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RESUMEN

Esta comunicación se centra en los marca-
dores genéticos de varios tipos (polimorfismo
bioquímico, cariotipos, marcadores moleculares)
del ganado Criollo de Guadalupe. Las frecuen-
cias alélicas de 3 sistemas proteicos y 9 sistemas
de grupos sanguíneos, calculadas en una mues-
tra representativa de la población, se compara-
ron con los datos de la literatura sobre 36 razas
de 7 grupos geográficos diferentes de Europa,
África, India y América. Se realizaron análisis
estadísticos multi tablas por método STATIS y
análisis factorial múltiple, cálculo de distancias
genéticas según la fórmula de Cavalli Sforza y
Edwards, y construcción de árboles según el
procedimiento neighbor joining. Un árbol de
consenso fue construido a partir de 500 análisis
por el método de bootstrap. Estos  análisis
permiten discutir las relaciones entre el bovino
Criollo y otras razas, y la influencia de los distin-
tos marcadores sobre esta clasificación. Los
marcadores que contribuyen más a la diferencia-
ción entre las razas son albúmina y transferrina

y menos, los grupos sanguíneos Z y L. Debido al
escaso número de alelos disponibles en los
sistemas bioquímicos, el primer componente for-
ma la mayor fuente de diferenciación (36 p.100
de la inercia del análisis factorial múltiple); las
razas de los distintos grupos se distribuyen
gradualmente entre bovinos británicos y cebúes
indios. El Criollo se localiza en el medio, más cerca
de las razas gibosas de África del Oeste. Otras
razas Criollas se localizan también en posición
mediana, pero más próximas a razas bovinas
europeas. Estos resultados señalan la importan-
cia de los mestizajes en la constitución de las
razas locales del Caribe y América Latina. Más
resultados existen sobre otros marcadores en
ganado Criollo, pero una dificultad de este trabajo
fue la obtención de datos comparables de fre-
cuencias en marcadores similares en las distin-
tas razas. Es necesario un trabajo más amplio de
muestreo en las diferentes razas de la región
para estudiar las relaciones entre ellas, y sus
posibles orígenes.

Arch. Zootec. 54: 385-394. 2005.

RelacionesNaves.p65 22/12/2005, 14:04385



Archivos de zootecnia vol. 54, núm. 206-207, p. 386.

NAVES, LALOE, GOUDARZI Y DEBUS

SUMMARY

This presentation is a part of the study of
various genetic markers on the local population
of Creole cattle of Guadeloupe. The allelic
frequencies of 3 protein systems and 9 blood
group systems calculated in a representative
sample of the population were compared to data
issued from the literature, on 36 breeds from 7
geographical groups from Europe, Africa, India
and America. Diferent statistical analysis were
conducted, including multitable analysis by STATIS
method and multiple factorial analysis, distance
computation according to Cavalli Sforza and
Edwards (1967), and tree construction using
neighbor joining method. A consensus tree, was
build from 500 analysis in a bootstrap procedure.
These differents analysis allowed to discuss on
the origins of the local Creole cattle and other
breeds, and on the influence of the different
markers on the classification. The markers
contributing the most to the classification are
primarily albumin and transferrin, followed by
blood groups Z and L. Due to the few number of
alleles en biochemical polymorphic systems, the
first axis represents the principal source of
variation (36 percent of the total inertia in the
factorial analysis). The different breeds are
distributed mainly around this axis, opposing
British taurines and Indian zebus. The Creole is
located in an intermediate position, but nearer
from the humped cattle of West Africa. Other
Criollo breeds are located near the middle of the
factorial space, but nearer the European taurine
cattle. These results give some information about
the crossbreedings that have contributed to the
constitution of local population in the Caribean
and Latin America. More results exist in the
literature, but the problem is the expression of the
results in a comparable form in the different
breeds. More studies are needed to elucidate the
relationship between the different local breeds,
and their possible origins, on a more consequent
sampling of populations.

INTRODUCCIÓN

Las cerca de 1500 poblaciones o
razas bovinas existentes en el mundo
se han tratado de inventariar y carac-
terizar con objeto de preservar su di-
versidad, y establecer su origen y evo-
lución. Inicialmente, la caracterización
de los recursos genéticos se llevó a
cabo mediante marcadores poli-
mórficos bioquímicos como las proteí-
nas séricas, las lactoproteínas o los
grupos sanguíneos (Manwell y Baker
1980). Estos trabajos se han basado
generalmente, sobre grupos de razas
en un conjunto geográfico preciso como
las razas europeas (González et al.,
1987; Grosclaude et al., 1990; Blott et
al., 1998); las razas africanas (Queval
et al., 1998) o los cebúes indianos
(Singh et al., 1981c). Nuevos marca-
dores, procedentes de los progresos de
la genética molecular, han dado un
nuevo impulso a tales estudios. Cual-
quiera que sea la naturaleza de los
marcadores, existen pocos estudios
sobre las razas Criollas; y las publica-
ciones sobre las relaciones entre razas
son raras y puntuales, tanto en número
como en razas y marcadores (Kidd et
al., 1982; Kemenes et  al., 1999;
Ceriotti et al., 2003). El objetivo de
este trabajo es estudiar las relaciones
entre el ganado Criollo de Guadalupe y
razas de orígenes geográficos diferen-
tes, mediante la comparación de fre-
cuencias alélicas de marcadores
bioquímicos.

MATERIAL Y MÉTODOS

ELECCIÓN DE RAZAS
El primer paso en este estudio con-
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sistió en inventariar los datos publica-
dos sobre razas de la región o de las
introducciones comprobadas por citas
históricas. Con relación a las Antillas
Francesas, los orígenes fueron inicial-
mente ibéricos, ya sea del sur o no-
roeste de la península, o a través de las
islas Canarias, Madeira y las Azores.
Posteriormente fueron introducidos
animales de origen ibérico, presentes
en las regiones vecinas, (La Española,
Cuba, Venezuela) o británico (Caribe
inglés, USA, Canadá). También deben
señalarse importaciones directas de
Cabo Verde, Guinea y Senegal en el
siglo XVI durante la época de la escla-
vitud. Algunas importaciones limita-
das provinieron del comercio de los
puertos del oeste de Francia durante
los primeros periodos de la historia
colonial, y más particularmente duran-
te el siglo XX (Maillard y Maillard
1998). Las importaciones de cebúes
indianos a las Antillas Francesas du-
rante el siglo XIX, fueron muy pocas al
contrario de las del continente ameri-
cano. También se incorporaron en la
comparación, como testigos, razas más
alejadas, pero bien conocidas por los
marcadores. Algunas de estas razas,
principalmente entre las especializa-
das en la producción de leche o de
carne, han sido importadas reciente-
mente a las zonas tropicales y pueden
haber influido en las poblaciones ac-
tuales. Finalmente algunas razas crio-
llas y sintéticas explotadas en zonas
tropicales se pudieron incluir, a pesar
de que sus datos son muy fragmenta-
rios.

ELECCIÓN DE MARCADORES
La elección de los marcadores es-

tuvo motivada por la existencia de una

literatura importante sobre polimorfis-
mo y por otra parte por las posibilida-
des de análisis. La principal restricción
fue la de disponer de referencias
confiables y comparables. Una dificul-
tad importante está relacionada con la
coherencia entre los diferentes artícu-
los respecto a los alelos considerados.
Este fue principalmente el caso de la
transferrina, en la cual los alelos D1 y
D2 no fueron siempre separados; o
también en los sistemas de grupos san-
guíneos complejos B, C y S que fre-
cuentemente los autores los agru-
pan de forma diferente. De esta forma
se buscaron prioritariamente aquellas
referencias en las que las comparacio-
nes fueron realizadas en un mismo
contexto, sobre las razas que presen-
tan interés en nuestro estudio como las
de origen europeo y africanas. Estos
datos fueron completados con los re-
sultados obtenidos más puntualmente
sobre un marcador individual (razas
africanas o indianas); o sobre una raza
determinada que presenta un interés
particular para nuestro estudio (razas
criollas o cebúes de América Latina).
De un total de más de 150 referencias
sobre 64 razas y 19 marcadores
polimórficos, se guardaron 36 pobla-
ciones de 7 grupos raciales diferentes
caracterizado por 12 sistemas poli-
mórficos que totalizaron 36 alelos (ta-
bla I).

MÉTODO ESTADÍSTICO
Las frecuencias alélicas del Criollo

de Guadalupe fueron calculadas direc-
tamente a partir de los resultados del
laboratorio de 212 animales no
emparentados de ambos sexos y va-
rias edades que se asumen representa-
tivos de la población. Para las otras
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razas, las frecuencias alélicas citadas
en la literatura o brindadas por los
autores fueron calculadas a partir de
los datos fenotípicos. Para ciertas ra-
zas la ausencia de datos fue reempla-
zada por el valor medio de las otras
razas para no sesgar la comparación.
Como mínimo nueve sistemas fueron
investigados.

Dos métodos de análisis factorial
multi-tabla fueron aplicados a las fre-
cuencias alélicas con el uso del progra-

ma ADE4 (Thioulouse et al., 1997). El
método STATIS fue aplicado con el
objetivo de estimar el aporte de cada
marcador a la estructura de las razas.
Un análisis factorial multiple (AFM)
fue aplicado con el objetivo de estimar
una representación de las razas consi-
derando el conjunto de los marcadores
estudiados. Esto es una prolongación
del análisis factorial de cada marcador
por uno de tabla completa. Una ponde-
ración uniforme fue atribuida a cada

Razas bovinas

- británicas

- francesas

- ibéricas 

- africanas

Cebúes
- africanos

- indianos y razas
  derivadas

Razas criollas

Proteínas

Grupos sanguíneos

Razas (símbolos)

Aberdeen Angus (GBANG), Hereford (GBHER), Shorthorn (GBSHO)

Jersey (FRJER), Normanda (FRNOR), Bretona Pie Noire (FRBPN), Limousin
(FRLIM), Blonde d'Aquitaine (FRBLA), Parthenaise (FRPAR), Maine Anjou
(FRMAI)

Retinta (SPRET), de Lidia (SPDLI), Mertolenga (POMER), Alentejana (POALE)

N'dama (AFNDA), Baoulé (AFBAO), Lagunaire (AFLAG), Somba (AFSOM)

Cebú Peuhl de Burkina Faso (AFZBF), Borgou de Costa de Marfil (AFBOR),
Gudali de Camerún (AFZCM), Azawak de Niger (AFZNG), Surqo de Etiopía
(AFZET), Cebú Malgache (AFZMA)

Sahiwal (INSAH), Tharparkar (INTHA), Cebú Cubano (INCCU), Gyr Brasileño
(INGYB), Nelore (INNEL)

Criollo de Guadalupe (CRGUA), Criollo de Cuba (CRCUB), Carora de Venezuela
(CRVEZ), Longhorn de USA (CRLON), Florida Cracker de USA (CRFLO), Criollo
colombiano (CRCOL), Caracú de Brasil (CRBRA)

Hemoglobina (HBB ; 3), Albúmina (ALB ; 3), Transferrina (TF ; 5)

F (EAF ; 3), J (EAJ ; 2), L (EAL ; 2), Z (EAZ ; 2), R’ (EAR’ ; 2), A (EAA ; 3), B
(EAB ; 3), C (EAC ; 3), S (EAS ; 5)

Tabla I. Razas y marcadores bioquímicos incluidos en el análisis de relación entre razas.
(Breeds and genetic markers used in the genetic relationship study).
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marcador en el análisis global, con
vistas a tomar en cuenta su contribu-
ción propia a la estructura racial. Tam-
bién se pudo tomar en cuenta la in-
fluencia de cada marcador sobre la
representación de las razas en el plano
factorial.

A partir de las frecuencias alélicas
también se calcularon las distancias
genéticas de acuerdo con Cavalli
Sforza y Edwards (1967), mediante el
programa PHYLIP (Felsenstein, 2002).
Estas distancias sirvieron para cons-
truir los árboles según el método de
neighbor joining. La robustez de los
grupos obtenidos fueron comparadas
por el método de bootstrap por 500
remuestreos de las frecuencias aléli-
cas. La representación del árbol de
consenso fue realizada a partir del
programa TREEVIEW (Page, 1996).

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

ANÁLISIS FACTORIAL
El primer eje del AFM presenta el

valor propio más elevado (l1= 1,50; 36
p.100 de la inercia total (IT)), clara-
mente superior a los otros ejes (eje 2:
l2= 0,39, 10 p.100 de la IT; eje 3: l3=
0,34, 8 p.100 de la IT). Una dirección
preponderante parece definir muy cla-
ramente la distinción entre las razas.
Ella está influenciada en particular por
TF y sobre todo ALB que contribuye
fuertemente a la inercia del primer eje
(figura 1), otros 6 marcadores contri-
buyen muy poco a este eje: EAL, EAZ,
HBB, EAS, EAA et EAR'. Por otro
lado encontramos tres marcadores prin-
cipales sobre los ejes 2 y 3 (EAF, EAA
et EAS). Los grupos sanguíneos EAJ,
EAB et EAC no brindan ningún aporte

Figura 1. Contribución de marcadores a la inercia de los ejes del análisis factorial múltiple.
(Contribution of the markers to the inertia of the axes in the multiple factorial analysis).
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a la topología de las razas. La mayor
parte de los marcadores bioquímicos
estudiados son bi o tri alélicos, y no es
extraño encontrar un solo eje de dife-
renciación entre razas. No obstante se
puede esperar que exista mayor con-
tribución de marcadores plurialélicos
como TF y EAS (5 alelos), u otros
marcadores trialélicos (EAA; EAF;
EAB; EAC; HBB); dos sólamente
(EAA y EAS) contribuyen a los ejes 2
y 3. La ausencia de significación de los
marcadores B y C puede explicarse
por la simplificación utilizada a sus
series alélicas. De igual forma las re-
agrupaciones de alelos D1 y D2 de la
transferrina y la consideración de ale-
los raros (B, E y F) pueden explicar su
poca contribución más allá de la del
primer eje. Por el contrario la simplifi-
cación brindada al sistema S permitió a
pesar de todo una contribución global
importante de este marcador.

La representación de razas obteni-
das a partir de este AFM (figura 2)

muestra claramente la gradación se-
gun el eje 1 entre la raza Cebú (abscisa
positiva) y bovinas (abscisa negativa).
La diferenciación entre las razas bovi-
nas es más difícil, aun cuando el segun-
do eje aísla de estas las razas bovinas
del África del oeste. Los grupos racia-
les definidos sobre una base geográfi-
ca se encuentran relativamente bien
aislados en el primer eje factorial. La
posición de las razas criollas es gene-
ralmente central. Con respecto a las
razas Caracú (CRBRA), Criollo de
Colombia (CRCOL) y Florida Crackers
(CRFLO) se explica en gran parte por
la ausencia de datos de los sistemas
que más contribuyen a la diferencia-
ción entre las razas (ALB y TF); este
también es el caso del Cebú de Mada-
gascar (AFZMA) y el Nelore (INNEL).
Los otros sistemas en relación a este
eje tienen la tendencia a ubicar CRBRA
y CRFLO entre las razas bovinas y
CRCOL, al igual que AFZMA e
INNEL más próximas al cebú. Para el

Figura 2 Representación de razas en el primer plano del análisis factorial múltiple.
(Representation ot the breeds in the two first dimensions of the multiple factorial analisis).
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Criollo de Cuba (CRCUB) la falta de
datos corresponde a los marcadores
menos informativos (EAB, EAC, EAR',
EAS) y por lo tanto CRCUB aparenta
parecerse más a las razas bovinas
europeas. Para el bovino Criollo de
Guadalupe (CRGUA), para el cual to-
dos los marcadores están disponibles,
esta posición indica su carácter mesti-
zo análogo a la situación de Bourgou
(AFBOR). El caso de Carora (CRCAR)
es original, puesto que se vincula cierta-
mente a introgresiones recientes por la
realización de cruzamientos de mejora
genética. La Longhorn (CRLON) pa-
rece ser la raza criolla más próxima a
las razas bovinas ibéricas entre todas

las estudiadas en nuestro análisis.

DISTANCIAS GENÉTICAS
Las distancias de Cavalli-Sforza y

Edwards (1967) calculadas entre po-
blaciones a partir de las frecuencias
alélicas han sido empleadas para agru-
par las diferentes razas segun el méto-
do de neighbor joining que permite
librarlas de la variabilidad en el tamaño
efectivo entre poblaciones. La robus-
tez de los reagrupamientos efectuados
fueron probadas por un remuestreo de
bootstrap, y el diagrama consenso
producto de 500 remuestreos se pre-
senta en la figura 3. Los bajos valores
de bootstrap obtenidos sugieren que

Figura 3. Árbol de consenso obtenido a partir del cálculo de la distancia de Cavalli-Sforza
y Edwards (1967) sobre datos bioquímicos, y de su representación por el método neighbor
joining sobre 500 remuestreos por bootstrap (los valores de bootstrap son ubicados al lado
de los nudos). (Consensus tree obtained from the distance of Cavalli-Sforza and Edwards (1967) on
biochemical data and representation by Neighbor Joining method over 500 resampling by bootstrap
(bootstrap values are presented)).
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la filogenia propuesta es poco robusta.
No obstante se pueden identificar al-
gunas aproximaciones estables, en
particular con la separación una vez
más entre cebú y bovino. Entre los
bovinos aparecen diferentes ramas
entre las cuales se nota la aproxima-
ción geográfica entre razas contrasta-
das 2 a 2, principalmente FRLIM y
FRBLA; SPRET y SPDLI; FRNOR y
FRBPN. Las razas criollas presentan
las ramificaciones más inestables (va-
lor de bootstrap inferior a 34 p.100),
en particular para el Criollo de Guada-
lupe, de Cuba, de Florida, de Colombia
y de Brasil. Sin embargo, como se
señaló previamente, esto puede ser
debido a la ponderación de los valores
que faltan, así como a un mestizaje
importante en el origen de las razas. En
este sentido el análisis factorial multiple
aporta más información sobre la es-
tructuración de las razas.

DISCUSIÓN

El estudio de las relaciones gené-
ticas entre las razas bovinas Criollas y
las razas clásicas, es un proceso deli-
cado de llevar a cabo por razones de
diferente naturaleza, vinculadas al mis-
mo tiempo al origen y la estructura de
la raza considerada, al modelo estadís-
tico empleado para definir estas rela-
ciones y finalmente a los datos dispo-
nibles segun las razas y los marcado-
res (Naves, 2003).

De una parte el concepto de raza
puede ser controvertido para estas
poblaciones. La historia de las pobla-
ciones vacunas en el Nuevo Mundo es
reciente, ya que esta especie no existía
en el momento del descubrimiento por

los primeros colonos españoles. Las
poblaciones bovinas se constituyeron
progresivamente a partir de importa-
ciones diversas según la historia propia
de cada región. El aislamiento dentro
del cual fueron mantenidas, la mezcla
continua dentro de la población, el medio
ambiente aislado, la elección natural u
orientada en función de usos locales
son diferentes razones para darle el
estatus de raza. Para las Antillas y
América las primeras introducciones
de bovinos se remontan al siglo XVI.
En el origen del establecimiento del
bovino no existía la noción de raza
como actualmente se concibe (Rodero
et al., 1992), ya que las poblaciones
tradicionales, criadas en la región de
origen, estaban aun en desarrollo. La
situación filogenética actual debería
traducir también la evolución de las
razas que originaron a las razas criollas
segun el efecto de su aislamiento y la
deriva genética, con relación a las po-
blaciones ancestrales comunes exis-
tentes en el periodo histórico reciente.

La comparación de poblaciones
criollas con la raza de origen deberían
reflejar la unión de dos procesos gené-
ticos: la deriva genética y la migración,
que no pueden ser apreciados conjun-
tamente (Nei, 1987). Por supuesto,
otra dificultad es de orden metodológi-
ca respecto al método estadístico a
utilizar para describir las relaciones
entre las razas criollas y sus razas de
origen. En efecto, las distancias gené-
ticas clásicamente utilizadas, princi-
palmente la distancia de Reynolds y la
distancia estándar de Nei, se basan
respectivamente sobre una hipótesis
de deriva genética sola, o de equilibrio
entre mutación y deriva genética, ex-
cluyendo los procesos de migración
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(Weir, 2002; Sancristobal et al., 2003).
Por el contrario las distancias geomé-
tricas como aquella de Cavalli-Sforza
y Edwards (1967) o la distancia de χ²
estarán mejor adaptadas, al menos en
una óptica de presentación topológica
de las razas (Weir, 2002). Los méto-
dos de análisis factorial aparecen igual-
mente una alternativa interesante en
casos de mestizajes (Weir, 2002; Laloë
et al., 2002). Ellos permiten una repre-
sentación de relaciones entre las ra-
zas, establecidas a partir de medidas
separadas como la frecuencia alélica
en locus diferentes. El interés de este
tipo de análisis, es que permite al mis-
mo tiempo una descripción de la es-
tructura global de las poblaciones re-
sumiendo las informaciones de nume-
rosos marcadores en un número redu-
cido de ejes, y el estudio separado de la
influencia de los diferentes marcado-
res considerados. Por otra parte, estos
no prejuzgan el proceso que ha permi-
tido la constitución de las poblaciones,
aunque utiliza las frecuencias alélicas
como representación de su similitud y
su diferenciación, mediante una media
euclidiana. Esta representación ilustra
muy bien la situación de razas que han

estado sometidas a la introgresión, prin-
cipalmente razas mestizas entre bovi-
nos y cebú (Astolfi et  al., 1983;
Namikawa et  al., 1984; Moazami
Goudarzi et al., 2001).

Finalmente, la dificultad metodoló-
gica principal reside en la elección de
los marcadores y de las razas, y tam-
bién de la disponibilidad de datos ho-
mogéneos y comparables sobre las
diferentes razas en el análisis. En efec-
to, los datos experimentales disponi-
bles en la literatura son generalmente
dispersos y basados en diferentes mar-
cadores. Estos pueden ser obtenidos
igualmente de dispositivos de mues-
treos diferentes y no comparables. Es
por tanto primordial velar por la armo-
nización de la expresión de las fre-
cuencias alélicas segun las razas y los
marcadores. La utilización de marca-
dores microsatélites según lo propues-
to por la FAO en el contexto de un
estudio de diferentes razas Criollas, per-
mitirá precisar estas relaciones sobre
datos más confiables. Un primer trabajo
sobre el bovino Criollo de Guadalupe ha
sido realizado basado en 8 microsatélites,
aunque faltan referencias sobre otras
razas Criollas (Naves, 2003).
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