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Resumen

Los patrones de herencia del color del manto de caballos criollos, son los primeros marcadores que
demuestran la validez de las leyes de Mendel en los mamiferos, los cuales se han convertido en modelo
para el estudio de la accion e interaccion genética, no solo para entender la estructura poblacional, sino
también para explicar algunas relaciones etoldgicas como fenotipo-comportamiento. El objetivo de este
estudio fue evaluar la estructura genética del caballo doméstico (Equus caballus) usando genes asociados
al pelaje en el Bajo Sint, Colombia. Se realizaron muestreos entre agosto y diciembre del 2017, en ocho
poblaciones rurales pertenecientes a municipios que conforman el Bajo Sind. Se muestrearon animales
adultos presentes en las fincas de cada poblacion, donde se caracterizd morfologicamente a cada
individuo atendiendo a los marcadores autosémicos de codificacion fenotipica Extension, Agouti, Cream,
Gris, White, Tobiano, Overo, Roan. Los resultados evidenciaron ausencia del marcador Tobiano,
mientras que los marcadores Cream y Agouti, se encontraron en mayor frecuencia. Se encontrd bajos
valores de diversidad genética.

Evaluation of the population genetic structure of the

colombian horse (Equus caballus) by genes coat in
Bajo Sinu-Colombia

Abstract

The inheritance patterns of Creole horses mantle color are the first markers that demonstrate the validity
of Mendel's laws in mammals. These characteristics have become a model for genetic action and
interaction study, not only to understand the population structure; but also, to explain some ethological
relationships as phenotype-behavior. The objective of this study was to evaluate the genetic structure of
the domestic horse (Equus caballus) using genes associated with fur in Bajo Sint, Colombia. Samplings
were taken between August and December 2017 in eight rural populations belonging to municipalities
of the Bajo Sinti. Adult animals were morphologically characterized attending the autosomal markers
cos of phenotypic coding; Extension, Agouti, Cream, Gray, White, Tobiano, Overo, and Roan. The
results showed the absence of the Tobiano marker, while the Cream markers and Agouti were those of
higher frequencies. Low values of genetic diversity were found.
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1. Introducciéon

El color del pelaje del caballo doméstico (Equus caballus) se
toma generalmente como una caracteristica cualitativa que
sigue pardmetros de herencia mendeliana. Hay alrededor de
10 genes conocidos responsables del color del pelaje en
caballos (Hofmanova et al., 2015). Los patrones del pelaje
expresado como marcadores fenotipicos han sido de gran
importancia para el estudio de poblaciones, ademas, son muy
utilizados pues son facilmente reconocibles (Thiruvenkadan
et al., 2008).

Estos marcadores se han convertido en modelos para el
estudio de la accion e interacciones genéticas y explicar
algunas relaciones etologicas como fenotipo-
comportamiento (Finn et al., 2016). De igual forma resultan
relevantes para comprender los procesos biologicos que
subyacen tras una entidad patolégica, partiendo de la premisa
de que la expresion diferencial de algunos genes podria tener
consecuencias en el proceso de la enfermedad (Corbi-Botto
et al., 2016). Por ejemplo, se demostrd que, los caballos
dominantes blancos son heterocigotos obligados (W / +),
debido a que en condicion de homocigosis (WW), se presenta
letalidad en las primeras etapas del desarrollo embrionario
(Haase et al., 2007; Stachurska y Ussing, 2007). En Ciénaga
de Oro (Cérdoba, Colombia), se realiz6 un estudio acerca de
la estructura genética de poblaciones de caballos criollos
(Correa et al., 2015) donde se analizaron 341 individuos en
siete poblaciones, en las que se report6 el marcador Extension
como el de mayor frecuencia, mientras los genes Overo y
Tobiano presentaron los menores valores. En cinco
poblaciones de la ciudad de Valencia, Colombia se
muestrearon 330 individuos. Los resultados mostraron
ausencia de los marcadores White y Overo, mientras que los
marcadores Extension y Agouti fueron los de mayores
frecuencias (Yepes et al., 2017).

La importancia de este tipo de investigaciones, se basa en que
la diversidad de las especies domésticas es considerada como
un componente fundamental de la biodiversidad, de igual
forma el pool génico de las diferentes razas criollas es
importante por la conservacion de genes, que son
consideradas como un valioso patrimonio cultural, historico
y genético de los diferentes paises en América, pese a que las
razas criollas han sufrido en el ultimo siglo una gran
reduccion en el tamafio poblacional y/o un detrimento en su
grado de pureza, razon por la cual muchas de ellas estan en
riesgo de extincion (Giovambattista et al., 2010). Ademas,
los resultados hallados son fundamentales para comprender
la dindmica de la especie; por lo anterior, el objetivo de este
trabajo fue evaluar la estructura genética del caballo
doméstico (Equus caballus) usando genes asociados al pelaje
en el Bajo Sinu, Colombia.

2. Materiales y métodos

2.1. Sitio de estudio

El estudio se realizo en la zona rural del Bajo Sing,
Colombia. Se muestrearon un total de 578 caballos
domésticos distribuidos en las poblaciones de San Nicolas de
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Bari (n=65), con ubicacion geografica (9°14°59.892”), Los
Corrales (n=80), ubicacion (9°14°13.772”), San Antero
(n=83), ubicacién (9°22°28.711”), Narifio (n=60), ubicacion
(9°51714.098”), Cereté (n=103), ubicacion (8°53719.626”),
El Hueso (n=61), ubicacion (9°20°2.681”), El Carito (n=71),
ubicacion (9°4'8.940”) y Aserradero (n=55), con ubicacion
geografica (9°20°49.668”).

2.2. Obtencion de datos
Durante los meses comprendidos entre agosto y diciembre
del 2017, se realizaron muestreos en ocho poblaciones
rurales pertenecientes a municipios que conforman el Bajo
Sint; mediante excursiones rurales, se muestrearon animales
adultos presentes en las fincas de cada poblacion, donde se
caracterizé fenotipicamente cada animal, atendiendo a los
marcadores autosémicos de codificacion morfologica
(Cuadro 1) Extension, Agouti, Cream, Gris, White, Tobiano,
Overo, Roan, siguiendo la metodologia propuesta por
Bartolome et al. (2008).

Cuadro 1. codificacion

Marcadores autosomicos de

morfologica (Bartolome et al., 2008).

Marcadores
Extension (E)

Fenotipo

Este gen origina el color negro cuando se
expresa de forma dominante (E), mientras
que en condicion recesiva (ee) el pelaje no
adquiere este color.

En condicion dominante (A) el gen provoca
que la coloracion negra se extienda a la crin,
cola y parte inferior de las patas, de forma
recesiva (aa) no causa ningin cambio.
Propicia la dilucion del color solido, lo que
conlleva a un esclarecimiento del mismo,
mientras que su representacion recesiva (cc),
no causa dilucion en el color.

Provoca una mezcla de pelos blancos y
negros, dando una imagen general de gris, en
condicion recesiva (gg) el caballo no presenta
esta coloracion en su capa.

Codifica para el color blanco en su totalidad,
en condicion recesiva (Ww) no expresa la
caracteristica.

Provoca una serie de manchas blancas que se
extienden desde la region dorsal hasta llegar
al vientre, e incluso pueden posarse en las
patas, en condicion recesiva (tt) no se expresa
esta caracteristica.

Produce manchas blancas orientadas desde la
region ventral hacia la dorsal, generalmente
son pequenas y pueden localizarse en las
patas y la cara, en forma recesiva (00) no
causa cambios en el color.

A excepcion de la cabeza y las patas, presenta
en el cuerpo una mezcla de pelos blancos en
cualquier color de fondo, en condicion
recesiva (1) no se produce esta caracteristica.

Agouti (A)

Cream (C)

Gris (G)

White (W)

Tobiano (1)

Overo (0)

Roan(R)




(ausil-Vargas et al., 2019

2.3. Analisis de datos

Para calcular las frecuencias alélicas de cada marcador, al
igual que los indices de diversidad genética de Nei (1972)
como diversidad genética total (HT), coeficiente de
diversidad genética (GST), flujo génico (Nm), y la distancia
genética entre las poblaciones, se utiliz6 el programa
PopGene 1.31 (Yeh et al., 1999). El dendograma se obtuvo a
partir de la matriz distancias genéticas, mediante el programa
MEGA7 (Kumar et al., 2016).

3. Resultados y Discusion

Los genes que codifican el color del pelaje son considerados
importantes candidatos para realizar estudios genético
poblacionales, ya que afectan a un rasgo que fue fuertemente
seleccionado durante la constitucion de las razas modernas.
Por lo tanto, la seleccion y la fijacion del color en el manto
de los animales, deberia haber provocado indirectamente una
seleccion y fijacion causal de alelos de genes implicados en
la determinacion de este rasgo. Las frecuencias alélicas para
cada poblacion (Cuadro 2) evidenciaron que el marcador
Cream fue el mas frecuente tanto a nivel general (p=0.4590),
como en la mayoria de las poblaciones, exceptuando las
poblaciones El Hueso (p=0.2857), Narifio (p=0.4138) y Los
Corrales (p=0.3333), donde los marcadores Extension y
Agouti fueron los mas frecuentes, mientras que los
marcadores Roan, Overo y White, fueron los de menor
frecuencia, respectivamente. El marcador Tobiano, no se
registré en ninguna poblacion.

Se ha propuesto que el alelo C*, controla la dilucién de color
del manto en caballos, convirtiendo las coloraciones oscuras
a diluidas. En un estudio de la herencia del color en caballos,
se demostrd, que una sola copia de este alelo, que se hereda
como un dominante incompleto, es responsable de diluir la
feomelanina (pigmento rojo) en amarillo y eumelanina
(pigmento negro) a crema (Locke et al., 2001). Los colores
basicos del pelaje en caballos son el castafio, bayo y negro,
esos tres colores son el resultado de la interaccion entre
cuatro alelos, dos pertenecientes a el marcador Extension (E)
y dos de Agouti (4). Castafio y negro siguen un modo de
herencia recesivo, y la interaccion génica que da origen al
color castafio, es epistatico sobre el negro (Bellone, 2010);
esta interaccion génica podria estar favoreciendo la expresion
del gen Extension; también se ha demostrado que existe una
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la relacion entre fenotipos del pelaje y comportamiento en
caballos (Finn et al., 2016), asi lo demostrd un trabajo donde
se confirma que los caballos castafios demostraron mayor
audacia y se evidenciaron menos temerosos y agresivos,
cuando fueron expuestos a objetos y animales en su
ambiente, esto le podria conferir una ventaja selectiva, frente
a otros individuos que no poseen el gen.

Los marcadores Roan, Overoy White estuvieron ausentes en
algunas poblaciones, y fueron los de menor frecuencia. Este
hecho, podria obedecer a la relacion que existe entre esos
marcadores y algunas anomalias o letalidades que pueden
expresar en condiciéon de homocigosis. Se evidencid que
entre los caballos que portan el marcador White, son
heterocigotos obligados (W / +), debido que en condicion de
homocigosis (WW) se expresa como un gen letal, causando
la muerte del animal en las primeras etapas del desarrollo
embrionario (Haase et al., 2007; Stachurska y Ussing, 2007).
Por otra parte, el gen EDNRB determina el tipo Overo, cuyo
fenotipo puede variar de manchas blancas que cubren 90%
del cuerpo a una apariencia uniforme. Este fenotipo se
relaciona con algunas anomalias como sordera y una
mutacion en el gen EDNRB que conduce a la sustitucion de
un aminodcido, de isoleucina por lisina en la posicion 118 del
gen (Lys118), por tal razén, la forma homocigota de ese gen,
expresa el sindrome letal de Overo Blanco (OLWSL) o
también llamada agangliosis. Las crias con esta condicion, en
su primer dia de vida sufren cdlicos como resultado de la
obstruccion intestinal causada por falta nervios intestinales
(Charon y Lipka, 2015).

3.1. Diversidad genética

Para cada uno de los marcadores, el nivel medio de
variabilidad genética fue bajo (Cuadro 3), siendo los
marcadores Cream (H1=0.2457) y Agouti (Hr=0.2080) los de
mayor heterocigosidad; mientras que White (H1=0.0186),
mostro la heterocigosidad menor. En este estudio el valor de
diversidad genética total (Hr=0.1086) fue menor que el valor
reportado en Chile, donde se investigo la diversidad genética
de 12 loci microsatélites (Paredes et al., 2009), en una
muestra poblacional de 45 caballos Criollos por medio del
contenido de informaciéon polimorfica; donde la
heterocigosis total promedio (He), considerando todos los
loci, fue de 0.76, con un rango que oscil6 entre 0.52 y 0.88.

Cuadro 2. Frecuencias alélicas de cada marcador en las poblaciones estudiadas.

Poblaciones n E A C G w () R

San Nicolas de Bari 65 0.4003 0.5992 0.4110 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
Los Corrales 80 0.0833 0.6667 0.3333 0.5000 0.1538 0.2500 0.0000
San Antero 83 0.1053 0.6316 0.7895 0.1579 0.1053 0.0263 0.1579
Narifio 60 0.5862 0.2414 0.4138 0.2414 0.0000 0.0000 0.1724
Cereté 103 0.1818 0.1818 0.2727 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
El Hueso 61 0.0000 0.4286 0.2857 0.2857 0.1429 0.0000 0.2857
El Carito 71 0.2222 0.0000 0.3333 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
Aserradero 65 0.1667 0.3333 0.8333 0.1667 0.0000 0.3333 0.0000
Total 578 0.2182 0.3853 0.4590 0.1689 0.0502 0.0762 0.0770
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Cuadro 3. Indices de diversidad genética por poblacion, a través de la Heterocigosis (Hr) para cada marcador.

Locus

Poblaciones E A C G w (0) R

San Nicolas de Bari 0.2784 0.3735 0.4086 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
Los Corrales 0.0043 0.3568 0.1534 0.2500 0.0730 0.1841 0.0000
San Antero 0.0072 0.3315 0.3567 0.0670 0.0052 0.0009 0.0740
Narifio 0.2670 0.1233 0.2234 0.1211 0.0000 0.0000 0.0821
Cereté 0.0917 0.0918 0.1123 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
El Hueso 0.0000 0.2172 0.1441 0.1342 0.0713 0.0000 0.1433
El Carito 0.0121 0.0000 0.1074 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
Aserradero 0.0087 0.1699 0.4598 0.0035 0.0000 0.0085 0.0000
Total 0.0836 0.2080 0.2457 0.0719 0.0186 0.0241 0.0374

E: Extension; A: Agouti; C: Cream; G: Gray; W: White; O: Overo, R: Roan.

De igual forma, los resultados del presente estudio
concuerdan con los obtenidos con un estudio realizado en
Ciénaga de Oro — Cérdoba, Colombia (Correa et al., 2015);
donde se reportaron valores bajos de heterocigosidad, en el
analisis de ocho genes morfoldgicos.

Se sabe que el caballo criollo (E. caballus) ha desempeiado
un importante papel sobre muchas actividades que han
influido en el desarrollo de civilizaciones en todo el mundo;
por varias razones, los humanos a través de toda la historia
han podido seleccionar animales domésticos de acuerdo a su
habilidad, disposicion, audacia y resistencia fisica, dando
lugar a grupos especificos de caballos de caracteristicas
distintivas, las cuales se han podido fijar y transmitir a la
descendencia (Gastaldo et al., 2016), hecho que podra
explicar que la baja diversidad genética evidenciada en este
estudio, seria el resultado de una continua seleccion antrépica
realizada desde la domesticacion de la especie hasta hoy.
Entender la dindmica de la especie en el entorno, es tan
importante como comprender el papel de los humanos en
mismo, porque muchos criadores se basan en la
consanguinidad y algunas coloraciones del pelaje para
mejorar las valoraciones de caracteres morfologicos, los
cuales son parte de los criterios de seleccion y contemplan

cinco variables: cabeza-cuello (CC), cruz (CR), pecho (PC),
dorso (DR) y grupa (GR), que en su conjunto definen el
modelo morfologico, la funcionalidad y el comportamiento
del caballo. Se ha demostrado que la consanguinidad no
afecta el desempefio fenotipico de las variables de
morfologia, por el contrario, para las variables cabeza-cuello,
cruz y dorso se incrementaron las estimaciones de
heredabilidad al incluir los indicadores de consanguinidad
(Dominguez-Viveros et al., 2014).

3.2. Distancia Genética

La distancia genética entre las poblaciones fue moderada,
siendo San Nicolas de Bari y Cereté, las poblaciones mas
cercanas (Cuadro 4), mientras que Cereté y Aserradero,
resultaron ser las de mayor diferencia génetica, cifra
significativa, pues superd el 5%. Los moderados valores de
las distancias genéticas obtenidas entre las poblaciones
estudiadas, podria obedecer a factores como la lejania
geografica, puesto que se ha reportado que las distancias
geograficas son directamente proporcionales a las distancias
genéticas (Cruz-Salazar et al., 2014).

Cuadro 4. Matriz de distancia genética (Nei, 1972) entre las poblaciones.

Poblacion 1 2 3 4 5 6 7 8

1

2 0.026 -

3 0.047 0.051 -

4 0.016 0.097 (001 —

5 0.009 0.014 0.055 0.094  —————--

6 0.057 0.041 0.050 0.087 0.040 -

7 0.058 0.078 0.104 0.040 0.099 0.084 -

8 0.072 0.064 0.036 0.085 0.107 0.104 0.075 -

1: San Nicolas de Bari; 2: Los Corrales; 3: San Antero; 4: Narifo; 5: Cereté; 6: El Hueso; 7: El Carito; 8:

Aserradero.

El dendrograma (Figura 1) evidencia la similitud genética
entre las poblaciones de Narifio y El Carito; por otra parte, se
reporta una asociacion entre San Nicolas de Bari y Cereté a
las cuales se asocia la poblacion de Los Corrales; las
poblaciones de Aserradero y San Antero también estan
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relacionadas entre si; se evidencian estrechas relaciones
genéticas entre algunas poblaciones, lo cual podria deberse
inicialmente a la cercania geografica (Figura 2), lo que
posibilitaria un mayor intercambio de genes; por otra parte
también se podria explicar teniendo en cuenta que el proceso
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de domesticacion durante toda la historia, haya podido fijar
algunos genes debido a preferencias antropicas; por lo que
caballos con un objetivo de cria concreto (trabajo doméstico)
no estarian genéticamente muy diferenciados con respecto a
los demas (Dominguez et al., 2014), pues algunos fenotipos
podrian estar relacionado con una mayor resistencia a
jornadas continuas de trabajo en campo, razén por la cual
serian mas preferidos por los humanos, hecho que podra
explicar algunas diferencias genéticas en las poblacion.
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Narino LosCorrales

San Antero

Figura 1. Dendrograma circular elaborado para poblaciones del
Bajo Sinu, usando siete marcadores genéticos y la distancia genética
(D) de Nei (1972).

Figura 2. Poblaciones de caballos domésticos muestreadas en el
Bajo Sint, Colombia.

4. Conclusion

El marcador Cream fue quien evidencio6 la mayor frecuencia
alélica en poblaciones de caballos domésticos del Bajo Sinu
- Colombia, posiblemente debido a interacciones génicas de
alelos responsables de colores. No se encontrd en ninguna
poblacion el marcador Tobiano. Los bajos valores de
variabilidad genética, sugieren que la seleccidon antropica ha
ejercido una fuerte presion y es fundamental para entender la
dinamica poblacional de esta especie.
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