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Desde hace m:; arios y fi nanciado por el proyecto europeo RESGEN PL9R- IIS 
(hrtp:/IIV\\w.androcltrs.vet.uu.nl/RESGEI\1), se ha podido anali7,arcn nuestro laboratorio, 
una serie d" roLas autóctonas españolas. Este trabajo ha pennitido igualmcnlc aprovechar 
l:t metodología pucsln a punto a nivel europeo para estudiar razas autóctomL~ cspuñolas 
que aciUalmcntc se cnc11entran "en riesgo" con la colaboración de distin1ns asociaciones 
y entidades. 

Se han e-studiado 150 animales de las rn¿as Casta Navarra. Betizu y Mcnorquinu, 
COilCrelamemc 50 animales de cada 1117;1 elegidos al aLar. Para el análisis genético se han 
eonotipado en cada individuo 30 microsatélitc;¡ e,, tanda rizado~ internacionalmente. Para 
~mplctnrel estudio genético se han uulizado los datos existentes en el laboratorio de las 
razas Pirenaica y de Lidia. analizadas en las mismas condiciones. 

A pan ir de la infonnaci6n obtenida y utiliLando los paquetes estadísticos: U lOS YS 
(Swonord & Sclandcr, 1989), I'I-IYLIP(Felscntcrn, 1993), GENEPOP vcn;ic\u 3.1 (Rnymond 
& Rous<l, 1995), FSTAT(Goudet, l995), BOTILENECK{I'iryet.AI., 1999), DTSPAN {T: 
Ota Pennysilvania Starc Univcn;ity), MICROSAT-1 ( Mi11ch, 1997) y POI'DIST I. I.I. 
(Go1dbrandstensen et al., 2000), se ha anali?ado la cslmctmra genética de cada poblacióu 
) se ha e> timado la relación genética entre razas. 

Para cada población se ha estudiado la •ariación genética inrra raza, estimando la 
het~roc¡gosJdad observada y esperada, el número medio do a idos por locus, el porcentaje 
d~ loci polimórficos al95% y c2 deequíhbrio. Paro el esn1d10 de las posible< subdivisiones 
de cada población se c;¡tudió el Tmlicc de Fijación de Wrigth, y los F estadísticos { foit, fosl 
y Fis). El estudio de la diferenciación genética enlr" i~lhlacioncs sc hu realizado cslimando 
la distancia genética D" (Takezaki y Nci, 1 Y96), y elaborándose los corrc.,pcmdi~ntcs 
órholes fi logénclico~ con d método de Ncighbor·joining(Saiton y Nc1, 1987) y U PGMA. 
La robustez de los dendogramas obtenidos se valoró mediante los vnlorcs de Bootstrap 
obtenidos a pan ir de 1000 réplicas. 
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Se ha es limado latnbién la distancia de D,_ de Tomiuk & Loesdchc (1991. 1995), 
para calcular elliempo de divergencia entre razas, conociendo de este modo el ninncrodc 
generaciones transcun·idas en el proceso de diferenciación. 

Los resultados obtenidos indican q11e cada una de las poblaciones analizadas 
tiene entidad gcnét ica propia, mostrándose claramente diferenciadas cada una de ella¡ 
del resto. 

El número máximo de a lelos encontrado porlocus ha sido 12. concretamente en los 
microsatélites CSSM66, HAUT27, TGLA227, TGLA 122 y TGLA 53. 

La raza más diferenciada del resto ha sido la Herizu, obscrv:índosc el origen en un 
tronco común de las razas 01sta Navarra y de Lidia por una parte y Pirenaica, Menorquina 
y Betizu por otra. 
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