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RESUMEN

Se han analizado cuatro loci de proteinas sé-
ricas (TF, GC, A1By AL) en un total de 72 ponis
vascos, correspondientes a cuatro poblaciones.
Se han observado en TF un total de 7 alelos, si
bien TF*F;y TF*F3 son muy raros y TF*E estuvo
ausente de una de las poblaciones consideradas.
Los loci GC y AL fueron dialélicos en todos los
casos. El locus A1B fue dialélico salvo en dos po-
blaciones; en una de ellas el alelo A1B*K estaba
fijado y en otra aparecia el alelo A1B*F con muy
baja frecuencia. En todos los casos, se ha apre-
ciado equilibrio de Hardy-Weinberg. Se calcula-
ron para cada poblacién la heterocigosidad ob-
servada y esperada, el porcentaje de
polimorfismo al 95 p.100 y al 99 p.100 y el nime-
ro medio de alelos por locus. El calculo de los in-
dices de fijacion medios mostré un valor no signi-
ficativo para F;s (0,0379+0,0920, p>0,05),
mientras que fueron altamente significativos los
valores de Fg7 (0,1164+0,0693, p<0,01) y F|t
(0,1499,+0,1352 p<0,01). De este modo, aunque
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puede considerarse que existe divergencia gené-
tica significativa entre las poblaciones analiza-
das, no se ha detectado consanguinidad signifi-
cativa dentro de las mismas. Por otro lado, se ha
calculado el nimero de alelos efectivos y el PIC
para cada locus en cada poblacién; en todos los
casos, los valores mas altos correspondieron a
TF. La probabilidad de exclusion de paternidades
erroneas, considerando los cuatro /oci conjunta-
mente, vario entre poblaciones, desde un valor
minimo de 0,5798 hasta un valor maximo de
0,7478.

SUMMARY

Four serum protein loci (TF, GC, A1B and AL)
have been analysed in 72 poni vasco Pottokka in-
dividuals, belonging to four populations. Seven
TF alleles have been observed, but TF*F; and
TF*F3 were rare and TF*E was absent from one
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of the considered populations. GC and AL were
diallelic loci in every case. A1B was a diallelic lo-
cus, except for two populations; in one of them
A1B*K allele was fixed and in the other one
A1B*F allele showed a very low frequence.
Hardy-Weinberg equilibrium was found in every
case. Observed and expected heterozygosity,
percent of polymorphism (95 and 99 p.100) and
mean number of alleles per locus were calculated
for each population. The calculation of fixation
indexes showed a not significant value
for Fis (0.0379+0.0920, p>0.05), but Fgt
(0.1164+0.0693, p<0.01) and F;1 (0.1499+0.1352
p<0.01) had highly significant values. Although
we can consider that significant genetic divergen-
ce exists among the analysed populations, signifi-
cant consanguinity has not been detected in any
of them. On the other hand, number of effective
alleles and PIC have been calculated for each lo-
cus and population; in every case, highest values
corresponded to TF. Probability of excluding
wrong paternities, calculated from all the four loci
together, varied between populations from 0.5798
to 0.7478.

INTRODUCCION

Con el fin de conocer un poco mas
profundamente la estructura poblacio-
nal del poni vasco Pottoka se han ana-
lizado cuatro loci de proteinas séricas
en diversas poblaciones de esta raza.
Asi se han estimado las frecuencias
génicas, el nimero de alelos efectivos
y el contenido de informacién poli-
morfica en cada uno de los /oci y las
poblaciones estudiadas, lo que nos ha
permitido valorar la utilidad de estos
analisis en la deteccion de paternidades
erroneas.

Por otro lado, también se ha estima-
do la consanguinidad en cada una de
estas poblaciones y el grado de diver-
gencia genética de las mismas, que per-

miten tener una idea de la situacion de
mayor o menor aislamiento de estas po-
blaciones, asi como de las posibles rela-
ciones entre ellas.

MATERIAL Y METODOS

Hasta el momento actual, se han
analizado muestras de suero y de plas-
ma de un total de 72 Pottokas de dife-
rentes localizaciones. Con el fin de al-
canzar efectivos adecuados al analisis
poblacional, se han considerado con-
juntamente ejemplares procedentes de
localizaciones muy proximas geografi-
camente, entre las que se ha comproba-
do la existencia de faciles comunica-
ciones, que permiten el intercambio
frecuente de material genético. Asi la
poblacion 1 esta formada por animales
de Armaiion (18) y de Escrita (4), la
poblacion 2 por ejemplares proceden-
tes de Arcentales (13) y de Herrera
(11) y la poblacion 3 por individuos de
Arboleda (6) y Ganeran (1), mientras
que la poblacion 4 esta constituida en
su totalidad por animales pertenecien-
tes a la granja de la Diputacion Foral
de Vizcaya.

Los loci proteicos analizados son
los siguientes: transferrina (7F), protei-
na portadora de la vitamina C (GC), a-
1-p glucoproteina (4/B) y albimina
(AL). Para el analisis de los tres prime-
ros se utiliza gel de poliacrilamida dis-
continuo como soporte de la electrofo-
resis (Gahne ef al., 1977; Gahne y
Juneja, 1978; Juneja et al., 1978). Se
utilizaron las técnicas de Kristjansson
(1963) y Krishnamurty et al. (1974)
para el analisis de la albumina en gel
de almidon.

Para el analisis poblacional se ha
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utilizado el programa GENETIX (Bel-
khir et al., 1996-1998), que permite el
calculo de un conjunto de parametros
poblacionales (frecuencias alélicas, pa-
rametros de polimorfismo, indices de
fijacion F de Wright) y estudia su sig-
nificacion estadistica mediante tests de
remuestreo (permutaciones).

El nimero medio de alelos efectivos
para cada /ocus se ha estimado de
acuerdo con Crow y Kimura (1965). El
contenido de informacion polimorfica
(PIC) de un locus estima la calidad de
este marcador en estudios genéticos,
puesto que mide el polimorfismo detec-
tado. Se ha calculado de acuerdo con
Botstein et al. (1980). La probabilidad
a priori de detectar una paternidad erro-
nea mediante el uso de un marcador o
conjunto de marcadores en pruebas de
exclusion de paternidad se ha estimado
a través de las formulas de Jamieson
(1994).

Los parametros de polimorfismo
utilizados en este trabajo son los si-
guientes: heterocigosidad esperada en
situacion de equilibrio de Hardy-Wein-
berg, corregida para el sesgo de mues-
treo (Hexp, Nei, 1978), heterocigosi-
dad observada (Hobs), proporciéon de
loci polimoérficos donde la frecuencia
del alelo mas frecuente es 0,95
(P(0,95)), idem para 0,99 (P(0,99))y
numero medio de alelos por locus
(AN).

Los indices de fijacion o estadisti-
cos F (Fis, Frry Fsr; Wright, 1965,
1978) se han calculado mediante las
formulas de Weir y Cockerham (1984).
El error estandar de estos pardmetros se
ha estimado por remuestreo segun el
método de jacknife sobre los loci (Weir,
1996).

RESULTADOS Y DISCUSION

La tabla I muestra las frecuencias
alélicas, con sus correspondientes
errores estandar, para los diferentes
loci analizados en las cuatro poblacio-
nes consideradas. Se han observado
en TF un total de 7 alelos, si bien
TF*F;, muy raro, s6lo apareci6 en
una de las poblaciones analizadas (po-
blacion 4). Por otro lado, TF*E estuvo
ausente de una de las poblaciones
consideradas (poblacion 3) y lo mis-
mo ocurri6 con TF*F en la poblacion
3. Los loci GCy AL fueron dialélicos
en todos los casos. El locus A1B fue
dialélico salvo en dos poblaciones; en
una de ellas el alelo 47/B*K estaba fi-
jado (poblacién 3) y en otra aparecia
el alelo 41B*F con muy baja frecuen-
cia (poblacion 2). En todos los casos,
se ha apreciado equilibrio de Hardy-
Weinberg.

La tabla II muestra que el locus TF
es el mas variante en términos de nu-
mero de alelos efectivos y PIC. La pro-
babilidad de exclusion de paternidades
erroneas para cada poblacion, conside-
rando globalmente los 4 loci analiza-
dos, oscila entre 0,5798 (poblacion 3)
y 0,7487 (poblacion 2). Estos valores
ponen de manifiesto la utilidad de es-
tos marcadores en pruebas de exclu-
sion de paternidad, como un primer
test rapido y barato que permite des-
cartar muchos casos dudosos, de mane-
ra que solo se deberian aplicar pruebas
mas costosas (analisis de microsatéli-
tes, por ejemplo) en los casos en que
todavia persistan dudas sobre la pater-
nidad de un individuo.

La tabla III muestra los indices de
variabilidad genética de las diversas
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poblaciones, considerando globalmente rresponde a la poblacidn 3, mientras
los 4 loci analizados. Como puede que la poblacion 2 aparece como la
apreciarse, la menor variabilidad co- mas variante.

Tabla 1. Efectivo analizado y frecuencias alélicas con sus correspondientes errores estandar
para los loci analizados. (Size sample and allele frequencies with standard error for the studied /oci).

Locus Alelo Poblacioén 1 Poblacion 2 Poblacion 3 Poblacion 4
(n=22) (n=24) (n=7) (n=19)
TF TF*D 0,341+0,071 0,312+0,067 0,143+0,093 0,184+0,063
TFE 0,136+0,052 0,146+0,051 _— 0,053+0,036
TF*F;4 _ 0,026+0,026
TF*F, 0,363+0,072 0,354+0,069 0,286+0,121 0,447+0,081
TF*F3 0,023+0,022 0,021+0,021 _ 0,053+0,036
TF*O 0,114+0,048 0,146+0,051 0,071+0,069 0,158+0,059
TF*R 0,023+0,022 0,021+0,021 0,500+0,134 0,079+0,044
GC GC*F 0,068+0,038 0,125+0,048 0,286+0,121 0,632+0,078
GC*S 0,932+0,038 0,875+0,048 0,714+0,121 0,368+0,078
A1B A1B*F —_ 0,062+0,035 e e
A1B*K 0,591+0,074 0,584+0,071 1,000 0,947+0,052
A1B*S 0,409+0,074 0,354+0,069 _ 0,053+0,052
AL AL*A 0,477+0,075 0,333+0,068 0,429+0,132 0,263+0,071
AL*B 0,523+0,075 0,667+0,068 0,571+0,132 0,737+0,071

Tabla II. Numero de alelos efectivos (Ae) y PIC para cada uno de los loci y poblaciones ana-
lizados y probabilidad de exclusion de paternidades erréoneas para cada poblacion, conside-
rando globalmente los 4 loci analizados (CE). (Number of effective alleles (Ae) and PIC for every
loci and population and probability of excluding wrong paternities (CE) for each population, estimated from
all analysed loci).

Poblacion 1 Poblacion 2 Poblacion 3 Poblacion 4
Ae 7 3,5592 3,7524 2,8000 3,6835
Aegc 1,1456 1,2800 1,6896 1,8704
Aeprs 1,9360 2,1295 1,0000 1,1107
Aey, 1,9959 1,7999 1,9600 1,6336
PICtr 0,6719 0,6915 0,5851 0,6973
PICgc 0,1190 0,1948 0,3249 0,3571
PIC418 0,3667 0,4395 _ 0,0947
PIC4. 0,3745 0,3457 0,3699 0,3127
CE 0,6748 0,7487 0,5798 0,6870
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Tabla I11. Indices de diversidad genética de las poblaciones estudiadas. (Genetic diversity inde-

xes of the studied populations).

Poblacion H expte.s. H. obste.s. P(0,95) P(0,99) All

Poblacion 1 0,468+0,251 0,420+0,324 1,000 1,000 3,000
Poblacion 2 0,492+0,218 0,490+0,227 1,000 1,000 3,250
Poblacion 3 0,415+0,296 0,357+0,274 0,750 0,750 2,250
Poblacion 4 0,432+0,266 0,447+0,263 1,000 1,000 3,250

La tabla IV presenta las estimacio-
nes promedio de los indices de fijacion
(F1s, Fi1 ¥ Fs7), calculadas a partir de
todos los /oci y las poblaciones anali-
zadas.

El valor promedio de Fg no es sig-
nificativamente distinto de cero
(p>0,05), de manera que no se ha de-
tectado consanguinidad media signifi-
cativa en las poblaciones analizadas. El
valor del correspondiente error estandar
es elevado, lo que indica que hay una
gran variacion en cuanto a este valor
entre poblaciones y entre loci. Las esti-
maciones de Fjq para cada poblacion
muestran también valores no significa-
tivamente distintos de cero, por lo que
tampoco se ha detectado consanguini-
dad en cada poblacion considerada in-
dividualmente.

El valor promedio de Fgt es, por el

contrario altamente significativo
(p<0,05), por lo que podemos admitir
que existe una divergencia genética real
entre las poblaciones analizadas. Como
consecuencia de esta situacion, el valor
promedio de Fjr también es altamente
significativo (p<0,05). Dado que tam-
bién en Fgr v Fyp el valor de los corres-
pondientes errores estandar es elevado,
se puede admitir que existe una gran
variacion en cuanto a estos valores en-
tre poblaciones y entre loci.

Asi, se han estimado los valores de
Fgr para pares de poblaciones conside-
rando globalmente los 4 /oci analizados
(ver tabla V): salvo para las poblacio-
nes 1 y 2, para las que no se ha encon-
trado divergencia genética significati-
va, en todos los demas casos se han
encontrado valores significativos de
Fgt. Los loci mas informativos de la di-

Tabla IV, Estimaciones promedio de los indices de fijacion (Fis, Fipy Fsy) con sus errores es-
tandar, considerando los 4 loci estudiados y las 4 poblaciones analizadas. (Mean estimations of
fixation indexes (F|s, F1 and Fgt) considering all the studied /oci and populations with standard errors).

Fis Fir Fst
Media 0,03793Ns 0,14993** 0,11641**
Error estandar 0,09200 0,13521 0,06931
NS p>0,05
**p<0,01
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Tabla V. Valores de Fgr para pares de poblaciones, considerando conjuntamente los cuatro
loci analizados. (Fst values for population pairs, considering all analysed loci).

Poblacion 2 Poblacion 3 Poblacion 4
Poblacion 1 -0,00816Ns 0,12782** 0,20538**
Poblacion 2 0,11228* 0,15881**
Poblacion 3 0,09271**
NS p>0,05
*p<0,05
**p<0,01

vergencia genética entre poblaciones
fueron TF (Fgr=0,02910+0,04013,
p<0,05), A1B (Fs1=0,16391+0,12441,
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