Anaya et al. (2024) ITEA-Inf. Tec. Econ. Agrar. 120(2): 133-143 aidaitea.org

Situacion genética de las principales lineas puras
del merino espanol

Gabriel Anaya', Antonio Granero? y Maria Jesus Alcalde3”

1 Departamento de Genética, Universidad de Cérdoba, CN IV, KM 396, 17071 Cérdoba, Espafia.
2 Asociacion Nacional de Criadores de Ganado Merino (ACME), 28028 Madrid, Espaia.
3 Departamento de Agronomia, Universidad de Sevilla, 41013 Sevilla, Espaia.

Resumen

El Merino espafiol es la raza mas importante a nivel mundial por ser el origen de todas las razas de me-
rino o derivadas del merino. Se seleccioné en la peninsula ibérica desde la época romana con el objetivo
de mejorar la finura de la lana. Sin embargo, desde hace mas de 6 décadas se ha producido un claro cam-
bio de criterio de seleccién hacia la produccién carnica, siendo ademas practica habitual en Espafia el cruce
de esta raza con otras razas con mayor aptitud carnica, determinando la existencia de una poblacién ovina
“tipo merino” que queda fuera del libro genealégico oficial. No obstante, aun quedan rebafos conside-
rados como estirpes histéricas que mantienen la genética ancestral y por tanto estan registrados como
puros. En el presenten trabajo se genotiparon mediante 19 marcadores de tipo microsatélite 13.484 ani-
males pertenecientes a las lineas genéticas histéricas Donoso, Granda e Hidalgo, ademas de animales re-
gistrados en el libro como Merinos puros indiferenciados y animales de la linea Merino Negro para su
caracterizacién genética. El Andlisis Factorial de Correspondencias (AFC) junto con el andlisis de inferencia
de la estructura poblacional mostraron una clara diferenciacion genética entre cada una de las estirpes
de tal manera que salvo en la linea Granda, la mayor parte de animales se adscribieron correctamente
a su grupo. Por otro lado, los valores de variabilidad mostraron que las poblaciones no corren riego de
deriva genética pese a llevar muchos siglos en rebafos practicamente estancos. Los resultados obteni-
dos mostraron como las estirpes historicas de merino, debido a su pureza y “salud” genética son una base
6ptima para la “remerinizacién” de la cabaia ovina nacional que durante décadas ha ido perdiendo la
identidad que hizo del Merino Espaiol la raza ganadera mas valiosa del mundo.
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Genetic situation of the main pure lines of the Spanish merino
Abstract

The Spanish Merino is the most important worldwide breed due to be the origin of all the Merino and
Merino-derived breeds. Its genetic improvement began with the Roman people in the Iberian Penin-
sula with a clear selection objective: the fineness of the wool. However, in the last six decades, it has
been common practice in Spain to cross animals from this breed with other breeds with greater meat
aptitude in a clear change of the selection criteria resulting in the existence of a large ovine popula-
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tion (Merine-type) which remains out of the official flock-book. Nevertheless, there are still herds con-
sidered as historical strains that maintain the ancestral genetics and are therefore registered as pure.
In the present work, 13,484 animals belonging to the Donoso, Granda and Hidalgo historical genetic
lines, together with animals registered as pure in the flock-book and animals from the Merino Negro
lineage were genotyped with 19 microsatellite markers for their genetic characterization. The Corre-
spondence Factor Analysis (CFA) and the analysis of inferring the population structure showed a clear
genetic differentiation between each of the strains that, except for the Granda line, most of the ani-
mals were correctly classified to their group. On the other hand, the variability values showed that the
populations do not present risk of genetic drift despite many centuries of closed-matted flocks. The re-
sults obtained showed that the historical Merino strains, due to their purity and genetic “healthy”, are
the optimal basis for the “remerinization” of the national sheep population, which for decades has been

losing the identity that made the Spanish Merino the most valuable livestock breed in the world.

Keywords: Merino breed, historical strains, genetic differentiation, microsatellites.

Introduccion

El Merino espaiol es la raza ovina con mayor
influencia, no solo en nuestro pais, sino a nivel
global debido al gran impacto que ha tenido
en la generaciéon de nuevas razas a través de
su cruce con razas locales siendo el origen del
resto de merinos y razas derivadas del me-
rino de todo el mundo (Ciani et al., 2015).

Histéricamente la raza fue seleccionada por
los romanos en la peninsula ibérica con un
objetivo claro de mejorar la calidad de la la-
na a través de la reduccién del didametro de
la fibra y del incremento del peso del vellén
(Zorita, 1990). Estos animales estaban tan va-
lorados que se prohibioé su exportacion desde
Espafa hasta inicios del siglo XVIII, siglo a
partir de la cual se empezé a importar desde
otros paises (Garzon et al., 1977).

Durante la década de 1960, la industria de la
lana sufrié una grave crisis, provocando un
cambio en el criterio de seleccién hacia una
mayor aptitud carnica de los animales (Este-
ban Mufnoz, 1994). Para lograrlo, muchos ga-
naderos cruzaron sus rebafos con otras razas
de aptitudes carnicas como el Merino Precoz,
el Merino de Landschaf, el Merino de Fleis-
chschaf o el llle de France. La pureza de la
raza se fue perdiendo en la gran parte de la
cabarfa ibérica (Esteban Mufioz, 1994). Este

hecho ha provocado que en Espafa exista
una gran cabana ovina de “tipo merino” que
no esta registrada en el Libro genealdgico
oficial debido al elevado nivel de crucey por
tanto a la pérdida de gran parte de la esen-
cia de la raza original. Sin embargo, dentro
de los ganaderos que siguieron realizando
cria en pureza, algunos criadores tradicio-
nales mantuvieron durante 200 afios mas o
menos estancos sus rebanos, lo que deter-
miné la creacion de lineas genéticas (Granero
et al., 2022).

Las principales lineas genéticas (no recono-
cidas ain como estirpes) son Donoso, Hidal-
go y Granda, debido a su censo y caracteris-
ticas fenotipicas. Anteriores trabajos han
mostrado que existen claras diferencias ge-
néticas y morfologicas entre las estirpes es-
tudiadas, sentando las bases para su reco-
nocimiento como subpoblaciones genéticas
diferenciadas dentro del Merino Espafiol
(Granero et al., 2021a, 2021b, 2022 y 2023).

Uno de los caracteres que han conservado es-
tas lineas es la enorme calidad de su lana (en
especial, didametro de fibra y longitud del
mechon). Actualmente el mercado mundial
de lana esta en alza, debido a una tendencia
generalizada al uso de fibras naturales como
un elemento mas de sostenibilidad en con-
traposicion a las fibras sintéticas, que siguen
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dominando el mercado. Esto ha hecho que
los beneficios asociados a la produccion la-
nera de calidad se hayan incrementado de
forma clara, estimulando a muchos ganade-
ros a replantearse su objetivo de seleccién
principal. De hecho, la Asociacién Nacional de
Criadores de Merino Espafiol (ACME) consi-
dera hoy dia la produccién lanera como el
principal objetivo de seleccion de su Progra-
ma de Cria, habiendo presentado ya su pri-
mer catalogo de sementales basado en las
valoraciones genéticas de calidad de la lana.

La proteccion de estas lineas y su uso como
base genética para “remerinizar” a los reba-
fAos que quedan fuera del libro genealdgico
puede permitir que una raza con una elevada
base genética para produccién lanera de ca-
lidad recupere los niveles excepcionales que
la convirtié en la raza mas preciada del mun-
do. El objetivo del presente estudio es anali-
zar el nivel de variabilidad genético de las es-
tirpes ancestrales Donoso, Hidalgo y Egea,
para conocer la situacién de unas poblacio-
nes que nosotros recomendamos como fuen-
te de “remerinizacién” del ganado tipo me-
rino y que podrian llegar a ser reconocidas
como estirpes dentro del Merino Espafol.

Material y métodos

Seleccion de animales

En el presente trabajo se analizaron 13.484 ani-
males de 10 ganaderias pertenecientes a las
estirpes ancestrales Donoso, Hidalgo y Gran-
da, asi como animales inscritos en el libro
genealégico (Merino General de libro) y Me-
rinos de la linea Negra (Tabla 1). Para ello, to-
dos los animales se genotiparon mediante
19 marcadores moleculares de tipo microsa-
télite (Tabla 2).
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Tabla 1. Animales empleados en el presente estudio.
Table 1. Animals used in the present study.

Estirpe Ganaderia N
Donoso 1 612
2 3052
Merino General del libro 3 2033
4 379
Hidalgo 5 4751
7 198
Granda 6 377
8 1778
Merino Negro 9 182
10 122

Tabla 2. Marcadores microsatélites empleados en
el presente trabajo.

Table 2. STR molecular markers employed in the
present work.

STR Posicion N Alelos
AE129 OAR 5 8
CP49 OAR 1 22
CSRD247 OAR 1 17
FCB20 OAR 2 16
HSC OAR 6 18
ILSTS005 OAR 7 9
ILSTS008 OAR 2 2
ILSTSO11 OAR 9 9
INRA0O6 OAR 2 13
INRAO23 OAR 3 15
INRA049 OAR 1 9
INRAO63 OAR 14 19
INRA132 OAR 2 14
INRA172 OAR 6 13
MAF214 OAR 1 18
MAF65 OAR 15 10
McMO042 OAR 1 1
SPS113 OAR 6 13
SPS115 OAR 2 14
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Caracterizacion de la poblacion

Para la caracterizacién genética de la pobla-
cion, se realizd una aproximacién a dos ni-
veles (ganaderias y estirpes). Se realizé un
Andlisis Factorial de correspondencias con el
objetivo de analizar la distribucién de los in-
dividuos dentro de cada grupo (Unicamente
para este andlisis el nUmero de individuos se
equilibré a 100 por cada ganaderia). Poste-
riormente se calcularon la distancia genética
de Nei (Nei, 1972), los niveles de heterocigo-
sidad observada (H (0)), heterocigosidad es-
perada (H (e)) y el nimero medio de alelos
(Nm) con el software Genetix 4.05 (Belkhir et
al., 1996-2004).

Estructura de la poblacion

Se hizo un andlisis para determinar la estruc-
tura y subestructura de la poblacién. Para
ello, se empled el modelo Bayesiano “admix-
ture” que supone que cada individuo puede
tener una ascendencia hibrida (Pritchard et
al., 2000; Hubisz et al., 2009) con el software
Structure 2.3 (Pritchard et al., 2000).

Analisis de la varianza molecular (AMOVA)

Se realiz6 un andlisis de la varianza molecu-
lar (AMOVA) con el objetivo de ver qué por-
centaje de la varianza quedaba explicado por
los datos genéticos (Excoffier et al., 1992). Pa-
ra ello se buscé diferencias entre las lineas,
dentro de cada una de las lineas y entre los
individuos usando el software Arlequin 3.5
(Excoffier y Lischer, 2010).

Resultados y discusion

Caracterizacion de la poblacion
a nivel ganaderia

Los resultados de los niveles de variabilidad
mostraron como, los valores de heterocigo-
sidad esperada se mantuvieron entre 0,671y

0,727 mientras que la heterocigosidad ob-
servada present6 unos valores entre 0,698 y
0,756 (Tabla 3). Por otro lado, el nUmero me-
dio de alelos se mantuvo en un rango de
6,79 a 10,42. La heterocigosidad en la raza se
encuentra en niveles altos lo que es indicativo
de que se esta manteniendo la variabilidad.
En las 10 ganaderias analizadas, el nivel de
heterocigosidad observada fue mayor que
el de la esperada, por lo que, segun esta re-
presentacion muestral, la raza no esta en pe-
ligro de deriva genética. Los animales de
cada una de las estirpes tienen unas caracte-
risticas morfolégicas muy definidas (Granero
et al., 2023). El hecho de que se sigan selec-
cionando sin que haya indicios de peligro
genético es indicativo de que se esté llevando
a cabo una buena gestién de manejo median-
te practicas como el control de niveles de en-
dogamia o practica de apareamientos al azar
sin perder de vista el mantenimiento del fe-
notipo de interés dentro de cada rebafio.

Tabla 3. Niveles de variabilidad genética de las ga-
naderias estudiadas.

Table 3. Levels of genetic variability of the studied
herds.

Ganaderia H (e) H (o) Nm
1 0,717 0,748 8,95
2 0,719 0,747 9,16
3 0,727 0,742 10,42
4 0,726 0,756 10,37
5 0,671 0,698 7,31
6 0,721 0,753 8,90
7 0,686 0,709 8,63
8 0,678 0,716 7,26
9 0,675 0,711 7,10

10 0,679 0,726 6,79

H (e): Heterocigosidad esperada. H (0): Heteroci-
gosidad observada. Nm: Numero medio de alelos.
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Los resultados del Anélisis Factorial de Corres-
pondencias (AFC) se muestras en la Figura 1.
Los Ejes 1y 2 explicaron el 25,82 % y 22,8 %,
respectivamente, de la variabilidad para es-
tos marcadores genéticos en la poblacion
permitiendo observar tres grandes agrupa-
ciones de datos. Por un lado, se observé
como las ganaderias 1y 2 son las que pre-
sentan mayor dispersién, aunque se encuen-

tran solapadas entre ellas. Por otro lado, se
aprecia otro grupo formado por las ganade-
rias 9y 10 (pertenecientes a la linea Merino
Negro) que se encuentra separadas del resto
de ganaderias. Por ultimo, se aprecia como
las ganaderias 3, 4, 5, 6, 7 y 8 presentan un
agregado, quedando, levemente separadas
las ganaderias 3 y 4 que se situaron en la
zona central.

Eje 2 (22.81 %)

Eje1(25.82 %)

Figura 1. Analisis Factorial de Correspondencias (AFC) de las ganaderias empleadas en el presente estudio.
Figure 1. Correspondence Factor Analysis of the farms used in this study.

Los resultados muestran como los animales
pertenecientes a las mismas estirpes se agru-
pan en las mismas regiones independiente-
mente de su ganaderia de origen. Esto viene
a reforzar la idea de que dentro del merino
espaiol hay diferencias genéticas entre las li-
neas histoéricas (Granero et al., 2022). Segun
las distancias calculadas de Nei, la menor dis-
tancia genética encontrada entre ganaderias
fue de 0,019y se dio entre 1y 2. Por otro lado,
la mayor diferencia genética se encontré en-
tre las ganaderias 5 y 10 situdndose en el
0,206. De esta manera se pudo comprobar
como los valores mas bajos, indicativos de ele-
vado parecido genético, se observaron entre
ganaderias de las mismas estirpes (Tabla 4).

Caracterizacion de la poblacion
a nivel estirpe

En cuanto a la caracterizacién por estirpes, la
tabla 5 muestra los niveles de variabilidad
presentes en cada estirpe. Los valores de H (e)
se mantuvieron entre 0,6858 en el caso de la
estirpe Hidalgo y 0,7318 en el caso del Merino
General de libro. En cuanto a la H (o) mas alta
se dio en el Merino General de libro mientras
que la mas baja aparecio en la linea Hidalgo.
En todos los casos, la H (o) fue levemente su-
perior a la esperada mostrando una poblacion
libre de consanguinidad. Esta situacion, ha
revertido la existente hace 15 aflos donde en
las lineas Granda, Hidalgo y Donoso, la H (o)
se mostré mas baja que la H (e) (Azor, 2008).
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Tabla 4. Distancias genéticas de Nei (1972) entre las diferentes ganaderias empleadas en el estudio.
Table 4. Genetic distances of Nei (1972) between the different herds used in the study.

2 3 4 5 6 7 8 9 10
1 0,019 0,100 0,104 0,217 0,147 0,177 0,178 0,177 0,204
2 0,104 0,110 0,239 0,164 0,190 0,189 0,173 0,191
3 0,041 0,125 0,099 0,098 0,123 0,122 0,151
4 0,074 0,066 0,066 0,091 0,107 0,127
5 0,081 0,045 0,158 0,193 0,206
6 0,035 0,099 0,184 0,180
7 0,139 0,183 0,200
8 0,178 0,178
9 0,077

Tabla 5. Niveles de variabilidad genética de las es-
tirpes estudiadas.

Table 5. Levels of genetic variability of the strains
studied.

H(e) H (o) Nm
0,7209 0,7474 9,736
Merino General de libro 0,7318 0,7492 11,578

Estirpe

Donoso

Hidalgo 0,6858 0,7034 9,157
Granda 0,7146 0,7342 9,368
Merino Negro 0,6882 0,7172 8,000

H (e): Heterocigosidad esperada. H (0): Heteroci-
gosidad observada. Nm: Numero medio de alelos.

En el AFC (Figura 2), se aprecian dos nubes de
puntos claramente diferenciadas y separa-
das del resto correspondientes a la estirpe
histérica Donoso y a la linea genética reco-
nocida del Merino Negro. Por otro lado, aun-
que los animales pertenecientes a los restan-
tes grupos genéticos se agregaron de manera
homogénea, a su vez quedan parcialmente
solapados. En este caso, entre la estirpe Hi-

dalgo y los animales del Merino General de
libro apenas hay solapamiento, pero entre
ellos se situa la nube de animales de Granda.
Esto sugiere que entre los animales de Hi-
dalgo y Granda hay cierto grado de influen-
cia, y que el Merino General de libro se en-
contraria en la zona central sobre las que
orbitan el resto de los grupos genéticos. Esto
podria tener sentido porque este grupo de
animales aun presenta algo de la genética
original. Los ejes 1y 2 explicaron el 35,21 %
y 32,48 % de la variabilidad genética de los
marcadores respectivamente. De igual ma-
nera que en andlisis previo por ganaderias,
se aprecia claramente cémo los individuos
gue pertenecen a los mismos grupos gené-
ticos tienden a agregarse. La mayor disper-
sion de individuos observada en la linea de
Merino Negro, esta indicando que, dentro
de ese patrén morfolégico y genético, existe
un alto grado de variabilidad individual. En
este sentido parece que los animales mas
homogéneos los presenta la estirpe Granda.

Las distancias de Nei vinieron a reforzar el
analisis del AFC puesto que la menor dis-
tancia genética se encontré entre la estirpe
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Axe 2 (32.48 %)

O bo~oso E GranpA
[l ErNO GENERAL [ MERINO NEGRO
[] HIDALGO

Axe 1 (35.21 %)

Figura 2. Andlisis Factorial de Correspondencias (AFC) de las estirpes empleadas en el presente estudio.
Figure 2. Correspondence Factor Analysis of the strains used in the present study.

Granday el Merino General de libro mientras
que la mayor distancia se encontré entre los
animales de las lineas Donoso e Hidalgo. El
merino negro presenté menos diferencias
con respecto al Merino General de libro que
con respecto al resto de lineas histéricas (Ta-
bla 6). Este hecho podria deberse a que, la se-
leccion ha sido mas fuerte en las distintas li-
neas genéticas al haberse mantenido rebafios
casi estancos con el objetivo de fijar unos ca-
racteres fenotipicos muy reconocibles, a di-
ferencia de lo que ha ocurrido con el merino

indiferenciado. El hecho de que el Merino
Negro tenga menor distancia genética de la
esperada con respecto al Merino blanco in-
diferenciado (debido al caracter patogno-
monico del color de la capa), podria deberse
a que los marcadores empleados se encuen-
tran en regiones no codificantes a diferencia
de los genes responsables del color de la ca-
pa que se encuentran en regiones codifican-
tes. Al comparar las distancias genéticas en-
tre las distintas lineas histéricas, con las que
se han detectado en trabajos previos entre el

Tabla 6. Distancias genéticas de Nei (1972) entre los animales de las distintas estirpes presentes en el

estudio.

Table 6. Genetic distances of Nei (1972) between the animals of the different strains present in the study.

Merino General de libro  Hidalgo Granda Merino Negro
Donoso 0,090 0,190 0,140 0,161
Merino General de libro 0,069 0,060 0,096
Hidalgo 0,068 0,165
Granda 0,137
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Merino espafiol y otras razas, se aprecian ni-
veles de diferenciacién parecidos. De hecho,
las distancias encontradas entre las lineas de
Merino espafol se han mostrado superiores
a las encontradas entre las diferentes lineas
genéticas de la raza Merino Portuguesa (Me-
rino portugués negro y Merino portugués
blanco) (Diez-Tascén et al., 2000). En este
sentido destacan las distancias encontradas
entre las lineas Donoso frente a Hidalgo y
Granda, que se han mostrado mayores que
las encontradas entre distintas razas (Diez-
Tascon et al., 2000; Ceccobelli et al., 2023).
Por otro lado, las diferencias observadas en-
tre las lineas de Merino se han mantenido en
niveles similares a los que se pueden observar
en las lineas genéticas reconocidas en otras
razas como el Merino Australiano (lineas Me-
rino industrial y Merino de lana) (Ceccobelli
etal, 2023).
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Estructura de la poblacion

La figura 3 muestra la representacién de la es-
tructura de la poblacién en base al porcentaje
de adscripcion de cada uno de los individuos
a cada una de las 5 poblaciones (K 6ptima). Se
aprecia como los animales de las estirpes Do-
noso, Hidalgo y la linea de Merino Negro se
adscriben de una manera bastante homogé-
nea a su poblacién de origen. Por otro lado, la
linea Granda muestra como hay un grupo de
individuos que se adscriben a su poblacién de
origen mientras que otro grupo de individuos
se adscriben bastante mejor a la poblacién
representada por la linea Hidalgo. Por ultimo,
se observa como los animales pertenecientes
al Merino General de libro se adscriben a su
propio grupo genético, aunque presenta in-
dividuos que podrian tener mayor pertenen-
cia a alguna de las estirpes historicas.

. .I._.y;‘.w,-..‘.'u._,‘...l'-;.l_._JL u'u_l Lokl ll L‘ \|||,L|‘.“n IL .'.L.u..l,.ﬂ..- llIAJ.u.u.iL’ AL
DONOSO

|
o ‘| |J’Luht ulmﬂd
HIDALGO

Rt |

||
|| III I
GRANDA

Figura 3. Representacion gréafica de asignacion a poblaciones de cada uno de los grupos analizados con

una K 6ptima de 5.

Figure 3. Graphic representation of the allocation to populations of each of the groups analyzed with

an optimal K of 5.

En cuanto al porcentaje de adscripcion a los
distintos grupos genéticos del global de la
poblacion analizada, se observé como casi el
total de individuos podian clasificarse a uno

de los grupos mientras que Unicamente un
3,94 % quedaban sin identificar debido a
que en ningun caso presentaron un porcen-
taje de pertenencia de al menos un 50 % a
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alguna de las estirpes y lineas analizadas (Ta-
bla 7). De esta manera, la mayor parte de los
individuos (30,93 %) se adscribieron a la es-
tirpe Hidalgo seguidas de la Donoso (21,11 %)
y Merino General de Libro (16,49 %). Esto
podria estar indicando una clara tendencia
hacia la busqueda de un patrén Hidalgo den-
tro de las lineas puras, seguramente persi-
guiendo las caracteristicas morfoestructura-
les Unicas de esta linea, que destaca por el
gran tamano de los animales con respecto al
resto de la raza (Granero et al., 2023). Por otro
lado, la gran presencia de Donoso puede de-
berse a que esta linea, dentro del patrén de me-
rino, presenta una buena aptitud carnica-lanera
por lo que ha podido adaptarse a las demandas
del mercado cambiante. Por otro lado, cabe
destacar que el mas bajo porcentaje de ads-
cripcion se da en la estirpe Granda (11,29 %) lo
que podria estar indicando que hay que hacer
esfuerzos por controlar su censo en caso de
que esté disminuyendo en el tiempo y/o el po-
sible flujo genético con otras lineas.

Tabla 7. Porcentaje de animales adscritos a cada
una de las lineas dentro del global de la poblacién
analizada.

Table 7. Percentage of animals of population
analyzed assigned to each of the lines studied.

Porcentaje Adscritos

Donoso 21,11
Merino General de libro 16,49
Hidalgo 30,93
Granda 11,29
Merino Negro 16,23
Total adscritos 96,06
Total sin adscribir 3,94

Por ultimo, se calculd el porcentaje de ads-
cripcion a estirpe de cada una de las muestras
tomando en cuenta su poblacién de origen

(Tabla 8). Tanto los animales pertenecientes
al Merino Negro como los de la estirpe Do-
noso fueron los que mejor y con mayor por-
centaje se adscribieron a sus grupos genéti-
cos (97,70 % y 97,25 %, respectivamente) lo
que indica que tienen una elevada consisten-
cia genética. En contraposicion se encuentra
el Merino General de libro (73,50 %) en el
que, como es de esperar, se pueden observar
porcentajes del resto de subpoblaciones, des-
tacando animales de la linea hidalgo (10,50 %).
En contraposicién, en la linea Granda solo un
50 % de los animales se adscriben a la misma,
mientras que un 46,50 % se adscribe a la li-
nea Hidalgo. Esto podria deberse a que ha
existido un flujo genético entre ambas lineas
a través de cruzamientos dentro de ganade-
rias en las que han coexistido animales de
ambas subpoblaciones.

Analisis de la varianza molecular

Los resultados obtenidos en el analisis AMO-
VA, mostraron un porcentaje de variacién
entre lineas de 5,18 %. Estudios previos he-
chos sobre lineas histéricas del merino espa-
ol han mostrado valores levemente meno-
res cercanos al 4 % (Granero et al., 2022). Por
otro lado, la variacion explicada por los in-
dividuos dentro de cada una de las lineas se
mostré muy baja situdndose en un 0,65 %
aunque se ha mostrado superior a la obte-
nida por otros autores (Granero et al., 2022).
Por ultimo, las diferencias explicadas por los
individuos en el conjunto de la poblacién
analizada fueron de un 94,17 %, levemente
inferior al 95,89 % descrito por Granero et
al. (2022). Los resultados muestran como las
diferencias entre las lineas historicas de me-
rino se han mantenido al mismo nivel e in-
cluso levemente superiores a las diferencias
encontradas entre distintas razas de Merino
o derivadas del Merino situadas en torno al
5,01 % (Granero et al., 2022).
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Tabla 8. Porcentaje de adscripcion a cada uno de los grupos genéticos en funcion de la estirpe de la que

proceden.

Table 8. Percentage of affiliation to each of the genetic groups based on the lineage from which they come.

Merino Merino Sin

Donoso General Hidalgo Granda Negro  Adscripcion
Donoso 97,25 0,50 0,25 0,00 0,25 1,75
Merino General de libro 1,50 73,50 10,50 2,75 2,50 9,25
Hidalgo 1,75 3,00 89,75 1,00 0,25 4,25
Granda 0,00 1,25 46,50 50,00 0,00 2,25
Merino Negro 0,00 0,33 0,33 0,00 97,70 1,64

Conclusiones

Los resultados muestran cémo, las lineas his-
téricas tienen una clara diferenciacién ge-
nética entre ellas y con el resto del merino es-
pafol. En el presente trabajo se ha mostrado
como el nivel de variabilidad permite afian-
zar la idea de mantener estas lineas como re-
servorio genético seguro para la “remerini-
zacion” del ovino espafiol tipo merino, asi
como base genética para la busqueda de dis-
tintos patrones morfolégicos dentro de la
raza pura. No obstante, hay que hacer hin-
capié en la necesidad de controlar el flujo ge-
nético dentro de ganaderias de la linea
Granda puesto que los analisis muestran una
cierta introgresion de la linea Hidalgo. El
mantenimiento de estas lineas histéricas no
solo es una base que permite recuperar las
grandes aptitudes laneras del merino ibérico
ancestral, sino que, debido al tipo de cria en
extensivo, provocaria de manera directa la
proteccion de los distintos habitats de dehesa
y monte sobre el que pastorean estos ani-
males, con el consiguiente efecto beneficioso
sobre el medio ambiente.
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