafica, salvo el Criollo de Paraguay, que se asocio
con los grupos de la regién noroeste, Criollo Casanaré
y Criollo Ecuatoriano y el de Chiapas, probablemente
por efectos ambientales comunes al que se encuentran
sometidas las poblaciones, o probablemente por la
influencia del cebu (Delgado et al. 2012).

En el Amova, se observd un mayor porcentaje de
variacion entre grupos de criollas panamenas y las
del norte, de 2,63% (p<0,01), comparadas con las
poblaciones del surde Américacon(1,84%,p<0,01).Sin
embargo, el porcentaje de variacion entre poblaciones
dentro de grupos de las Panamefias y las del norte fue
de 4,64% (p<0,01), comparadas con las panamefias
y el sur 7,55% (p<0,01). Valores mas bajos encontrod
Quiroz (2007) al comparar poblaciones mexicanas y
sudamericanas, reportando porcentajes de variacion
entre grupos de 0,97%. El porcentaje de variacion entre
poblaciones dentro de grupos fue similar (7,57%).
Este resultado puede deberse a que las poblaciones de
Mesoamérica tuvieron un periodo de ingreso similar
hacia tierra firme (afio 1521), en el cual predomino la
ruta de Panama y El Rio Panuco, proveniente de las
Antillas (Quiroz, 2007; Villalobos Cortés et al., 2009b).
Esprobable lainfluencia de Pedro Arias de Avila, primer
gobernador de Panama y posteriormente gobernador
de Nicaragua, como promotor de la ganaderia y su
avance hacia Centroamérica, en los primeros afos
en que inicio la llegada de estos bovinos, y en afos
subsiguientes hacia América del sur, en la conquista
del Pert. Por el contrario, las poblaciones de América
del sur presentaron rutas de ingreso tanto en el area del
Pacifico como en el Atlantico, aunado a la accion de los
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efectos ambientales y distancias geograficas (Primo,
1992; Delgado et al., 2012). Tomandose en cuenta los
resultados previos, se tiene entonces que el indice de
fijacion Fgr fue menor entre las poblaciones criollas
panamefias y las del norte (7,26%) que entre las criollas
panameiias y las poblaciones del sur (9,38%), valores
considerados moderados (Piedrahita et al., 2005). Sin
embargo, estosresultados se encuentran dentro del rango
correspondiente a los valores de diferenciacion genética
entre razas. Li et al. (2005), en Noruega, reportaron
un indice Fgrde 6,7%, al estudiar razas autoctonas del
Norte de Europa; Ulloa-Arvizu et al. (2008) reportaron
indice de Fsr de 8%, al comparar algunas razas criollas
mexicanas con algunas poblaciones de la Peninsula
Ibérica. Los valores mas bajos de Fgr obtenidos entre
las razas panamefias y de norte se pueden explicar
por los valores encontrados entre la raza Guaymi y
Longhorn (0,044), Criollo Poblano (0,042), Criollo
Baja California (0,021), Criollo Chihuahua (0,024)
y Criollo de Nayarit (0,044), cuyos valores fueron
menores que los observados entre Criollo Guaymi y
Guabala (0,056), conforme Quadro 1.

En general, se observa que la raza Guabala presenta
mayores valores de diferenciacion Fgr, probablemente
por un aislamiento reproductivo mucho mas estricto
que el observado en el Guaymi. Por muchos afios, la
raza Guabala estuvo en manos de una sola familia, que
mantuvo mayores controles que sobre la Guaymi, que
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vivia de manera extensiva en las regiones montafiosas
de la comarca Gndbe-Bugle.

Los valores de Nm complementan los resultados
observados en Fgr y mostran mayor flujo de genes
entre las poblaciones del norte con las poblaciones
panamefias. La correlacidon negativa entre los valores
Fsr y Nm permiten establecer de manera mas precisa
las relaciones entre poblaciones, particularmente
en aquellas estrechamente relacionadas en términos
evolutivos y donde la deriva genética ha sido un factor
importante (Mukesh et al., 2004). Utilizandose ambos
indicadores, se establece que con menores valores de
Fsr y mayores valores de Nm las poblaciones son mas
relacionadas y viceversa (Fraga Nodarse et al., 2009).
Los valores mas altos de Nm se encontraron entre
Guaymi con el Criollo Poblano (6,01), y para Guabala
con Criollo Casanaré (2,43), conforme Quadro 1
encima de la diagonal. Similares resultados obtuvieron
Mukesh et al. (2004), al estudiar poblaciones cebuinas
en India, quienes reportaron valores de diferenciacion
genética de 0,053 a 0,065 apoyados con valores de Nm
de 2,71 a 4,48; igualmente, Xhang et al. 2007 estudiaron
poblaciones locales en China y encontraron valores de
Fsr que oscilaron entre 0,01 a 0,24, aunque en los valores
de Nm se observaron mas altos (0,82-3,14).

Los resultados del analisis de distancia genética Dy
de Nei (Quadro 2) son similares a los obtenidos en el
Amova y en el andlisis factorial de correspondencia,

Quadro 1. Valores de Nm (Wright, 1965), encima de la diagonal, y de Fsr, debajo de la diagonal, de poblaciones panamefias

y latinoamericanas de bovinos criollos.

GUA GY LH CPO CBC CHU CNY CHI CcC CE CUR PA PGY CAR PAT
GUA - 3,40 2,23 2,07 1,76 1,99 2,38 2,31 2,43 1,80 1,20 2,24 1,94 1,37 1,38
GY 0,056 - 5,10 6,01 3,67 4,97 5,52 4,01 5,75 3,76 2,23 4,99 5,25 2,49 2,41
LH 0,089 0,044 - 6,21 5,59 6,83 6,48 3,65 4,00 2,42 2,09 4,60 3,84 2,77 2,09
CPO 0,113 0,047 0,042 - 9,04 12,37 7,95 5,40 5,64 3,30 2,49 5,40 491 2,95 2,44
CBC 0,093 0,021 0,024 0,028 - 11,90 6,99 4,60 4,64 3,06 2,19 4,77 4,32 2,74 2,08
CHU 0,091 0,024 0,024 0,028 0,026 - 13,07 6,19 5,22 3,51 2,37 5,84 5,19 3,00 2,10
CNY 0,084 0,039 0,037 0,041 0,025 0,010 - 6,46 5,87 3,54 2,29 5,06 5,65 2,70 2,15
CHI 0,099 0,076 0,073 0,070 0,067 0,038 0,037 - 4,61 4,95 2,43 4,87 5,60 2,51 1,95
cc 0,108 0,041 0,061 0,043 0,026 0,032 0,045 0,060 - 3,74 1,88 4,40 5,92 2,42 2,33
CE 0,131 0,069 0,099 0,091 0,067 0,055 0,060 0,054 0,068 - 1,88 3,11 6,90 1,71 1,39
CUR 0,177 0,111 0,128 0,121 0,114 0,103 0,109 0,109 0,127 0,113 - 3,22 3,10 2,20 1,85
PA 0,107 0,057 0,061 0,058 0,024 0,030 0,045 0,055 0,052 0,080 0,084 - 4,82 3,31 2,44
PGY 0,132 0,058 0,070 0,070 0,050 0,036 0,045 0,054 0,049 0,028 0,009 0,058 - 3,57 2,60
CAR 0,154 0,093 0,042 0,095 0,071 0,070 0,083 0,09 0,093 0,117 0,103 0,054 0,064 - 1,93
PAT 0,163 0,109 0,024 0,097 0,069 0,069 0,101 0,119 0,109 0,134 0,087 0,083 0,088 0,093 -

GUA, Guabala; GY, Guaymi; LH, Texas Longhorn; CPO, Criollo Poblano; CBC, Criollo de Baja California; CHU, Criollo de Chihuahua; CNY, Criollo de
Nayarit; CHI, Criollo de Chiapas; CC, Criollo Casanaré; CE, Criollo Ecuatoriano; CUR, Criollo Uruguayo; PA, Pampa Chaqueno; PGY, Criollo Paraguay;

CAR, Criollo Argentino; PAT, Criollo Patagoénico,
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observandose una menor distancia entre las poblaciones
del norte y las panamefias, en comparacion con las
poblaciones del sur, particularmente en las poblaciones
Guaymi con Longhorn (0,14), y en Criollo Poblano
(0,13) y Criollo Nayarit (0,141). Cabe destacar que las
poblaciones de Criollo Patagdénico y Criollo Uruguayo
tuvieron mayor distancia genética con el Criollo
Guaymi (0,216 y 0,205 respectivamente) y Criollo
Uruguayo y Criollo Ecuatoriano con el Guabala (0,307
y 0,281 respectivamente), lo que coincidid con la
mayor distancia geografica. Aunque las poblaciones
Guaymiy Guabala estén localizadas dentro de la misma
region, se observaron menores valores de distancia
de otras poblaciones que entre ellas, confirmando
sus diferencias genéticas y las presiones ambientales
a que fueron sometidas. El efecto de aislamiento
geografico y reproductivo mostrd una diferencia entre
ambas poblaciones, sumando probablemente la deriva
genética y cruzamientos aleatorios en las primeras
etapas de la formacion de estas razas, lo que marco la
diferenciacion entre ambas, afios después.

La Figura 2, del arbol de distancias circulares
muestra cuatro agrupamientos: 1, Guaymi y Guabala;
2, criollas del Cono Sur (Criollo Uruguayo, Criollo
Argentino, Criollo Patagonico y Pampa Chaqueio);
3, las criollas Mexicanas y el Texas Longhorn; 4,
Criollo de Paraguay, Casanaré, Ecuatoriano y el
Criollo de Chiapas. La conformacion del arbol de
distancias circulares fue similar a lo observado en el
analisis factorial de correspondencia, donde también

A. Villalobos-Cortés et al.

se presenta el agrupamiento del Criollo de Chiapas y
las poblaciones de Suramérica de la zona del Pacifico
(Casanaré y Ecuatoriano) y el Criollo de Paraguay.
También se observa el agrupamiento correspondiente
al area geografica entre las poblaciones Guaymi y
Guabald en Panamad, y las poblaciones mexicanas y el
Texas Longhorn (excepto el Criollo de Chiapas). Ambos
grupos corresponden a los primeros ingresos de bovinos
a tierra firme, en el afio 1521, por el Rio Panuco — desde
la Isla de la Fernandina (Cuba), llevado a cabo por
Gregorio de Villalobos —, y por el lado del Pacifico — en
la region de Nayarit en 1565 — hacia Baja California, en
1670 (Quiroz, 2007; Ulloa-Arvizu et al., 2008), y desde
Isla de Santiago (Jamaica) hacia Santa Maria la Antigua
del Darién, en Panama, solicitado por Pedro Arias de
Avila (Villalobos Cortés et al., 2009a).

La Figura 3 muestra las proporciones de mezcla
para K =2, K =5y K =17. Cada animal se encuentra
representado por lineas verticales, divididas en K
colores, donde K es el nimero de grupos asumidos
y los colores muestran de la proporcion de cada
individuo perteneciente a un grupo. Cuando el valor
fue de K =2, se separaron dos grupos correspondientes
a poblaciones Bos indicus (Gyr, Nelore, Brahman,
Guzerat y Sindi) y poblaciones Bos taurus (Guabala,
Guaymi, T. Longhorn, Criollo Poblano, Criollo Baja
California, Criollo de Chihuahua, Criollo de Nayarit,
Criollo Uruguayo, Pampa Chaqueiio, Criollo Argentino
y Criollo Patagonico). Cuando K = 5, las poblaciones
panamefias Guaymi y Guabala formaron un grupo, y

Quadro 2. Distancias genéticas (Nei et al., 1983) de poblaciones panamefias y latinoamericanas de bovinos criollos.

GY LH CPO CBC CHU CNY CHI CcC CE CUR PA PGY CAR PAT
GUA 0,153 0,223 0,219 0,248 0,243 0,223 0,234 0,244 0,281 0,307 0,210 0,252 0,260 0,272
GY - 0,140 0,130 0,163 0,155 0,141 0,169 0,156 0,192 0,205 0,126 0,147 0,187 0,216
LH - 0,108 0,118 0,121 0,127 0,175 0,163 0,260 0,211 0,134 0,176 0,152 0,197
CPO - 0,110 0,100 0,105 0,132 0,143 0,220 0,201 0,110 0,146 0,156 0,187
CBC - 0,121 0,123 0,148 0,166 0,226 0,215 0,129 0,164 0,181 0,214
CHU - 0,112 0,163 0,175 0,243 0,228 0,132 0,166 0,177 0,220
CNY - 0,135 0,146 0,230 0,219 0,130 0,137 0,185 0,215
CHI - 0,148 0,190 0,236 0,134 0,146 0,198 0,245
cC - 0,212 0,258 0,142 0,126 0,196 0,206
CE - 0,316 0,199 0,172 0,291 0,337
CUR - 0,161 0,197 0,166 0,180
PA - 0,121 0,136 0,175
PGY - 0,157 0,196
CAR - 0,167

GUA, Guabala ; GY, Guaymi; LH, Texas Longhorn; CPO, Criollo Poblano; CBC, Criollo de Baja California; CHU, Criollo de Chihuahua; CNY, Criollo de
Nayarit; CHI, Criollo de Chiapas; CC, Criollo Casanaré; CE, Criollo Ecuatoriano; CUR, Criollo Uruguayo; PA, Pampa Chaquefio; PGY, Criollo Paraguay;

CAR, Criollo Argentino; PAT, Criollo Patagonico.
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el Criollo Argentino y Criollo Patagénico formaron
otro grupo junto con el Pampa Chaquefio. El Criollo
Ecuatoriano se mantuvo agrupado con las razas cebu.
Cuando K = 17, todas las poblaciones se separaron,
excepto Criollo de Chihuahua con el Criollo de Nayarit,

Guabala

Casanaré

Chihuahua

Baja Longhorn

Figura 2. Splitgraph con el método NeighborNet de
poblaciones bovinas criollas panameiias, del norte y del sur
de América.

Panama Panama USA Mexico

Criollo

Guabala

K2

K5

Mexico

C. Baja

y el criollo ecuatoriano mostré que parte de su genoma
es compartido con el de los grupos cebu.

La representacion grafica mostré6 comportamiento
diferente a lo mencionado por Quiroz (2007), cuando
compard poblaciones mexicanas y 17 razas de
Iberoamérica y reportd que las poblaciones mexicanas
no se separaron, sino que se mantuvieron en un solo
grupo, probablemente porno haber alcanzado lamaxima
K en el analisis utilizado. Sin embargo, Martinez
(2008) reportdé un comportamiento similar en las razas
Criollo Patagdnico y Criollo Argentino y mostré una
separacion en un valor de K menor (K = 10), pero la
cantidad de razas incluidas en el estudio fue menor
(n=10). Los resultados basados en el calculo de Delta
K con el método de Evanno et al. (2005) indican que
para las 20 razas estudiadas el nimero mas probable de
poblaciones es de 17 y que la subdivision mas probable
fue debido a las razas o grupos mas relacionados
genéticamente. Todos los grupos se separaron, a
excepcion del Criollo de Chihuahua con el Criollo de
Nayarit, que resultaron estar muy relacionados, como
se observa en los valores de Fsr (0,01), o probablemente
unidos muy cercanamente a un ancestro comun. El

Mexico  Mexico Mexico Coléombia Ecuador Uruguay

Guaymi Texas C. C. C. C. C. C.
Longhorn Poblano California Chihuahua Nayarit — Chiapas Casanare Ecuatoriano  Uruguayo
Paraguay Paraguay Argentina Argentina India India India India India

K17

Pampa Paraguay C. Paraguay

C. Argentino

Nelore

Sindi  Guzerat

C. Patagonico Gyr Brahman

Figura 3. Estructura de 20 poblaciones criollas y cebuinas, mediante el programa Structure, basado en modelos bayesianos
(Pritchard et al., 2000) y graficado mediante Distruct (Rosenberg, 2004).
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criollo Ecuatoriano se mantuvo relacionado con las
poblaciones cebu en todos los calculos de K.

Los resultados del analisis bayesiano (Quadro 3)
muestran que los valores medios de Q, en cada uno
de los 17 grupos mostrados para las diferentes razas,
oscilaron desde 0,29, en el Criollo de Baja California,
hasta 0,88, en el Criollo Uruguayo, en el grupo de
poblaciones Bos taurus, y desde 0,84 hasta 0,95 para
el Sindi y Nelore, respectivamente, en el grupo de las
poblaciones Bos indicus.

Los valores mas altos de Q fueron observados
cuando K =17, en el Criollo Uruguayo (0,88), Criollo
Patagonico (0,86), Criollo Argentino (0,84), Criollo
Guabala (0,82) y Texas Longhorn (0,78). El resto de
las poblaciones mostraron valores de Q considerados
bajos.

Los resultados obtenidos en los criollos argentinos,
mediante el modelo aplicado, fueron menores con
lo reportado por Martinez (2008), en Argentina, con
valores de Q de 0,92 y 0,91 para el Criollo Patagonico
y Argentino, respectivamente. No fue posible observar
diferencias entre el Criollo Chihuahua y el Criollo de
Nayarit, los cuales se mantuvieron en el mismo grupo
y mostraron un alto nivel de mezcla (Q = 0,31y 0,45,
respectivamente). Igualmente, las demas poblaciones

A. Villalobos-Cortés et al.

mexicanas (Criollo Poblano, Criollo Baja California
y Criollo de Chiapas) mostraron altos niveles de
mezcla. Quiroz (2007) reporto valores altos de mezcla
en las poblaciones mexicanas, particularmente entre
el Criollo de Nayarit, Chihuahua y Baja California.
Similares resultados reportdé Delgado et al. (2012)
sobre las razas mexicanas Nayarit, Chihuahua y Baja
California, que no pudieron ser diferenciadas en el
analisis, y la mezcla de cebu sobre las poblaciones
criollas de Chiapas y Ecuador, probablemente por la
gran influencia ejercida durante los inicios del siglo XX,
cuando las poblaciones cebuinas fueron consideradas
razas adaptadas a ambientes tropicales y por el efecto
de heterosis.

En el caso del Criollo Guaymi, niveles bajos de Q
fueron observados, pero mayores que los observados en
las poblaciones mexicanas. Se requiere el desarrollo de
nuevas estrategias de conservacion y manejo de los hatos,
para evitar la pérdida de diversidad y el cruzamiento
indeseado con otras razas, como se pudo observar,
previamente a los trabajos de Villalobos Cortés et al.
(2010), cuando se tomaban ambas razas como una sola,
y ocurrian cruzamientos de algunos sementales Guabala
con hembras Guaymi, situacion que fue rapidamente
corregida. La raza Guabala presenta una mejor

Quadro 3. Estimacion de las proporcion de miembros de cada grupo (Q), segln se infiere mediante el programa Structure

(Pritchard et al., 2000), para K =17.

Raza Grupos inferidos®™

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17

Bos taurus
Guabald 0,00 001 002 001 001 00l 000 08 001 001 001 008 001 00l 00l 001 001
Guaymi 0,02 0,01 0.62 0,02 0,06 0,03 0,04 0,05 0,01 0,02 0,02 0,02 0,01 0,02 0,02 0,01 0,01
Texas Longhorn 0.78 0,01 0,02 0,01 0,02 0,01 0,04 0,01 0,01 0,02 0,01 0,00 0,01 0,02 0,02 0,01 0,01
Criollo Poblano 0,04 0,01 0,02 0,02 0,26 0,02 0.45 0,01 0,01 0,04 0,02 0,01 0,02 0,02 0,01 0,01 0,02
Criollo Baja California 0,08 0,01 0,02 0,01 0,05 0,02 0,20 0,01 0,03 0.29 0,01 0,01 0,04 0,12 0,02 0,07 0,03
Criollo Chihuahua 0,06 002 002 002 009 002 020 00l 004 003 003 003 002 031 002 003 006
Criollo Nayarit 004 001 004 001 0,10 003 005 001 001 007 001 006 005 045 001 004 003
Criollo Chiapas 0,02 0,01 0,01 0,01 0,02 0,01 0,06 0,01 0,02 0,10 0,01 0,05 0.39 0,03 0,01 0,02 0,23
Criollo Casanaré 0,02 0,01 0,02 0,01 0,02 0,04 0,02 0,01 0,01 0,10 0.59 0,03 0,02 0,02 0,02 0,05 0,03
Criollo Ecuatoriano 0,02 0,02 0,06 0,01 0,02 0,16 0,04 0,04 0,03 0,05 0,03 0.40 0,06 0,02 0,01 0,03 0,03
Criollo Uruguayo 0,02 0.88 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,00 0,01 0,01 0,00 0,00 0,00 0,01 0,02 0,01 0,01
Pampa Chaquefio 0,01 0,03 0,01 0,02 002 003 002 002 041 002 0,01 0,01 0,01 0,01 0,02 035 0,02
Criollo Paraguay 001 001 001 002 001 063 001 001 001 001 003 004 001 002 005 002 0,10
Criollo Argentino 0,01 0,02 0,01 0,02 0,01 0,01 0,01 0,01 0,02 0,01 0,01 0,00 0,01 0,01 0.84 0,01 0,01
Criollo Patagonico 0,01 0,02 0,01 0.86 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,00 0,00 0,01 0,03 0,01 0,01
Bos indicus

Gyr 0,01 0,00 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 091 0,01 0,01 0,00 0,01 0,01
Brahman 0,01 0,01 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 0.87 0,01 0,01 0,00 0,01 0,01
Sindi 001 001 00l 00l 00l 003 000 00l 00l 00l 002 08 002 00l 000 00l 001
Guzerat 0,00 000 001 000 001 00l 000 000 001 000 002 092 000 000 000 000 0,00
Nelore 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0.95 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00

(MLa contribucion del grupo mas importante por raza esta representada en subrayado.
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perspectiva hacia su futuro, debido a que es manejada por
productores privados, y se ha mostrado un gran interés
por su conservacion y fomento. Cabe destacar que esta
raza Guabala se encuentra dentro del grupo de razas con
los niveles de Q considerados como puras.

Conclusiones

1. Hay una estrecha relacion histérica, geografica
y genética entre las poblaciones panameifias, criollas
mexicanasy Texas Longhorn, a partir de las migraciones
de sus precursores desde las Antillas hacia Panama y
México.

2. Las poblaciones con mayores valores de pureza
son el Criollo Uruguayo, Criollo Patagoénico, Criollo
Argentino, Criollo Guabala y Texas Longhorn.

3. El Criollo Ecuatoriano y de Chiapas muestran que
una proporcion de su genoma tenia influencia de las
razas cebu.

4. En general, los agrupamientos observados
muestran una gran concordancia con el area geografica
de las razas estudiadas.
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