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abstract      
Variability and genetic status of 

seven subpopulations of the native 
Colombian breed Casanareño

To determine the genetic status of the 
Casanareño, a bovine Colombian native 

breed, the variability and racial purity of 
individuals of seven subpopulation was 

determined. The mean number of alleles 
per locus (5.56) was inferior to that of 

Zebu breeds used as control (7.13), which 
indicates a moderate genetic variability 

in the subpopulations analyzed. Mean 
observed heterozygocity of all populations 

was 0.63. Population structure consisted 
of two groups. For conservation effects, 
51% belongs to group 2, with a genetic 
profile characteristic of Bos taurus and 
does not include animals of the Zebu 

breed, a population with a low level of 
genetic introgression. This group includes 

100% of the individuals of the ‘Cumay’ 
subpopulation, 76% ‘Bubuy’ subpopulation 
and 50% of ‘Albania’. A wide percentage of 
sampled population belongs to individuals 
with a high degree of Bos taurus characters, 

while the remaining animals showed 
variable degrees of genetic introgression as 

evidenced by individual and subpopulation 
genetic distance values and the population 

structure. 

Key words: animal genetic resources, creole 
cattle, conservation, variability, mean allele 

number, heterozigocity, microsatellites, 
phylogeny.

Variabilidad y estado genético de siete 
subpoblaciones de la raza criolla colombiana 
Casanareño

resumen     

A fin de conocer su estado genético se estimó la variabilidad y grado de pureza 
racial de individuos pertenecientes a siete subpoblaciones de la raza bovina criolla 
colombiana Casanareño. Se encontró un número promedio de alelos por locus de 
5,56, inferior al valor hallado en la raza Cebú usada como control (7,13), lo que indica 
una variabilidad genética moderada en las subpoblaciones analizadas. La heteroci-
gosidad observada promedio en todas las subpoblaciones de la raza fue de 0,63. La 
estructura de las poblaciones mostró dos agrupaciones; a efectos de conservación, 
la más importante consolida el 51% de la población en el grupo 2 que presenta un 
perfil genético típico de Bos taurus y no incluye ningún animal de la raza Cebú, lo 
que permite afirmar que se trata de una población con un nivel bajo de introgresión 
genética. Este grupo incluye el 100% de los individuos de la subpoblación ‘Cumay’, 
el 76% en la subpoblación ‘Bubuy’ y el 50% de ‘Albania’. Se concluye que un amplio 
porcentaje de la población muestreada corresponde a individuos con alto grado de 
características taurinas o criollas, mientras los restantes animales presentan grados 
variables de introgresión genética, evidentes en los valores de distancias genéticas 
subpoblacionales e individuales y en la estructura de la población. 

Palabras clave: recursos genéticos animales, ganado criollo, conservación, variabilidad, 
número promedio de alelos, heterocigosidad, microsatélites, filogenia.
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i n tr  o d u cc  i ó n

En las llanuras inundables del 
Departamento de Casanare (Colombia) 
surgió la raza bovina criolla Casana-
reño; ésta fue caracterizada mediante 
marcadores moleculares y se probó que 
representa una entidad genética parti-
cular endémica de dichas sabanas y que 
forma parte, por su cercanía genética, de 
las siete razas criollas descendientes de 
ganados españoles que Colombia aún 
posee (Sastre, 2003).

No obstante la importancia de este 
recurso genético animal, la raza Casana-
reño cuenta con muy pocos individuos 
efectivos y una base poblacional escasa, 
a tal punto que se encuentra en extremo 
peligro de extinción (Sastre, 2003); esta 
situación se deriva de los sistemas pro-
ductivos tradicionales que se desarrollan 
en esa región desde tiempos de la colo-
nia, además de la influencia creciente de 
razas cebuinas que se introducen en la 
progenie Casanareño sin control alguno, 
lo que ha limitado su multiplicación en 
estado de pureza.

A fin de fundamentar procesos de 
conservación encaminados a aumentar 
el número efectivo de animales Casana-

reño con características de pureza racial, 
se deben identificar los núcleos existen-
tes y evaluar el grado de cruzamiento 
con otras razas; por tal razón, el objeti-
vo del presente trabajo fue caracterizar 
molecularmente a un grupo de animales 
pertenecientes a siete subpoblaciones de 
Casanareño, con el objeto de identificar 
individuos según su pureza racial para 
dar inicio a un programa de conserva-
ción y multiplicación. 

materiales           y  m é todos   

Población muestral
Para este trabajo fueron analizados indi-
viduos procedentes de siete ganaderías 
del departamento de Casanare en las 
que se tomaron muestras de sangre a 
92 animales de la raza criolla Casana-
reño (CAS) con diferentes grados de 
pureza (Tabla 1). Las muestras fueron 
genotipadas usando 14 marcadores tipo 
microsatélite y los resultados fueron 
comparados con información genotípica 
previamente disponible de 126 animales 
no emparentados pertenecientes a cinco 
razas criollas colombianas: Romosinua-
no (Romo), Costeño con cuernos (CCC), 
Blanco Orejinegro (BON), Sanmartinero 
(SM) y Hartón del Valle (HV). Adicio-
nalmente, los datos se compararon con 
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genotipos de 22 individuos Bos indicus 
no emparentados de la raza Cebú Brah-
man colombiana (Cebú).

A los animales se les tomó una mues-
tra de sangre periférica en tubos con 
edta. Posteriormente, los eritrocitos se 
lisaron mediante adición de sucrosa-
triton 2X para la obtención de células 
nucleadas. La extracción del ADN se 
llevó a cabo de acuerdo con protocolos 
estándar (Sambrook et al., 1989).

Identificación de genotipos
Los 14 marcadores moleculares tipo 
microsatélite fueron tomados del grupo 
de sistemas genéticos recomendados por 
la FAO (2003) y recopilados por Bradley 
(1996) para estudios de variabilidad 
genética en bovinos de conservación 
(Tabla 2). Las características de estos 
marcadores incluyen: buena distribución 
a lo largo del genoma, alto grado de 
polimorfismo (más de cuatro alelos por 

locus), técnica para el análisis de los 
marcadores rápida y práctica, existencia 
de datos en estudios previos, posibilidad 
de realización en multiplex y utilidad en 
diferentes especies.

Las condiciones generales de ampli-
ficación incluyeron 50 ng de ADN genó-
mico bovino, 200 μM de dNTP (Pharma-
cia Biotech® 27-1850, 1860, 1870, 1880), 
0,5 μM de cada uno de los iniciadores 
(directo y reverso) de cada marcador, 
2,25 mM de MgCl2 (Promega®), se agre-
garon 2U de Taq ADN polimerasa (Pro-
mega® M1665) para completar un volu-
men total de 25 μl de reacción. Algunos 
marcadores (eth10 y eth 225; bm1818 y 
bm1824; inra005 e inra063; hel13, hel5 y 
hel1) fueron amplificados en reacciones 
de PCR multiplex. Se usó un termo-
ciclador PTC 100 (MJ Research®, Inc.) 
programado con un ciclo de touchdown, 
para iniciar la denaturación bajo las 
siguientes condiciones: 94°C por 3 min 

durante 10 ciclos programados así: dena-
turación a 92°C por 30 seg, anillaje por 1 
min con reducción de 1°C en cada ciclo; 
adicionalmente, denaturación a 92°C con 
anillaje durante 40 seg según grupo de 
marcadores y adición de 1 seg en cada 
ciclo. Las condiciones de PCR fueron las 
mismas de los marcadores anteriores, 
con temperaturas de anillaje de 68°C 
en los primeros 10 ciclos y 53°C en los 
últimos 19 ciclos.

Los productos amplificados fueron 
observados en geles de agarosa al 1% 
y teñidos con bromuro de etidio a una 
concentración de 0,5 µg/m; se cuantifica-
ron para concentración con el espectro-
fotómetro a λ= 260 nm. Posteriormente, 
fueron separados y visualizados en geles 
de poliacrilamida al 6% (59:1) en condi-
ciones denaturantes (úrea 7M) para com-
pararse con marcadores de peso mole-
cular 10 pb y 25 pb (Invitrogen® Cat. 
10821–015). Las condiciones de corrido 
incluyeron 1.800 voltios por 3 horas. Los 
geles fueron teñidos con nitrato de plata. 
Para la captura de las imágenes se utilizó 
el programa GeneSnap® de Syngene y 
para la determinación del tamaño de los 
alelos se utilizó el programa GeneTools® 
de la misma casa comercial. 

Análisis de la información 
Para el análisis de genética de pobla-
ciones se utilizó el programa GenePop® 
versión 3.3 (Laboratoire du Genetique et 
Enviroment, Monpellier, France), software 
que permitió el cálculo de los valo-
res de heterocigosidad observada (Ho) 
y esperada (He), el índice de fijación 
(Fis), el equilibrio de Hardy-Weimberg 
(H&W), el desequilibrio gamético y las 
frecuencias alélicas. Para el análisis de 
correspondencia se utilizó el programa 
Genetix® (Laboratoire Génome, Populations 
et Interactions, CNRS-UMR 5000, Univer-
sité de Montpellier II).

Las distancias genéticas se calcularon 
en el programa Phylip® versión 3.5 (Fel-
senstein, 1993), usando el procedimiento 
Gendist y efectuando previamente una 
rutina de bootstraping de 10.000 remues-
treos. Se calculó la distancia genética 
estándar (Ds) de Nei (1972) y se comparó 
con la metodología de Cavalli-Sforza 
(1969), ambas indicadas para poblacio-
nes con tiempos cortos de divergencia; 
las dos asumen que las diferencias halla-
das se deben a efectos de deriva gené-
tica. La reconstrucción de los árboles 
filogenéticos se realizó por medio de la 

Tabla 1. Distribución de animales en las siete subpoblaciones de la raza bovina criolla 
Casanareño muestreadas.

Ganadería Municipio de Casanare No. animales

1 Albania (A) San Luis de Palenque 15

2 El Bubuy (BY) Aguazul 13

3 Cumay (C) Nunchía 18

4 El Mastranto (HB) Aguazul 11

5 Canaguay (JV) Maní 14

6 California (LP) Paz de Ariporo 14

7 El Recreo (RC) Orocué 7

Tabla 2. Marcadores microsatélites recomendados para estudios de variabilidad en razas bovinas 
criollas.

Nombre del 
marcador Cromosomas

Rango de tamaño (pb)
Referencia

min. max.

1 ETH 10 5 206 228 Solinas-Toldo et al. (1993)

2 ETH 225 9 138 160 Steffen et al. (1993)

3 BM1818 23 208 272 Bishop et al. (1994)

4 BM1824 1 178 192 Bishop et al. (1994)

5 HEL 13 11 184 194 Kaukinen y Varvio (1993)

6 HEL 5 21 148 166 Kaukinen y Varvio (1993)

7 HEL 1 15 102 114 Kaukinen y Varvio (1993)

8 INRA 005 12 136 142 Vaiman et al. (1992)

9 INRA 063 18 178 188 Vaiman et al.(1994)

10 BM 757 9 178 208 Bishop et al. (1994)

11 BM 1314 26 140 168 Bishop et al. (1994)

12 BM 827 11 202 210 Bishop et al. (1994)

13 BM 8125 17 106 124 Bishop et al. (1994)

14 BM 6526 27 146 176 Bishop et al. (1994)
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metodología Neighbor-Joining (Saitou 
y Nei, 1987) incluida en el mismo pro-
grama; para la definición de la mejor 
reconstrucción filogenética se utilizó 
el módulo Consense. Estos análisis se 
realizaron con la población Casanareño 
(CAS), asumida como un conjunto de 
subpoblaciones, y se compararon con las 
demás razas en estudio con el objetivo 
de determinar cuales podrían estar más 
cercanamente relacionadas con otras 
razas como la Cebú.

Así mismo, se realizaron análisis de 
estructura de la población utilizando un 
modelo basado en un método de agru-
pamiento que permite inferir estructura 
de población usando datos de genoti-
pos a partir de marcadores no ligados 
descrito por Pritchard et al. (2000). Esta 
metodología asigna individuos a pobla-
ciones e identifica migrantes e indivi-
duos mezclados. Se asume un modelo 
en el cual hay k poblaciones, cada una 
de las cuales se caracteriza por un perfil 
de frecuencias de alelos en cada locus, 
cada individuo se asigna con una proba-
bilidad a una población o conjuntamente 
a dos o más poblaciones si su genotipo 
indica que es un individuo mezclado. El 
modelo asume que los loci se hallan en 
equilibrio de Hardy-Weinberg dentro de 
las poblaciones, así como en equilibrio 
de ligamiento.

resultados           y  discusion       

Análisis de la variabilidad
El número promedio de alelos observa-
do en cada locus se considera como un 
buen indicador de la variabilidad gené-
tica derivada de la diversidad alélica, 
teniendo en cuenta que la población está 
en equilibrio mutación-deriva y que el 
tamaño de la muestra es más o menos el 
mismo en cada población. Así, se encon-
tró un número promedio de alelos (NPA) 
por locus de 5,56; los menores valores de 
NPA se encontraron en la subpoblación 
‘El Recreo’ (RC) y los mayores en la 
subpoblación ‘Albania’ (A). En términos 
generales, se notan valores inferiores a 
la raza Cebú (7,13) y una variabilidad 
genética moderada en las subpoblacio-
nes de la raza Casanareño situación que 
contrasta con lo reportado por Sastre 
(2003), quien estima un NPA de 8,54 para 
la raza criolla Casanareño (Tabla 3). Este 
valor es inferior al número promedio de 
alelos hallado por Barrera et al. (2003) en 
las razas criollas colombianas, que fue 

de 11,58, pero se encuentra dentro de los 
parámetros recomendados por la FAO, 
que sugiere al menos cinco diferentes 
alelos por locus para lograr una estima-
ción confiable de la distancia genética 
(FAO, 2003). 

Moreno et al. (2001), en un trabajo 
realizado en razas criollas colombianas, 
reportan un NPA de 8,9, mientras Bedo-
ya et al. (2001) informan de un NPA 
de 8,8 para las mismas progenies. Por 
su parte, un estudio realizado en seis 
razas bovinas españolas en el que se 
utilizaron 24 marcadores —nueve de los 
cuales fueron analizados en el presente 
trabajo—, muestra un número promedio 
de alelos de 8,6 (Martín-Burriel et al., 
1999), mientras que Arranz et al. (1996), 
también en razas españolas, reportan un 
NPA de 10 alelos.

La heterocigosidad promedio obser-
vada (Ho) para todas las subpoblaciones 
de la raza fue de 0,63, valor que supera 
al encontrado en la población de la 
raza Cebú estudiada. En este caso, la 
subpoblación RC fue la que presentó 
los mayores valores de Ho, mientras la 
población A presentó los menores, en un 
nivel comparable con el de la raza Cebú 
(Tabla 3) Barrera et al. (2003) reportan 
valores superiores de Ho (0,7) también 
para razas criollas colombianas, lo cual 
concuerda con lo reportado (Ho= 0,67) 
por Bedoya et al. (2001) y con los valores 
citados por Moreno et al. (2001).

La endogamia o consanguinidad, eva-
luada mediante el coeficiente de consan-
guinidad (Fis), fue de 0,08 para toda la 
población CAS en estudio, lo que indica 
que ésta no tiene problemas de consan-
guinidad. No obstante, dado su bajo 
NPA por locus (5,56), se puede concluir 

que la población ha pasado por un fenó-
meno conocido como ‘efecto fundador’ 
o ‘cuello de botella’ que ha reducido el 
número de alelos presentes y, así mismo, 
la variabilidad genética general, lo cual 
aparentemente se contradice con el bajo 
coeficiente Fis, pero puede ser explica-
do por el cruzamiento de poblaciones 
pequeñas y endogámicas con animales 
Cebú, situación que aumenta la hetero-
cigosidad y disminuye dicho coeficiente. 
Ello es particularmente evidente en la 
subpoblación RC (Tabla 3). El valor Fis 
encontrado para toda la población en 
estudio fue inferior a lo reportado pre-
viamente por Barrera et al. (2003) (0,095), 
mientras que en otros estudios para 
razas colombianas se reportan valores 
superiores (0,14, Moreno et al., 2001; 0,13, 
Bedoya et al., 2001). Si se tiene en cuenta 
que el valor de Fis varía entre 0 y 1, sien-
do 0 el nivel de endogamia mínimo y 1 
el máximo, se puede considerar el valor 
de 0,08 hallado en este estudio relativa-
mente bajo.

Análisis multivariado de las 
subpoblaciones
En el análisis de correspondencia, 
cuando se incluyeron las otras razas 
criollas dentro de la fuente de varia-
ción, cada uno de los tres ejes contri-
buyeron proporcionalmente con 24, 13 
y 11% de la inercia total3 (Figura 1). La 
raza Cebú (44) se ubicó cerca del cen-
troide en la dimensión uno, más cerca 
de las poblaciones CAS que de las otras 
razas criollas (9, 10, 11, 12 y 13). En este 
mismo eje fue donde las poblaciones 
CAS tuvieron mayor efecto sobre la 
inercia total y muy bajo efecto en las 

3 En genética, la inercia mide la dispersión de la 
información; así, en las Figuras 1 y 2 la zona de 
inercia máxima será aquella en la que los puntos se 
hallan más agrupados.

Tabla 3. Número más probable de alelos (NPA), heterocigocidades esperada (He) y observada 
(Ho) y coeficientes de consanguinidad (Fis) por cada subpoblación de la raza Casanareño y la raza 
Cebú.

Subpoblación NPA He Ho Fis

A 6,19 0,70 0,59 0,15

BY 5,31 0,64 0,60 0,07

C 5,69 0,68 0,62 0,08

HB 5,75 0,70 0,65 0,05

JV 5,5 0,68 0,65 0,05

LP 5,94 0,71 0,63 0,11

RC 4,56 0,65 0,71 0,08

Promedio 5,56 0,68 0,63 0,08

Cebú 7,13 0,70 0,55 0,20
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otras dos dimensiones, similar a lo 
ocurrido con la raza Cebú (Figura 1). 
Lo anterior hace evidente una mayor 
proximidad entre las poblaciones CAS 
y la Cebú, dado que pueden compar-
tir alguna proporción baja de alelos 
debido al mestizaje. Es evidente la baja 
variabilidad de las subpoblaciones si se 
compara la dispersión del análisis de 
componentes principales de cada indi-
viduo, en comparación con las demás 
poblaciones criollas, lo cual puede ser 
debido a un ‘efecto fundador’ o a 
una disminución dramática del tamaño 
efectivo de las subpoblaciones en el 
pasado (Figura 2).

Análisis filogenético
A partir del cálculo de las frecuen-
cias alélicas se estimaron las distancias 
genéticas estándar (Ds), utilizando el 
módulo Gendist del programa Phylip® 
(Felsenstein, 1993) con el que se calcula-
ron las fórmulas de distancia genéticas 
según las metodologías de Nei (1972) 
y de Cavalli-Sforza (1969). Según Nei 
(1972), estas medidas de distancia son 
más eficientes en encontrar la verda-
dera topología de un árbol evolutivo 
cuando se calculan a partir de datos 
de frecuencias genéticas. Los árboles 
filogenéticos fueron construidos usan-
do el método de Neighbor-Joining y 
para encontrar la mejor organización 
topológica se realizó un proceso de 
bootstrapping con 10.000 repeticiones. 

La menor medida de distancia gené-
tica calculada por el método de Nei 
(1972) se encuentra entre las subpobla-
ciones A y HB, y entre las subpoblacio-
nes C y BY dentro de la raza CAS. Con 
respecto a la raza Cebú, las poblacio-
nes HB y RC son las que presentan las 
menores distancias, lo que sugiere que 
en esas poblaciones hay mayor propor-
ción de individuos CAS que comparten 
alelos con Cebú, posiblemente debido 
a mestizaje. Como se puede ver las 
razas criollas siempre presentan valo-
res altos de divergencia con relación a 
la raza Cebú, valores que varían entre 
0,62 y 1,6 (Tabla 4).

El análisis filogenético de las matrices 
de distancia obtenidas por las metodo-
logías de Nei (1972) y Cavalli Sforza 
(1969), arrojaron topología muy similar 
(Figura 3): en todos los casos el primer 
grupo lo forman las razas criollas, en 
las cuales el 70 % de las repeticiones se 
da en el mismo orden topológico; así 
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Sanmartinero; BON: Blanco Orejinegro; CCC: Costeño con Cuernos; HV: Hartón del Valle; C: 
subpoblación CAC ‘Cumay’; BY: subpoblación CAC ‘Bubuy’; A: supoblación CAC ‘Albania’; JV: 
supoblación CAC ‘Canaguay’; LP: supoblación CAC ‘California’; HB: supoblación CAC ‘Mastranto’; 
RC: supoblación CAC ‘Recreo’.
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mismo, el cluster formado entre Cebú y 
la subpoblación RC, que en 61% de las 
veces da el mismo orden, lo que indi-
caría que esta es la subpoblación donde 
puede haber la mayor proporción de 
individuos que comparten alelos con la 
raza Cebú y, por tanto, mayor nivel de 
introgresión genética.

Otras subpoblaciones como HB, LP y 
A forman un grupo más alejado del Cebú, 
pero aún más de las demás razas criollas. 
Solamente las subpoblaciones JV, BY y 
C se incluyen en el mismo grupo de las 
razas criollas; en el árbol de la Figura 3a, 
esta parte del arreglo topológico no pre-
senta suficiente robustez, dado que en la 
mayoría de ocasiones dicha organización 
no se da en más del 40% de las repeticio-
nes, por lo que, para el grupo que incluye 
la raza Cebú puede tener cualquier otra 
organización con similar probabilidad, 
pero siempre dentro del mismo grupo. 

Cuando se analiza la matriz de distan-
cias incluyendo solamente las subpobla-
ciones de raza Casanareño y la raza Cebú 
(Figura 3b y Tabla 5), se confirma el menor 
valor de distancia genética (Ds) que existe 
entre la raza Cebú y la subpoblación RC, y 
el más alejado con las subpoblaciones BY, 
C y JV, que confirman el resultado anterior 
y mostrarían que son los núcleos de raza 
Casanareño, que presentan menor pro-
porción de alelos compartidos con Cebú, 
posiblemente debido a su mayor pureza 
racial. Entre las subpoblaciones, las más 
cercanamente relacionadas son HB y RC 
(0,20), HB y A (0,24), y C y BY (0,247), las 

Tabla 4. Matriz de distancia genética estándar de Nei (1972) entre siete subpoblaciones de la raza criolla Casanareño, la raza Cebú y cinco razas 
criollas colombianas.

A BY C Cebú HB JV LP RC Romo SM HV CCC BON

A 0,000 0,379 0,345 0,600 0,219 0,391 0,279 0,367 0,425 0,831 0,639 0,593 0,321

BY 0,379 0,000 0,251 0,878 0,454 0,445 0,446 0,648 0,457 0,923 0,427 0,484 0,471

C 0,345 0,251 0,000 0,752 0,447 0,559 0,423 0,523 0,403 0,672 0,297 0,491 0,259

Cebú 0,600 0,878 0,752 0,000 0,404 0,732 0,585 0,465 0,875 1,687 0,902 1,379 0,620

HB 0,219 0,454 0,447 0,404 0,000 0,433 0,307 0,271 0,604 1,041 0,662 0,706 0,413

JV 0,391 0,445 0,559 0,732 0,433 0,000 0,443 0,764 0,660 1,153 0,537 0,861 0,645

LP 0,279 0,446 0,423 0,585 0,307 0,443 0,000 0,295 0,710 0,888 0,633 0,802 0,480

RC 0,367 0,648 0,523 0,465 0,271 0,764 0,295 0,000 0,968 1,411 0,820 1,302 0,529

Romo 0,425 0,457 0,403 0,875 0,604 0,660 0,710 0,968 0,000 0,596 0,451 0,408 0,250

SM 0,831 0,923 0,672 1,687 1,041 1,153 0,888 1,411 0,596 0,000 0,371 0,449 0,738

HV 0,639 0,427 0,297 0,902 0,662 0,537 0,633 0,820 0,451 0,371 0,000 0,535 0,408

CCC 0,593 0,484 0,491 1,379 0,706 0,861 0,802 1,302 0,408 0,449 0,535 0,000 0,674

BON 0,321 0,471 0,259 0,620 0,413 0,645 0,480 0,529 0,250 0,738 0,408 0,674 0,000

A: supoblación CAS ‘Albania’; BY: subpoblación CAS ‘Bubuy’; C: subpoblación CAS ‘Cumay’; Cebú; HB: supoblación CAS ‘Mastranto’; JV: supoblación CAS ‘Canaguay’; LP: supoblación CAS ‘California’; RC: supoblación 
CAS ‘Recreo’; ROMO: Romosinuano; SM: Sanmartinero; CCC: Costeño con Cuernos; HV: Hartón del Valle; BON: Blanco Orejinegro.
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Figura 3. Árbol de relaciones filogenéticas entre siete subpoblaciones de la raza Casanareño, la 
raza Cebú y cinco razas criollas colombianas usando la distancia genética estándar (Ds): a) según 
la metodología de Nei (1972) y b) según la metodología de Cavalli-Sforza (1969); ambas con el 
uso del algoritmo Neighbor-Joining del programa Phylip® con bootstraping de 10.000 réplicas. A: 
supoblación ‘Albania’; BY: subpoblación ‘Bubuy’; C: subpoblación ‘Cumay’; Cebú; HB: supoblación 
‘Mastranto’; JV: supoblación ‘Canaguay’; LP: supoblación ‘California’; RC: supoblación ‘Recreo’; 
Romo: Romosinuano; SM: Sanmartinero; CCC: Costeño con Cuernos; HV: Hartón del Valle; BON: 
Blanco Orejinegro.

Tabla 5. Matriz de distancia genética estándar de Nei entre siete subpoblaciones de la raza 
Casanareño y la raza Cebú (Nei, 1972).

A BY C Cebú HB JV LP RC

A 0,000 0,403 0,298 0,374 0,240 0,525 0,320 0,287

BY 0,403 0,000 0,247 0,766 0,548 0,478 0,378 0,579

C 0,298 0,247 0,000 0,614 0,433 0,484 0,437 0,459

Cebú 0,374 0,766 0,614 0,000 0,513 0,657 0,475 0,339

HB 0,240 0,548 0,433 0,513 0,000 0,407 0,327 0,200

JV 0,525 0,478 0,484 0,657 0,407 0,000 0,337 0,598

LP 0,320 0,378 0,437 0,475 0,327 0,337 0,000 0,372

RC 0,287 0,579 0,459 0,339 0,200 0,598 0,372 0,000

A: supoblación CAS ‘Albania’; BY: subpoblación CAS ‘Bubuy’; C: subpoblación CAS ‘Cumay’; Cebú; HB: supoblación CAS ‘Mastranto’; JV: supo-
blación CAS ‘Canaguay’; LP: supoblación CAS ‘California’; RC: supoblación CAS ‘Recreo’.
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que podrían tener algún origen común, 
por lo que sería recomendable revisar su 
genealogía (Tabla 5).

La cercana relación entre Cebú y algu-
nas subpoblaciones Casanareño es evi-
dente en la ordenación que muestra el 
dendrograma 3b; éste posee una robustez 
baja, pues solamente el grupo formado 
por Cebú y RC se repite el 61% de las 
veces y el grupo C y BY se da el 55% de 
las veces, mientras los restantes arreglos 
pueden tener cualquier otro orden con 
una probabilidad similar. Queda claro 
que la subpoblación Casanareño JV es 
la que presenta mayor distancia frente a 
las demás subpoblaciones, además de ser 
una de las más distantes de la raza Cebú 
(0,65), lo que indicaría un origen diferente 
de las demás poblaciones o un alto grado 
de mestizaje con poblaciones CAS de 
diferente origen (Figura 3b).

Adicionalmente se realizó un análisis 
tomando como unidades taxonómicas 
operacionales a los individuos, utilizan-
do la medida de distancia de Nei (1972) 
y el algoritmo de Neighbor-Joining. En 
el extemo superior de la Figura 4 se 
señala un cluster que agrupa alrededor 
de 30 individuos dentro de los cuales 
se encuentran el 70% de los individuos 
de la subpoblación C, el 40% de indivi-
duos de las subpoblaciones BY, A y LP; 
solamente se insertan dos individuos de 
la raza Cebú. En el extremo inferior del 
dendograma se indica otro agrupamien-
to en el que se encuentra el 66% de los 
individuos de la raza Cebú; los restantes 
ocho individuos se distribuyen entre la 
población. Lo anterior muestra un claro 
agrupamiento de la población Cebú y de 
una de las subpoblaciones CAS; no obs-
tante, subpoblaciones como RC y JV no 
constituyen un agrupamiento entre los 
individuos que la conforman, sino que 
se distribuyen entre diferentes grupos a 
lo largo del dendograma (Figura 4).

Análisis de la estructura de la 
población
La Figura 5 ilustra una representación 
de las estimaciones de Q (coeficiente de 
membresía) para cada individuo anali-
zado el que, a su vez, se agrupa en un 
cluster (subpoblación o raza); cada indi-
viduo se representa como una pequeña 
columna vertical dividida en k segmen-
tos coloreados con longitudes proporcio-
nales a cada uno de los cluster inferidos 
a los que puede pertenecer. En la parte 
inferior se muestran los individuos y 

la raza a la cual previamente se indicó 
que pertenencía. El orden representa-
do es: A, subpoblación ‘Albania’; BY: 
subpoblación ‘Bubuy’; C: subpoblación 
‘Cumay’; HB: subpoblación ‘Mastranto`; 
JV: subpoblación ‘Canaguay’; LP: subpo-
blación ‘California`; RC: subpoblación 
‘Recreo’ y la raza Cebú. 

Se puede ver que los individuos de 
la raza Cebú presentan valores de mem-
bresía que los agrupa principalmente en 
el cluster rojo (20/24 animales con valor 
de membresía mayores de 0,65); no obs-
tante, se nota que tres individuos de esta 
raza, obtenidos de muestras de ganado 
Cebú del Casanare, presentan un valor 
de membresía (>0,80) que los sitúa en el 
cluster azul, lo que indica que la mayoría 
de individuos de la raza Cebú tienen 
combinaciones y frecuencias alélicas que 
los diferencian ampliamente de los indi-
viduos que se obtuvieron de poblaciones 
Cebú del departamento del Casanare 
(Figura 5).

 
En las subpoblaciones de la raza Casa-

nareño se encontraron dos agrupaciones; 
la primera sitúa el 51% de la población 
en el cluster verde, con valores de mem-
bresía superiores a 0,60 y no incluye nin-
gún animal de la raza Cebú, por lo que 
se puede deducir que es una población 
con bajo nivel de introgresión genética. 
En este grupo se incluye el 100% de los 
individuos de la subpoblación C, el 76% 
de los individuos de la subpoblación BY 

y el 50% de los individuos de la pobla-
ción A. En el análisis filogenético estas 
subpoblaciones se agruparon juntas y 
mostraron mayores valores de distancias 
genética con respecto a la raza Cebú, con 
lo que se confirma una baja probabilidad 
de que se trate de poblaciones mestizas. 
Por su parte, en las poblaciones de RC 
y JV, entre 90 y 100% de los individuos 
tuvieron valores de membresía que los 
incluyó en el cluster verde, del cual hacen 
parte los tres animales de la raza Cebú 
obtenidos de poblaciones ubicadas en 
el Casanare, con valores de membresía 
superiores a 0,9. Por esta razón, y debi-
do a que estas poblaciones en el análisis 
filogenético siempre se presentaron cer-
canas al Cebú o agrupadas en su mismo 
cluster, se puede decir que las subpo-
blaciones RC y JV presentan un mayor 
grado de introgresión genética y que no 
podrían considerarse como poblaciones 
Casanareño puras (Figura 5).

La subpoblación HB presenta un 42% 
de individuos agrupados en el cluster 
verde que podrían ser catalogados como 
puros, un 35% de individuos en el cluster 
azul y un grupo de animales con valores 
intermedios en los tres cluster, lo que 
indicaría animales mestizos que no se 
pueden incluir en ninguno de los agru-
pamientos. 

Es importante tener en cuenta que 
al analizar los cálculos del índice Fis, 
se indica que la población Cebú tiene 

CAS

CEBÚ

A2
A4

BY20-0
BY30.8
C1012
C2044

BY34-2
CEBU94310

A206
C4040
C4008
C8236
A5151
By129
Hv602
C9104

REC4
C7044
LP105

REC904
LP810
A104

LP906
LP808
C2038
LP103

RECPAL
C2075
C4002

CEBUtoro
CCACHIZG

HBCAC
JV310
A106
A108

CEBU93388
BY08-8

HB2
A802
A906

CEBUC1
LP101
Hb808
C2058
C7030

BY22-0
C2050

CCACHIBR
BY26-0

A110
A804

BY32-8
Hb802

REC806
Jv604

REC108
A112

BY24.8
Hb104
Hb910

REC6
REC902

CEBU98362
Lp806
Hb906
Hb912
BY34-0

Lp2
REC2

CEBU93390
Jv4

Lp702
Lp804
Hb402

Jv2
Jv102
Jv902
Lp201
Jv904
A212

CEBU24.2
CEBUC2

By128
Lp802
Hb202
Hb804
Hb806
Hb904
Lp902
A304

Lp104
Hb102
BY12-0

CEBU97316
A902
Jv702

CEBU93382
CEBU94348
CEBU98328
CEBU96678

C1112
C2032

CEBU70
CEBU85
CEBU94
CEBU96
CEBU71
CEBU84
CEBU95

JV204
JV302

CEBU87
CEBU74

Figura 4. Dendograma de relaciones genéticas construido con las distancias genéticas entre 
parejas de individuos perteneciente a subpoblaciones de la raza Casanareño y la raza Cebú.
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Figura 5. Estimaciones de Q (coeficiente de membresía para cada individuo en cada cluster) en 
bovinos de siete subpoblaciones de la raza Casanareño y la raza Cebú.

el valor más alto (0,14), como era de 
esperarse, ya que al incluir todos los 
animales de esta raza como se muestra 
en la Tabla 3, un valor de 0,2. Por su 
parte, dentro de la raza Casanareño las 
subpoblaciones A, C y BY presentaron 
los valores más altos (0,08 a 0,15) y las 
subpoblaciones RC, JV y HB presentan 
valores más bajos (0,04 a 0,08); en la 
Figura 5, el cluster azul, que incluye estas 
poblaciones, también presenta menores 
valores (0,04) que el cluster verde (0,08), 
lo que puede indicar que se trata de ani-
males cruzados. 

conclusiones          

De acuerdo con los resultados de la 
población criolla muestreada para este 
estudio, más de la mitad de los bovinos 
Casanareño analizados corresponde a 
individuos con un alto grado de carac-
terísticas taurinas o criollas, mientras los 
restantes animales presentan diversos 
grados de introgresión genética, como 
es evidente en los valores de distancias 
genéticas subpoblacionales e individua-
les y en los estudios de estructura de la 
población.

A efectos de seleccionar aquellos ani-
males con una mayor proporción de san-
gre Casanareño destinados a un progra-
ma de conservación, se puede recurrir a 
los individuos y ganaderías que confor-
maban el cluster verde, los cuales pre-
sentaron los valores de membresía más 
altos. En general, se recomienda desarro-
llar una estrategia de conservación tanto 
in situ como in vitro, atendiendo a la 
multiplicación de estas poblaciones con 

el fin de no perder definitivamente este 
germoplasma. Incluso aquellos animales 
que presentan algún grado de introgre-
sión pueden servir para aumentar los 
censos si se les permite reproducirse en 
línea de pureza y lograr animales ‘puros 
por absorción’, metodología válida en 
la recuperación de razas en peligro de 
extinción.

Se sabe que una población genéti-
camente estrecha que se mantiene en 
estado de pureza en núcleos poblacio-
nales de pequeño número, normalmente 
muestra valores de endogamia altos. En 
el presente estudio se hallaron subpo-
blaciones de ganado criollo Casanareño 
que aparentemente se encontraban en 
estas condiciones; no obstante, registran 
valores de endogamia muy bajos, lo 
que puede indicar que son poblaciones 
recientemente cruzadas. 
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