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RESUMEN

Para el estudio de la variabilidad genética de
tres poblaciones diferentes de caballos, Asturcón,
Pottoka y Pura Sangre Inglés (PSI), habiéndose
constituido esta última como población de refe-
rencia, se ha analizado la distribución de las
frecuencias alélicas de 10 STR (Short Tandem
Repeat) loci equinos. La variabilidad genética
encontrada en las razas de ponis es superior a
la del PSI y solo uno de los loci analizados se
desvía significativamente del equilibrio Hardy-
Weinberg (α =0,01) en las poblaciones de
Asturcón y Pottoka. El valor FST estimado (0,054)
muestra una divergencia significativa entre
Asturcón y Pottoka, asimismo la distancia gené-
tica calculada entre ambas poblaciones es infe-
rior comparada a la que tienen ambas con res-
pecto al PSI.
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through the allelic frequencies distribution of ten
STR (Short Tandem Repeat) equine loci of three
different horse populations, Asturcón, Pottoka
and Thoroughbred (PSI), which is considered as
an outgroup. The genetic variability found in the
pony breeds is higher than for PSI and only one
of the ten loci analyzed is significantly desviated
from Hardy-Weinberg equilibrium (α = 0.01) in
Asturcón and Pottoka populations. The F

ST
 value

(0.054) shows a significant divergence between
Asturcón and Pottoka, besides the genetic
distance calculated between both populations is
very lower compared to their relation with PSI.

INTRODUCCIÓN

En España existen siete razas de
ponis, cinco distribuidas en la zona
cantábrica peninsular, Asturcón,
Pottoka, Jaca Navarra, Faco Gallego y
Losino, y otras dos razas situadas en el
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archipiélago Balear (el poni Mallor-
quín y el Menorquín). La teoría más
difundida sitúa el origen del grupo de
ponis asentados en el norte de España
en los caballos que los celtas introduje-
ron en la península Ibérica durante el
siglo VIII a. de C. El asentamiento de
estas poblaciones en zonas geográfi-
cas más o menos aisladas ha dado
lugar a diferenciaciones genéticas que
tradicionalmente han sido observadas
a nivel morfológico, siendo las diferen-
cias fenotípicas las utilizadas inicial-
mente para caracterizar e incluso rela-
cionar taxones desde un punto de vista
evolutivo. Con el paso del tiempo han
surgido otro tipo de caracteres, los
marcadores genéticos, no influenciados
por la selección y capaces de detectar
un mayor nivel de variabilidad, con los
que se pueden establecer de forma
más fidedigna las relaciones filoge-
néticas entre especies, razas o varie-
dades, así como caracterizar de forma
más precisa a cada individuo. Aunque
en la actualidad se siguen empleando
los grupos sanguíneos y polimorfismos
bioquímicos para este tipo de propósi-
tos, desde que Litt y Lutty (1989) y
Weber y May (1989) descubrieron que
en el genoma existen unas secuencias
del tipo di-, tri- o tetranucleótidos repe-
tidas en tándem con una longitud gene-
ralmente inferior a 400 pares de bases,
denominadas STRs (Short Tandem
Repeat) o microsatélites, éstas se han
convertido en una herramienta muy
valiosa para el estudio de poblaciones
con el fin de conocer la variabilidad
genética. Y además en el caso de
tratarse de poblaciones en peligro de
extinción es posible establecer estra-
tegias de apareamientos que minimi-
zando la consanguinidad permiten mejo-

res protocolos de conservación (Amos
et al., 1993; Inoue y Takenaka, 1993;
Morsch y Leibenguth, 1993; Dunner et
al., enviado a publicar).

En este trabajo se presentan los
resultados obtenidos sobre la distribu-
ción de la variabilidad genética esta-
blecida a partir de 10 microsatélites en
dos poblaciones de ponis españoles,
Asturcón y Pottoka, en relación a la
población de referencia PSI, los cuales
se integrarán más adelante con los
obtenidos en el resto de poblaciones de
ponis españoles citados con anteriori-
dad. La aplicación de estos marcado-
res podría proporcionar una informa-
ción muy útil para conocer la proximi-
dad relativa entre todas estas razas,
así como la posibilidad de establecer
programas de manejo reproductivo que
mejoren la situación de aquellas cuyo
censo es muy reducido.

MATERIAL Y MÉTODOS

ANIMALES
Se obtuvieron muestras de sangre

de forma aleatoria de 3 poblaciones, de
dos razas de ponis españoles, Asturcón
y Pottoka, y como población de refe-
rencia el PSI. Los tamaños de muestra
empleados fueron: Asturcón (50),
Pottoka (40), PSI (60).

TÉCNICAS MOLECULARES
A partir de las muestras de sangre

se extrajo el ADN genómico por ex-
tracción fenólica y se amplificaron los
microsatélites seleccionados de acuer-
do con la lista del ISAG (1996) (tabla
I) . El producto resultante de la ampli-
ficación PCR (Polymerase Chain
Reaction) se sometió a electroforesis
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en geles de poliacrilamida (19:1) y
posterior tinción con plata (Bassam et
al., 1991). La asignación de los alelos
se estableció tomando como referen-
cia individuos que habían sido previa-
mente consensuados (ISAG, 1996) para
cada uno de los loci utilizados.

ANÁLISIS ESTADÍSTICO
Tras conocer el genotipo de cada

uno de los animales para los 10 loci
estudiados, se calcularon las frecuen-
cias alélicas dentro de cada población
y a partir de ellas se calcularon los
parámetros estimativos de la variabili-
dad genética: PIC (Polymorphism
Information Content) (Botstein et al.,
1980), Heterocigosis (H) (Ott, 1992) ,
NEA (Número Efectivo de Alelos)
(Kimura y Crow, 1964) y NMA (Nú-
mero Medio de Alelos), por locus y
su media. Las diferencias de H y NEA
entre las tres poblaciones se calcula-
ron utilizando el test de Wilcoxon
(Snedecor y Cochran 1978; Estoup et

al. 1995) usando la versión 6 del pa-
quete informático SAS (SAS Institute
1989).

La heterogeneidad existente en las
frecuencias alélicas entre poblaciones
para cada locus y en conjunto, y la
desviación de los marcadores con res-
pecto al equilibrio Hardy-Weinberg en
las poblaciones, se calcularon median-
te una c 2 de Pearson utilizando el pa-
quete informático BIOSYS-1 (Swo-
fford y Selander 1981).

Para conocer la estructura genética
existente entre y dentro de las dos
poblaciones de ponis se calcularon los
F-estadísticos de Wright (1969) usan-
do el método de Weir y Cockerham
(1984) el cual incorpora el tamaño de
las muestras y el número de subpo-
blaciones. Las distancias genéticas
entre las distintas poblaciones se cal-
culó utilizando la distancia genética
(D) de Nei (1972).

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Todos los microsatélites fueron
polimórficos en las tres poblaciones,
con un PIC medio máximo de 77,0
(Pottoka) y medio mínimo de 67,7 (PSI)
(valores no presentados) y un número
de alelos medio máximo de 7,2
(Pottoka) y medio mínimo de 5,3 (PSI)
(tabla II) .

En la tabla II  se presentan los
valores de H de las dos poblaciones de
ponis y el PSI, por locus y su media. Al
comparar los valores de las tres mues-
tras utilizando el test de Wilcoxon,
únicamente entre PSI y Pottoka exis-
ten diferencias para un nivel de signi-
ficación empírico del 0,06 p.100.

A pesar de que no existen diferen-

Tabla I. Características de los microsatéli-
tes empleados en el trabajo. (Characteristics

of the microsatellites used in the study).

Rango de Referencia
Alelos

HTG4 120-140 Ellegren et al. 1992
HTG6 80-107 "
HTG7 118-130 Marklund et al. 1994
HTG10 92-112 "
HMS2 218-238 Guerin et al. 1994
HMS3 149-172 "
HMS6 157-171 "
HMS7 172-188 "
VHL20 86-106 Van Haeringen et al. 1994
ASB2 154-168 GenBank, Accesion X93516
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Tabla II. Heterocigosis (H), NEA (Número Efectivo de Alelos), NMA (Número Medio de
Alelos), por locus y media para las dos razas de ponis (Asturcón y Pottoka), y la población
de referencia (PSI). Significación de la desviación con respecto al equilibrio Hardy-
Weinberg.(Heterozigosity (H), NEA (Effective Number of Alleles), NMA (Mean Number of Alleles),  by

locus and mean for the two pony breeds (Asturcón and Pottoka), and the outgroup population  (PSI).

Significance of the deviation from the Hardy-Weinberg equilibrium).

ASTURCÓN POTTOKA PSI
 H NEA H -W  H NEA H -W H NEA H -W

(p.100) (NMA) (p.100) (NMA) (p.100) (NMA)

HTG4 72,4 3,6 (5) ns 65,0 2,9 (6) ns 57,3 2,3 (5) ns
HTG6 52,4 2,1 (7) ns 65,1 2,9 (6) ns 63,0 2,7 (5) ns
HTG7 63,5 2,7 (4) ns 68,2 3,1 (4) ns 63,4 2,7 (4) ns
HTG10 79,5 4,9 (8) ns 83,0 5,9 (9) ns 80,7 5,2 (7) ns
HMS2 83,1 5,9 (9) ns 82,5 5,7 (7) ns 48,2 1,9 (4) ns
HMS3 76,1 4,2 (9) ** 81,8 5,5 (8) ** 67,0 3,0 (6) ns
HMS6 61,7 2,6 (5) ns 79,7 4,9 (6) ns 62,8 2,7 (5) ns
HMS7 73,7 3,8 (6) ns 75,6 4,1 (7) ns 78,3 4,6 (5) ns
VHL20 82,4 5,7 (8) ns 86,3 7,3 (10) ns 71,8 6,6 (4) ns
ASB2 80,4 5,1 (7) ns 82,7 5,8 (9) ns 84,9 3,5 (8) ns

MEDIA 78,8ab 4,2 (6,8) 83,9a 4,9 (7,2) 72,7b 3,6 (5,3)

ns: No Significativo, **p<0,01.
En las medias, letras distintas indican diferencias significativas.

Ninguno de los loci se desvía signi-
ficativamente del equilibrio Hardy-
Weinberg (α = 0,01), excepto Pottoka
y Asturcón en el caso del locus HMS3,
que muestran un exceso de homo-
cigotos para este marcador.

La distribución de la diversidad ge-
nética presente en las dos razas de
ponis se analizó por medio de los esta-
dísticos de Wright (1969). En todos los
casos los valores obtenidos fueron sig-
nificativamente diferentes de 0 y posi-
tivos. El valor de F

IS
 que mide el defec-

to de heterocigotos como consecuen-
cia del aislamiento reproductivo el cual
lleva a un cruzamiento no aleatorio de

cias significativas en los valores fina-
les medios de H y NEA entre Pottoka
y Asturcón, el análisis de heterogenei-
dad de las frecuencias alélicas mues-
tra diferencias significativas (α = 0,01)
entre las tres subpoblaciones. Estas
diferencias son debidas en buena me-
dida al hecho de que hay alelos presen-
tes en unas poblaciones y no otras, y
demuestran una diferenciación entre
las poblaciones. Un ejemplo: PSI:
HMS6, alelo P* (171pb)=0,45, Asturcón:
HMS2, aleloR* (234pb)=0,11.

*Denominación de los alelos establecida en ISAG
(1996).
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Tabla III.  Distancia genética (D) de Nei
(1972) y estadísticos F de Wright (1969).
(Genetic distance of Nei (1972) and F of Wright).

Distancias genéticas
ASTURCÓN POTTOKA

POTTOKA 0,226 -
PSI 0,616 0,455

Estadísticos F de Wright
FIS 0,043* 0,045*
FST 0,054*
F

IT
0,096*

*Significativo. p< 0,05

genética que existe como consecuen-
cia de las dos causas anteriores, y en
este caso se reparte proporcionalmen-
te entre F

ST 
y F

IS
.

El resultado de las distancias gené-
ticas entre las poblaciones son demos-
trativas de que las dos poblaciones de
ponis están menos alejadas entre sí
que con respecto al PSI (tabla III) .

En conclusión puede decirse que
las dos poblaciones de ponis incluidas
en este estudio preliminar, Asturcón y
Pottoka, muestran diferencias signifi-
cativas entre ellas (F

ST
 y análisis de

heterogeneidad de las frecuencias alé-
licas significativos) permitiendo consi-
derarlas en la actualidad como dos
razas que, aunque cercanas filoge-
néticamente, poseen rasgos genéticos
diferentes.
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los animales, indica que el 4,4 p.100 de
los homocigotos se deben a esta cau-
sa. El valor F

ST 
que estima la divergen-

cia que existe entre las dos razas como
consecuencia de la deriva genética fue
de 0,054, lo que indica que únicamente
el 5,4 p.100 de la variabilidad genética
existente es debida a diferencias entre
las dos poblaciones, y el 94,6 p.100
restante se debe a diferencias entre
individuos. F

IT
 cuyo valor fue de 0,096

da idea de la pérdida de variabilidad
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