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1. INTRODUCCION (OBJETIVOS)

La raza Charolais se importd a Cuba directamente desde Francia por primera vez, alrededor de 1900 por el Marques de la Real Proclamacion de
Cienfuegos y luego, Ignacio Casas Saumells en el periodo de 1919 a 1938, introduciéndolos, primero a la finca Caimanes (Santiago de Cuba) y luego a
San José del Retiro (Granma), (Lépez et al. 1977), en este Ultimo lugar existen desde entonces. Actualmente estos animales pertenecen a la Empresa de
Genética y Cria Manuel Fajardo.

La estructura y variabilidad genética del Charolais de Cuba (CHCU) y su relacién con otras razas no ha sido bien estudiada hasta la fecha. Un estudio
pionero en este campo fue realizado utilizando grupos sanguineos (Ribas 1981), en el mismo se reportd una alta variabilidad en el CHCU y similar
composicién genética con el Charolais francés (CHA), asi como diferenciacién con otras razas como el Holstein, Santa Gertrudis, Criollo y Cebu. En
relacién con esta ultimo, Ribas 1981reporto6 la presencia de un alelo de baja frecuencia Ul encontrado solo en el Cebu, lo cual sugiere una posible
introgresion de Bos indicus en la formacidn/establecimiento de la raza CHCU,

El objetivo de este trabajo es estimar la estructura de la poblacion y el posible origen ancestral del CHCU, mediante el genotipado de SNPs usando el Chip de
Illlumina BovineSNP50, asi como identificar posibles huellas de seleccion reciente en el genoma que pudieran tener un rol importante en la adaptacion a
condiciones tropicales.

2. DESARROLLO

Un total de 40 CHCU fueron muestreados mediante biopsia del pabellén auricular, usando la tecnologia NextGen (Allflex). El DNA de las 40 muestras fue extraido y
genotipado utilizando Bovine 50K BeadChip (lllumina Inc., San Diego, USA) en el Laboratorio LABOGENA (Jouy-en-Josas, France). Los datos brutos fueron chequeados
y analizados con el software Genome Studio (lllumina).
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En la Figura 2C las muestras de CHCU fueron asignadas dentro del cluster de CHA con una composicion de 94% de alelos de CHA. Somos concientes de las
limitaciones de nuestro estudio para identificar alelos de origen Bos indicus en CHCU debido al sesgo de diseno del Chip de Illlumina 50K. Basados en los
resultados del analisis de ADMIXTURE no se puede excluir la posibilidad de una pequena introgresion o contribucion de Bos indicus en el desarrollo de CHCU,
sugerido previamente (Lopez et al. 1977 y Ribas, 1981).

3. CONCLUSIONES

En nuestro trabajo presentamos el primer estudio que basado en SNPs describe la estructura y diversidad genética del CHCU y sus relaciones con
otras razas. Los resultados sugieren un claro origen Bos tauros del CHCU y su relacion con CHA. Se identificaron regiones del genoma con senales
de seleccion reciente entre CHCU y CHA que evidencian procesos bioldgicos relacionados con la adaptacion a condiciones tropicales como la
inmunidad, procesos metabdlicos, tolerancia al calor. Estudios posteriores de estas rutas metabadlicas contribuiran al conocimiento de las bases
moleculares relacionadas con los procesos adaptativos del ganado a condiciones tropicales.
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