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INTRODUCCION

Las mutaciones en el locus Extension o Mc1r (receptor de fa hormona estimuladora
de los melanocitos) son responsables de diferentes fenotipos de coloracion. Los
alelos dominantes para el locus Extension incrementan el tipo de pigmentacién de
tipo eumelanico; y al contrario, alelos recesivos que bloquean el efecto de la
eumelanina, favorecen la producciéon de pigmentacion phaeomelanica o roja. El
locus Extension se localiza en el cromosoma 18 bovino, y se conoce la secuencia
completa de su ADN codificante (Sec. BDF3, VANETTI et al., 1994; KLUNGLAND et
al., 1995). La zona codificante completa del gen Mc1r bovino esta contenida en un
solo exdn y consta de 948 pb. (VANETTI et al., 1994).

En bovinos se han identificado diversos alelos de este gen, en animales de
diferentes razas europeas (KLUNGLAND et al, 1995; JOERG et al., 1996;
GRAPHODATSKAYA et al., 2000; ROUZAUD et al., 2000; KRIEGESMANN et al.,
2001):

¢ E": alelo salvaje, propio de las razas de capa castafia, que permite la expresion
del locus Agouti. La coloracién de los animales homocigotos para este alelo
depende del locus Agouti.

¢ E° (L99P): alelo dominante que conduce a una coloracion negra, propia del
ganado Frisén negro. Es una mutacién que implica que el receptor esté
constantemente activado, provocando la formacion de eumelanina y, por lo tanto,
color negro dominante.

¢+ e (310delG): alelo recesivo rojo, propio de razas rubias. Es una mutacion en el
receptor que lo mantiene constantemente inactivo, provocando la formacion de
phaeomelanina, y por lo tanto responsable del color rojo recesivo. Se han
descrito algunos polimorfismos en este alelo que acompahan a la mutacion
causal dando lugar a diversos haplotipos (KRIEGESMANN et al., 2001).

+ E' (ARGI218-219ins): alelo causante del fenotipo de las capas castafias claras,
también descrito en Pardo Alpina.

+ E?(R223W): alelo que se ha encontrado en la raza Pardo Alpina, sin asociacion a
ningun fenotipo.

El objetivo de la presente comunicacion es realizar un genotipado preliminar de los
alelos del locus Extension descritos en la bibliografia en 5 razas bovinas espanolas
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de capa castana en el marco del proyecto PC-RECQ1-01, financiado por el Ill Plan
Regional de 1+D+| del Gobierno del Principado de Asturias, y de los proyectos RZ00-
008 y RZ02-007 financiados por el MCyT-INIA dentro de la Accion Especial de
Conservaciéon de Recursos Genéticos.

MATERIAL Y METODOS

Se han genotipado para el locus Extension animales no emparentados de 5 razas
bovinas espafolas de capa castana: 62 animales de raza Asturiana de los Valles, 36
de raza Asturiana de la Montafa, 30 de raza Pajuna, 18 de raza Parda Alpina y 31
de raza Tudanca. Estos animales fueron genotipados para la presencia de los alelos
E'' E'' E? y e, mediante los protocolos de PCR-RFLP descritos por
GRAPHODATSKAYA et al. (2000).

RESULTADOS Y DISCUSION

En la Tabla 1 se exponen los resultados del genotipado. El alelo mas frecuente en
todas las razas, excepto la Parda Alpina, es el E?, con frecuencias que oscilan entre
el 50% en raza Pajuna y el 92% en raza Tudanca. En la Parda Alpina el alelo mas
frecuente es el salvaje (72%). Este alelo es el segundo mas frecuente en raza
Pajuna (40%) vy se encuentra representado en aproximadamente un 10% en las tres
razas castanas cantabricas. En las dos razas asturianas y la Pajuna se encuentra el
alelo recesivo e en baja frecuencia.

El genotipo mas frecuente en las razas cantabricas es el homocigoto E? oscilando
entre el 52% para la raza Asturiana de los Valles y el 90% para la raza Tudanca. Los
homocigotos E? solo se presentan en un 16% en la raza Pajuna, donde el genotipo
mas frecuente es el heterocigoto de este alelo con el alelo salvaje (53%). En la raza
Parda Alpina el genotipo mas frecuente es el homocigoto salvaje (50%), seguido del
heterocigoto del alelo salvaje con ei alelo E'. El alelo recesivo e sélo se presenta en
heterocigosis.

Los resultados obtenidos contrastan con los obtenidos por ROUZAUD et al. (2000)
en razas francesas. Estos autores no encuentran en su trabajo el alelo E? que es el
mas frecuente en las razas castanas esparnolas. Esto llama la atencion, ya que
algunas de las razas genotipadas por esos autores, como las Aubrac o la Gasconne
se consideran emparentadas con las razas bovinas cantabricas espanolas y
presentan fenotipos similares a las razas asturianas. Ademas, aunque otros grupos
han descrito la presencia del alelo E* en la raza Parda Alpina (GRAPHODATSKAYA
et al., 2000), nosotros no hemos encontrado ese alelo en ninguno de los 18 animales
genotipados de esa raza.

Cabe destacar la elevada frecuencia del alelo E? y del genotipo EYE?
fundamentalmente en la raza Tudanca (y en menor medida en la Asturiana de la
Montana), lo que hace pensar en un posible efecto fundador en estas razas o en un
funcionamiento diferente de los libros genealdgicos.

La variabilidad de frecuencias y distribucion de los alelos del locus Extension, puede
hacer pensar en la importancia del uso de este tipo de marcadores en estudios de
diversidad (KLUNGLAND et al., 2000). Seria necesario proceder al genotipado de
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una muestra representativa de animales de otras razas de capa castafia de la
peninsula ibérica y otros paises de la cuenca mediterranea, para intentar explicar el
origen de este alelo y su importancia en las relaciones histérico-geografias de las
razas castanas ibéricas.

A pesar de la variabilidad alélica encontrada dentro de animales de capa castana, no
somos capaces de explicar ni las variaciones de tonalidad de color ni los patrones de
distribucion de pelos negros y rojos existentes en esta capa teniendo en cuenta
unicamente el locus Extension. En otras palabras, no es posible, por el momento,
asignar un fenotipo diferente a los alelos E*, E' y E? dentro de los animales de capa
castana.

Tabla 1: Numero de individuos y frecuencias alélicas y genotipicas (en porcentaje)
para el locus Extension en cinco razas bovinas espanolas de capa castaia

Razas Frecuencias Frecuencias Genotipicas
alélicas

N E*' E' E? e E'/E'E'/E'E'/EZE/E’E’E’?e/E’ e/E" e/E?

Asturiana de los Valles 6212,912,970,240 3,2 48 13,0 194 516 16 16
Asturiana de la Montana 36 8,3 4,2 84,728 28 - 111 83 722 - -
Pajuna 3040,0 5,0 50,050 10,0 - 533 10,0 16,7 6,7 -
Parda Alpina 18722196 83 - 50,0 333 11,1 56 - - -
Tudanca 3181 - 919 - 65 - 32 - 903 - =

4.8
5,6
3,3
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