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RESUMEN

Se relaciona la informacion histérica que
existe del origen de las actuales ganaderias de
la Union de Criadores de Toros de Lidia y la
informacién genética que se obtiene utilizando
marcadores del tipo microsatélite ubicados en
autosomas. Se estima el niumero de grupos ge-
néticos que tiene mayor soporte estadistico con
la informacion disponible, 1640 animales perte-
necientes a 77 ganaderias y 24 microsatélites
con 234 variantes alélicas. Utilizando los porcen-
tajes de genoma que comparten los diferentes
grupos genéticos calculados mediante un mode-
lo que considera el niumero de grupos genéticos
mas verosimil, se calcula la distancia genética
entre las parejas de ganaderias y se representan
mediante un algoritmo neighbor-joining. Se discu-
te la posicién que ocupan en el arbol los princi-
pales grupos de ganaderias.

SUMMARY

A link is established between the historical
origin of the current breeding brands from the
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Fighting-bull Breeders Association and the genetic
information obtained from autosomal microsatellite
markers. The mostlikely number of genetic clusters
is estimated using 1640 animals from 77 breeders,
genotyped for 24 microsatellites with a total of
234 allelic variants. The average proportions of
genome originated in each of these clusters is
obtained for each breeding brand and used to
calculate a pairwise genetic distance between
brands. The distances are used to build a tree
with a neighbor-joining algorithm, and the position
of the main breeding groups in the tree is
discussed.

INTRODUCCION

La conservacion de los recursos
genéticos animales implica la asigna-
cion del correcto estatus taxonomico
a las diferentes poblaciones y, aunque
esto pudiera no parecer excesivamen-
te problematico cuando se trata de
especies, resulta de gran complejidad
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en el caso de razas de una especie,
sobre todo cuando del estatus asigna-
do depende la prioridad para la asigna-
cion de recursos. Recientemente se ha
propuesto la utilizacion del concepto
de posibilidad de intercambio o de can-
je (xxchangeability, en su terminologia
inglesa) para clasificar a las poblacio-
nes que pueden constituir una especie
(Crandall et al., 2000). En este sentido
las poblaciones se clasificarian en fun-
cion, por un lado del grado de inter-
cambio genéticoy ecologico, y por otro
si este intercambio se ha producido
recientemente o historicamente. El
objetivo del trabajo ha sido tratar de
establecer el nimero de grupos gené-
ticos presentes en el conjunto de gana-
derias analizadas y relacionarlas en
funcion de la probabilidad de pertenen-
cia a cada uno de esos grupos genéti-
cos.

MATERIALY METODOS

El numero de animales analizados
por ganaderia, asi como los marcado-
res utilizados han sido descritos pre-
viamente (Canon et al., 2006).

El método de andlisis se baso en la
consideracion de un determinado mo-
delo, que depende de una serie de
parametros y cuyos valores son obte-
nidos utilizando procedimientos esta-
disticos estandar (Pritchard et al,
2000). Estos métodos no supervisados
permiten agrupar a los animales de tal
forma que a cada uno le asigna los
coeficientes de pertenencia (probabili-
dades) a cada uno de esos grupos
genéticos. Este coeficiente correspon-
de al porcentaje de genoma del animal
que tiene su origen en un determinado
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e hipotético grupo genético. En el mé-
todo de analisis utilizado tenemos que
definir previamente el numero de gru-
pos genéticos y suponemos que existe
una relacion entre las frecuencias de
los genes de cada uno de ellos. Esta
ultima suposicioén implica que acepta-
mos que los grupos genéticos repre-
sentan a poblaciones (familias, lineas,
encastes...) que se han originado a
partir de una misma poblacion ances-
tral por deriva genética, es decir, que
se han ido separando genéticamente
como consecuencia del aislamiento
reproductivo entre ellas, y a una velo-
cidad que depende del nimero de re-
productores en cada poblacion. En cada
analisis obtenemos un valor de credibi-
lidad del modelo, por lo que podemos
tener una idea del numero de grupos
genéticos que nos proporciona la ma-
yor credibilidad.

Posteriormente, para el K mas ve-
rosimil y utilizando las probabilidades
de pertenencia a cada uno de los K
grupos genéticos de cada una de las
ganaderias, calculamos las distancias
genéticas por pares mediante la expre-
sion (Cafion et al., 2006):

Ay )= .0 - ,()) M

Siendo g,(i) laprobabilidad g de que
la ganaderia i pertenezca al grupo ge-
nético k.

Una ventaja de esta medida de dis-
tancia genética es que incorpora la
informacion completa del conjunto de
datos analizados.

Este numero de grupos genéticos,
que manifiesta el mayor soporte esta-
distico de los datos utilizados, tiene una
complejainterpretacion. De hecho, los
grupos genéticos no tienen porqué co-
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rresponderse con poblaciones reales.
Si embargo, resulta de gran interés
tener un criterio para predecir cual
puede ser el modelo de grupos genéti-
cos mas apropiado para interpretar los
datos. En nuestro caso el nimero de
grupos genéticos con mayor soporte
fue 31, y utilizando este modelo de
agrupacion calculamos la distancia
genética entre las diferentes ganade-
rias, por parejas, a partir de las diferen-
cias en las proporciones de genoma
que tiene asignada cada ganaderia a
cadauno de los grupos genéticos. Este
calculo nos proporciona una matriz en
la que aparecen las distancias entre
cada pareja de ganaderias que puede
ser representada mediante un algorit-
mo adecuado, en este caso hemos uti-
lizado el de neighbor-joining implemen-
tado en el programa SplitsTree de
Huson and Bryant (2006). Podemos, a
continuacion, analizar en que posicion
se sittian las diferentes ganaderias en
funcioén de las castas fundacionales de
origen.

RESULTADOS Y DISCUSION

En la figura 1a representamos dos
tipos de informacion en relacidén con
las ganaderias de origen Vistahermosa:
por un lado la filogenia basada en los
datos historicos existentes en la UCTL
(parte izquierda de la figura) y por otro
la posicion de las ganaderias en el
arbol de relaciones genéticas. Es inte-
resante seflalar dos hechos: que este
origen esta presente en todas las ra-
mas principales del arbol de relaciones
genéticas; y la estrecha correlacion
que puede observarse entre la génesis
de las ganaderias y las relaciones ge-

néticas entre ellas reflejadas en el ar-
bol. Las ganaderias de origen "Saltillo"
(Picavea de Lesaca) y "Urcola"
(Saavedra) separadas desde 1823,
aparecen muy proximas. La rama de
Diia. Dolores Monge (1863-1884),
aunque tiene origen "Saavedra" y
"Picavea de Lesaca" via machos, es
mucho mas prolifica y se dispersa por
tres ramas. En 1884 se separan la
rama "Murube" (D. Joaquin Murube y
suviuda) y la que daria lugar alade D.
Eduardo Ibarra, via D. Felipe Murube.
De la primera rama, en 1907 se separa
D. Juan Contreras y Dnia. Tomasa
Escribano vende la ganaderia a la fa-
milia Urquijo (Dfia. Carmen de Federi-
co). Conde de Santa Coloma adquirio
reproductores al Marqués de Saltillo,
pero las ganaderias que se represen-
tan, son las que tienen mas origen de
D. Eduardo Ibarra, dentro de las gana-
derias derivadas del Conde de Santa
Coloma. Curiosamente, estas ganade-
rias en vez de acercarse al resto de
ganaderias de origen Fernando Parladé,
se alejan al otro extremo del arbol.

Las ganaderias de origen Vazquez,
cuya posicion aparece en la figura 1b,
se ubican en la misma zona que las
ganaderias derivadas de D. Fernando
Parladé (Vistahermosa); tanto las mas
puras, como las de origen Vistahermosa
con algo de "Vazquez" (en total 20
ramas, 28 ganaderias). Esto se puede
deber a cruzamientos posteriores con
ganaderias de origen Vistahermosaoa
que D. Vicente José Vazquez incorpo-
ra ganado del Conde de Vistahermosa
apartir de 1790, en el que puede haber
elementos comunes.

Como cruce con Jijon, que apare-
cen en la figura 1c¢, hemos considera-
do principalmente las ganaderias de D.
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Mariano Sanz Jiménez, "Montalvo" y
la de D. Ramoén Sanchez Rodriguez,
por tener una importante aportacion de
ganado de origen Jijon via madre.

Las ganaderias de "Partido de Re-
sina" y de D. Francisco Javier Arauz
de Robles tienen, en nuestra opinion,
menor porcentaje de origen Jijon, ya
que las madres que conformaron la
ganaderiatienen origen muy heterogé-
neo. Estas dos ganaderias aparecen
mas proximas entre si porque hay otros
elementos comunes que veremos en el
andlisis individual de cada ganaderia.
No hay, por tanto, una zona del mapa
donde se concentre el origen Jijon, al
aparecer las ganaderias con dicho cru-
ce proximas a las ganaderias con las
que han sido cruzadas.

Las ganaderias de D. Guillermo
Acosta Otero, "Miura", D. Francisco
Javier Arauz de Robles y "Partido de
Resina", que coinciden en su origen
Gallardo, aparecen préximas en una
misma rama del arbol (figura 1d),
aunque tengan procedencias distintas
de origen "Gallardo". Debemos recor-
dar que la casta fundacional "Gallardo"
se forma por cruce efectuado a partir
de 1762 con reses de origen Navarroy
reses "fraileras" del Convento de San
Jacinto de Sevilla; de origen comun
estas ultimas a las de la "Casta Cabre-
ra" a través de la Cartuja de Jerez de
la Frontera.
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Finalmente (figura le), las gana-
derias que tienen origen "Cabrera"
descienden todas de la ganaderia de
Dna. Jeronima Nufez de Prado, her-
mana de la Viuda de D. José Rafael
Cabrera. Las ganaderias de D. José
Benitez Cubero, "Jodar y Ruchena" y
"Lora Sangran", tienen en comun el
origen "Benitez Cubero" y porello apa-
recen juntas y distanciadas de las otras
4 ganaderias, probablemente porque el
ganado que adquiere D. José Benitez
Cubero estaba cruzado con 5
sementales de la Marquesa Viuda de
Tamarén. Se acercan, por tanto, a la
ubicacion de las ganaderias de origen
Marquesa Viuda de Tamaron. La ga-
naderia de D. Guillermo Acosta Otero,
que tiene en su origen vacas de D. José
Benitez Cubero (no machos), tiene
aportaciones de origen "Gallardo" que
no tienen las otras 3 ganaderias de
igual procedencia. Las ganaderias de
"Miura", D. Francisco Javier Arauz de
Robles y "Partido de Resina" tiene en
comun el origen "Cabrera"y "Gallardo".
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