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Discusión 
 

Tabla 6.3.: Valores por microsatélite del porcentaje de éxito de asignación racial, el número de alelos 

total observado, la heterocigosis esperada y el estadístico FST. 

 % asignación Alelos He FST

HTG4 27,17 7 0,71 0,060 

HTG6 35,49 10 0,64 0,108 

HTG7 30,31 6 0,70 0,082 

HTG8 32,53 9 0,75 0,079 

HTG10 39,93 11 0,84 0,081 

HMS2 34,38 12 0,83 0,080 

HMS3 30,68 10 0,76 0,112 

HMS6 38,82 8 0,78 0,153 

HMS7 30,68 9 0,81 0,056 

ASB2 37,15 11 0,83 0,058 

AHT4 34,01 9 0,80 0,042 

AHT5 19,96 8 0,85 0,041 

VHL20 32,53 10 0,85 0,061 
 

VI. 6. Implicaciones para la conservación de la diversidad genética. 

Dentro de los programas de conservación de los recursos genéticos un aspecto 
crucial consiste en la estimación lo más fiable posible  de las probabilidades de 
extinción de una raza, y para ello es necesario tener en cuenta no sólo parámetros 
genéticos, sino que los factores ambientales, sociales y políticos, también son muy 
informativos. 

La diversidad genética es una de las tres formas de biodiversidad reconocidas 
por la Unión de Conservación Mundial (IUCN) que merecen ser conservadas. La 
necesidad de conservar la diversidad genética de las poblaciones se basa en dos 
argumentos: la necesidad de diversidad genética para que ocurra la evolución, y la 
relación esperada entre la diversidad genética y la adaptabilidad de la población. 
Debido a que la pérdida de diversidad genética se relaciona con la endogamia, y la 
endogamia reduce la aptitud reproductiva, se espera una correlación entre 
diversidad genética y adaptabilidad de la población. Tradicionalmente se consideran  
como medidas de diversidad genética, la heterocigosis (Lewontin, 1974), el número 
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de loci polimórficos, el número de alelos por locus, y el contenido de información 
polimórfica (Botstein y col., 1980).  

Con el objetivo de resolver problemas de conservación genética los 
microsatélites se han estudiado sobre especies tan diversas como los chimpancés, las 
tortugas marinas, los cánidos salvajes y osos polares (Morin y col., 1994; 
FitzSimmons y col., 1995; Gottelli y col., 1994; Paetkau y col., 1995) y con más exito 
que otros marcadores, ya que han demostrado una mayor sensibilidad para detectar 
variación genética en algunas especies en las que no se había detectado variabilidad 
al ser analizadas con otro tipo de marcadores (Hughes y Queller, 1993; Menotti-
Raymond y O’Brien, 1995). 

García y col. (2000), comparan dos procedimientos de estimación de la 
diversidad genética para el grupo de poblaciones incluidas en este estudio. El 
primero de ellos se basa en un procedimiento diseñado por Weitzman (1992, 1993), 
quien desarrolla una medida de diversidad a partir de distancias genéticas que 
poseen una serie de propiedades empíricas. El segundo método corresponde al 
análisis de correspondencia.  

Los resultados obtenidos por García y col., (2000) con respecto al 
procedimiento de Weitzman aparecen representados gráficamente en el 
dendrograma de la Figura 6.1., donde las cifras que aparecen entre paréntesis 
representan el porcentaje de diversidad que se pierde por la desaparición de esa 
raza, o del cluster. 

 Desde la perspectiva de pérdida de la diversidad la situación más grave 
vendría dada por la desaparición de las razas Mallorquina y Menorquina, las cuales 
acumulan entre las dos un 50% de la diversidad total. La raza Mallorquina con un 
22% de la diversidad posee un valor más alto que las razas Pottoka y Caballo de 
Pura Raza Gallega juntos, con un 18%. La pérdida de variabilidad genética de un 
conjunto de razas no resulta de la suma de la variabilidad genética individual de 
cada raza, ya que éstas no son independientes. 
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Figura 6.1.: Dendrograma obtenido por el método de agrupamiento UPGMA  partir de la matriz de 

distancias genéticas FST. Las cifras entre paréntesis al lado de cada raza representa el porcentaje de 

diversidad que se pierde por la desaparición de esa población. Las cifras en los nodos representan el 

porcentaje de pérdida de diversidad por la desaparición de esos clusters por el procedimiento de 

Weitzman. 

Los resultados obtenidos por el análisis de correspondencia muestran unos 
valores de inercia para cada raza que junto a los valores de diversidad obtenidos por 
el procedimiento de Weitzman (Tabla 6.4.) dan una correlación de 0,6. Las razas que 
poseen inercias más altas, son la raza Asturcón en el primer eje con un 64,5%, la raza 
Losina en el segundo eje con un 46,6% y la raza Jaca Navarra en el tercer eje con un 
74,4%. 

Tabla 6.4.: Valores de inercias (análisis de correspondencia) y diversidad (procedimiento de 

Weitzman) aportadas por cada una de las razas analizadas presentadas en el trabajo de García y col. 

(2000). 

 AST JN LOS CG PT MAL MEN 

INERCIA 22 17 16 10 8 13 15 

WEITZMAN 17 15 21 7 9 22 17 

 

Como se puede ver, los resultados obtenidos por cada método son diferentes,  
y los valores de diversidad genética que aporta cada una de las razas son distintos. 

 MAL 

0,15 0,12 0,09 0,06 0,03 

(22%)(50%)

 MEN (18%)

 AST (17%)

 JN (15%)

 PT (7%)

 CG (9%)(18%) 
 LOS (21%)
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Este hecho puede estar justificado porque el primer procedimiento está basado en 
distancias genéticas, que dan lugar a topologías muy diferentes, dependiendo del 
modelo mutacional de los microsatélites en el que están basadas y por tanto su 
credibilidad va a estar muy condicionada al acierto en la elección de la distancia 
genética apropiada, mientras que con el segundo método existe una independencia 
absoluta de modelos mutacionales, y los resultados se basan exclusivamente en 
alelos y frecuencias alélicas. En 1998 Thaom d’Arnolid y col. hacen críticas al 
procedimiento de Weitzman, como la de no tener en cuenta la variabilidad dentro de 
poblaciones, que si es tenida en cuenta por el análisis de correspondencia. 

En el caso de las especies domésticas se ha asimilado el término de 
homocigosis al de extinción, en cuyo caso la raza Losina posee el valor de 
homocigosis más alto y por tanto las mayores probabilidades de extinción. En el 
estudio desarrollado por Reed y Frankham (2003), se estimó una correlación media 
ponderada entre medidas de diversidad genética, entre ellas el valor de la 
heterocigosis, y medidas de adaptabilidad de la población de 0,43, que fue altamente 
significativa y justificaba el 19% de la variación de la adaptabilidad. 

Por tanto, a pesar de que estudios como el análisis de correspondencia aportan 
una información objetiva e importante acerca de la pérdida de variabilidad genética 
como consecuencia de la desaparición de alguna de estas razas, ante situaciones 
graves de peligro de extinción, en las que los recursos económicos son limitados, es 
necesario priorizar unas razas sobre otras, y para ello es importante contar con 
información adicional sobre la situación global de cada una de ellas: tamaño total de 
la población, cambio de tamaño de la población en los últimos diez años, 
distribución geográfica de la raza, riesgo de cruzamiento indiscriminado, nivel de 
organización entre los criadores, existencia o no de planes de conservación, situación 
política de las zonas de asentamiento de estas razas, importancia socio-cultural de 
las razas, nivel de información y veracidad de la misma de cada raza, etc…  
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VII. CONCLUSIONES. 

 

1.- Los microsatélites han demostrado una vez más ser una herramienta útil 
para evidenciar las diferencias genéticas existentes en este caso, entre las razas 
autóctonas españolas que participan en este estudio. 

2.- La variabilidad genética encontrada en las razas autóctonas, que cuentan con 
censos muy reducidos, es superior a la de la raza Pura Sangre Inglés, 
principalmente como consecuencia de presiones selectivas menos intensas. 

3.- Las razas del tronco atlántico, están más próximas genéticamente, como 
consecuencia de un posible origen común en los caballos celtas. 

4.- Caballo de Pura Raza Gallega y Pottoka, son las dos razas con las 
composiciones individuales más heterogéneas. 

5.- Las razas con mayor aportación a la diversidad genética total son Asturcón, 
Jaca Navarra y Losina. 

6.- Los mejores resultados en la asignación o exclusión de individuos a razas 
están correlacionados positivamente con valores más altos de FST entre razas. 

7.- La mejor combinación de microsatélites para asignar individuos anónimos a 
razas es distinta en función de las razas implicadas, por lo que parece más 
conveniente su selección en función de las razas que intervengan que a partir de 
estimadores totales como la heterocigosis o el número de alelos. 

8.- El microsatélite HMS3 es sospechoso de presentar alelos nulos en estas razas 
y debería descartarse en este tipo de análisis. 
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Anexo 1: Frecuencias alélicas del  microsatélite HTG4 para cada raza estudiada. 

 

HTG4 AST JN LOS CG PT THB ME MA 

129 0,23 0,02 0,33 0,12 0,15 0,50 0,15 0,10 
131 0,10 0,30 0,05 0,12 0,27 0,01 0,29 0,13 
133 0,46 0,49 0,46 0,54 0,50 0,42 0,36 0,33 
135 0,09 0,02 0,05 --- 0,05 0,04 0,07 0,25 
137 --- 0,08 0,05 0,05 0,02 --- 0,13 0,10 
139 0,12 0,10 0,05 0,13 0,02 0,03 0,02 0,10 
141 --- --- --- 0,04 --- --- --- --- 

 

Anexo 2: Frecuencias alélicas del  microsatélite HTG6 para cada raza estudiada. 

 

HTG6 AST JN LOS CG PT THB ME MA 

84 0,02 0,21 0,03 0,04 0,11 0,27 0,10 0,15 
88 0,05 0,03 0,02 0,04 0,01 --- 0,05 0,08 
90 0,17 0,03 0,27 0,17 0,20 0,52 0,23 0,43 
92 --- --- 0,01 --- --- --- --- --- 
96 0,01 0,02 --- 0,07 0,02 0,01 --- --- 
98 --- --- --- 0,04 --- --- --- 0,05 
100 0,65 0,71 0,57 0,55 0,52 0,18 0,55 0,18 
102 0,09 --- 0,11 0,08 0,15 --- 0,08 0,13 
104 0,01 --- --- 0,01 --- --- --- --- 
106 --- --- --- 0,01 --- 0,03 --- --- 

 
Anexo 3: Frecuencias alélicas del  microsatélite HTG7 para cada raza estudiada. 

 

HTG7 AST JN LOS CG PT THB ME MA 

118 0,51 0,19 0,18 0,22 0,17 0,18 0,16 0,23 
120 --- 0,01 --- --- --- --- --- --- 
122 0,01 0,11 0,06 0,08 0,18 0,01 0,02 0,45 
124 0,22 0,34 0,32 0,14 0,14 0,38 0,10 --- 
126 0,25 0,35 0,44 0,53 0,52 0,44 0,73 0,33 
128 --- --- --- 0,03 --- --- --- --- 
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Anexo 4: Frecuencias alélicas del  microsatélite HTG8 para cada raza estudiada. 

 

HTG8 AST JN LOS CG PT THB ME MA 

176 0,48 0,44 0,46 0,32 0,43 0,01 0,15 0,35 
178 --- 0,02 --- --- --- 0,01 --- --- 
180 0,03 0,14 0,20 0,27 0,18 0,14 0,24 0,10 
182 0,03 0,09 --- 0,03 0,02 --- --- 0,03 
184 --- 0,01 --- 0,01 --- --- --- --- 
186 0,18 0,23 0,27 0,28 0,25 0,65 0,24 0,33 
188 0,22 0,04 0,05 0,09 0,11 0,19 0,29 0,18 
190 --- --- 0,01 --- --- --- 0,08 0,03 
192 0,06 0,04 0,02 --- 0,02 --- --- --- 

 

Anexo 5: Frecuencias alélicas del  microsatélite HTG10 para cada raza estudiada. 

 

HTG10 AST JN LOS CG PT THB ME MA 

94 --- 0,02 --- 0,01 --- 0,31 0,13 --- 
96 --- --- --- 0,01 --- 0,01 --- --- 
98 0,03 0,05 0,02 0,04 0,03 0,13 0,08 0,08 
100 0,24 0,03 0,14 0,04 0,09 0,13 0,05 0,15 
102 0,27 0,14 0,02 0,12 0,13 0,18 0,10 0,25 
104 0,15 0,05 0,08 0,08 0,14 --- --- 0,08 
106 0,08 0,48 0,24 0,33 0,29 0,16 0,45 0,20 
108 0,02 0,04 0,10 0,13 0,06 --- --- 0,03 
110 --- 0,08 0,01 0,06 0,10 --- 0,03 0,03 
112 0,21 0,10 0,39 0,20 0,14 0,09 0,08 0,15 
114 --- --- --- --- 0,03 --- 0,08 0,05 
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Anexo 6: Frecuencias alélicas del  microsatélite HMS2 para cada raza estudiada. 

 
HMS2 AST JN LOS CG PT THB ME MA 

216 --- --- --- --- --- 0,03 --- --- 
218 0,15 0,17 0,31 0,23 0,29 --- 0,31 0,45 
220 0,08 0,21 0,13 0,16 0,17 0,12 --- 0,05 
222 0,18 0,02 --- 0,03 0,06 0,16 --- --- 
224 0,21 0,23 0,10 0,29 0,09 0,69 0,42 0,18 
226 0,04 0,16 0,07 0,13 0,22 --- 0,21 0,28 
228 --- --- 0,08 0,04 0,06 --- --- --- 
230 --- --- --- --- --- --- --- 0,05 
232 --- --- --- 0,03 --- --- --- --- 
234 0,08 0,03 0,01 --- --- --- --- --- 
236 --- 0,01 --- --- --- --- --- --- 
238 0,26 0,19 0,31 0,10 0,12 --- 0,07 --- 

 
Anexo 7: Frecuencias alélicas del  microsatélite HMS3 para cada raza estudiada. 

 
HMS3 AST JN LOS CG PT THB ME MA 

150 0,02 0,01 0,16 0,08 0,16 0,50 0,11 0,15 
152 --- --- --- 0,01 --- --- --- --- 
158 0,09 0,03 0,05 0,11 0,08 0,10 0,47 0,23 
160 0,08 0,01 0,02 0,06 0,08 0,06 --- 0,03 
162 0,10 0,08 0,05 0,16 0,14 0,09 0,11 0,15 
164 0,35 0,64 0,72 0,34 0,30 0,24 0,18 0,23 
166 0,29 0,11 0,01 0,17 0,14 --- 0,13 0,18 
168 0,08 0,10 --- 0,07 0,07 0,01 --- 0,03 
170 --- 0,02 0,01 --- 0,04 --- --- 0,03 
172 --- 0,01 --- --- --- --- --- --- 
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Anexo 8: Frecuencias alélicas del  microsatélite HMS6 para cada raza estudiada. 

 
HMS6 AST JN LOS CG PT THB ME MA 

159 0,01 0,01 0,03 0,01 --- --- --- --- 
161 0,11 0,33 0,11 0,18 0,04 0,08 0,03 --- 
163 0,16 0,04 0,03 0,26 0,17 0,05 0,07 --- 
165 0,03 0,07 0,02 0,04 0,21 0,40 0,08 0,40 
167 0,19 0,17 0,17 0,06 0,07 --- --- --- 
169 0,51 0,37 0,65 0,45 0,22 0,02 0,24 0,25 
171 --- 0,01 --- --- 0,30 0,45 0,57 0,35 
173 --- --- --- --- --- --- 0,02 --- 

 

Anexo 9: Frecuencias alélicas del  microsatélite HMS7 para cada raza estudiada. 

 
HMS7 AST JN LOS CG PT THB ME MA 

170 --- --- --- 0,04 --- --- --- --- 
172 0,10 0,01 0,04 0,04 0,02 0,14 0,02 0,03 
174 0,02 0,13 0,21 0,21 0,05 --- 0,27 0,15 
176 0,36 0,26 0,08 0,20 0,43 0,21 0,34 0,28 
178 0,35 0,15 0,23 0,12 0,17 0,13 0,02 0,08 
180 0,04 0,28 0,33 0,16 0,18 0,23 0,21 0,13 
182 0,13 0,16 0,12 0,21 0,13 0,29 0,13 0,20 
184 --- 0,01 --- 0,02 0,03 --- --- 0,15 
186 --- 0,01 --- 0,01 --- --- 0,02 --- 
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Anexo 10: Frecuencias alélicas del  microsatélite ASB2 para cada raza estudiada. 

 
ASB2 AST JN LOS CG PT THB ME MA 

154 0,03 --- --- --- --- 0,05 --- --- 
170 0,01 0,15 0,05 0,04 0,05 --- 0,03 0,08 
172 0,14 --- 0,05 --- 0,02 --- --- --- 
174 0,23 0,13 0,08 0,08 0,11 0,14 0,05 --- 
176 --- --- 0,08 0,02 0,09 --- 0,10 0,10 
178 0,25 0,19 0,21 0,35 0,24 0,13 0,26 0,53 
180 0,12 0,25 0,08 0,23 0,29 0,18 0,32 0,15 
182 --- 0,03 0,04 0,13 0,13 0,12 0,05 0,03 
184 --- 0,01 0,06 0,01 --- 0,03 0,03 0,13 
186 0,20 0,21 0,27 0,12 0,04 0,15 0,15 --- 
188 --- 0,04 0,08 0,02 0,04 0,21 0,02 --- 

 

Anexo 11: Frecuencias alélicas del  microsatélite AHT4 para cada raza estudiada. 

 
AHT4 AST JN LOS CG PT THB ME MA 

148 0,33 0,27 0,19 0,26 0,27 0,20 0,32 0,13 
150 --- 0,01 0,27 0,12 0,09 --- 0,10 0,08 
152 0,05 0,17 0,02 0,08 0,11 0,22 0,18 0,18 
154 0,24 0,09 0,20 0,15 0,24 0,15 0,18 0,28 
156 0,10 0,02 --- 0,02 0,01 --- 0,05 0,05 
158 0,04 --- 0,02 0,05 --- --- 0,03 --- 
160 --- 0,05 0,14 0,04 0,03 --- 0,03 0,03 
162 0,14 0,26 0,17 0,24 0,27 0,43 0,11 0,18 
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Anexo 12: Frecuencias alélicas del  microsatélite AHT5 para cada raza estudiada. 

 

AHT5 AST JN LOS CG PT THB ME MA 

128 --- --- --- 0,01 --- --- --- --- 
130 --- 0,01 --- --- --- --- --- --- 
132 0,16 0,27 0,23 0,12 0,26 0,18 0,18 --- 
134 0,31 0,11 0,06 0,13 0,21 0,40 0,00 0,25 
136 --- 0,18 0,02 0,08 0,05 --- 0,15 0,13 
138 0,12 0,13 0,26 0,12 0,13 0,24 0,19 0,03 
140 0,40 0,22 0,24 0,48 0,18 0,12 0,36 0,55 
142 0,01 0,07 0,20 0,07 0,19 0,06 0,13 0,05 

 

Anexo 13: Frecuencias alélicas del  microsatélite VHL20 para cada raza estudiada. 

 

VHL20 AST JN LOS CG PT THB ME MA 

87 0,22 0,11 0,44 0,21 0,27 0,21 0,18 0,05 
89 --- 0,03 --- 0,03 0,04 --- --- --- 
91 --- 0,01 0,05 --- 0,03 --- --- --- 
93 0,09 0,05 0,05 0,06 0,05 0,17 0,23 0,10 
95 0,05 0,26 0,10 0,11 0,24 0,40 0,23 0,55 
97 0,12 0,16 0,02 0,13 0,14 0,23 0,07 0,03 
99 0,07 0,13 0,12 0,17 0,06 --- 0,08 --- 
101 0,31 0,16 0,17 0,19 0,06 --- 0,08 0,08 
103 0,04 0,07 0,05 0,04 0,06 --- 0,10 0,15 
105 0,11 0,02 0,01 0,06 0,07 --- 0,05 0,05 
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Anexo 14:. Zona del cromosoma 1 donde se encuentra localizado el microsatélite HMS7. 

 

CROMOSOMA 1

HMS7 
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Anexo 15:. Zona del cromosoma 4 donde se encuentran localizados los microsatélites HMS6 y 

HTG7. 

HMS6

CROMOSOMA 4

HTG7 
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Anexo 16:. Zona del cromosoma 6 donde se encuentra localizado el microsatélite AHT5. 

CROMOSOMA 6

AHT5
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Anexo 17:. Zona del cromosoma 9 donde se encuentran localizados los microsatélites HMS3, 

HTG4 y HTG8. 

 

HMS3 HTG4

CROMOSOMA 9

HTG8 
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Anexo 18:. Zona del cromosoma 10 donde se encuentra localizado el microsatélite HMS2. 

CROMOSOMA 10

HMS2
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Anexo 19:. Zona del cromosoma 15 donde se encuentra localizado el microsatélite HTG6. 

HTG6 

CROMOSOMA 15
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Anexo 20:. Zona del cromosoma 24 donde se encuentra localizado el microsatélite AHT4. 

AHT4

CROMOSOMA 24
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Anexo 21:. Zona del cromosoma 15 donde se encuentra localizado el microsatélite VHL20. 
 

CROMOSOMA 30

VHL20 
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