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Resumen.El caballo de Pura Raza Menorquina es una razatangd espafiola
localizada fundamentalmente en la isla de Mendsegin los ganaderos los
animales que fundaron el Libro Genealdgico creado1687, procedian
principalmente de cuatro sementales embleméticataMa (M), Olivaret (O),
Son Quart (S) y Torretrencada (T). Con el objetieocdntrastar la existencia
de influencia de estas cuatro lineas genéticasagooblaciéon actual, se ha
realizado un andlisis genealégico y molecular. Bnattual poblacion de
caballos de la raza esta patente la influencia ae duatro sementales
emblematicos utilizados. Pero es necesario dekarredte estudio con otras
técnicas estadisticas para conocer si es posiia yué grado de probabilidad
se podria asignar un ejemplar de influencia destdaa alguna de las cuatro
lineas establecidas.

Palabras clave:Pura Raza Menorquina, caballo, microsatélites, elifgincion
genética

1 Introduction

El caballo de Pura Raza Menorquina (PRMe) es uma satdctona espafiola
catalogada en peligro de extincion (RD/2128/2008¢ encuentra localizada
fundamentalmente en la isla de Menorca que deptarcka gran densidad de equinos
localizados en sus 700 km2 (Marqués Coll, 2007)loBdos autores coinciden en que
el PRMe pertenece al grupo de equinos de la zorantiea de la Peninsula, con
animales muy antiguos que se han mantenido biegredifiados y fuertemente
enraizados a las tradiciones culturales de laal$tavés de los siglos (Anguera Sanso,
2005).

El caballo PRMe fue reconocido oficialmente por Gamision Nacional del
Registro de Matricula de Cria Caballar en diciemteel988, tras la creacion del
Registro Fundacional en diciembre de 1987 y la titoiegdn de la Asociacion de
Criadores y Propietarios de Caballos de Raza Memmgen agosto de 1988
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(Marqués Coll, 2001). Segun los ganaderos mas raosidos animales que fundaron
el Libro Genealdgico, proceden principalmente datrmusementales emblematicos:
Mudaino (M), Olivaret (O), Son Quart (S) y Torretcada (T).

Con el objetivo de contrastar la existencia denfluéncia de estas cuatro lineas
genéticas en la poblacion actual, se ha realizadanalisis utilizando 16 marcadores
microsatélites de ADN sobre una muestra de cab&RMle inscritos en el Libro
Genealdgico que fueron asignados a cada una deida® lineas descritas, segun la
informacion suministrada por la Comision de la Raaato por via paterna como
materna. Parte de los genotipos fueron obtenidasepd aboratorio Central de
Veterinaria de Algete, dependiente del MinisterioMedio Ambiente y Medio Rural
y Marino (MARM).

2 Material y métodos

Inicialmente se han analizado las relaciones geatitilizando los genotipos de 16
marcadores microsatélites entre los ejemplaresscdgs progenitores provenian de la
misma linea genética, trabajando con una muestiid dgemplares descendientes de
la linea M, 29 de la linea S y 3 de la linea T.9dacontaba con informacién pura de
la linea O.

En segundo lugar, se incluyeron en el analisisrésspoblaciones “hibridas” de las
tres anteriores, es decir, aquellas que por viermeato materna descienden de alguna
de las tres lineas iniciales (M, T 0 S), con unasina de 348 animales (tabla 1).

POBLACION DESCRIPCION ANIMALES
M Animales cuyos progenitores descienden de lalWie 65

S Animales cuyos progenitores descienden de la Enhe 29

T Animales cuyos progenitores descienden de la [ihe 3

ST-TS Animales cuyos progenitores descienden tieda So T 28
MS-SM Animales cuyos progenitores descienden dieéa S o M 118
MT-TM Animales cuyos progenitores descienden dénkza T o M 75

Tabla 1. N° de animales utilizados en funcion de la linésgue pertenecen sus antecesores.

En tercer lugar se estudiaron las relaciones gmsétientre los ejemplares
descendientes por via patemd@ una misma linea. Para ello se agruparon en una
misma poblacién los ejemplares que procedian déinea M por via paterna
independientemente de la linea materna de la cqpeeghieran (319 ejemplares), y asi
sucesivamente con la linea S, T y O (125, 91 yriBaes, respectivamente), con
una muestra total de 560 ejemplares.

Por dltimo, para determinar las relaciones gengtiexistentes entre las
poblaciones descendientes por via materna de wraarlinea, se agruparon en una
poblacion los ejemplares que procedian de la liddapor via materna
independientemente de la linea que procediera étep@21 animales), y asi

sucesivamente con la linea S, Ty O (141, 75 y&ectivamente), con un total de
463 ejemplares.



Las relaciones genéticas han sido analizadas ntedmmélisis factoriales de
correspondencias (Benzécri, 1973; Lebart et alZ,71%reenacre, 1984; Escofier y
Pages, 1990) que puede detectar si existe alglatiore significativa entre dos o mas
variables cualitativas. Igualmente se han calculadwalores de inercia atribuibles a
los cuatro primeros factores. La representacioficgrde ha llevado a cabo utilizando
el programa informatico Genetix 4.05 (Belkhir et 2aD01).

3 Resultados

El valor de heterocigosidad esperada mostrado grolidacion de caballos de Pura
Raza Menorquina ha sido 0,709 y el valor del nunmedlio de alelos por locus ha
sido 7,687. Estos valores muestras unos elevadeteside variabilidad genética a
pesar de ser una raza que se encuentra en pedignidcion.

Como se observa en la figura 1, los descendiertelgl lineas analizadas se
diferencian claramente. Las distancias genéticaBaymolds (Reynolds et al., 1983)
indican que la poblacion descendiente de la lineatd mas cercana genéticamente a
la poblacion descendiente de M (0,03). Las pobfesomas alejadas genéticamente
son las descendientes de las lineas M y S (0,08psHlistancias genéticas son
similares a las encontradas en otras poblacionéigas)(Azor, 2008). Asi mismo, el
coeficiente de diferenciacion genéticg BWright, 1965) entre las tres poblaciones es
de 6,5 %, inferior al presentado en estudios evdras razas equinas (Azor et al.,
2007b) y similar al encontrado entre las poblagaiela raza Losina (Azor, 2008).

Segun estos datos, las tres lineas genéticas peovide animales que, aunque
pertenecientes a la PRMe, no guardaban entrewgibbselacion de parentesco, lo cual
favorece la actual variabilidad genética encontexdal PRMe.
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Figura 1. Representacion espacial en el analisis factorialcdeespondencias en tres
dimensiones de los ejemplares descendientes popatéana y materna de la misma linea
genética(M, Sy T).

El mayor nivel de diferenciacion genéticasffFha sido el estimado entre la
poblacion SS y TT (0,302) seguido del existentaeetd#s poblaciones MM y TT
(0,252). El menor nivel de diferenciacion genétizasido el encontrado entre las
poblaciones SS y MM (0,190).

En la figura 2 se ha sefialado cada poblacién @dreah un circulo grueso del
mismo color que la representa y cada poblaciénrithdh con un circulo fino. Se
observa que las poblaciones “hibridas” se ubicaredas dos poblaciones parentales
puras de las que proceden. Esto evidencia la ¢aresignacién de los ejemplares a
una determinada linea genética segun el conocimhesitdrico de los ganaderos.
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Figura 2. Representacion espacial en el analisis factorialcdeespondencias en tres
dimensiones de los ejemplares descendientes popatéana y materna de la misma linea
genética (M, Sy T) y los descendientes, por algleks vias, de alguna de estas tres lineas.

En la figura 3 se aprecia que todas las poblacioem®sentadas estan diferenciadas,
aungue existen algunos ejemplares que se entreanezotre si. El eje 2 diferencia
las poblaciones descendientes de las lineas T SMyyel eje 3 diferencia la linea O
de las anteriores. Los ejemplares descendientesvipopaterna de la linea O se
distribuyen delante de las otras tres poblaciong@sq@e se ven superpuestos
(representados en un circulo discontinuo).
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Figura 3. Representacién espacial en el andlisis factorialcoegespondencias en tres
dimensiones de los ejemplares descendientes ppatdena de las lineas M, S, Ty O.

Estas poblaciones estan diferenciadas (figura UgjeE1l diferencia las poblaciones
descendientes de las lineas Sy T de la M, el djiencia las poblaciones Sy T y el
eje 3 diferencia la linea O de las anteriores guensuentra detras.
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Figura 4. Representacion espacial en el analisis factorialcdeespondencias en tres
dimensiones de los ejemplares descendientes parat&na de las lineas M, S, Ty O.

Tras los estudios realizados podemos concluir enequia actual poblacion de PRMe
esta patente la influencia de los cuatro sementt#gsdematicos utilizados. Pero es
necesario desarrollar este estudio con otras @@réstadisticas para conocer si es
posible y con qué grado de probabilidad se podignar un ejemplar de influencia
desconocida a alguna de las cuatro lineas estdaeci
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