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* Lab, Genélic:

Desde hace tres afios y financiado por el proyecto europeo RESGEN PL98-118
(http://www.androclus. vetun nl/RESGEN/), se ha podido analizar en nuestro laboratorio,
una serie de razas autoctonas espaiiolas. Este trabajo ha permitido igualmente aprovechar
Ja metodologia puesta a punto a nivel eurapeo para estudiar razas autoctonas espanolas
que actualmente se encuentran “en riesgo” con la colaboracion de distintas asociaciones
y entidades,

Se han estudiado 150 animales de las razas Casta Navarra, Betizu y Menorquina,
concretamente S0 animales de cada raza elegidos al azar. Para el andlisis genético se han
genotipado en cada individuo 30 microsatélites estandarizados internacionalmente. Para
completar ¢l estudio genético se han utilizado los datos existentes en el laboratoric de las
razas Pirenaica y de Lidia, analizadas en las mismas condiciones.

A partir de la informacian obtenida y utilizando los paquetes estadisticos: BIOSY S
(Swollord & Selander, 1989), PHYLIP (Felsentein, 1993), GENEPOT version 3.1 {Raymond
& Rouset, 1995), FSTAT (Goudet, 1995), BOTTLENECK (Piryet. Al, 1999). DISPAN ( T:
Ot Pennysilvania State University), MICROSAT-1 ( Minch, 1997) y POPDRISTI.1.1.
(Goldbrandstensen et al., 2000), se ha analizado la estructrura genética de cada poblacion
yse ha estimado la relacion genética entre razas.

Para cada pablacion se ha estudiado la variacion genética intra raza, estimando la
heterocigosidad observada y esparada, el niimera media de alelos por locus, el porcentaje
deloci polimarficos al 95% y 2 de equilibrio. Para el estudio de las posibles subdivisiones
decada poblacion se estudic el Indice de Fijacion de Wrigth, y los F estadisticos ( Fit, Fst
yFis), El estudio de la diferenciacion genética entre poblaciones se ha realizado estimando
I distancia genética D, (Takezaki y Nei, 1996), y elaborindose los correspondicntes
arboles filogéncticos con el métado de Neighbor-joining (Saitony Nei, 1987) y UPGMA.,
Larobustez de los dendogramas obtenidos se valord mediante los valores de Bootstrap
obtenidos a partir de 1000 réplicas.
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Se ha estimado también la distancia de D, deTomiuk & Loesdche (1991, 1995),
para caleular el tiempe de divergencia entre razas, conociendo de este modo el niimero de
generaciones transcurridas en el proceso de diferenciacion,

Los resultados obtenidos indican que cada una de las poblaciones analizadas
tiene entidad genética propia, mostrandose claramente diferenciadas cada una de ellag
del resto.

El ndmere maximo de alelos encontrado porlocus ha sido 12, coneretamente en log
microsatélites CSSM66, HAUT 27, TGLA 227, TGLA 122y TGLA 53.

La raza mas diferenciada del resto ha sido la Betizu, observindose el origen en un

tronco comun de 1as razas Casta Navarra y de Lidia por una parte y Pirenaica, Menorquing
y Betizu por otra.
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