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INTRODUCCION

Las razas Xisqueta, Aranesa, Ripollesa, Tarasconesa y Roja del Rosellon, son razas locales
ovinas distribuidas en comarcas Pirenaicas y pre-Pirenaicas del norte de Espana, las tres
primeras, y sur de Francia, las dos Ultimas. La raza Aranesa esta estrechamente
emparentada con la Tarasconesa y probablemente comparten su origen mas ancestral con
la raza Merina. La raza Ripollesa se origind a partir de cruces entre antiguas poblaciones
autoctonas de las comarcas nororientales de Catalunya con ovejas trashumantes de la raza
Merina. La raza Xisqueta, en cambio, pertenece al Tronco Ibérico que deriva de ovinos
procedentes de Asia Central. La Roja del Rosellon, parece tener sus origenes mas
ancestrales en las poblaciones procedentes del Norte de Africa. El objetivo de este trabajo
es explorar la variabilidad genética de estas cinco razas ubicadas en los Pirineos Orientales,
y determinar el grado de diferenciacion genética existente entre ellas.

MATERIAL Y METODOS

En el estudio se han incluido animales pertenecientes a 5 razas ovinas de los Pirineos
Orientales: Xisqueta (N=98), Aranesa (N=90), Ripollesa (N=55),Tarasconesa (N=44) y Roja
del Rosellén (N=24). EI ADN fue extraido de muestras de sangre siguiendo un protocolo
estandar con fenol-cloroformo (Ausubel et al., 1987). Las poblaciones fueron analizadas
para 12 marcadores de ADN de tipo microsatélite: McM42, INRA49, McM527, TGLAS53,
MAF65, HSC, OarCP20, OarCP34, OarCP49, OarFCB11, McM218 y MAF214. Los
productos de PCR fueron analizados en un secuenciador ABI3730 (Applied Biosystems)
usando ROX70-500 como marcador interno del tamafio de los fragmentos. Los analisis
estadisticos sobre la estima de la diversidad genética y de la estructura poblacional han sido
realizados con los programas GENETIX v4.05 (Belkhir ef al., 2001) y FSTAT (Goudet, 1995).
Se han obtenido los valores de heterocigosidad esperada (Hg) con el estimador no sesgado
de Nei (1978) y de heterocigosidad observada (H,), el porcentaje de loci polimoérficos, las
frecuencias alélicas y la riqueza alélica corrigiendo el tamafio muestral a N=23. El valor de
Fsry la estima del flujo génico entre poblaciones (siguiendo la férmula Nm = (1-Fs7)/4*Fs7)
han sido calculados con el estimador 6, de Weir y Cockerham (1984), de la Fsr de Wright. El
déficit de heterocigotos en cada locus para cada poblacion ha sido calculado estimando el
valor del F-estadistico analogo a la F;s de Wright. Finalmente, se ha obtenido un
dendrograma de relacién entre razas mediante el algoritmo neighbour-joining a partir de la
distancia D (Nei et al., 1983), utilizando el programa POPULATIONS v1.2.28 (Langella,
2002). La robustez de cada rama fue probada realizando 1000 reemplazos sobre los loci.

RESULTADOS Y DISCUSION

Los 12 loci amplificaron y fueron polimérficos en las cinco razas ovinas. EI nUmero total de
alelos fue de 155 para el conjunto de las razas. El numero total de alelos por locus varié
entre 10 (INRA49 y OarCP34) y 25 (OarCP49). Dentro de cada raza, la Xisqueta presento el
mayor numero de alelos, mientras que el valor menor fue para la Roja del Rosell6n,
probablemente debido a la diferencia de muestras analizadas en cada raza. Se detectd un
total de 22 alelos propios, 10 de ellos en la raza Xisqueta. La riqueza alélica ajustada a un
mismo tamafo muestral para todas las razas (N=23) siguié presentando un valor mas
elevado en la raza Xisqueta. Las otras cuatro razas presentaron un valor similar entre ellas.
La heterocigosidad observada varié entre 0.699 (Aranesa) y 0.750 (Roja del Rosellon). Las
razas Xisqueta y Aranesa mostraron un déficit significativo de heterocigotos (p<0.05) del 5.2
y el 6.1%, respectivamente, para el conjunto de los loci. En cambio a nivel de locus, solo
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MAF214 mostroé un déficit significativo de heterocigotos en la raza Xisqueta (p<0.05). La
Tabla 1 muestra los principales valores de diversidad genética.

En la Tabla 2 se muestran los valores de Fsr entre las diferentes razas asi como el nUmero
de migrantes entre poblaciones por generacion. Ambos indican un flujo génico relativamente
bajo entre la Roja del Rosellén y el resto de razas ovinas del Pirineo Oriental. La Figura 1
presenta el arbol filogenético no enraizado de las razas realizado con la distancia D, de Nei.
En general, las diferencias genéticas debido a la estructura racial son muy bajas, entre el
1% y el 4.8%. De las cinco razas, la Roja del Rosellén es la que presenta una mayor
distancia genética respecto a las demas. Como era esperable, las razas Aranesa y
Tarasconesa, que comparten el mismo origen, se agrupan juntas.

Como conclusion, las razas ovinas estudiadas del Pirineo Oriental muestran una elevada
variabilidad genética a nivel de marcadores microsatélite y una diferenciacion genética poco
pronunciada. De todas ellas, la Roja del Rosellon es genéticamente la mas distante.
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Tabla 1. Valores de diversidad genética de las cinco razas ovinas. Abreviaciones: Hg,
heterocigosidad esperada con el estimador no sesgado de Nei (1978); Ho, heterocigosidad
observada; SD, desviacion estandar; n.a., numero total de alelos; a.p., alelos propios de
cada raza; r.a. riqueza alélica para un tamafo muestral corregido a N=23; F;s, estimador del
déficit de heterocigotos dentro de las razas.

Raza He+SD Ho+ SD n.a. a.p. ra. Fis
Xisqueta 0.768+0.106 0.728+0.130 137 10 8.50 0.052*
Aranesa 0.744 +£0.111 0.699+£0.121 117 3 7.62 0.061*
Tarasconesa 0.747 +0.127 0.736 +0.129 102 2 7.63 0.016
Ripollesa 0.758 £0.107 0.744+£0.120 111 5 7.50 0.019
Roja del Rosellén  0.741+0.094  0.750 + 0.146 89 2 7.35 -0.012

* p<0.05
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Tabla 2. En la diagonal superior se presentan los valores de Fsr entre poblaciones, segun
Weir y Cockerham (1984); en la diagonal inferior se detalla el niumero de migrantes entre
poblaciones por generacion (Nm).

Xisqueta Aranesa Tarasconesa Ripollesa Roja del Rosellon

Xisqueta 0.01246 0.01084 0.01005 0.02941
Aranesa 19.82 0.01242 0.01888 0.04492
Tarasconesa 22.81 19.87 - 0.01537 0.04795
Ripollesa 24.64 12.99 16.02 0.04191
Roja del Rosellén 8.25 5.32 4.96 5.72 -

Figura 1. Arbol filogenético de las cinco razas ovinas realizado mediante el método
neighbour-joining con la distancia Dy de Nei. La robustez ha sido probada para 1000
reemplazos sobre los loci. La escala representa la distancia genética.
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