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American Creole bovines and equines are direct descendant from the animals introduced by European conquerors during 
XV an XVI centuries. At the beginning of the last decade, new technologies based in DNA emerged for genetic analysis, and 
Creole breeds were not the exception for these kind of studies. During the last years, these methodologies evolved vertigi-
nously. In a short time, the amount of available information increased, and the analysis of few loci turned into analysis of 
complete genomes. This work describes the evolution of Creole, cattle and equines, molecular genetic studies during the last 
fifteen years. Even though, Creole breeds have not entered yet into genomic and proteomic era, its study is relevant because 
they are suffering a progressive population reduction. In this sense, information about infectious diseases resistance, adap-
tability, forensic genetics, animal production and phylogeography, among others, can be obtained from them. Furthermore, 
Creole breeds are a unique natural reservoir of genetic variability, and strategies for its conservation should be implemented.

ABSTRACT

RESUMEN

Los bovinos y equinos criollos americanos son descendientes directos de los animales introducidos al Nuevo Mundo por 
los europeos durante los siglos XV y XVI. En los comienzos de la década pasada, surgieron tecnologías basadas en el estudio 
del ADN que permitieron profundizar el análisis genético, por su parte, las especies criollas americanas no quedaron fuera de 
dichos estudios. En los últimos años, estas metodologías evolucionaron en forma vertiginosa, y en poco tiempo, el aumento 
de información creció significativamente de modo tal que las investigaciones pasaron de unos pocos loci a la secuenciación 
y el análisis de los genomas completos de ambas especies. En el presente trabajo se describe como ha evolucionado el estado 
del arte de la genética molecular de bovinos y equinos criollos en los últimos 15 años. Si bien las razas criollas aun no han 
entrado en la era de la genómica y la proteómica, su estudio es valioso dado que actualmente se encuentran en progresiva 
reducción poblacional. Su importancia radica en que aporta información relacionada con la resistencia a enfermedades 
infecciosas, la adaptabilidad ante condiciones desfavorables, la genética forense, la producción animal y la filigeografía, 
entre otras. Además, las razas criollas son un reservorio natural e irremplazable de variabilidad genética, y el conocimiento 
pormenorizado de ellas es clave para la planificación de estrategias de conservación sustentables a lo largo del tiempo.
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LA GENÉTICA MOLECULAR DE ANI-
MALES DOMÉSTICOS EN EL PERÍO-
DO 1995-2000

En 1994, la Sociedad Argentina de Genética 
(SAG) festejaba sus bodas de plata. Para esa oca-
sión la revista de la SAG (denominada por entonces 
Mendeliana) publicaba un número especial, en el 
que se incluía un artículo que reseñaba los estudios 
sobre marcadores bioquímicos y moleculares en 
animales domésticos en Argentina (Poli, 1994). Del 
título y de la lectura de dicha revisión surgen al me-
nos dos aspectos: i) la reducida masa crítica de gru-
pos/investigadores que trabajaban en marcadores 
genéticos en animales domésticos en el país, medi-
do a través del número de publicaciones citadas; y 
ii) que los marcadores utilizados por excelencia en 
esos años eran los polimorfismos bioquímicos y los 
grupos sanguíneos. En los países latinoamericanos 
científicamente más avanzados, el estado del arte 
era similar. Esta situación se ha modificado signifi-
cativamente durante los últimos quince años.

Esos años fueron tiempos de grandes cambios. A 
fines de la década de los ochenta y principio de los 
noventa, se publicaron los primeros trabajos basa-
dos en el análisis del ADN, en los que se empleaban 
principalmente las técnicas de Polimorfismos de la 
Longitud de los Fragmentos de Restricción (Res-
triction Fragment Length Polymorphism, RFLP) 
y Southern  blot. Sin embargo, recién con la apa-
rición de la técnica de Reacción en Cadena de la 
Polimerasa (Polimerasa Chain Reaction, PCR) es 
que comienzan a popularizarse los trabajos basados 
en ADN. Muchos conceptos que en esos días eran 
meramente teóricos actualmente se han vuelto reali-
dad. Así por ejemplo, la secuenciación del genoma, 
el mapeo de Loci (Quantitative Trait Loci, QTLs) 
y Nucleótidos de Caracteres Cuantitativos (Quan-
titative Trait Nucleotides, QTNs), la detección de 
mutaciones causantes de caracteres cualitativos, y la 
selección asistida por marcadores genéticos (Mar-
ker Assisted Selection, MAS), entre otros. 

En 1992, se estableció el proyecto Europeo de 
Mapeo del Genoma Bovino (BovMap) y en 1993, 
se publicó el primer mapa de ligamiento bovino 
(Fries et al., 1993). A esta primera publicación le 
siguieron otros mapas de ligamiento basados princi-
palmente en el uso de microsatélites (Short Tandem 
Repeat, STR). En 1997, ya se contaba con un mapa 

genético de segunda generación del bovino, que 
incluía más de un millar de marcadores genéticos 
(Kappes et al., 1997). Los mapas genéticos o de li-
gamiento, construidos mediantes estudios de segre-
gación, fueron complementados con mapas físicos 
o citogenéticos construidos mediante técnicas tales 
como hibridación in situ, hibridación de células so-
máticas, paneles de células híbridas (Rexroad et al., 
2000) y métodos de mapeo comparativo (Fronicke 
y Wienberg, 2001).

Posteriormente, se publicaron los primeros ma-
pas de consenso y comprehensivos para los cromo-
somas sexuales y autosómicos (Ej., Casas et al., 
2001), los que se construyeron mediante la integra-
ción de la información obtenida por los diferentes 
grupos de investigación de los países participantes. 
Esto permitió contar con mapas de varios miles de 
marcadores y una densidad o distancia promedio in-
ferior a 2,5 cM (Kappes et al., 1997). El siguiente 
avance importante consistió en la publicación en el 
año 2004 del primer borrador del genoma bovino 
(versión BTau_1.0) con una cobertura de 3x (http://
www.hgsc.bcm.tmc.edu/project-species-m-Bovine.
hgsc?pageLocation=Bovine), del cual se cuenta 
actualmente con la versión BTau_4.2  con una re-
solución de 7.1x (Bovine Genome Sequencing and 
Analysis Consortium et al., 2009; Liu et al., 2009).

Por su parte, en 1995, a partir del establecimien-
to del Taller Internacional Mapeo Genético Equino 
(Horse Genome Project, http://www.uky.edu/Ag/
Horsemap/) se construyeron los primeros mapas ge-
néticos en caballos, pero no fue hasta fines del 2007 
que se realizó el primer ensamble de secuencias del 
genoma. En los últimos 15 años, y en el marco del 
Proyecto Genoma Equino, se han producido varias 
generaciones de recursos analíticos y diagnósticos 
que permiten la búsqueda de polimorfismos a lo lar-
go de todo el genoma equino (Guerin et al., 1999; 
Penedo et al., 2005). Un paso decisivo hacia el ma-
peo comparativo ocurrió con el “pintado” de cromo-
somas humanos en el cariotipo equino (Raudsepp et 
al. 1996), que fueron aumentando la resolución del 
mapeo mediante localización de genes con mapas 
de células hibridas somáticas y radiación hibrida y 
citogenéticos (Milenkovic et al. 2002; Chowdhary 
et al. 2003). Los primeros intentos involucraban al-
rededor de 300 marcadores microsatélites, que per-
mitieron el mapeo de varias enfermedades equinas 
de origen genético (Valberg et al., 2001; Tryon et 
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al., 2007). Sin embargo, este pequeño número de 
marcadores limitaba los estudios genéticos en caba-
llos al análisis de rasgos simples en familias con un 
alto número de muestras. Actualmente, se ha publi-
cado la secuencia completa del genoma del equino, 
con una resolución de 6.8x. 

Estos desarrollos en bovinos y equinos han 
permitido detectar en la última década numerosos 
QTLs y QTNs para caracteres de importancia eco-
nómica tales como crecimiento, calidad de carne, 
carcasa, cantidad y calidad de leche, resistencia/
susceptibilidad a enfermedades infecciosas, perfo-
mance, fertilidad, etc. (Peral García et al., 2007; 
Casas, 2010; Medrano y Rincón et al., 2010). Una 
recopilación exhaustiva de los QTLs que se han 
identificado en el ganado bovino puede obtenerse 
en las páginas de Internet: http://bovineqtl.tamu.
edu/, http://www.animalgenome.org/QTLdb/faq.
html. En equinos, un beneficio inmediato fue el 
descubrimiento de la base genética de numerosos 
rasgos genéticos simples, que incluyen color de pe-
laje (Overo, Tobiano, Blanco dominante, genes de 
dilución) y varias enfermedades hereditarias, tales 
como Hyperkalemic periodic paralysis (HYPP), Se-
vere Combined Immunodeficiency Disease (SCID), 
Overo Lethal White Foal Syndrome (OLWFS), para 
los cuales se desarrollaron test moleculares disponi-
bles comercialmente.

Paralelamente al estudio del genoma, se están 
llevando a cabo proyectos a gran escala de detec-
ción y tipificación de Polimorfismos de Nucleótidos 
Simples (Single Nucleotide Polymorphisms, SNPs) 
con el fin de desarrollar mapas de haplotipos a nivel 
genómico e implementar programas de selección a 
este nivel (Genomic Selection). La importancia que 
ha adquirido esta área de investigación se pone de 
manifiesto a través del gran número de proyectos y 
países dedicados específicamente al estudio de los 
SNPs. En este sentido, se han organizado consor-
cios para el estudio e identificación de SNPs y ha-
plotipos en bovinos (Bovine HapMap Consortium 
et al., 2009) y equinos (Brooks et al., 2009; Wade 
et al., 2009) (Broad institute - www.broad.mit.edu/
mammals/horse/snp). La disponibilidad masiva de 
SNPs permitió la construcción de microarrays de 
SNPs de 25 y 50K en bovinos y equinos para un 
rápido escaneo a nivel genómico (Illumina, San 
Diego, CA; Affymetrix, Santa Clara, CA). Los es-
tudios de asociación del genoma completo, basados 

en SNPs han demostrado ser excepcionalmente exi-
tosos cuando se estudian rasgos de herencias men-
delianas simples y muy útiles para la detección de 
QTLs en especies domesticadas. Estos arrays de 
genotipificación han tenido su correlato en el cam-
po de la expresión génica, y han permitido describir 
los perfiles de expresión génica a nivel genómico en 
bovinos y equinos para numerosos tejidos, estados 
de desarrollo, estados sanitarios, etc.

Otra de las áreas de interés de la genética de 
animales domésticos es la identificación genética, 
que representa un campo de investigación dinámico 
que ha evolucionado continuamente en los últimos 
quince años (Villegas Castagnasso et al., 2010; Po-
sik et al., 2010). Las décadas de los 70 y 80 fue-
ron los años de aplicación de los polimorfismos de 
los grupos sanguíneos, de las proteínas del suero, 
de los glóbulos rojos y de los serotipos del Com-
plejo Principal de Histocompatibilidad (MHC). En 
los últimos quince años, los marcadores utilizados 
por excelencia en la identificación genética y en la 
determinación de parentesco en bovinos y equinos, 
fueron los microsatélites (Short Tandem Repeats, 
STR) y en menor medida los AFLP (Amplified 
Fragment Length Polymorphism) (Villegas Castag-
nasso et al., 2010). En 1995, el registro oficial en 
bovinos y equinos aún se llevaba a cabo a través 
de grupos sanguíneos y polimorfismos bioquímicos. 
Recién en el año 2002, durante el desarrollo de los 
Workshops sobre identificación genética en bovinos 
y equinos (Gottingen, 2002, Alemania) organizados 
por la Sociedad International de Genética Animal 
(International Society for Animal Genetics, ISAG), 
se llegó a un consenso para reemplazar las tipifica-
ciones tradicionales (grupos sanguíneos y polimor-
fismos bioquímicos) por sistemas basados en poli-
morfismos de ADN (microsatélites). Sin embargo, 
debido a los recientes avances en equipos automá-
ticos de alta perfomance y en bioinformática, la era 
de los microsatélites pareciera estar llegando a su 
fin. En los próximos años, se espera que el campo 
de la identificación genética sea dominado por los 
marcadores basados en SNPs (Heaton et al., 2002). 
Dentro de la identificación genética animal, ha sur-
gido recientemente una rama denominada Genética 
Forense Animal (Posik et al., 2007), que ha comen-
zado a consolidarse a partir de los Workshop orga-
nizado por la ISAG en el año 2006 (Porto Seguro, 
Brasil).
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Si la aparición de la PCR a principios de los 90 
revolucionó la mayoría de los campos de la biolo-
gía, actualmente estamos ante cambios de una mag-
nitud hasta hace poco inimaginable. Esto ha sido 
motorizado por el desarrollo de nuevas tecnologías 
de análisis de genómica estructural y funcional, de-
sarrollos bioinformáticos, mayor acceso a la infor-
mación a través de internet, etc.

EL ESTADO DEL ARTE DE LA GENÉ-
TICA EN CRIOLLOS

 A principios de los años 90, pocas razas criollas 
de animales domésticos habían sido caracterizadas 
mediantes marcadores genéticos. Entre los primeros 
estudios pueden mencionarse los trabajos de carac-
terización genética en bovinos y equinos criollos 
argentinos, basados en polimorfismos bioquímicos 
y grupos sanguíneos (Quinteros et al., 1973, 1980; 
Puig, 1984; Poli, 1986; Poli y Antonini, 1991; Peral 
García et al., 1996, 1997). Es recién a mediados de 
esta década, que siguiendo los avances tecnológi-
cos, se publican los primeros trabajos de caracteri-
zación basados en marcadores de ADN.

A pesar del desarrollo explosivo que ha experi-
mentado la genética molecular de animales domés-
ticos, los trabajos realizados en razas criollas se han 
centrado principalmente en estudios filogeográfi-
cos. El objetivo de los mismos ha sido la evaluación 
de la diversidad genética para su conservación (Ej., 
Magee et al., 2002; Miretti et al., 2002; Mirol et 
al., 2003; Carvajal-Carmona et al., 2003; Lirón et 
al., 2006a, Giovambattista et al., 2010; Ginja et al., 
2010), mediante el uso de marcadores genéticos del 
ADN mitocondrial, del cromosoma Y, microsatéli-
tes y polimorfismos de genes candidatos para ca-
racteres específicos. Debido a que las razas criollas 
presentarían una mayor resistencia a enfermedades 
infecciosas y una gran adaptabilidad a condiciones 
desfavorables, varios trabajos han estudiado la va-
riabilidad genética de genes del MHC (Giovambat-
tista et al., 1999, 2001; Peral García et al., 1999; 
Díaz et al., 2001, 2005, 2008; Miretti et al., 2001; 
Ripoli et al., 2002, 2003; Villegas-Castagnasso et 
al., 2003; Martínez et al., 2004; Hernández Herrera 
et al., 2009) o genes relacionados con la respuesta 
inmune (Vázquez-Flores et al. 2006). La relevan-
cia de esta clase de estudios radica en que: i) la di-
versidad de las especies domésticas es considerada 

como un importante componente de la biodiversi-
dad global (Hall & Ruane 1993; Hall & Bradley 
1995; Ajmone-Marsan et al., 2010; Boettcher et al., 
2010; Groeneveld et al., 2010); ii) el pool génico 
de las diferentes razas criollas puede haber conser-
vado genes o combinaciones de genes que se han 
perdido en las razas altamente seleccionadas, y que 
podrían ser de utilidad ante futuros requerimientos; 
iii) las poblaciones criollas son consideradas como 
un valioso patrimonio cultural, histórico y genético 
de los diferentes países americanos; iv) la mayoría 
de las razas criollas han sufrido en el último siglo 
una drástica reducción en el tamaño poblacional y/o 
un detrimento en su grado de pureza, razón por la 
cual muchas de ellas están en riesgo de extinción 
(Delgado Bermejo et al., 2010).

Si bien muchas de las razas criollas han sido ca-
racterizadas genéticamente, son escasos los trabajos 
de asociación entre marcadores genéticos y caracte-
res de producción animal o rendimiento físico (Ej. 
Ripoli et al., 2003). Por otra parte, el estudio de los 
criollos aún no ha entrado en la era de los Omics 
(proteómica, genómica, etc.), provocando un atraso 
relativo del conocimiento de estas razas respecto al 
de razas altamente seleccionadas o más difundidas. 
Las causas varían según la región y la especie, pero 
entre ellas podemos mencionar: i) el reducido tama-
ño poblacional, representado por pequeños grupos 
pertenecientes a productores de zonas marginales; 
ii) la escasez de datos productivos sistematizados y 
ausencia de sistemas de evaluación genética a nivel 
racial; iii) la falta de fondos suficientes de los siste-
mas científicos y tecnológicos de los países latinoa-
mericanos, para realizar estudios a nivel genómico; 
iv) o que paradójicamente estas razas muchas veces 
no son incluidas en la lista de áreas prioritarias. En 
este sentido, muchos de los trabajos de caracteriza-
ción han sido realizados total o parcialmente en el 
exterior, especialmente en la Comunidad Europea, 
con la colaboración de grupos locales. Un claro 
ejemplo son los estudios apoyados por la Red Ibe-
roamericana sobre la Conservación de la Biodi-
versidad de Animales Domésticos Locales para el 
Desarrollo Rural Sostenible (RED CONBIAND, 
CYTED, http://www.uco.es/conbiand/Bienvenida.
html). 

A continuación, se detallan los principales resul-
tados obtenidos en bovinos y equinos criollos lati-
noamericanos, aunque también existen estudios en 
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otras especies criollas latinoamericanas. En la Tabla 
I se detallan el número de trabajos publicados en 
las dos especies utilizando los diferentes tipos de 
marcadores genéticos. Esta revisión no pretende re-
copilar la totalidad de los trabajos publicados, sino 
marcar la tendencia sobre el perfil de los estudios 
realizados durante los últimos 15 años, basándose 
en las principales bases bibliográficas, tales como el 
PubMed (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/PubMed), 
Google Académico (http://scholar.google.com.ar/), 
Centro Argentino de Información Científica y Teno-
lógica (CAICYT, www.caicyt.gov.ar/), actas de las 
reuniones de la RED CONBIAND, entre otros.

EL ESTADO DEL ARTE DEL CONO-
CIMIENTO DE LOS BOVINOS CRIO-
LLOS

 La historia oficial define a los bovinos crio-
llos como los descendientes de los bovinos ibéri-
cos introducidos por los conquistadores españoles 
y portugueses durante los primeros 50 años de co-
lonización, por lo que el grupo fundador no habría 
superado los 300 - 1000 animales. Sin embargo, 
como se verá más adelante, los resultados obteni-

dos evidencian una diversidad y complejidad más 
compatible con un escenario de múltiples introduc-
ciones desde diferentes fuentes de origen. Como 
consecuencia de su origen y de su historia reciente, 
las diferentes clases de marcadores genéticos (mi-
tocondriales, holándricos y autosómicos) muestran 
sólo una visión parcial, siendo necesaria una inter-
pretación conjunta de la información aportada por 
estos tres tipos de marcadores para obtener una ima-
gen fidedigna de su pasado y presente. 

En los últimos años, cinco trabajos describie-
ron la región control del ADNmt en razas criollas 
americanas de Argentina, Bolivia, Brasil, Colombia 
y tres islas del Caribe (Magee et al., 2002; Miretti 
et al., 2002; Mirol et al., 2003; Carvajal-Carmona 
et al., 2003; Lirón et al., 2006), reportando la exis-
tencia haplotipos mitocondriales pertenecientes a 
haplogrupos africanos y europeos, sin encontrar 
haplotipos de los haplogrupos cebuinos I1 e I2. El 
análisis conjunto de todas estas secuencias repor-
tadas mostró que el haplogroupo europeo T3, ma-
yoritario en Europa Occidental, fue también el más 
común en las razas americanas (64%), seguido por 
el haplogrupo subsahariano T1 (32%) y el haplo-
grupo T2 (4%), frecuentemente observado en el 
Cercano Oriente y raramente en Europa. Con el fin 
de clarificar y reinterpretar el patrón filogeográfíco 
en continente Americano, Lirón et al. (2006, 2008) 
agruparon las secuencias del ADNmt disponibles 
teniendo en cuenta un criterio geo-político de la 
época colonial: los Virreinatos españoles de Nueva 
Granada (Colombia, Ecuador) y Río de la Plata (Ar-
gentina, Bolivia, Uruguay), Nueva España (México, 
EEUU), Cuba, la colonia portuguesa del Brasil, y 
las Antillas Menores, colonizadas por otras Coronas 
europeas (Francia, Reino Unido). La distribución 
de los haplogroupos resultó ser apreciablemente 
variable tanto entre como dentro de las diferentes 
regiones geográficas. Estos resultados fueron con-
firmados recientemente por Ginja et al. (2010).

El linaje africano T1 puede dividirse en dos 
clusters: el sub-haplogroupo monofilético T1a y el 
sub-haplogroupo parafilético T1* (Troy et al., 2001, 
Miretti et al., 2002, Lirón et al., 2006). Interesan-
temente, los haplogrupos T1 presentan una distri-
bución geográfica diferente: mientras el sub-ha-
plogrupo T1* se encontró en todas las ex-colonias 
españolas estudiadas hasta el presente, el haplogru-
po T1a estuvo inicialmente restringido a Brasil y las 
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Tipo de marcador utilizado           Bovino          Equino

Polimorfismos bioquímicos y 
grupos sanguíneos

RAPD

Genes estructurales

Complejo Principal de 
Histocompatibilidad

Microsatélites

D-loop mitocondrial

Cromosoma Y

Total

2

1

11

10

12

6

3

45

7

0

0

4

9

2

0

22

Tabla I. Información relevada de las principales bases biblio-
gráficas, expresada en número de trabajos.
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colonias no-españolas del Caribe. Recientemente, 
este sub-haplogrupo fue detectado en poblaciones 
de México y Paraguay (Ginja et al., 2010). Varias 
cuestiones emergen sobre el origen y la distribución 
de los matrilinajes africanos en los bovinos criollos 
americanos. En primer lugar respecto del tiempo in-
troducción: ingreso temprano –previo al siglo XIX- 
vs. Introducción reciente. Si se tiene en cuenta la 
amplia distribución geográfica del hapogrupo T1 
(desde la Patagonia hasta el sur de Estados Unidos) 
y la considerable frecuencia, que en algunas pobla-
ciones llegan al 50%, el escenario más plausible se-
ría el de una introducción temprana de estos linajes. 
En segundo lugar respecto del origen geográfico de 
los linajes africanos, como se describió previamen-
te, es ampliamente asumido que los bovinos lleva-
dos por los colonizadores españoles y portugueses 
provenían de la península Ibérica. Por lo tanto, la 
presencia de linajes africanos en las razas criollas 
podría estar reflejando la naturaleza híbrida de las 
razas ibéricas (Cymbron et al., 1999; Miretti et al., 
2004; Ginja 2010). Sin embargo, es difícil reconci-
liar el actual patrón de genes africanos presente en 
la península Ibérica con el observado en las razas 
criollas americanas. Así, por ejemplo, mientras que 
en las razas portuguesas sólo se detectó el haplogru-
po T1* (Cymbron et al., 1999, Ginja et al., 2010), 
en las razas criollas del Brasil se encontró el linaje 
T1a en muy alta frecuencia (Miretti et al., 2002).

En España, el subhaplogrupo T1a ha sido repor-
tado en unos pocos animales de las razas Retinta, la 
más común del sur de España, y de Lidia (Miretti et 
al., 2005; Cortes et al. 2008).  Esto contrasta con lo 
observado en la mayoría de las poblaciones de bovi-
nos criollos de ex-colonias españolas, donde sólo ha 
sido detectado el linaje T1*. Alternativamente a la 
introducción de los haplotipos africanos desde Ibe-
ria, se podría considerar la introgresión  al menos 
en parte desde algún lugar del continente Africano, 
avalado por los datos históricos sobre la ruta del trá-
fico de esclavos (Rouse 1973; Maillard et al., 1993; 
Felius, 1995). Esta hipótesis podría explicar las dis-
cordancias observadas en los patrones mitocondria-
les entre América y la Península Ibérica. Aunque el 
subhaplogrupo T1a no ha sido detectado en África, 
su aparente ausencia se debería a la limitada distri-
bución geográfica de las muestras analizadas has-
ta el presente en dicho continente (Bradley et al., 
1996; Troy et al., 2001; Beja-Pereira et al., 2006). 

Sin embargo, cabe destacar que en varias razas del 
norte de África y en la raza portuguesa Alentejana 
se han detectado haplotipos africanos que presenta-
ban dos o tres de los polimorfismos característicos 
del subhaplogrupo T1a. Esto podría estar sugiriendo 
el origen geográfico del mencionado subhaplogrupo 
(Beja-Pereira et al., 2006; Ginja et al., 2010). Por 
otra parte, los datos históricos y genéticos avalan 
que los esclavos africanos provenían originalmente 
del oeste, centro-oeste y sudeste de África (Klein, 
1999; Thomas, 1998). Mientras que el ADNmt de 
las razas del oeste africano ha sido estudiado, no 
existen informes disponibles sobre las restantes po-
tenciales regiones de origen del haplogrupo T1a. 
Además, T1a es un clado altamente divergente que 
presenta una forma de estrella compuesto por unos 
pocos haplotipos, la mayoría de los cuales sólo han 
sido detectados en un único individuo y se desvían 
del haplotipo nodal por un solo cambio mutacional. 
Esta reducida variabilidad sugiere un origen geo-
gráfico restringido para el linaje T1a presente en 
América, y una rápida y reciente diversificación de 
este haplogroupo.

En resumen, la presencia de los linajes ADN-
mt africanos y europeos en los bovinos Criollos es 
indiscutible, pero el análisis realizado por Lirón et 
al. (2006) sugeriría la existencia de dos fuentes in-
dependientes para el componente africano en Amé-
rica. Mientras el linaje T1* podría haber arribado a 
través de las razas Ibéricas, el linaje mitocondrial 
T1a provendría de algún lugar desconocido, aún no 
muestreado de África y podría haber sido introdu-
cido junto al tráfico de esclavos desde el continente 
africano.

Si consideramos que las poblaciones de bovinos 
criollos derivarían de un reducido grupo fundador y 
que en los últimos 100 años han sufrido una drástica 
reducción y subdivisión poblacional, sería espera-
ble que los bovinos criollos presenten bajos nive-
les relativos de diversidad genética. Sin embargo, 
existe una considerable diversidad fenotípica, y los 
resultados obtenidos por varios autores (ej. Zamora-
no et al., 1998; Postiglioni  et al., 2002; Lirón et al., 
2002, 2006; Steigleder  et al., 2004; Armstrong et 
al., 2006) mostraron niveles relativamente altos de 
variación genética, estimados a través de la diver-
sidad alélica y la heterocigosidad, y significativos 
niveles de subdivisión poblacional (Giovambattista 
et al., 2001). Aunque las razas criollas americanas 
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han sido relativamente menos estudiadas que las 
razas bovinas de otras regiones, los estudios sobre 
estas razas nativas no se han limitado al análisis de 
los marcadores antes mencionados (microsatélites, 
ADNmt  y cromosoma Y).  Entre los loci que se 
han empleado para caracterizar algunas de estas ra-
zas pueden mencionarse los grupos sanguíneos, las 
proteínas lácteas, RAPD, hormonas y enzimas y ge-
nes del complejo principal de histocompatibilidad 
(Giovambattista et al., 1996, Golijow et al., 1996; 
Zamorano et al., 1998; Rincón et al., 2000; 2001; 
Bedoya et al., 2001; Postiglioni  et al., 2002; Lirón 
et al., 2002, 2006; Fernando Moreno et al., 2003; 
Martínez  et al., 2003; Ripoli et al., 2003, 2004, 
2006; Steigleder  et al., 2004; Armstrong et al., 
2006; Quiroz-Valiente et al., 2006; Vázquez-Flores 
et al. 2006; Egito et al., 2007; Villalobos Cortés et 
al., 2009). Entre las principales conclusiones ob-
servadas en estos trabajos se pueden mencionar: 
valores relativamente altos de diversidad genética, 
altos niveles de subdivisión poblacional, frecuen-
cias intermedias entre las taurinas y cebuinas y la 
presencia de variantes características de las razas 
cebuinas. Dichas conclusiones concuerdan con lo 
observado con los marcadores genéticos antes dis-
cutidos. Estos resultados podrían ser explicados por 
los bajos niveles de selección artificial sufrida por 
estas poblaciones. Por otra parte, estos resultados 
podrían ser consecuencia de la contribución de ge-
nes europeos e índicos, provenientes de múltiples 
orígenes geográficos, en el grupo fundador y la re-
ciente introgresión de genes cebuinos. 

Varios trabajos han estudiado las relaciones ge-
néticas de los bovinos criollos con otras razas de 
bovinos domésticos taurinos y cebuinos. La profun-
da diferencia entre los genomas de estos dos grupos 
se ve reflejada en la presencia de ciertos alelos con 
altas frecuencias en los cebuinos y ausentes o pre-
sentes a bajas frecuencias en los taurinos. Interesan-
temente, los alelos diagnósticos de cebú también se 
detectaron, aunque a bajas frecuencias, en casi todas 
las razas criollas estudiadas. Por otra parte, las re-
laciones estudiadas mediante árboles filogenéticos 
y componentes principales muestran la divergencia 
(aunque con bajos niveles de boostrap) entre las 
razas europeas e ibéricas-americanas, y ubicando 
a varias razas criollas entre los grupos cebuinos y 
taurinos (Lirón et al., 2006; Ripoli et al. 2010). 

Por otro lado, se han estudiado los patrones de 

mezcla génica presentes en las poblaciones de crio-
llos,  mediante marcadores genéticos uni y bi-pa-
rentales. Desde la ventana de los matrilinajes (AD-
Nmt), todos los animales estudiados presentaron 
únicamente  haplotipos taurinos (Magee et al. 2002; 
Carvajal-Carmona et al. 2003; Miretti et al. 2002, 
2004; Mirol et al. 2003, Lirón et al. 2006, 2008, 
Ginja et al. 2010). Por el contrario, el análisis del 
cromosoma Y (morfología cromosómica, micro-
satélites y SNPs) de las diferentes poblaciones crio-
llas americanas mostró una considerable incidencia 
del cromosoma Y cebuino  (Giovambattista et al. 
2000, De Luca et al., 2002; Ginja et al. 2010). Por 
otra parte, al igual que lo observado en ADNmt, los 
haplotipos taurinos se dividían en haplogrupos eu-
ropeos y africanos (Gija, et al. 2010). Como era de 
esperar, la composición genética a nivel de marca-
dores autosómicos mostró un escenario intermedio, 
que estaría representando más exactamente el grado 
de introgresión de genes índicos en las poblaciones 
bovinas criollas. Patrones similares de flujo génico 
han sido previamente reportados en razas de Áfri-
ca  y de Asia (MacHugh et al. 1997, Freeman et 
al. 2004, Kikkawa et al 2003), que representarían 
el modelo general de mezcla génica (introgresión 
mediada por machos). En este sentido, se observó 
un claro patrón de introgresión de genes índicos en 
Sudamérica (Giovambattista et al., 2000), con las 
frecuencias de los alelos cebuinos decreciendo de 
este a oeste y de norte a sur, compatible con los da-
tos históricos y ambientales.

EL ESTADO DEL ARTE DEL CONO-
CIMIENTO DE LOS EQUINOS CRIO-
LLOS

Los caballos Criollos Americanos constituyen 
las poblaciones remanentes de los caballos introdu-
cidos al Nuevo Mundo por los conquistadores euro-
peos, por lo que generalmente se ha asumido que la 
fuente original de esos caballos ha sido la península 
Ibérica. Es por esta razón que sería de esperar que 
los caballos criollos estuvieran relacionados ge-
néticamente con las razas andaluzas, españolas de 
origen celta, berberiscas y árabes. En coincidencia 
con esta hipótesis, la raza nativa  americana de ori-
gen español Mustang presenta una alta incidencia 
del haplogrupo D1 (Jansen et al., 2004). Con el fin 
de establecer la relaciones entre el caballo Criollo 
Argentino y el Paso Peruano con las razas de ca-
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ballo españolas, Mirol et al. (2002) caracterizaron 
el D-loop mitocondrial en 104 animales correspon-
dientes a nueve razas nativas de Sudamérica y Espa-
ña mediante SSCP y secuenciación. Los resultados 
obtenidos mostraron que el haplotipo más común en 
los caballos criollos estudiados coincidió con el más 
abundante en los caballos andaluces. Por otra parte, 
a pesar que se observaban niveles significativos de 
subdivisión entre las razas, los análisis filogenéticos 
no evidenciaron grupos monofiléticos, no existien-
do en la topología del árbol una clara relación entre 
las razas Criollas y las otras razas analizadas. Aun-
que, estos resultados podrían ser interpretados como 
una mezcla de ancestros en la formación de los ca-
ballos criollos, es probable que estén indicando la 
retención de linajes maternos muy antiguos en las 
razas estudiadas.

Los estudios de caracterización genética de 
razas de equinos criollos basados en marcadores 
genéticos autosómicos, tales como polimorfismos 
bioquímicos, genes del MHC equino y microsatéli-
tes, mostraron un elevado nivel de diversidad gené-
tica y cierto nivel de subestructuración poblacional. 
Además, las razas criollas evidenciaron una mayor 
semejanza genética entre ellas, y en menor medida 
con razas ibéricas, que con razas de otras regiones 
geográficas (Peral-García et al., 1996; Peral García 
et al., 1999; Cothran et al., 1998; Kelly et al., 1998, 
2002; Díaz et al., 2001, 2005, 2008; Paredes et al., 
2002; Villegas-Castagnasso et al., 2003; Vinocur 
et al., 2003; Mujica et al., 2005; Jiménez Robayo 
et al., 2007; Tavares Pires de Souza Sereno et al., 
2008; De Assis et al., 2009).

Los estudios basados en el análisis del ADN-
mt y marcadores autosómicos evidenciaron un alto 
nivel de diversidad de matrilinajes en los caballos 
criollos. Por el contrario, este elevado nivel de po-
limorfismo no se corresponde con la diversidad de 
patrilinajes observado en los loci específicos del 
cromosoma Y en las poblaciones de esta especie. 
El extensivo estudio realizado por Lindgren et al. 
(2004) en 15 razas equinas de Europa y Asia reveló 
que todos los animales estudiados tenían el mismo 
haplotipo, no pudiéndose identificar sitios polimór-
ficos en las secuencias analizadas (14,3 kb). Por lo 
tanto, debido a la ausencia de polimorfismos repor-
tados del cromosoma, no existen trabajos sobre ca-
racterización genéticas de razas de equinos criollos 
basados en marcadores del cromosoma Y.

CONCLUSIONES

Durante los últimos 15 años, mucho se ha avan-
zado en la genética molecular de bovinos y equi-
nos criollos latinoamericanos. Hoy en día, existen 
grupos consolidados y referentes en toda Latino-
américa dedicados fundamentalmente al estudio de 
marcadores genéticos en estas especies. El núme-
ro de trabajos publicados, como la masa crítica de 
investigadores es considerablemente mayor en bo-
vinos que en equinos. Sin embargo, gran parte de 
las publicaciones son de índole local o regional, lo 
cual dificulta su acceso masivo a través de los bus-
cadores más frecuentemente utilizados (menciona-
dos anteriormente en este artículo). Por otra parte, 
también podemos citar trabajos de genética mole-
cular realizados por consorcios internacionales que 
incluyen las razas criollas latinoamericanas dentro 
de sus paneles.

Las principales conclusiones obtenidas a partir 
de estos quince años de trabajo son:

1. Las razas de bovinos y equinos criollos pre-
sentan altos niveles de diversidad y estructuración 
poblacional, que en muchos casos es superior a las 
reportadas para razas altamente seleccionadas.

2. El pool génico de los bovinos criollos ame-
ricanos tendría al menos cuatro orígenes: dos afri-
canos (introducidos directamente desde Iberia o 
siguiendo la ruta de comercio de esclavos), uno eu-
ropeo mediterráneo (procedente del Cercano Orien-
te) y otro a partir del B. primigeneous del Mediterrá-
neo Europeo. Un porcentaje de su pool génico está 
constituido por genes índicos incorporados por un 
proceso de introgresión mediada por machos.

3. En equinos, los análisis filogenéticos no evi-
denciaron grupos monofiléticos, por lo que no exis-
te en la topología del árbol una clara relación entre 
las razas criollas y otras razas analizadas. Si bien 
estos resultados podrían ser interpretados como una 
mezcla de ancestros en la formación de los caballos 
criollos, es probable que estén indicando la reten-
ción de linajes maternos muy antiguos en las razas 
estudiadas.

Los altos niveles de diversidad génica y la pre-
sencia de un elevado número de alelos privativos de 
las razas criollas, apoyan la hipótesis que estas po-
blaciones constituyen importantes e irremplazables 
reservorios de diversidad genética para las especies 
bovina y equina. Además, el conocimiento de las 
razas autóctonas es clave para la planificación de 
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