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RESUMEN

Los polimorfismos en el gen dopamina B-hidroxilasa (DBH) se asocian con el tempera-
mento en los bovinos. En 16 animales de la raza criolla colombiana Blanco Orejinegro
(BON), 20 Brahman (BRA) y 16 de Ganado de lidia (GLI), se evaluaron los polimorfis-
mos del exén xi1 del gen DBH mediante secuenciacién. Se encontraron 13 haplotipos,
6 en BON, 9 en BRA y 2 en GLI. El haplotipo H2 fue el mds frecuente (0,615) y se
encontrd en las tres razas, mientras los haplotipos H6 y H9 fueron compartidos entre
BON-BRA y BRA-GLI, respectivamente. La mayor diversidad genética (DG: 0,915
+ 0,04) y nucleotidica (DN: 0,011 + 0,0006) se encontr en la raza BRA, seguida por
BON (DG: 0,700 + 0,12; DN: 0,008 + 0,004) y GLI (DG: 0,350 + 0,14; DN: 0,0011
+0,001). Si bien el test de D-Tajima fue mayor que cero, no fue significativo (P > 0,05)
en BON y BRA, pero en la raza GLI presentd un valor de -1,92 (P < 0,05). El andlisis
de varianza molecular mostrd una variacién entre las razas de 23,9% y una estructura
poblacional (F,) de 0,23 (P < 0,001). Los mayores valores del coeficiente de coancestria
se presentaron entre GLI y BRA (0,52) y entre GLI y BON (0,22). Se concluye que
la raza GLI tiene baja diversidad en el gen DBH en comparacién con las razas BON y
BRA, que hay efectos de la seleccion natural en BON y BRA mientras que en la raza
GLI se evidencia un barrido selectivo reciente y no a favor del temperamento.
Palabras clave: comportamiento animal, diversidad genética, ganado criollo colombiano,

mejoramiento animal.

HAPLOTHIC DIVERSITY OF EXON XIl OF THE
DOPAMINE 3-HYDROXYLASE GENE IN THREE CATTLE BREEDS

ABSTRACT

Polymorphisms in the dopamine B-hydroxylase gene (DBH) have been associated with
temperament in cattle. In 16 animals of Colombian creole breed Blanco Orejinegro
(BON), 20 Brahman (BRA) and 16 fighting bulls (GLI), polymorphisms of exon xi1
of the DBH gene were evaluated by sequencing. 13 haplotypes were found, 6 in BON,

! Facultad de Ciencias Pecuarias, Grupo de Investigacion en Reproduccién y Mejoramiento Genético,
Corporacion Universitaria Santa Rosa de Cabal. Kilémetro 4 Via Santa Rosa de Cabal — Chinchind
(Colombia).

% Grupo de Investigacién en Reproduccién y Mejoramiento Genético Animal, Departamento de Zoo-
tecnia, Facultad de Ciencias Agropecuarias, Universidad de Sucre. Campus Ciencias Agropecuarias,
Kilémetro 7 via Sincelejo — Sampués (Colombia).

" Autor para correspondencia: darwin.hernindez@unisucre.edu.co.

32 ARREDONDO ET AL. DIVERSIDAD HAPLOT{PICA DEL EXON XII

DEL GEN DOPAMINA B-HIDROXILASA EN TRES RAZAS BOVINAS


https://doi.org/10.15446/rfmvz.v64n1.65816

INVESTIGACION

9 and 2 in BRA and GLI respectively. Haplotype H2 was the most frequent in the
whole population (0,615) and it was found in all breeds. Haplotypes H6 and H9 were
shared between BON-BRA and BRA-GLI, respectively. The greatest value of genetic
(DG: 0.915 + 0.04) and nucleotide (DN: 0.011 + 0.006) diversity, was found in BRA,
followed by BON (DG: 0.700 + 0.12; DN: 0.008 + 0.004) and GLI (DG: 0.350 + 0.14;
DN: 0.0011 % 0.001). The D-Tajima test was greater than zero, but not significant (P
> 0.05) in BON and BRA, GLI presented a value of -1.92 (P < 0.05). The analysis of
molecular variance showed a variation between the breeds of 23.9% and a poblacional
structure (Fg) of 0.23 (P < 0.001). The highest values of the coancestry coefficient
were presented between GLI and BRA (0.52) and between GLI and BON (0.22). It
is concluded that the GLI race has low diversity in the DBH gene compared to BON
and BRA, that there are effects of neutral selection in BON and BRA breeds, whereas,
in the GLI and not in favor of temperament.

Key words: Animal behavior, genetic diversity, Colombian creole cattle, animal breeding.
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INTRODUCCION

En su mayoria las razas bovinas se encuen-
tran genéticamente aisladas en virtud de
la seleccién que ha realizado el hombre
buscando rasgos de interés econdémico
(Lourenco 2013). Los programas de me-
joramiento genético en el pais son pocos y
por lo general se enfocan en caracteristicas
de crecimiento, como el peso a distintas
edades y las ganancias de peso, ya que son
féciles de medir y presentan heredabilida-
des medias-altas (Jiménez ez 2/. 2010). Sin
embargo, caracteristicas como la tolerancia
o resistencia a enfermedades, a condiciones
ambientales extremas, la buena calidad de
los productos derivados o la mansedumbre
no se han considerado en dichos progra-
mas. Dentro de estas caracteristicas, la
mansedumbre o temperamento del animal
es fundamental en la regulacién biolégica
y manifiesta del bienestar animal, lo que
afecta directamente la productividad del
animal (Morméde 2005). La disminucién
en la produccién relacionada con el tem-
peramento se ha estimado que ocasiona
pérdidas anuales de 120 y de 31 millones
de USDS$ en Estados Unidos y México,
respectivamente (Hall ez 2/. 2011; Suther-
land ez al. 2012).

Se han estudiado variaciones del com-
portamiento y sus causas genéticas en
ratones (Brodkin ez al. 2002), perros (Topdl
et al. 2009), lobos (Hejjas ez al. 2007),
caballos (Momozawa et al. 2005), gallinas
(Sugiyama et al. 2004), monos (Bailey ez
al. 2007) y bovinos (Laurenco 2013; Arre-
dondo y Saavedra 2016); en estos tltimos
se ha demostrado que existen diferencias
significativas en el temperamento de razas
de fondo genético Bos taurusy Bos indicus
y, por tanto, diferentes eficiencias repro-
ductivas (Burdick ezal. 2009) y productivas
(Hiendleder et 2/ 2003).

Se han analizado diversos polimor-
fismos en genes que codifican enzimas
biosintéticas, receptores o enzimas del
metabolismo de los neurotransmisores
de las rutas, tanto dopaminérgica, como
serotoninérgica (Tochigi ez al. 2006), que
explican el temperamento del animal.
Entre ellos, se destaca el gen que codifica
para la dopamina B-hidroxilasa (DBH),
enzima indispensable para la sintesis de la
noradrenalina a partir de la hidroxilacion
de la dopamina en los granulos cromafines
(Lourenco 2013). La DBH también es
un modulador fisiolgico que actda en
el desarrollo fetal y en el sistema inmune
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mediado por células T. La noradrenalina
es el mayor neurotrasmisor posganglionar
del sistema nervioso simpdtico, liberdn-
dose desde la médula suprarrenal como
respuesta a situaciones de estrés, fuga
o defensa; su liberacién masiva genera
cambios en todo el organismo, como la
liberacién de glucosa, el mantenimiento
de la homeotermia y el aumento de la
respuesta cardiaca y respiratoria, control
del comportamiento alimenticio y control
de aspectos sensomotores (Romero ez .
2011). En humanos la DBH se ha asociado
con diversos comportamientos como la
respuesta a las drogas, el comportamiento
materno, el comportamiento impulsivo,
la motivacién y el aprendizaje (Luksys ez
al. 2009).

El gen DBH en los bovinos se lo-
caliza en el cromosoma 11, entre los
nucledtidos 104554824 y 104572619
(NM_180995.2) y estd formado por 12
exones y 11 intrones; su producto es
una proteina de 597 aminodcidos y 66
kda. En este gen se han reportado 62
polimorfimos, de los cuales ocho son no
sinénimos (Lourenco-Jaramillo ez 4/ 2012)
y se localizan en los exones I, IIT y XII,
formando parte del dominio funcional de
la enzima y siendo el dltimo exén el més
polimérfico. El analisis de los polimorfis-
mos genéticos existentes en el exén XII
del gen DBH puede servir como estrategia
para determinar si existen diferencias
genéticas importantes que determinen el
temperamento de las razas y su correlacion
con los rasgos productivos.

Por tanto, el objetivo de la presente
investigacién fue caracterizar los haploti-
pos genéticos del exén XII del gen DBH
en las razas bovinas Blanco Orejinegro,
Ganado de lidia y Brahman, mediante
secuenciacion directa bidireccional.

MATERIALES Y METODOS

Animales y muestras

Se colectaron muestras de sangre mediante
puncién de la vena coccigea con el sistema
Vacutainer® en tubos con anticoagulante
(K,EDTA 7,2 mg) en 52 animales de
tres grupos raciales distribuidos asi: 16
muestras de la raza criolla Colombiana
Blanco Orejinegro (BON), 20 de la raza
Brahman (BRA) y 16 de Ganado de lidia
(GLI), provenientes de ganaderias ubicadas
en La Virginia (Risaralda) y en Obando,
La Victoria y El Cerrito (Valle del Cauca).
Las muestras fueron transportadas a 4°C
hasta el laboratorio y almacenadas a -20°C
hasta su procesamiento.

Extraccion del ADN

EI ADN se extrajo mediante el método de
precipitacion salina; a 500 ul de sangre se
afiadieron 1 ml de solucién de lisis I (0,32
M de sacarosa, 10 mM de Tris HCI pH
7,5, MgCl, 5 mMy 1% de Triton X100) y
se mezclaron por inversién a temperatura
ambiente durante 1 minuto. Se centrifugd
a 14.000 rpm durante un 1 minuto y se
descartd el sobrenadante; se realizaron
sucesivos lavados con la solucién de lisis
I hasta obtener una pastilla limpia de
glébulos blancos. Se agregaron 400 pl de
solucién de lisis IT (10 mM de Tris HCI
pH7,5, EDTA 10 mM pH 8,0, NaCl 50
mM y 0,2% de SDS) y 20 pl de proteinasa
K (10 mg/ul) y se incubé a 56°C durante
1 hora. Se afadieron 400 pl de NaCl
5 M, se hizo vértex durante 1 minuto
y se centrifugé a 14.000 rpm durante
14 minutos. 350 pl del sobrenadante se
mezclaron por inversién con 900 pl de
etanol absoluto frio, se centrifugé a 14.000
rpm durante 12 minutos y se descartd el
sobrenadante. Se agregé 1 ml de etanol
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al 70%, se mezcl6 por inversién durante
2 minutos y se centrifugé a 14.000 rpm
durante 5 minutos. Se dej6 secar el pellet
de ADN durante 20 minutos a 37°C y
luego se resuspendi6é en TE 1X (1 mM
deTris HCl pH 7,5,y 0,1 mM de EDTA
pH 8,0) (Herndndez ez al. 2015).

La calidad y concentracién del ADN
se evalué usando geles de agarosa al 0,8%
en una cdmara Sub-Cell® GT, (BIO-RAD,
USA) tenidos con bromuro de etidio y
visualizados con luz ultravioleta; la concen-
tracién se determiné mediante la compa-
racién de las muestras con concentraciones
conocidas del bacteriéfago lambda.

Amplificacion y secuenciacion

del gen DBH

Se amplific el exén XII del gen DBH
usando los cebadores: sentido 5 TTT-
GGTTTGGGAGAAGG 3’ y antisenti-
do 5" TGCACCCGTCACACTCAA 3’
(Lourenco-Jaramillo ez 2/ 2012) a una
concentracion final de 0,2 uM, 20 ng de
ADN, 2 mM MgCl,, 25 uM dNTPs, 1X
de tampén de PCR y 0,1 U Tag DNA
polimerasa.

El perfil térmico de la PCR incluy6 una
desnaturalizacién inicial a 95°C por 5 min;
5 ciclos de 95°C por 45 segundos, 62°C por
45 segundos, disminucién de 2°C cada ciclo,
72°C por 45 segundos; 30 ciclos de 95°C
por 45 segundos, 55°C por 45 segundos,
72°C por 45 segundos para finalizar con una
incubaci6n final a 72°C por 10 minutos. Las
amplificaciones fueron llevadas a cabo en un
termociclador PTC-100" Teltier Thermal
Cycler (BIO-RAD, USA).

Los amplificados se observaron en geles
de agarosa al 1,2% tefiidos con bromuro
de etidio en una cdmara Sub-Cell® GT,
(BIO-RAD, USA) y visualizados con luz
ultravioleta. El producto de la PCR fue un

fragmento de aproximadamente 702 pb,
y la concentracién minima de los ampli-
ficados fue 20 ng/pl. El secuenciamiento
de las muestras se realizé en Macrogen
Sequenciation Service, Maryland, USA.

Analisis estadistico
Las secuencias y sus electroferogramas
fueron editados usando el programa Ge-
neious 6.1 (Kearse ez a/. 2012) y alineadas
usando el programa Mega 6 (Tamura ez
al. 2013), tomando como referencia la
secuencia con el niimero de accesién NCBI
NM_180995.2 perteneciente a Bos taurus.
En cada raza calculé el ntimero de
haplotipos y sus frecuencias, la diversidad
genética, la diversidad nucleotidica, el nu-
mero promedio de diferencias por pares de
secuencias (MNPD), se realizé el test de
neutralidad de Tajima (D-Tajima), el test
exacto de Ewens-Watterson-Slatkin (EWS)
y se estim§ el coeficiente de coancestria,
mediante el programa Arlequin version
3.5 (Excofhery Lischer 2010). La relacién
entre los haplotipos se diagram¢é mediante
una red con el programa Network 5.0
usando el algoritmo median-joining. Me-
diante el programa Mega 6 se determiné
que el modelo evolutivo Tamura con 3
pardmetros se ajustaba mejor a los datos;
con este modelo evolutivo se estimaron
las distancias utilizadas en los analisis de
varianza molecular (AMovA) con el fin de
estimar la estructura y la diferenciacién
genética (F)) entre las poblaciones usando
el programa Genalex versién 6.5 (Peakall
y Smouse 2012).

RESULTADOS

En la comparacién con la secuencia con-
senso se identificaron 13 haplotipos di-
ferentes en toda la poblacién analizada
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(Tabla 1) definidos por 22 sitios variables
de un amplificado con un tamano de 702
pares de bases, con 10 transiciones y una
transversién observada. Los haplotipos
mids frecuentes fueron el H2 (0,6155), el
H9 (0,0769) y el H12 (0,0577), mientras
los restantes 10 haplotipos tuvieron una
frecuencia acumulada de 0,2499.

En la raza BON se encontraron seis
haplotipos (H1 al H6), de los cuales el
H2 fue el mds frecuente (0,624), seguido
por el H5 (0,124); los restantes cuatro
haplotipos presentaron frecuencias de
0,062. En la raza BRA se encontraron
nueve haplotipos (H2, H6 al H13) y los
mis frecuentes en esta raza fueron H2, H9
y H13 con frecuencias de 0,350 y 0,150
para los dos tltimos, respectivamente. De
otro lado, en el GLI solo se encontraron
los haplotipos H2 y H9 con frecuencias de
0,936y 0,064. En las razas BON y BRA
se encontraron cuatro y seis haplotipos
Ginicos y compartieron los haplotipos H2
y H6; la raza GLI no presenté haplotipos
tnicos y el H2 en esta raza se compartié
con las razas BON y BRA, mientras que
el H9 solo lo compartié con la raza BRA.

El algoritmo median-joining determiné
que el dorso de la red de haplotipos estd
conformada por los haplotipos H3, H10
y H11 (Figura 1) todos con frecuencia de
0,0192, y que es necesario la aparicién de
tres haplotipos extintos (7v) para explicar
las relaciones observadas.

Otros pardmetros de diversidad en el
ex6n XII del gen DBH se presentan en
laTabla 2. La diversidad genética prome-
dio fue de 0,728 + 0,06, el mayor valor
se encontrd en la raza BRA seguido por
BON y GLI. La diversidad nucleotidica
total fue de 0,009 + 0,004, por razas, el
GLI presenté el menor valor y la BRA el
mayor. El nimero promedio de diferencias
por pares de secuencias present los valores
mds altos en las razas BRA y GLI, el valor
MNPD en el BON fue de 4,291 + 2,24
y en total fue de 4,742 + 2,35. El test de
neutralidad (D-Tajima) presentd valores
positivos en las razas BON (1,58) y BRA
(3,55) aunque no fueron significativos (P
> 0,05), en GLI, este valor fue negativo
y significativo (-1,92, P < 0,05). El valor
de D-Tajima para toda la poblacién no
fue significativo. De otro lado el test de

FIGURA 1. Red de haplotipos (H) para el exdn xi del gen DBH construido con el programa Network
5.0 usando el algoritmo median-joining. Los rombos mv representan los haplotipos extintos o no
muestreados. El tamafio de los ciruculos es proporcional a la frecuencia del haplotipo en la poblacion.
El color amarillo representa a la raza BON, el color rojo a la raza BRAy el color azul a la raza GLI.

36

ARREDONDO ET AL. DIVERSIDAD HAPLOT{PICA DEL EXON XII

DEL GEN DOPAMINA B-HIDROXILASA EN TRES RAZAS BOVINAS



Rev Med Vet Zoot. 64(1), 32-43

INVESTIGACION

"1/9 Jod oaiowijod onis :A ‘1/9 Jod oaiguwijod omis 1y 'y Jod 091iowijod OIS 1Y ‘BUILI OPIIO8|INU 3] ‘BUISONI 0PIIQ8|anu i) ‘euiuenb oproajanu :n ‘euiuape opioajanu iy

"eIpI| @p Opeueg (|79 ‘Ueweyelq yyg ‘oiBauilaig ooue|g :NOF

Lo - 600 - 9 9 A 1 VvV 9 v v v v 9 1 1 9 3 9 €LH
Lse'o - G0 - 9 9 2 2 9 v 02 9 v 9 9 v I °~ 3 V 9 9 3 9 VvV V CLH
L0 - s0'0 - 9 9 2 2 9 4 2 95 v 9 9 Vv 1 A H 9 3 9 Vv vV LLH
zlo00 - 600 - 9 9 2 3 v Vv 3 4 Vv 4 9 V 1 J v 9 3 9 Vv V OLH
69L0°0 900 GL'0 - 9 9 2 1 Vv 9 v v 9 v 9 1 3 9 3 9 6H
6e00 - 1o - 9 9 2 AV 4 202 9 Vv 9 9 V X J Vv 9 3 9 v vV 8H
Lo - 600 - 9 9 2 AV 95 2 4 4 4 9 Vv ¥ 1 23 V 9 3 9 Vv vV LH
Ggeo'o - 600 ¢%0 9 9 I I 9 V I 9 V 9 H VvV J Vv 9 3 9 Vv V 9H
Gge0'0 - - ¥l 9 9 32 L V. 9 AV H X 9 VvV J d 9 0 9 Vv V GH
6100 - - 2900 9 9 A 2 9 H AV v VvV vV 9 A 3D 4 9 3 9 V ¥H
6100 - -0 9 9 A 2 9 V I ¥4 H V 9 vV J Vv 9 3 9 Vv V €H
66190 9¢60 S€0 ¥¢90 5 9 L I 9H 9 v v v v 9 1 1 9 2 9 CH
6100 - - 290 9 9 I AV V Q2 H V H 9 3 X L Q2 H 9 3 9 VvV V LH
- - - -1 9 v 9 93 L L 3 9 32 L ¥V 2 2 9H 9 ¥V I3 9 I I 9 7956608 AN
TVI0OL 119 Vv4d NO9 9€9 €€5 beS €¢5 G0S 66v 86y 96v ¢6v LLv €Ly V9E 6LC LLC vve ¢ve vEC Gi¢ ¥0C ¢61 16l 8SL

eaidnojdey e1auanaaiy

IIX UOX3 |3 U3 BAI}R|3] UOIDISO

odnojdey

‘Sepelpn}sa sezeJ se| ua selauanaaly sns A sodiojdey ap ugidiuyaq 'L Y19Vl

5]

ARREDONDO ET AL. HAPLOTHIC DIVERSITY OF EXON XII OF THE DOPAMINE B—HYDROXYLASE

GENE IN THREE CATTLE BREEDS



Rev Med Vet Zoot. 64(1), ENERO — ABRIL 2017: 32-43

INvESTIGACION

EWS no fue significativo en ninguna de
las razas, ni para toda la poblacién.

El andlisis de varianza molecular mos-
tré mayor variacion entre los individuos
dentro de raza (76,07%) que entre razas
para este gen (23,93%), sin embargo, el
valor del F . fue de 0,239 (P < 0,001)

(Tabla 3). Los valores de F .y los valores
del coeficiente de coancestria por pares
de razas se presentan en la Tabla 4. En
ambos estadisticos los mayores valores se
presentaron entre el par de razas GLI y
BRA, seguido por GLI y BON 'y, el menor
valor estuvo entre BON y BRA.

TABLA 2. Nimero de haplotipos, indices de diversidad, nimero promedio de diferencias por pares
de secuencias (MNPD), test de neutralidad (D-Tajima) y test exacto de Ewens-Watterson-Slatkin
(EWS) en las tres razas estudiadas.

indice BON BRA GLI TOTAL
Namero de haplotipos 6 9 2 13
Diversidad genética 0,700+0,12 0915+0,04 0350+0,14 0,728 + 0,06
Diversidad nucleotidica 0,008 + 0,004 0,011+0,006 0,001 +0,0001 0,009 + 0,004
MNPD 4,291 + 2,24 6,205 + 3,07 0,625+ 0,51 4,742 + 2,35
D-Tajima 1,58 3,55™ -1,92% 2,742

EWS (Valor P) P <0,990 P < 0,467 P=10 P < 0,966

ns = no significativo; * P < 0,05.
BON: Blanco Orejinegro; BRA: Brahaman; GLI: Ganado de lidia.

TABLA 3. Anélisis de varianza moleculary valor de estructura poblacional (Fg;) en las razas estudiadas.

Porcentaje de

Fuente de variacion Grados de libertad variacion, % Fe
Entre razas 2 23,93

Individuos dentro de razas 49 76,07 0,239%*
Total 51 100

**P<0,01.

TABLA 4. Valor de estructura poblacional (F;;) por pares de razas por debajo de la diagonal, coeficiente
de coancestria entre pares de razas por encima de la diagonal en las tres razas estudiadas.

Raza BON BRA GLI
BON — 0,064 0,228
BRA 0,062 — 0,525
GLI 0,204* 0,408** —

ns = no significativo; * P < 0,05; ** P < 0,01.
BON: Blanco Orejinegro; BRA: Brahaman; GLI: Ganado de lidia.
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DISCUSION

Existen pocos trabajos en bovinos diri-
gidos a describir los polimorfismos del
gen DBH. En un estudio realizado en
Colombia, Arredono y Saavedra (2016)
reportan cuatro haplotipos en bovinos de
lidia, ocho en el ganado Blanco Orejinegro
y 13 en el ganado Brahaman. En México,
Lourenco-Jaramillo et a/. (2012) en las
razas Charolais (n = 50), Brahman (n =
50), Holstein (n = 21) y de lidia (n = 19),
reportan tres, siete, tres y un haplotipos,
respectivamente. El presente trabajo, con
un nimero menor de animales para BRA
y GLI, reporta dos y un haplotipo mds,
respectivamente. De otro lado, Lourenco
(2013) en 330 animales de ganaderias
mexicanas, reporta un total de 21 haplo-
tipos, 13 en Charolais y 16 en Brahman,
con ocho haplotipos compartidos entre
las dos razas. Las diferencias encontradas
en el nimero de haplotipos entre los
reportes citados y el presente trabajo se
deben seguramente al tamano de muestra
utilizado.

De los siete haplotipos que Lourenco-
Jaramillo ez a/. (2012) reportan en Brah-
man, dos tienen una frecuencia acumulada
del 87,5%. En un estudio posterior, de 16
haplotipos descritos en este mismo grupo
racial, los dos m4s frecuentes suman 73,1%
(Lourenco 2013). Por su parte, Arredono
y Saavedra (2016), también en Brahman,
hallaron tres haplotipos que suman el 50%
de las frecuencias, mientras que los tres
haplotipos mds frecuentes en el presente
trabajo para la raza BRA tienen una fre-
cuencia acumulada del 65%. Lo anterior
evidencia una mayor diversidad genética
para este Jocus en la raza colombiana, lo
cual se fundamenta en que fue el grupo
racial, de los tres evaluados, con mayor
valor de diversidad genética y nucleotidica.

La red de haplotipos revelada con el
método de median-joining determiné
que los haplotipos H3, H10 y H11 son
los ancestrales (ver Figura 1): el primero
de ellos solo se encontré en el BON y los
ultimos dos en el BRA; este hecho, junto
con los haplotipos exclusivos de raza, las
frecuencias haplotipicas, valores de diver-
sidad genética y nucleotidica, permiten
proponer un basamento genético para
explicar las diferencias de temperamento
entre las razas y justifican la realizacién de
investigaciones encaminadas a determinar
la asociacién entre dichos polimorfismos
y el temperamento de las razas con fondo
genético B. taurus'y B. indicus, y de esta
manera ampliar los marcadores genéticos
para esta caracteristica (Mormede 2005;
Core et al. 2009)

Con respecto a los indices de diversidad
genética y nucleotidica, los mayores valores
se presentaron en los ganados BRA y BON,
y el menor en la raza GLI. Arredono y
Saavedra (2016) reportan valores de DN
similares en los tres grupos genéticos
(0,012 en Brahaman, 0,008 en Blanco
Orejinegroy 0,001 en el ganado de lidia).
Las variaciones en estos pardmetros pueden
explicarse por varias razones; una de ellas
es el origen y la formacién de las razas. Para
el caso del BON, que es una raza criolla
colombiana, se dio a partir de los ganados
traidos por los conquistadores espanoles
y es producto de aproximadamente 500
afos seleccidn natural en nuestro medio
(Martinez 1992); por su parte, la raza BRA
fue introducida al pais en 1915 a través de
ejemplares traidos desde Estados Unidos
y en 1927 con animales importados de
Brasil (Asocebti 2016); de otro lado, el GLI
que fue introducido a Colombia en 1923
y son animales que provienen de las razas
bravas criadas en Espafia (Fedegan 2016).
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Otra razdén que puede explicar la baja
diversidad en la raza GLI es la consangui-
nidad; Calero (2008) analiz6 la genealogia
en dos ganaderias de lidia en Colombiay
reporta que en dos de ellas hay valores de
consanguinidad del 45,98% y 63,82%.
Por su parte, Dominguez ez al. (2010) re-
portan 43,2% de animales consanguineos
en cuatro ganaderias de lidia en México,
mientras que, usando marcadores molecu-
lares tipo microsatélites en 77 ganaderias
de lidia mexicanas (n = 1.640 animales),
se reporta un valor de endogamia de 47%
(Candn et al. 2007). Por su parte en la
raza BON, Pedraza (2010) estimé un
valor promedio de endogamia de 15%
mediante 14 marcadores microsatélites
y en la raza BRA, Alvarez (2008) usé 15
marcadores microsatélites y hall un valor
promedio de endogamia del 22%. Por dl-
timo, el nimero observado de transiciones
nucleotidicas encontradas en BRA (10),
BON (9) y GLI (5), junto con el alto valor
de parecido entre los pares de secuencias
(MNPD) en la tltima raza, explicarian la
baja diversidad para el Jocus en estudio.

Los valores de diversidad genética y
nucleotidica determinados en el gen DBH,
pueden ser inferiores a aquellos medidos
en regiones hipervariables del genoma, en
las cuales haya mayor tasa de mutacién
(Sharma et al. 2015).

Con el fin de determinar la existencia
de efectos de la seleccién neutral para el
gen DBH en la poblacién estudiada, se
realizé el test de D-Tajima; éste mostré
valores mayores que cero, aunque no sig-
nificativos (P > 0,05) en las razas BON y
BRA, indicando que en estas dos razas este
locus ha evolucionado por equilibrio entre
mutacién y deriva genética, indicando
seleccién neutral. Por otro lado, en la raza
GLI el valor fue negativo y significativo
(P < 0,05) lo que sugiere un barrido se-

lectivo reciente después de un cuello de
botella (Tajima 1989). De igual manera,
el test de EWS, que permite evidenciar
los efectos de la seleccién balanceadora,
no fue significativo, lo que indica que
en el locus en mencién no han ocurrido
eventos de seleccién positiva o negati-
va contra algin alelo (Herndndez ez al.
2015); ello sugiere que el temperamento
o comportamiento de los animales ha
sido tenido en cuenta en los planes de
mejoramiento genético o de seleccién de
reproductores de forma empirica y no con
bases genéticas. Lo anterior lo corroboran
Arredono y Saavedra (2016), quienes no
encontraron asociaciones significativas
entre entre SNPs y/o haplotipos en este
gen con el temperamento de los animales
evaluado como comportamiento en brete
y velocidad de salida del brete.

El coeficiente de diferenciacién ge-
nética (F ) para el Jocus y la poblacién
analizada fue mds alto que el reportado
por Arredono y Saavedra (2016), ya sea en
la poblacién total o al analizar por razas.
Sin embargo, en ambos reportes el valor
de F . indica una separacién genética de
las razas y un flujo genético nulo entre ellas
(Wright 1950), valor que se sustenta en
la gran variacién encontrada entre razas
con el andlisis de varianza molecular (ver
Tabla 3). Asi mismo, no se encontraron
similitudes genéticas entre las razas BON
y GLI a pesar que comparten el mismo
fondo genético (B. taurus). Sin embargo,
los valores de coancestria, indican que la
probabilidad de que dos alelos tomados al
azar en dos individuos sean idénticos por
descendencia es alta, sobre todo cuando
se analiza la raza GLI, lo que puede ser
interpretado como una huella de seleccion
para el gen al igual que un aumento de
la homocigosis en la poblacién (Qanbari
et al. 2010).
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CONCLUSIONES

Se encontraron haplotipos compartidos
entre las razas, asi como haplotipos tinicos
en BON y BRA, con mayor diversidad en
BRA, seguido por BON y GLI, lo que se
explica por el origen y formacién de las ra-
zas, asi como posibles valores diferenciales
de endogamia. Las secuencias analizadas
sugieren que no se ha realizado selecciéon
a favor del temperamento en funcién del
gen DBH, aunque las razas estdn bien
diferenciadas.
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