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RESUMEN

El estudio de la estructura genética de la raza Holando Urugua-
yo (HU) se realiza en una muestra de 357 animales, correspon-
diendo a 138 madres, 42 padres y sus 177 crias. Se testan 8
sistemas de grupos sanguineos (A, B, C, F, J, L, S, Z), obte-
niéndose un menor numero de alelos del sistema B en las crias.
Para evaluar la variabilidad de nuestra poblacion se calcula el
indice de heterocigosidad medio (IH). Se demuestra que ésta es
mayor en las madres que en las crias. Se comparan las frecuen-
cias genotipicas observadas en la generacion filial con las fre-
cuencias esperadas de acuerdo al cruzamiento al azar entre los
padres y las madres para los sistemas A, F, J, L'y Z. Los
sistemas J y Z presentaron un X? significativo, siendo sus
posibles causas ¢l efecto producido por el uso de pocos padres
con gran numero de crias. Se calcula la distancia genética (DG)
¢ identidad (genética) de Nei entre la muestra de HU y la
poblacién de Holstein-Friesian (HF) de USA, por ser su prin-
cipal ancestro. Esta se estima a partir de la frecuencia génica de
los 7 sistemas, siendo la identidad promedio entre HU y HF de
USA muy alta (0,9807). En relacion a los marcadores analiza-
dos, se concluye que existiria una disminucion de la variabili-
dad genética en la siguiente generacién y una gran similitud
entre las poblaciones de HF de USA y Uruguay.

Palabras clave: Grupos sanguineos, diversidad bovina,
Holando Uruguayo.
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A total of 357 blood samples were collehecfimm’ﬂolstcm
Friesian cattle in Uruguay, distributed as follows: 138 cows,
42 bulls and 177 calves. Blood groups were determined by
using 39 reagents from 8 systems (A, B, C, I, J, L. S, Z). In
order to evaluate the degree of genetics variability in our sam-
ple, the average Heterozygosity was calculated. On the other
hand, the average Heterozygosity was higher in cows than in
calves, that together with a diminished number of alleles in B
locus for progeny, points out a fall in genetic variability in the
next generation. The significance of differences between the
obtained and expected values of genotypic frequencies found
in the progeny for systems J and Z seem to be caused by a
limited number of sires rather than by other factors effecting
the changes in gene frequencies. Nei’s measures of normalized
genetic identity and standard genetic distance between two
populations were calculated for populations from Uruguay and
USA over 7 loci. Those measures show that the HF populatio-
ns from the USA and Uruguay are the closest ones. Summing
up all the results, we conclude that there is a decrease in the
genetic variability of the Uruguayan HF progeny generation
and a high similarity between HF populations from the USA
and Uruguay.

Keywords: Blood groups, diversity cattle, Holstein-Friesian-
Uruguay.

INTRODUCCION

El estudio de la estructura y variabilidad poblacional a través
de los marcadores genéticos, nos permite evaluar los efectos
producidos en las poblaciones por diferentes métodos de criay
la relacion genética entre ellas. Los grupos sanguineos, por
poseer sistemas complejos con elevado grado de polimorfis-
mo, se consideran marcadores genéticos apropiados para reali-
zar este tipo de estudios (11, 20).

Por otro lado es de gran importancia conservar la variabilidad
genética en las poblaciones de animales de produccion ya que
es un pre-requisito para el progreso de la seleccion y para su
sobrevivencia, pues si todos los individuos tuvieran los mis-
mos genes, no existiria la capacidad de adaptarse a los cambios
ambientales y se produciria la extincion de esa raza o poblacion
(15, 18). Entre las causas que disminuyen la variabilidad pro-
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duciendo una erosion genética tenemos: numero reducido de
individuos fundadores, consanguinidad y uso extensivo de la
inseminacion artificial. Por ejemplo la raza HF de USA cuya
poblacion excede los 10 millones, tiene un tamano efectivo
muy bajo (< 1000), como resultado del uso sistematico de la
inseminacion artificial permitiendo que unos pocos machos dejen
descendencia (7). Esta erosion genética limita la adaptacion de
la poblacion a nuevas circunstancias y afecta el futuro de la cria
bovina al reducirse la base genética sobre la que se seleccionan
los fenotipos deseables en el futuro (www.ri.bbsrc.ac.uk/
cdiv_www/inform.htm). Recientes estudios sobre la evolucion
de la variabilidad genética en diferentes razas en base a los
marcadores genéticos sanguineos han demostrado los efectos
producidos por la intensa seleccion sobre la reduccion de los
niveles de la misma (14; 3; 10).
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Laraza Holando del Uruguay representa
el 90 % del ganado lechero de nuestro
pais (DICOSE, 1988). Su origen data del
ano 1889 con las primeras importacio-
nes de animales de Holanda, pero recién
a principios de siglo comienza la crea-
cion de la raza con el mayor ingreso de
animales provenientes de USA y Argen-
tina. En el afio 1971 con la importacion
de semen congelado de USA y Canadd
comienza la expansion de la raza (5).

El objetivo del presente trabajo es anali-
zar la variabilidad genética del Holando
Uruguayo a través de marcadores san-
guineos y su relacion con otras pobla-
ciones HF de diferentes paises, especial-
mente con su principal ancestro el HF
de USA.

MATERIALESY METODOS

Se estudia una muestra al azar de 357
bovinos Holando de pedigree, constitui-
da por 138 madres 42 padres (90% eran
semen importado de USA y Canadd) y
sus 177 crias. La misma pertenece a 16
establecimientos de la cuenca lechera de
Montevideo. Por lo cual se realiza un
test de homogeneidad entre las muestras
antes de reunirlas como una poblacién.

A cada animal se le extrajo una muestra
de sangre con anticoagulante y fue anali-
zada segun la técnica serolégica de he-
molisis descrita por Stormont y col. para
determinar 8 sistemas de grupos sangui-
neos (21,22). La tipificacion se realizo
incubando a 25°C una mezcla de 50 pl de
reactivo de grupos sanguineos, 25 pl de
una suspension de globulos rojos lava-
dos al 3% en solucion fisioldgica de cada
individuo a tipificar y 25 pl de comple-
mento de conejo fresco. La lectura de la
reaccion se registra a los 90 minutos y a
las 3 hs. a partir del inicio de la incuba-
cion. Los 37 reactivos de grupos sangui-
neos fueron aislados mediante inmuni-
zaciones (12), siendo la bateria la siguien-
te: sistema A (A2); B (BI1,G2,
IL201QTLY2PIAB D E2GI1)02Q7Y G,
C{C1,C2, W, RLXLL%; F (IF1, V2): J
() Ly, S (S, B WL, U uey; Z (Z1)
La estandarizacion de los reactivos fue
realizada a través del test de comparacion
internacional organizado por la Internatio-
nal Society for Animal Genetics (ISAG),
lo cual permitio realizar los estudios com-
parativos con otras poblaciones de HF.

A partir de la lectura del test se determi-
naron los grupos sanguineos para cada
animal o sea su hemotipo o genotipo san-
guineo.

La caracterizacion racial se realizé me-
diante la estimacion de las frecuencias
génicas de la poblacion a partir de los
genotipos sanguineos determinados. Di-
chas frecuencias se calcularon por sepa-
rado para madres, padres y crias con el
fin de evitar la superposicion de genera-
ciones, ilustrar las diferencias entre ma-
chos y hembras y conocer la evolucién
de la variabilidad de la raza Holando uru-
guayo. La determinacion de los fenogru-
pos (alelos) de los sistemas complejos B
y S en los productos se realizaron por
analisis de segregacion de factores en fa-
milias de toros. La frecuencia génica de
estos sistemas se calcularon por el mé-
todo de alocacion (17). Para el sistema C
no se le calcularon las frecuencias géni-
cas debido a que en muchos casos no se
pudo determinar los fenogrupos. El cal-
culo de las frecuencias génicas del siste-
ma codominante F se hizo por recuento
de genes y la de los sistemas con domi-
nancia completa (A, I, L, Z) con 2 alelos
mediante la raiz cuadrada de la frecuen-
cia relativa del genotipo homocigota re-
cesivo. El sistema A se lo incluy6 dentro
de este grupo de sistemas por ser testa-
do para un solo factor sanguineo. Para el
sistema F se realizo el test de equilibrio
génico Hardy-Weinberg con el método de
X2 Ademas, se evalud por éste método
si las frecuencias genotipicas observa-
das en la generacion filial se desviaban
significativamente de las esperadas por
el cruzamiento de las generaciones pa-
rentales.

La variabilidad genética se estima me-
diante el coeficiente de consanguinidad
y el indice de heterocigosidad medio es-
perado (1). El coeficiente de consangui-
nidad (f) (13) se calcula como:

[ f = H.esp-H.obs/ H.esp.

Donde:

H representa la frecuencia relativa de los
heterocigotas esperados y observados
respectivamente.

La comparacion del HU con las pobla-
ciones de HF de USA y la de Espaiia se
realizo en base a los resultados descritos

en la bibliografia (9; 23). Para ello se es-
tima la DG estandar y la identidad gené-
tica (IG) normalizada (16) mediante el
programa informatico descrito por Do-
wling y Moore (6). La DG e IG se esti-
ma a partir de las frecuencias génicas y
calcula la probabilidad de que dos alelos
tomados de cada poblacion sean idénti-
cos, sitienen alelos iguales su valor es |
y ninguno es 0 (2). Para un locus se cal-
cula como:

IG=Xai.bi/VEaf’. Tbi" |

Siendo:

ai la frecuencia de los alelos en la pobla-
cion Ay bi los de la poblaciéon B.

La DG estima el nimero de sustitucio-
nes alélicas por locus y se calcula como:

DG=-log.n .1
También se calcul6 el indice de hetero-

cigosidad medio esperado que mide la
variabilidad de una poblaciéon como:

[H= 1-Xp?
Siendo p la frecuencia de los diferentes
alelos de un locus.

Como el sistema B de grupos sangui-
neos fue analizado con diferentes nime-
ros de reactivos en las poblaciones de
Uruguay y de USA, para realizar la com-
paracion de las frecuencias génicas fue
necesario igualar los fenogrupos, agru-
pandose aquellos fenogrupos semejan-
tes y sus frecuencias génicas en la po-
blacion de USA.

RESULTADOS

En el Cuadro | se detallan los sistemas
de grupos sanguineos del HU con sus
alelos y sus respectivas frecuencias gé-
nicas. Se determinaron 39 fenogrupos di-
ferentes en el sistema B encontrandose 4
fenogrupos propios de nuestra pobla-
cion. El test de homogeneidad entre las
muestras de los 16 establecimientos, fue
no significativo, reuniéndose por lo tan-
to como una sola poblacion.

El test de equilibrio génico para el siste-
ma F demostro ser levemente significati-
vo (X*=3.94; P<0.05) para las madres,
con un coeficiente de Consanguinidad
de =0.1797 (Cuadro 2).

En la trasmision de los alelos de la gene-
racion parental a la filial se observo una
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Cuadro 1. Frecuencia alélicas de los grupos sanguineos de la raza Holando del Uruguay.

SISTEMAS ALELOS FRECUENCIAS
Padres Madres Crias

A A, 225 335 226
a By s 665 774

B b .0169 .0105 0186
BG,I O1A’ 0122 0 0
BG,KO’G» 0 .0036 0
BG,K(Y,E’,0’ 0122 .0109 .0056
BG,KA'O’ 0 .0036 0
BG,KATO’G» 0 .0036 .0056
BG,KY,ATO’G» 0122 10 .0028
BI, 0 L0078 0
BO, 0122 L0380 .0199
BO)Y, 0 .0266 0166
BOB’ 0122 0151 0113
BOD’(Y,) 0122 .0109 .0028
BO,G» 0 .0036 .0030
BY,A’G’Q’G» 0 0257 .0085
G, 0123 L0493 0226
G20Y, 0 .0 .0028
GYD 0 0036 .0028
GY,EQ .2446 .2073 L2386
I 0 .0049 .0028
L L0366 0726 0706
LD'G’ 0 .0 .0028
0,Y,G’G» .0244 .0073 0169
oA .0244 L0620 L0452
OATQ 0 .0036 .0028
P 0 .0036 .0056
Q 0 .0036 0
YA L0854 .0923 0814
Y AD'GTQ’ 0 .0036 .0028
Y2A’Y’ 0 .0036 0113
A 0122 0115 .0098
D'G'O? 1601 .0292 L0791
D’G’O’G» 0 .0073 .0028
G’G» .0366 .0074 .0313
G’O’G» 0 <0073 .0
For L0610 273 .0932
i 0 .0036 0
Q L0953 .0992 1008
G .0443 .0 .0057
G’ 0732 .0259 L0731
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Cuadro 1. continuacion

v 50 F 75 88 82
- v 25 12 18
] 71 69 87
: Jes 29 31 13
! 74 79 7

7, L 26 21 27
&5 s 543 461 323
SH' 087 077 091

UH 024 032 033

v 024 024 026

it 32 406 335

z z 83 67 80

z 17 3 20

Los factores entre paréntesis indican su posible existencia dentro de ese fenogrupo. La comprobacion de su
trasmision no fue posible por estar presentes en ambos alelos.

Negrita: fenogrupos propios de la poblacion Holando uruguayo.
Cursiva y negrita: frecuencia génica de los fenogrupos mas frecuentes compartidos en las generaciones.

Cuadro 2. Estimacion del Coeficiente de Consanguinidad f del sistema F de
grupos sanguineos. El X?* mide la significancia de las desviaciones
esperadas segtn la ley de Hardy-Weinberg.

Generacion Homocigosidad f X?
Obs. Esp.
Progenie 712 70 .0504 324
Madres .83 79 1797 3.94%
Padres .60 .63 -.0667 .089
#P <0.05.

desviacion significativa de los genotipos
homocigotas observados en las crias para
los sistemas J y Z (Cuadro 3).

La heterocigosidad calculada para los sis-
temas: A, B, F, J, L, S, Z se puede ver en
el cuadro 4, observandose una heteroci-
gocidad en orden decreciente de: madres,
padres, HF USA y crias.

Los Cuadros 4 y 5 muestran la I'y DG
para las poblaciones de HF de los dife-
rentes paises, agrupadas segtin el nime-
ro de sistemas comparados. Se observa
en el cuadro 4 una gran identidad entre

las poblaciones HF de USA y HU, sien-
do su promedio 0,9807. En el Cuadro 5
se ve que la identidad entre el HU (ma-
dres) y el HF de USA es mayor que con
la de Espaiia.

DISCUSION

El HU present6 caracteristicas similares
a las demas poblaciones de HF presen-
tando una distribucion similar de las fre-
cuencias génicas en los alelos mas fre-
cuentes. También se observaron caracte-
risticas exclusivas de nuestra poblacion,

como la presencia de 4 fenogrupos del
sistema B. Uno de ellos (BG2KO'G”)
se encuentra descrito en otras razas, en
cambio los demas (D'G'O'G”,
OTATQ "y Y2A'D'G'I'Q’) no estin
descritos en el listado de veinte razas
emitidos por los laboratorios miembros
de la Sociedad Internacional de Genética
Animal de Ohio y Texas (Listado de fe-
nogrupos 1984 y 1985 respectivamen-
te). Estos tres ultimos fenogrupos po-
drian haber sido generados por recombi-
nacion génica o mutacion intragénica.

10
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Cuadro 3. Comparacion de las frecuencias genotipicas observadas en la

generacion filial con las frecuencias esperadas de acuerdo al
cruzamiento al azar entre los padres y las madres.

Locus Genotipo Fr. obs. Fr. Esp. X )
A a/a 59 5l 3.51 E
F VIV 04 03 118
J i 75 49 48.95* 1
L " 54 58 130 W
z 2z 64 56 4.74% '

Los resultados obtenidos indican una
tendencia a conservar cierta variabilidad
genética, teniendo en cuenta el tamafio
de la muestra y la cantidad de fenogru-
pos detectados en el sistema B (39 en
138 individuos). Considérese a modo de
ejemplo que Bouw (4) detectd 42 alelos
en una muestra de 1200 individuos de
HF de Holanda y que Hines (9) observé
82 en una muestra de 8630 HF de USA
de los cuales 22 estaban presentes en un
solo animal y que por lo tanto es poco
probable que estén presentes en nuestra
muestra.

Consideraremos ahora los 10 fenogrupos
mas comunes en el sistema B pues es un
dato que nos permite caracterizar la po-
blacién y conocer los cambios que pre-
senta una raza (23). En el caso del HU
totalizan en promedio el 83%, existien-
do un alelo con una alta frecuencia
(G2Y2E2Q": 23%), siendo también el
mas frecuente en las otras poblaciones
de HF. El sistema B por lo tanto presen-
ta un gran nimero de alelos, de los cua-

les s6lo unos pocos presentan frecuen-
cias altas (cuadro 1). Por otro lado si
observamos las diferentes generaciones
tenemos que los 10 alelos B mas comu-
nes en los productos suman el 84 % a
diferencia de las madres que totalizan el
80 %, por lo tanto existe una mayor va-
riabilidad genética en las madres que en
las crias, ya que en éstas Gltimas aumen-
tan las frecuencias de los alelos mas co-
munes, pero disminuyen el nimero de
alelos de dicho sistema (34 en las madres
y 32 en las crias: Cuadro 1). Al comparar
estos fenogrupos vemos que las crias
comparten 9 de los 10 alelos mas fre-
cuentes con los padres y 8 con las ma-
dres. Por lo tanto las crias se parecen
mas a los padres que a las madres, lo
cual se confirma al presentar las crias
una mayor identidad genética (0.9968) y
la menor distancia de Nei (0.0032) con
los padres (Cuadro 4).

Como conclusién podemos decir que la
variacion de las frecuencias génicas y la
disminucion de los alelos de una genera-

cion a otra puede ser debido al uso de
pocos padres que dejan un gran niimero
de crias, lo cual es tipico de la situacion
general como vimos anteriormente con
¢l HF de USA (7). Como consecuencia
se producen cambios en las frecuencias
génicas de las poblaciones con la perdida
de polimorfismo. De acuerdo a estos re-
sultados existiria una tendencia en el HU
hacia la disminucién de la variabilidad
genética en la siguiente generacion, ya
que las crias no solamente presentan un
nimero menor de alelos en el sistema B,
sino que también hay una disminucion
del coeficiente de heterocigosidad (Cua-
dro 4). Estos resultados también se han
observado en estudios realizados en ra-
zas Nordicas (10). En ellas se evalu6 los
cambios de la variacion genética en 13
razas mediante la comparacion de datos
publicados en marcadores genéticos san-
guineos desde 1956 a 1975, donde hu-
bieron pérdida de alelos que tenian baja
frecuencia. También segtin dichos estu-
dios se esperaria una pérdida del 1 al 11%

Cuadro 4. Identidad y distancia genética (I/D)* para 7 sistemas de grupos sanguineos (A, B, F, I, L, S, Z) entre
las generaciones de HU y USA (9). En diagonal y negrita se encuentran los valores del Indice de
Heterocigosidad promedio esperado y su error estandar.

Poblacion Padres Madres Productos USA
Padres .4739+.0788 9850 9968 9752
Madres 0151 .4837+.0849 9793 .9896
Productos .0032 .0209 .4454+.0872 9773

USA 0251 .0105 .0229 .4699+.090

* Se expresa la identidad en el triangulo superior del cuadro y en el inferior la distancia.
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de su heterocigosidad durante un perio-
do de 20 a40 afos, de acuerdo al nimero
efectivo actual de las razas nérdicas que
vade30a257. Enel HF se veria agrava-
da la situacion por la disminucién del N°©
efectivo de 1000 a 100 individuos de
1996 (7) a 1999 (19) para una poblacion
de 10 millones de individuos para Nor-
teamérica y Oeste Europeo.

El equilibrio génico examinado en el sis-
tema IF mostrd en las madres un aumento
del coeficiente de consanguinidad
(f=3.94; P<0.05), al compararlo con las
crias y los padres. El valor de f positivo
indica un déficit de heterocigotas, lo cual
puede ser causa de apareamientos endo-
gamicos. Sin embargo considerando que
se estimd a través de un locus simple y
el alto coeficiente de heterocigosidad de
las madres la consanguinidad no seria tan
alto como lo indica el valor de f (Cua-
dros 1y 4).

Las frecuencias genotipicas observadas
en las crias al ser comparadas con las
esperadas (cuadro 3). nos muestra dife-
rencias significativas en los sistemas J y
Z, adjudicando estas diferencias a un
aumento de los homocigotas recesivos
observados (j/j. z/z). Para estos siste-

mas, se analizo el porcentaje de hijos que
dejan los padres homocigotos recesivos
(sistema J, 20 de los 40 padres totales,
es decir el 50%; el sistema Z 27 de los 40
totales, esto es , el 67,%), que resultd
ser, respectivamente el 54,4% y el 65%
de los hijos de la poblacién. La pequena
desviacion en la contribucion a la gene-
racion siguiente, y su correccion no ex-
plica el excesivo aumento de crias j/j.
Considerando los padres cuyo genotipo
se ha podido determinar para ¢ste siste-
ma, vemos que la mayoria son heteroci-
gotas por lo cual la frecuencia de recesi-
vos seria superior a lo estimado. Una
posible causa de este resultado podria
ser que esté actuando la seleccion a fa-
vor de los recesivos en este sistema ya
que segun Hafez (8) el antigeno | del
suero estaria asociado con un aumento
de la mortalidad y fallas en la fertiliza-
cion por causas de incompatibilidad in-
munolégica.

La IG entre la poblacion de USA y HU
tiene un alto valor promedio de 0,9807
(0.9896 2 0.9751: Cuadro 4) lo que indi-
ca que entre ambas poblaciones existe
un alto grado de semejanza genética que
corresponderia a poblaciones sin aisla-

miento reproductivo (2). La poblacion
de Espafa ocupa un lugar mas alejado
(Cuadro 5), reflejando probablemente la
mayor influencia en ella de las Frisonas
Europeas. Por lo tanto se observa una
gran similitud entre las poblaciones HF
comparadas, lo que nos indica una gran
uniformidad genética dentro de la raza.
Con respecto a este tema debemos con-
siderar los efeetos producidos por la in-
trogresion de genes HF en otras pobla-
ciones como en el ganado negro y blanco
curopeo, en ¢l cual si bien han mejorado
la produccion lechera también han teni-
do un efecto desfavorable sobre la ferti-
lidad (14).

Si consideramos que nuestra raza Ho-
lando se ha formado a partir de cruza-
mientos absorbentes con la poblacion
H.F de USA y que en momento actual
existe una gran identidad entre ambas
(cercana a 1) se deberia hacer una estra-
tegia para conservar los genes nativos del
HU producto de su adaptacion al medio
y evitar la erosion genética observada en
nuestra raza en el presente trabajo como
consecuencia de una pérdida de la varia-
bilidad genética de una generacion a otra.

Cuadro 5. Identidad y distancia genética para 5 sistemas (A, F, J, L, Z), entre Uruguay, USA (9) y
Espafa (23). En diagonal IH y su error estandar.

Poblacion Uruguay USA Espaiia

Uruguay .3719+.0457 9972 9783

USA .0028 .3421+.0377 9878

Espaifia 0219 .0122 .3471+£.0535
CONCLUSIONES nor de alelos en el sistema B y una Agradecimientos

Los resultados obtenidos del anélisis de
una muestra de HU mediante grupos san-
guineos, nos permite concluir que:

1) Presentan caracteristicas de la raza HF
(frecuencias génicas similares) y ex-
clusivas de nuestra poblacion, debido
alapresencia de 4 fenogrupos del sis-
tema B.

2) Existiria una tendencia en el HU hacia
la disminucion de la variabilidad ge-
nética en la siguiente generacion, ya
que las crias presentan un nimero me-

disminucion del coeficiente de hete-
rocigosidad.

3) Existiria cierto grado de consaguini-
dad debido a un coeficiente f positi-
vo para el sistema F en las madres y
un desvio significativo hacia los ge-
notipos homocigotas en la progenie
de los sistemas J y Z.

4) Se observa una gran similitud entre
las poblaciones HF comparadas, es-
pecialmente entre HU y HF de USA,
lo que nos indica una gran uniformi-
dad genética dentro de la raza.

En el presente trabajo colaboraron va-
rias personas e instituciones gracias a las
cuales fue posible la realizacion del mis-
mo. Al PEDECIBA y el ICI que finan-
ciaron las pasantias en los Laboratorios
de Inmunogenética de la Universidad
Federal de San Carlos (Brasil) y en la
Departamento de Genética y Zootecnia
de la Facultad de Veterinaria de la Uni-
versidad de Cordoba (Espaiia). A la Fa-
cultad de Veterinaria, especialmente a los
Br. José¢ Payque y Luis Roses por su
asistencia en el area de informatica.
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