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RESUMEN -

Se analiza la variabilidad genética intrarracial de la raza ovina Aranesa,
subestructurada en seis zonas pastorales de montaia, para una muestra total de
232 individuos y 12 marcadores moleculares de tipo microsatélite. La raza Aranesa,
y a pesar de su reducido censo poblacional, conserva niveles relativamente altos de
variabilidad genética, una baja consanguinidad y una gran uniformidad genética. El
grado de subestructuracion entre las diferentes zonas de pastoreo es muy reducido
y generalmente poco significativo, excepto entre las ovejas aranesas y
tarasconesas, aunque dichas poblaciones son filogenéticamente muy cercanas.
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ABSTRACT

The genetic variability of 232 individuals belonging to the Aranesa sheep breed,
which is structured into six mountain grazing zones, was analysed with 12
microsatellite markers. Despite a low census size, the breed maintains relatively
high levels of genetic variability, a low level of inbreeding and a high genetic
homogeneity. The population structure is low among grazing areas, and in general
not very significant, except between Aranese and Tarasconese sheep. However,
both populations are phylogenetically very close.

Keywords: Microsatellites, Genetic variability, Conservation.

INTRODUCCION

La raza ovina Aranesa (Oelha Aranesa, en aranés), es una poblacién autéctona
catalana, localizada en la comarca de la Val d’Aran, que se encuentra en grave
peligro de extincién. Actualmente quedan unos 1700 ejemplares repartidos en 64
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explotaciones, y ademas se espera, si los condicionantes socio-economicos no
cambian, que continGe disminuyendo, de forma alarmante, en la proxima década.
(Parés, 2006). A principios de 2004 se cred la asociacion de la raza (ACORA) y ese
mismo afio se inici6 un programa para su conservacion, financiado por el
Departament d’Agricuitura, Alimentacié i Accié Rural de la Generalitat de Catalunya
y el Conselh Generau d'Aran, en colaboracion con la Universitat Autonoma de
Barcelona, dentro del cual se enmarca el presente trabajo.

La Aranesa esta estrechamente emparentada con su vecina francesa Tarasconesa
y probablemente ambas comparten su origen mas ancestral con la raza Merina. A
pesar, no obstante, de las evidentes semejanzas morfologicas, el manejo
diferenciado de los rebarios en el Val d’Aran y en los llanos tarasconeses, y una
sensible diferenciacion en el tipo de cordero deseado, han producido una clara
disimetria entre ambas poblaciones. Aln asi, las influencias mutuas entre Aranesa
y Tarasconesa siguen siendo todavia muy frecuentes: tanto por el comercio de los
ganaderos araneses a las ferias francesas (ferias de Sent Godeng, Tarasco...)
como por la mezcla de los rebafios en los pastos estivales de alta montaiia (Parés
et al., 2005; Parés, 2006).

Estudios previos, realizados con marcadores microsatélites, reflejaron que a pesar
de su reducido tamafio censal, los valores medios de heterocigosis fueron
relativamente elevados (HE = 0,74070,031) y comparables a los obtenidos en otras
razas (Marmi et al., 2006; Ferrando et al., 2007). Sin embargo, se observé un déficit
global de heterocigotos (estimacion aproximada de la consanguinidad), de
aproximadamente el 7% [FIT = 0,071?0,038 (P<0,001)), lo que sugeria, que la raza
Aranesa en su conjunto, presentaba una consanguinidad relativamente baja. Sin
embargo, el elevado nimero de loci en desequilibrio nos podia hacer pensar en una
cierta subestructuracion reproductiva en el seno de la misma, lo cual es el objeto de
andlisis y discusion del presente trabajo.

MATERIALES Y METODOS

Se obtuvieron muestras de sangre de 232 animales de raza Aranesa procedentes
de 12 localidades de la comarca de la Val d’Aran: Bausen, Betlan, Bossost,
Canejan, Era Bordeta, Gards, Gessa, Lés, Salard, Sant Joan de Torau, Vielha y
Vilamoés. Estas se agruparon teniendo en cuenta las seis zonas estivales de pastos
de montaria, en concreto: Saplan—-Coma Palas (74 muestras), Montlude—Portet (30
muestras), Corilha—Salient (36 muestras), Boca N. del Tunel (30 muestras), Plan de
Beret (43 muestras) i Porcingles (19 muestras). Esta subdivisién se realizé por ser
nucleos geograficos y pastoriles mas o menos independientes, y para investigar las
posibles relacionés migratorias que se hayan venido sucediendo dentro del Valle,
asi como para conocer los niveles de consanguinidad que manifiestan cada uno de
ellos. Adicionalmente, y debido a la estrecha relacion filogenética que mantiene esta
poblacién con su vecina francesa Tarasconesa, se obtuvieron un total de 44
muestras sanguineas de tres rebafios de las comarcas francesas Hautes-Pyrénées
y Haute-Garonne: Sent Bertran deth Comenge (12 muestras), Mauléon-Barousse
(11 muestras) y Juset d’lsau (21 muestras).
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El genotipado se realiz6 mediante 12 marcadores microsatélite (McM42, INRA49,
TGLAS53, McM527, MAF65, HSC, OarCP49, OarFCB11, OarCP34, McM218,
OarCP20, MAF214). Uno de los dos cebadores de cada marcador incluyd un
marcaje con un fluorocromo (NED, HEX o 6-FAM). Los productos de PCR fueron
analizados en un secuenciador automatico ABI3730 (Applied Biosystems, CA, USA)
utilizando el marcador interno estandar de tamario ROX 70-500. La lectura de los
alelos se llevo a cabo con el programa GENEMAPPER v3.7 (Applied Biosystems).
Los analisis estadisticos sobre Ia estima de la diversidad genética y de la estructura
poblacional se realizaron con los programas GENETIX v4.05 (Belkhir et al., 2001),
FSTAT (Goudet, 1995) y Molkin (Gutiérrez et al. 2005). Los dendrogramas de
relacion se obtuvieron mediante el algoritmo neighbour-joining a partir de Ia
distancia DA (Nei et al., 1983), utilizando el programa POPULATIONS v1.2.28
(Langella, 2002). La robustez de cada rama fue probada realizando 1000
reemplazos sobre los loci. Se incluyeron en el arbol las razas Ripollesa, Xisqueta y
Roja de Rosell6n, actuando esta altima como outgroup, por su origen ancestral
completamente diferenciado del resto (Ferrando et al., 2007).

RESULTADOS Y DISCUSION

DIVERSIDAD GENETICA

Se detect6 un total de 127 alelos para el conjunto de la raza Aranesa, con una media
de 10,58 alelos por locus (Cuadro 1). A pesar de su reducido censo-poblacional, el
valor de heterocigosis para el conjunto de los individuos fue relativamente elevado
(HE = 0,743) y comparable al obtenido en otras razas espafiolas (Arranz et al.,
1998; Ferrando et al., 2007). El marcador HSC fue el mas informativo (PIC = 0,90),
mientras que MAF214 obtuvo el valor mas bajo (PIC = 0,44). La riqueza alélica,
calculada adaptando el indice de rarefaccion (Hurlbert, 1971), fue significativamente
mas alta en las zonas de Saplan-Coma Palas y de Montlude-Portet en relacion a
Corilha-Salient y la Boca N. del Tunel (P<0,01). Se detectd déficit significativo de
heterocigotos en tres de las zonas (FIS = 0,036 a 0,084) y en el conjunto de la raza
(FIS = 0,045).

ESTRUCTURA DE LA POBLACION

Se detecté déficit significativo de heterocigotos (estimacién aproximada de Ia
consanguinidad) en el conjunto de la poblacién (FIT = 0,047; P<0,001) y en el
conjunto de las zonas pastorales (FIS = 0,039; P<0,001 ), aunque tan s6lo cuatro de
los doce loci contribuyeron a dicho déficit, en ambos casos (datos no mostrados).
Estos resultados indican que dicho déficit no puede ser atribuido a Ila
consanguinidad. El valor de diferenciacién genética entre zonas pastorales fue muy
bajo pero significativo (FST = 0,008; P<0,001 ), contribuyendo, en mayor o menor
grado, ocho loci a esa diferenciacion, basicamente McM527 y HSC (P<0,001) y
McM218 y OarCP20 (P<0,01). Dentro de fa gran uniformidad genética que muestra
la raza Aranesa ha sido posible detectar cierta subestructuracién poblacional y
reproductiva en el seno de la misma.

DISTANCIAS GENETICAS ENTRE POBLACIONES
El grado de diferenciacion entre zonas de pastoreo Yy entre las razas Aranesa y
Tarasconesa fue en conjunto muy bajo (FST = 0,010; P<0,001; de media entre todas
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ellas). Sin embargo, y en todos los casos, fue la poblacién Tarasconesa la que
presentd las mayores distancias genéticas y la unica significativamente diferente a
todas las demas (Cuadro 2). El arbol filogenético mostré que las ovejas aranesas y
tarasconesas se agrupan juntas, 89% de valor bootstrap, —como era esperable por

- compartir un origen ancestral comun- con respecto a las otras tres razas incluidas

332

en el estudio. Las ovejas aranesas, de las seis zonas de pastoreo, también se
agruparon por separado de las tarasconesas, aunque en este caso la robustez de la
rama (26% bootstrap) fue débil (Figura 1). La raza Ripollesa también formé grupo
consistente con Aranesa y Tarasconesa (92% bootstrap), compatible con su
aportacion ancestral comdn del tronco merino, y perfectamente diferenciadas de
Xisqueta (procedente del tronco ibérico) y sobretodo de Roja del Rosellon, por su
origen ancestral Norteafricano.
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Cuadro 1. Valores de heterocigosis esperada (HE) y observada (HO); numero
medio de alelos por locus; riqueza alélica (corregida para un tamafio muestral
N=17); y estimacion del déficit de heterocigotos (FIS) para cada zona de pastoreo y
conjunto de la raza.

Riqueza
|Z='::taogeeo N I-IES“I))i Ho+ SD alt:o’:ﬁg::?.ls ?t:éeltii?: Fis

(N=17)
oo |0 | oy | | v | o Joow
oo [t [90955 o | v omer
come | [ |20 e | omt Jaoer
s | [ 8| s | o Jaow
Plan de Beret | 43 0(')-,,131261 06?123; 8,08 6,85 | 0,007
Porcingles 19 06?133? 06?37271( 6,92 676 |0,018
Aranesa 232 06:’14361 06:,‘11106i 10,58 7,05 | 0,045
Tarasconesa | 44 06-,’::; °5?13'259* 8,17 698 |0,013

(1) estimacién no sesgada (Nei, 1978)
Aranesa: andlisis conjunto de las 6 zonas de pastoreo.

Caracterizacion genética

333



VLI Simposio Iberoamericano sobre Conservacién y Utilizacion de Recursos Zoogeneticos

Cuadro 2. Test de diferenciacién entre subpoblaciones de la raza Aranesa ylaraza
Tarasconesa. La diagonal superior corresponde al estimador 8 del valor de FST
segun Weir y Cockerham (1984). La diagonal inferior indica la significacion del valor
de la diagonal superior.

Saplan-| yon4ude- | Corilha- | Boca N. | Plan de
Coma . . Porcingles | Tarasconesa
Portet | Salient | Tdnel | Beret

Palas
Saplan-Coma Palas| . 0,004 | 0,013 | 0,009 | 0,005 0,006 0,008
Montlude-Portet NS - 0,008 | 0,012 | 0,006 0,005 0,016
Corilha-Salient bl NS - 0,007 | 0,006 0,013 0,021
Boca N. Ttnel * NS NS - 0,012 0,008 0,018
Plan de Beret * NS * * - 0,007 0,012
Porcingles NS NS o NS NS - 0,022
Tal’asconesa R i kW kR kR ik -

Figura 1. Arbol de relacion entre las diferentes subpoblaciones de Aranesa y razas,
obtenido con la distancia DA de Nei y algoritmo NJ. La robustez probada para 1000
reemplazos sobre loci. La escala representa la distancia genética. La Roja del
Rosellon actia como outgroup.
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