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RESUMEN

Actualmente el ganado vacuno es la especie doméstica econdmicamente mas importante de todas las que explota el hombre. Por este
motivo este trabajo hace un repaso de los estudios que se han llevado a cabo sobre la aparicién del ganado doméstico, teniendo en cuen-
ta las evidencias arqueoldgicas y genéticas. Durante las dos Ultimas décadas el anélisis del ADN mitocondrial se ha mostrado como una
herramienta muy Util para profundizar en los focos de origen, migracion y posibles eventos independientes de domesticacion, tanto del gana-
do taurino como del ganado cebu. Se ofrece una revision de los estudios que se han centrado en el desarrollo de los linajes maternos del
ganado domeéstico, analizando ADN mitocondrial de individuos modernos y de restos antiguos de diferentes cronologias. Ademas, expone-
mos los resultados complementarios obtenidos a partir del andlisis del cromosoma Y extraido de muestras antiguas.

ABSTRACT

Currently, cattle are the most economically important livestock species exploited by man. This paper provides a review of the studies con-
ducted on the origins of domestic cattle, based on archaeological and genetic evidences. During the past two decades mitochondrial DNA
analyses have proved to be a very useful tool to deal with questions as sources of origin, migration and possible independent domestication
events of taurine and zebu cattle. We also offer a review of the studies that have focused on the evolution of the maternal lineages of domes-
tic livestock, through mitochondrial DNA analysis from modern individuals and ancient remains of different chronologies. Moreover, these
results are complemented with those obtained using paternal lineages, based on the studies that have analyzed ancient DNA from Y chro-
mosomes.

LABURPENA

Behi-azienda da gaur egun gizakiak ekonomikoki ustiatzen duen espezie garrantzizkoena. Hori dela eta, lan honetan etxe-aziendaren
hasierari buruz gauzatu diren ikerketak berrikusten dira, froga arkeologikoak eta genetikoak gogoan hartuta.

Azken bi hamarkadetan mitokondrio-DNAren azterketa oso lanabes erabilgarria izan da bai zezen-aziendaren bai zebu-aziendaren jato-
rrizko guneak, migrazioak eta etxekotze aparteko gertaerak sakonago ezagutzeko. Etxe-aziendaren amaren aldeko leinuen garapenari buruz-
ko ikerketak berrikusiko ditugu, gaur eguneko banakoen mitokondrio-DNA eta zenbait kronologiatako antzinako hondakinak aztertuz. Horrez
gain, antzinako laginetatik ateratako kromosomaren azterketaren ondorioz lortutako emaitza osagarriak azalduko ditugu.

1.- INTRODUCCION

Las investigaciones sobre el origen de los pri-
meros animales domésticos han experimentado
un desarrollo considerable durante la Ultima

ciones actuales han ofrecido unos resultados que
han permitido profundizar tanto en la estructura
de la diversidad genética de estas poblaciones
como en el conocimiento de los lugares donde

década. Asociados a los estudios derivados de la
arqueologia y la argueozoologia, los analisis
genéticos efectuados sobre individuos de pobla-

empezaron a domesticarse.

En este trabajo presentamos una revision de
las investigaciones mas relevantes que se han
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llevado a cabo sobre el origen de la domestica-
cion del ganado vacuno a partir de los analisis
geneéticos.

El ganado vacuno es la especie doméstica
mas numerosa Yy, a dia de hoy, econdbmicamente
la mas importante en todo el mundo (BRADLEY y
MAGEE, 2006).

Se ha estimado la existencia de aproximada-
mente 1.355 millones de cabezas de ganado
vacuno, repartidas entre unas 990 razas, que
constituyen el 22% del total de razas de mamife-
ros documentadas (FAO, 2007). Se tiene constan-
cia de que 209 razas de ganado vacuno se han
extinguido (FAQO, 2007), y otras muchas se encuen-
tran en peligro de extincion debido al desarrollo de
las practicas de explotacion actuales (LOFTUS
et alii, 1994).

2.- EL GANADO TAURINO Y EL GANADO CEBU

En este trabajo centraremos nuestra atencion
en el origen del ganado vacuno doméstico mas
importante para las sociedades humanas, el
ganado taurino o ganado sin giba (Bos taurus
Linnaeus, 1758) y el ganado cebu o ganado con
giba (Bos indicus Linnaeus, 1758). Algunos auto-
res han propuesto que ambos taxones descien-
den de subespecies diferentes de uros (GRIG-
SON, 1978; GRIGSON, 1980; BOKONYI, 1997),
mientras que otros autores han considerado al
ganado cebu como una variante del ganado tau-
rino (PAYNE, 1991, ver mas adelante). Por otro
lado, el analisis de secuencias parciales de ADN
mitocondrial de estos dos tipos de ganado ha
reafirmado la idea de un origen a partir de dos
subespecies de uros diferentes (LOFTUS et alii,
1994). Esta misma propuesta se ha mantenido
recientemente tras el analisis llevado a cabo
sobre genomas mitocondriales completos en
individuos de tipo taurino y cebu, sugiriéndose
ademas la siguiente nomenclatura para diferen-
ciar ambos taxones: Bos primigenius taurus para
el ganado taurino y Bos primigenius indicus para
el ganado cebu (HIENDLEDER, LEWALSKI vy
JANKE, 2008).

El ganado cebu se diferencia del ganado tau-
rino por caracteristicas morfoldgicas vy fisioldgicas.
Entre las diferencias morfoldgicas, destacan en el
ganado cebu una giba prominente, una cara alar-
gada y una cornamenta con proyeccion lateral o
vertical, con orientacion preferente hacia la parte

posterior del cuerpo (EPSTEIN y MASON, 1984;
BOKONYI, 1997), adquiriendo forma de lira. En
funcion de la ubicacion de la giba, el ganado cebu
se clasifica en: 1) ganado con giba cérvico-toraci-
ca (situada en la parte posterior del cuello, sobre
la 6%/72 vértebra cervical hasta la 4%/52 vértebra
toracica), y 2) ganado con giba torécica (situada
sobre los hombros, por encima de la 12 a 92 vérte-
bras toracicas) (EPSTEIN y MASON, 1984).

Entre las diferencias fisiologicas destacan, en
el ganado cebu, una tasa metabdlica menor vy
unos requerimientos nutritivos menores, en res-
puesta a periodos de sequias y escasez de ali-
mentos (BRADLEY y MAGEE, 2006). Ademas, el
ganado cebu es mas resistente a las altas tempe-
raturas que el ganado taurino (EPSTEIN vy
MASON, 1984).

Aparte, el ganado cebu también es mas resis-
tente a los parasitos intestinales y a las garrapatas
que el ganado taurino (EPSTEIN y MASON, 1984).
A pesar de estas diferencias los dos taxones tie-
nen el mismo ndmero cromosoémico (2n=60), y se
pueden cruzar entre si (EPSTEIN y MASON, 1984;
BRADLEY y MAGEE, 2006), produciendo des-
cendencia fértil (DARWIN, 1868; PAYNE, 1991).

El area de distribucion actual de Bos taurus en
Eurasia y Africa comprende las tierras templadas
de Europa, norte y oeste de Africa y norte de Asia,
mientras que Bos indicus habita en las tierras ari-
das y semiéridas del sur de Asia y Africa (HANOT-
TE et alii, 2002; BEJA-PEREIRA et alii, 2006; BRA-
DLEY y MAGEE, 2006), asi como en las zonas tro-
picales del subcontinente indio y en el sureste de
Asia (NAIK, 1978).

3.- ANTEPASADOS DEL GANADO TAURINO Y CEBU

Todos los miembros del ganado doméstico
taurino y cebu actuales proceden del uro (Bos pri-
migenius Bojanus, 1827). Aunque la especie Bos
primigenius se encuentra actualmente extinta,
existen referencias literarias que informan sobre
su morfologia, asi como sobre su distribucion
anterior a su extincion. Una de las primeras des-
cripciones de Bos primigenius aparece en las
notas que Julio César redactdé sobre la Selva
Herciniana en su obra Comentarios a la guerra de
las Galias (LEY, 1963):

“Latercera raza es de los que llaman uros, los
cuales vienen a ser algo menores que los elefan-
tes; la catadura, el color, la figura de toros, siendo
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grande su bravura y ligereza. Sea hombre o bes-
tia, en avistando el bulto, se tiran a él. Matanlos
cogiéndolos en hoyos con trampas. Con tal afan
se curten los jovenes, siendo este género de caza
su principal ejercicio; los que hubiesen muerto
mas de éstos, presentando por prueba los cuer-
nos al publico, reciben grandes aplausos. Pero
no es posible domesticarlos ni amansarlos, aun-
que los cacen de chiquitos. La grandeza, figura'y
encaje de sus cuernos se diferencia mucho de
los de nuestros bueyes. Recogidos con diligen-
cia, los guarnecen de plata, y les sirven de copas
en los mas espléndidos banquetes.” (Julio César,
La Guerra de las Galias, Libro VI, XXVIII. Edicion
con las notas de Napoledn. Traducida directa-
mente del latin por J. Goya Muniain y M.
Balbuena, 1986).

En los siglos XVI y XVII esta especie contaba
ya con un numero muy bajo de individuos (PRO-
THERO y SCHOCH, 2002). Conrad Gessner
senald en el ano 1555 que solamente quedaban
unos 30 ejemplares de uro que vivian en Lituania
(LEY, 1963). Por otro lado, a pesar del programa
de proteccion llevado a cabo durante el siglo XVI
en el bosque de Jaktorovka, en Masovia
(Polonia), el numero de ejemplares fue disminu-
yendo paulatinamente hasta que sobre los afios
1601 6 1602, la manada de esta reserva estaba
constituida Unicamente por cuatro ejemplares,
tres machos y una hembra (PROTHERO vy
SCHOCH, 2002; LEY, 1963). La extincion de esta
especie tuvo lugar en 1627, cuando la Ultima
hembra de Bos primigenius fue abatida en
Polonia (LEY, 1963; CLUTTON-BROCK, 1999;
PROTHERO y SCHOCH, 2002).

El uro fue una especie ubiquista que durante
el Pleistoceno superior y comienzos del Holoceno
presentd un area de distribucion que ocupaba
gran parte del hemisferio norte, desde el norte de
Africa, extendiéndose por Asia y Europa y llegan-
do hasta Gran Bretafia (EPSTEIN y MASON,
1984; CLUTTON-BROCK, 1999; BRADLEY vy
MAGEE, 2006).

A partir de las diferencias en la morfologia del
cuerpoy en la cornamenta, algunos arqueozoolo-
gos han clasificado a los uros en tres subespe-
cies: la subespecie euroasiatica (Bos primigenius
primigenius), la subespecie del sureste asiatico
(Bos primigenius namadicus) y la norteafricana
(Bos primigenius opisthonomus) (CLUTTON-
BROCK, 1999; BRADLEY y MAGEE, 2006).

4.- ORIGEN DEL GANADO TAURINO Y DEL GANA-
DO CEBU. EVIDENCIAS ARQUEOZOOLOGICAS

4.1. Bos taurus

Los estudios arqueozooldgicos proponen que
el ganado taurino (Bos taurus) comenzd a ser
domesticado en los pantanos y los bosques de
galerfa de la cuenca del curso medio del rio Eufra-
tes (PETERS et alii, 1999). A partir de estudios basa-
dos en dimorfismo sexual y proporciones entre
sexos de restos de Bos sp. recuperados en los
yacimientos sirios de Tell Mureybet Ill, Jerf el Ahmar,
Dja’de el Mughara y Tell Halula 1/9, asi como del
yacimiento turco de Gobekli Tepe, se ha propuesto
que los primeros boévidos domésticos habrian apa-
recido entre el X — IX milenio cal. aC. (Figura 1). La
reduccion del tamano observada para las pobla-
ciones de Bos sp. comprendidas entre los niveles
Neolitico Preceramico A 'y Neolitico Preceramico B
Medio de los yacimientos anteriormente menciona-
dos, sugieren que la domesticacion de este animal
habria ocurrido con gran probabilidad a comienzos
del Neolitico Preceramico B (HELMER et alii, 2005).

Por otro lado, también se ha sugerido un even-
to de domesticacion independiente para el gana-
do africano, que se habria localizado en el este del
desierto del Sahara (WENDORF y SCHILD, 1994).
Esta hipodtesis se ha sustentado en el descubri-
miento en la cuenca de Nabta Playa (Egipto) de
restos de ganado presumiblemente doméstico y
cronolégicamente situados a comienzos del
Neolitico (WENDORF y SCHILD, 1998) (Figura 1).
Los restos encontrados en Nabta Playa son esca-
sos y se han vinculado a la cultura de E/ Adam del
Neolitico Inicial, que presenta una cronologia com-
prendida entre 10.800-9.800 cal. BP. (8.850-7.850
cal. aC.) (WENDORF y SCHILD, 1998). El estatus
doméstico de los restos de ganado se dedujo fun-
damentalmente a partir de factores ecoldgicos,
argumentandose que la presencia de ganado en
un ambiente tan restringido era debido al control
efectuado por grupos de pastores (WENDORF vy
SCHILD, 1998). No obstante, se ha sugerido que
estas pruebas no son suficientemente convincen-
tes como para asegurar que los restos estudiados
correspondan a animales domeésticos (WENDORF
y SCHILD, 1994; CLUTTON-BROCK, 1989).

4.2. Bos indicus

En cuanto al origen del ganado cebu (Bos
indicus), se han considerado dos hipoétesis: a) un
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Fig. 1. Localizacién geo‘gréfioa de los yacimientos arqueoldgicos situados en Proximo Oriente y el sur de Asia donde han aparecido las evidencias
mas antiguas de domesticacion del ganado taurino y del ganado cebu. Localizacion del yacimiento de Nabta en el norte de Africa.
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origen a partir de Bos taurus; y b) Bos indicus se
domestico a partir de Bos primigenius namadicus.

a) Bos indicus a partir de Bos taurus

Segun esta primera hipodtesis, el ganado cebu
se habria originado por seleccion artificial sobre
el ganado taurino, de la mano de los ganaderos
procedentes del oeste asiatico (PAYNE, 1991;
BRADLEY y MAGEE, 2006). En este caso, el ori-
gen de Bos indicus habria tenido lugar en las
zonas esteparias al este del Dasht-e Kavir irani (el
Gran Desierto Salado) (EPSTEIN y MASON,
1984). De este modo, el ganado cebu habria apa-
recido al norte de Baluchistan hacia finales del IV
milenio aC. y desde ahi, se habria distribuido
hacia el Este internandose en los valles del Indo y
del Ravi (EPSTEIN y MASON, 1984). Una vez
establecido en el subcontinente indio, se habria
extendido con gran rapidez (PAYNE, 1991). Hoy
en dia esta hipotesis se encuentra obsoleta, debi-
do a que descubrimientos arqueoldgicos mas
recientes y los estudios genéticos de los Ultimos
anos apoyan la segunda hipotesis.

b) Bos indicus a partir de Bos primigenius
namadicus

En este caso se propone un evento de
domesticacion independiente del de Bos taurus,
basado en la similitud existente entre los craneos
de Bos indicus con Bos primigenius namadicus
(GRIGSON, 1980), y Bos taurus con Bos primige-
nius primigenius (GRIGSON, 1978).

Esta hipdtesis de domesticacion indepen-
diente del ganado cebu ya habia sido sugerida
por Charles Darwin en su libro El Origen de las
Especies (DARWIN, 1859). La zona que se ha
propuesto como foco de este origen ha sido el
valle del rio Indo, en el sur de Asia (ZEUNER,
1963). A su vez, las diferencias encontradas entre
las razas de ganado cebu del norte y del sur del
subcontinente indio a partir del anélisis de varian-
tes de la hemoglobina en asociacion a los datos
arqueoldgicos, permitieron proponer dos centros
de domesticacion diferentes para el ganado cebu
(NAIK, 1978). El centro de domesticacion meri-
dional se ubicaria al sur del Decan (India), mien-
tras que el septentrional se habria localizado en el
asentamiento de Harappa (Figura 1), en la pro-
vincia de Punjab (Pakistan) (NAIK, 1978). En estu-
dios posteriores sobre restos de ganado vacuno,

se sugirid la zona del este de Iran como otra
region importante en la domesticacion del gana-
do cebu. Esta teoria se apoya en la evidencia
osteoldgica y en las figuras de ganado cebu
recuperadas en el yacimiento de Shahr-i Sokhta
(Sistan, sureste de Iran), datadas entre el IV-llI
milenio aC. (BOKONYI, 1997) (Figura 1).

Otro yacimiento capital para el estudio de la
domesticacion del ganado cebu ha sido el asen-
tamiento de Mehrgarh, localizado al norte de la
llanura de Kachi, en la zona del Baluchistan
pakistani (MEADOW, 1996) (Figura 1). Los estu-
dios de los niveles del Periodo | de este yaci-
miento han retrasado la aparicion de la agricultu-
ra'y el control de animales en esa zona a una anti-
guedad minima de finales del VII milenio aC.
(MEADOW, 1993; MEADOW, 1984). El ganado
vacuno de este yacimiento presenta dos caracte-
risticas que le confieren un estatus doméstico.
Por un lado, se ha observado un aumento en la
proporcion de restos recuperados en los niveles
asociados al Periodo IB (ca. 5.300 — 4.800 cal.
aC.) y al Periodo llIA (ca. 4.800-4.300 cal. aC.).
Por otro lado, se ha observado una disminucion
del tamario corporal a lo largo de estos periodos,
rasgo asociado a la presencia de individuos
domésticos (MEADOW, 1993). Ademas, la apari-
cion de restos 0seos con caracteres atribuibles a
Bos indicus en los depdsitos de los Periodos |y I,
y el descubrimiento de una figura de arcilla que
representa a un individuo con giba procedente de
finales del Periodo I, refuerza el argumento de la
domesticacion local de este animal (MEADOW,
1993; MEADOW, 1984).

5.- POSIBLES EVENTOS DE DOMESTICACION
PROPUESTOS A PARTIR DE LOS ANALISIS
GENETICOS DE LOS GANADOS TAURINO Y CEBU,
Y SUS ANTEPASADOS

5.1.- Estudios sobre el ADN mitocondrial

Los eventos de domesticacion independientes
también se han analizado desde el punto de vista
genético. Las caracteristicas inherentes a la mito-
condria, como la transmision Unicamente por via
materna, asi como las del propio genoma mitocon-
drial, con tasas de mutaciones superiores al geno-
ma nuclear y aparentemente ausente de recombi-
nacion, han convertido al ADN mitocondrial en uno
de los marcadores mas usados en estas investiga-
ciones. Entre otras aplicaciones, el analisis de ADN
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mitocondrial permite diferenciar los haplotipos
que presentan los individuos, esto es, la secuen-
cia de bases del genoma mitocondrial de cada
individuo concreto. Asimismo, estos haplotipos
pueden distribuirse en haplogrupos, conjuntos
de haplotipos con un mismo origen filogeografi-
co. La diferenciacion genética de haplogrupos
entre las distintas poblaciones de ganado vacu-
no, y Su asociacion a determinadas areas geo-
gréficas, han permitido llevar a cabo inferencias
sobre posibles eventos de domesticacion inde-
pendientes. Estos trabajos se han realizado ana-
lizando sobre todo secuencias parciales de la
region de control (que constituye ~ 7% y es la
principal fraccion no codificante) del ADN mito-
condrial, tanto de individuos modernos como de
muestras antiguas.

La degradacion de todas las moléculas orga-
nicas (incluido el ADN) comienza répidamente
tras la muerte del individuo, disminuyendo con el
tiempo las posibilidades de recuperar algun frag-
mento para su estudio (PAABO et alii 2004). La
probabilidad de tener éxito en el analisis genético
de muestras antiguas depende entre otros facto-
res de la cantidad inicial de moléculas en la mues-
tra. Con respecto al ADN mitocondrial cada célula
de mamifero presenta a grosso modo entre 1.000
y 10.000 copias mas de ADN mitocondrial que de
ADN nuclear (FALKENBERG, LARSSON y GUS-
TAFSSON, 2007). Esta caracteristica es la que ha
determinado que, durante mucho tiempo, los estu-
dios con ADN antiguo se centraran basicamente
en la extraccion y andlisis de fragmentos de ADN
mitocondrial (WILLERSLEV y COOPER, 2005).

Durante los Ultimos 5 afos la disciplina del
ADN antiguo ha experimentado un impulso muy
significativo gracias a los avances tecnoldgicos
aplicados a la biologia molecular (MARGULIES et
alii, 2005), principalmente orientados a la obten-
cion de un elevado numero de genomas comple-
tos, tanto mitocondriales (en mamiferos, alrededor
de 16.600 pares de bases) como nucleares (en
humanos, alrededor de 3.200.000.000 de pares de
bases). La aplicacion de estas nuevas tecnologias
a muestras antiguas ha permitido obtener, entre
otros, el genoma nuclear practicamente completo
del mamut lanudo (MILLER et alii, 2008) y los pri-
meros genomas nucleares humanos, correspon-
dientes a un esquimal de ~ 4.000 afos de anti-
gliedad (RASMUSSEN et alii, 2010) y al borrador
del genoma neandertal (GREEN et alii, 2010).

5.1.1.- El ADN mitocondrial de Bos taurus y Bos
indicus

Con respecto al ganado domeéstico, se ha
observado una agrupacion diferente entre los indi-
viduos con mitocondrias de Bos taurus y los que
presentan mitocondrias de Bos indicus (Figura 2).
Esta clara diferenciacion se habia observado pre-
viamente en trabajos donde Unicamente se habia
analizado la region de control del ADN mitocon-
drial (LOFTUS et alii, 1994), y se ha corroborado
recientemente con el analisis de genomas mito-
condriales completos de individuos modernos
(ACHILLI et alii, 2008). El ganado taurino se distri-
buye mayoritariamente en una serie de linajes
englobados en los haplogrupos T (TROY et alii,
2001; ACHILLI et alii, 2008), mientras que el geno-
ma mitocondrial del ganado cebu se distribuye en
los haplogrupos I1 e 12 (anteriormente denomina-
dos Z1y Z2) (BAIG et alii, 2005; LAl et alii, 2006;
ACHILLI et alii, 2008; CHEN et alii, 2010).

Bos indicus

Con respecto a los estudios realizados sobre
/1y Z2, las estimaciones que se obtuvieron para
el origen de ambos grupos arrojaron unas fechas
de 9.978 anos para el grupo Z1y 12.418 anos
para el grupo Z2 (BAIG et alii, 2005). La caracte-
rizacion del ganado cebu en estos dos grupos
ha apoyado la teoria de un evento de domesti-
cacion independiente de Bos indicus en India,
en paralelo al evento de domesticacion ocurrido
para el ganado taurino en Proximo Oriente.
Ademas, estas cronologias han permitido encua-
drar este evento de domesticacion local a
comienzos del Holoceno (BAIG et alii, 2005).
Otras estimaciones obtenidas en trabajos poste-
riores que han analizado genomas mitocondria-
les completos, ofrecieron unas edades de 5.300
+ 2.600 anos para el origen del haplogrupo I1, y
de 10.900 + 3.500 arfios para el origen del haplo-
grupo 12 (ACHILLI et alii, 2008).

Con la finalidad de profundizar en el conoci-
miento de los eventos de domesticacion inde-
pendientes por los que pudo pasar Bos indicus,
asi como precisar las regiones geograficas
donde pudieron tener lugar, se analizé el ADN
mitocondrial de 844 individuos de tipo cebu pro-
cedentes de 19 paises distribuidos por el oeste,
sur y este asiatico. El analisis de un fragmento de
240 pares de bases de la Region Hipervariable |
de la region de control del ADN mitocondrial ha
corroborado una distribucion de todas las mues-
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tras de ganado cebu en los haplogrupos I1 e 12
(CHEN et alii, 2010).

La estimacion de las edades de expansion de
ambos haplogrupos han ofrecido unas fechas de
13.600 anos para el haplogrupo 11y 8.200 afios
para el haplogrupo 12, ligeramente diferentes a
las obtenidas por BAIG et alii, (2005), pero que
también concuerdan con un evento de domesti-
cacion local a comienzos del Holoceno (CHEN et
alii, 2010).

Ademas se ha comprobado que la diversidad
genética de ambos haplogrupos es mayor en las
muestras procedentes de las regiones geografi-
cas del subcontinente indio. Este resultado se ha
obtenido analizando la diversidad genética de las
muestras distribuidas en grupos regionales prin-
cipales: valle del Indo, regiéon del Ganges, sur de
India, noreste del subcontinente indio, Asia occi-
dental, Asia central, Asia oriental y sureste de
Asia (CHEN et alii, 2010).

El andlisis detallado de las muestras del valle
del Indo, del sur de la India y de la region del
Ganges, ha identificado al valle del Indo como la
region mas probable para el origen del haplogru-
po 11, y por lo tanto centro primario de domesti-
cacion del ganado cebu (CHEN et alii, 2010).
Este dato concuerda ademas con las evidencias
arqueoldgicas (MEADOW, 1993; MEADOW,
1996). No obstante, no se ha podido concretar
con la misma exactitud el centro de origen secun-
dario para el haplogrupo 12. Aunque se ha suge-
rido la zona entre Uttar Pradesh y la region del
Ganges al norte del subcontinente indio, no se ha
podido descartar la region del sur de India
(CHEN, et alii, 2010).

Bos taurus

La mayoria del ganado taurino se clasifica
dentro del macro-haplogrupo T (ACHILLI et alii,
2008) y recientemente se han empezado a definir
otros grupos minoritarios denominados P, Q, Ry
AA (ACHILLI et alii, 2008; ACHILLI et alii, 2009,
MIRETTI et alii, 2002).

Estudios anteriores realizados sobre secuen-
cias parciales del ADN mitocondrial habian deter-
minado a los haplogrupos T, T1, T2 y T3 en
Proximo Oriente y en Anatolia, la dominancia del
haplogrupo T3 en Europa, del haplogrupo T1 en
Africa (TROY et alii, 2001) (Figura 3), y del haplo-
grupo T4 en individuos del este de Asia (MAN-
NEN et alii, 2004).

Estudios recientes con genomas mitocon-
driales completos, han corroborado los resulta-
dos obtenidos con las secuencias parciales, y
han reestructurado el conjunto de haplogrupos
T. Se ha definido un macro-haplogrupo T que
esta compuesto por los subclados T5y T1°2'3, el
cual a su vez esta formado por los haplogrupos
T1, T2, T3y T4 (ACHILLI et alii, 2008; ACHILLI et
alii, 2009) (Figura 2). El haplogrupo T5 se ha
determinado a partir del estudio de ACHILLI et
alii. (2008), y se ha definido con individuos de
Préximo Oriente y sur de Europa (Figura 2).

Notese que en la nomenclatura utilizada, lo
que actualmente se denomina T1'2'3 (ACHILLI et
alii, 2008) fue inicialmente descrito por TROY et
alii. (2001) como haplogrupo T.

Entre los haplogrupos con una representacion
menor, el haplogrupo P se ha reconocido en un
animal coreano clasificado como “beef cattle”
(ACHILLI et alii, 2008) (Figura 2).

El haplogrupo Q se ha encontrado en indivi-
duos actuales de las razas italianas Cabannina,
Chianina, Romagnola y Pezzata Rossa ltaliana,
asi como en razas ibéricas y en ganado america-
no (ACHILLI et alii, 2008; ACHILLI et alii, 2009;
GINJA et alii, 2010) (Figura 3). Se ha sugerido que
a este haplogrupo también podrian pertenecer
algunos individuos de razas locales del suroeste
de China y de la raza East Anatolian Red, asi
como dos restos neoliticos procedentes de
Alemania y de la Tracia turca respectivamente
(ACHILLI et alii, 2009).

El haplogrupo R se ha localizado unicamente
en individuos actuales de las razas italianas
Agerolese, Cinisara y Romagnola (ACHILLI et alii,
2009) (Figura 3).

El haplogrupo AA se ha detectado en el
andlisis de ganado nativo brasilefio, criollo
argentino, razas criollas caribefias e individuos
de raza brasilefia Nerole, definiéndose como un
nuevo haplogrupo derivado del haplogrupo afri-
cano T1 (MIRETTI et alii, 2002; MAGEE et alii,
2002; MIRETTI et alii, 2004). Aunque todavia no
se ha encontrado en poblaciones africanas ni
portuguesas (GINJA et alii, 2010; MIRETTI et
alii, 2004), si se ha podido determinar este
nuevo haplogrupo AA en algunos individuos de
las razas Retinta y de Lidia (MIRETTI et ali,
2004; CORTES et alii, 2008) (Figura 3). Esta evi-
dencia ha corroborado los registros histéricos
sobre el papel del ganado ibérico como base
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Fig. 2. Propuesta filogenética de las -‘.\I |r:l
relaciones presentadas entre los dis- i
tintos haplogrupos de Bos taurus, =
Bos indicus y Bos primigenius, con =
las estimaciones de los momentos
de divergencia de cada grupo princi-
pal excepto para el linaje E. Los taxo-
nes Bison bison'y Bos grunniens fue-
ron utilizados como grupos externos. —i
Figura modificada a partir de ACHI- =
LLI et alii, (2009).
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del origen de las razas nativas americanas
(MIRETTI et alii, 2004).

Mientras que la zona de Proximo Oriente y
Anatolia presenta mayoritariamente individuos de
los haplogrupos T, T2 y T3, la mayoria de los indi-
viduos del haplogrupo T1 se han encontrado geo-
graficamente distribuidos en el continente africa-
no (TROY et ali, 2001) (Figura 3). Ademas, el
haplogrupo T1 ha presentado una frecuencia
minoritaria en Anatolia y Proximo Oriente, y en
Europa se ha localizado en razas de Portugal,
Espana, ltalia y Grecia (CYMBRON et alii, 1999;
BEJA-PEREIRA et alii, 2006) (Figura 3) que
comentaremos mas adelante. Por otro lado, el
haplogrupo T1 se ha asociado a una expansion
inducida a partir de un evento de domesticacion.
Mas aun, algunos investigadores piensan que
esto constituye una prueba a favor de un evento
independiente de domesticacion africano (TROY
et alii, 2001), contra la opinion de otros que con-
sideran gque el haplogrupo T1 tendria un origen
comun al resto de haplogrupos de la familia de
haplogrupos T, a partir de poblaciones de uros
del Creciente Feértil (ACHILLI et alii, 2008).

Algo semejante ocurre con las interpretacio-
nes del haplogrupo T4, comun en el este de Asia.
Algunos autores han interpretado la presencia de
ganado nativo japonés, coreano y de Mongolia en
el haplogrupo T4 como un evento de domestica-
cion independiente, 0 como un fendmeno de
hibridacion de uros locales con ganado proce-
dente de Proximo Oriente (MANNEN et alii, 2004).
Otros en cambio, consideran que el haplogrupo
T4 también se habria originado a partir de las
poblaciones de uros del Creciente Fértil (ACHILLI
et alii, 2008).

Las estimaciones obtenidas para las diver-
gencias de los haplogrupos T, son compatibles
con fendmenos poblacionales del tipo “cuello de
botella”, interpretados como eventos de domesti-
cacion que tuvieron lugar a comienzos del
Neolitico en Proximo Oriente. Las cronologias
resultantes han sido de alrededor de 16.000 anos
para el nodo de origen del macro-haplogrupo T, y
de alrededor de 12.000 — 13.000 afos para el
subclado T1'2'3 (ACHILLI et alii, 2008; ACHILLI et
alii, 2009). La evidencia mas antigua de indivi-
duos pertenecientes al grupo T3 se ha documen-
tado en una muestra procedente del yacimiento
sirio de Dja’de el Mughara, localizado en el valle
del curso medio del rrio Eufrates (Figura 1), y con

una cronologia asociada a comienzos del
Neolitico Preceramico B (ca. 10.650-10.250 cal.
BP.; 8.800-8.300 cal. aC.) (EDWARDS et ali,
2007b; HELMER et alii, 2005). Se ha considerado
que esta muestra podria pertenecer tanto a un
ejemplar de Bos primigenius, como a uno de los
primeros representantes de ganado taurino
(EDWARDS et alii, 2007b).

Estudios previos sobre la region de control del
ADN mitocondrial del ganado moderno europeo
ya habian demostrado que la mayoria de los indi-
viduos pertenecian al haplogrupo T3 (TROY et
alii, 2001) (Figura 3). La interpretacion propuesta
para esta evidencia sugirié6 que todo el ganado
europeo procedia de un evento de domesticacion
a partir de uros del haplogrupo T3 de Proximo
Oriente, siendo este haplogrupo a su vez uno de
los subconjuntos de toda la variacion observada
en Préximo Oriente (T, T2, T3 'y en menor frecuen-
cia T1) (TROY et alii, 2001) (Figura 3). Una vez
domesticados los bovidos del haplogrupo T3, sus
descendientes se habrian distribuido por el conti-
nente europeo. Esta interpretacion consideraba
que la escasa diversidad mitocondrial presente
actualmente en el haplogrupo T3 en Europa,
podia ser consecuencia de mutaciones origina-
das con posterioridad al evento de domestica-
cion sucedido en Proximo Oriente.

Con el objeto de contrastar la hipotesis de
que la mayoria de la diversidad mitocondrial bovi-
na actual europea deriva solamente de unas
pocas mitocondrias fundadoras, se llevaron a
cabo analisis con ADN mitocondrial antiguo de
restos de Bos faurus procedentes de yacimientos
neoliticos y de la Edad del Bronce de Europa cen-
tral, los Balcanes y Proximo Oriente (BOLLONGI-
NO et alii, 2006). EI ADN mitocondrial de estas
muestras resultd pertenecer al haplogrupo T3, y
la estimacion de su expansion haplotipica en
Europa concordaba con un posible origen poste-
rior al evento de domesticacion en Proximo
Oriente (BOLLONGINO et alii, 2006).

Aun siendo el haplogrupo T3 el grupo carac-
teristico de las poblaciones de ganado doméstico
europeas, en la Peninsula Ibérica también se han
detectado individuos pertenecientes al haplogru-
po T1, comun en las poblaciones africanas
(CYMBRON et alii, 1999; BEJA-PEREIRA et alii,
2006). Su presencia en el sur de Portugal se habia
relacionado con un posible intercambio de gana-
do ocurrido entre el norte de Africa y la Peninsula
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Fig. 3. Frecuencias en Europa, norte de Africa y Proximo Oriente de los haplo-
grupos presentes en el ganado taurino moderno. Color violeta para haplogrupo
T; color amarillo para haplogrupo T1, color verde claro para haplogrupo T2, color
rojo para haplogrupo T3, color verde oscuro para haplogrupo T5, color marron
para haplogrupo Q, color negro para haplogrupo AA, color azul para haplogru-
po R. llustracién realizada a partir de CYMBRON et alii, (1999); TROY et alii,
(2001); MIRETTI et alii, (2004); CORTES et alii, (2008); ACHILLI et alii, (2009);
KANTANEN et alii, (2009) y GINJA et alii, (2010).
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Ibérica durante la Edad Media, con motivo de la
dominacion musulmana en Al-Andalus. No obs-
tante, el descubrimiento de un resto de bovido
recuperado en el yacimiento del Portalon de la sie-
rra de Atapuerca (Burgos, Espana), datado por
radiocarbono en 1.800 afios cal. aC. y asociado a
este haplogrupo T1, ha permitido retrasar los inter-
cambios de ganado vacuno a través del Estrecho
de Gibraltar al menos hasta cronologias de la
Edad del Bronce (ANDERUNG et alii, 2005). Este
resto de bévido con el haplogrupo T1 forma parte
de un conjunto de 13 muestras recuperadas del
Portalén y asociadas a la Edad del Bronce. El
estudio del ADN ha permitido diferenciar, ademas,
individuos asociados a los haplogrupos T, T3y P,
que se comentaran mas adelante.

La hipdtesis de una difusion temprana de indi-
viduos del haplogrupo T1 desde el norte de Afri-
ca a varias regiones del Mediterraneo europeo
también se ha sustentado con los trabajos sobre
ADN mitocondrial de individuos actuales (BEJA-
PEREIRA et alii, 2006).

En un estudio sobre la distribucion del haplo-
grupo T1 en poblaciones modernas del norte de
Africa y del sur de Europa, el haplogrupo T1 en
los individuos africanos aparecioé distribuido en 63
haplotipos, mientras que en los individuos euro-
peos aparecid distribuido en 11 haplotipos.
Sorprendentemente los ejemplares europeos vy
norteafricanos compartieron Unicamente 2 haplo-
tipos. De este modo, la presencia actual en el sur
de Europa de 9 haplotipos del haplogrupo T1 que
estan ausentes en poblaciones norteafricanas, se
ha relacionado con flujos génicos entre ambas
orillas del Mediterraneo que pudieron tener lugar
incluso antes de la expansion musulmana por el
norte de Africa (BEJA-PEREIRA et alii, 2006).

Aparte, también se ha barajado la posibilidad
de que el haplogrupo T1 hubiera estado repre-
sentado en poblaciones de Bos primigenius ibé-
ricas, y que su presencia en un individuo del yaci-
miento del Portalén constituya una evidencia de
un evento de domesticacion local. No obstante,
aun no hay datos que permitan contrastar esta
hipotesis (ANDERUNG et alii, 2005).

5.1.2.- EI ADN mitocondrial de Bos primigenius

Los estudios genéticos realizados sobre las
mitocondrias de restos de Bos primigenius
europeos de diferentes cronologias enmarca-

das entre finales del Pleistoceno superior vy la
Edad del Bronce, han mostrado hasta hace
POCO que sus genomas mitocondriales eran
mayoritariamente diferentes a los que presenta
el ganado domeéstico actual (BAILEY et ali,
1996; TROY et alii, 2001, EDWARDS et alii,
2007b; EDWARDS et alii, 2010).

Se han diferenciado hasta 4 haplogrupos con
la regidon de control de los uros (denominados
haplogrupos E, P T2 y T3) (Figura 2) (BAILEY et
alii, 1996; TROY et alii, 2001; EDWARDS et alli,
2007b; BEJA-PEREIRA et alii, 2006; MONA et alii,
2010). El haplogrupo P es el linaje predominante
de los especimenes europeos de Bos primige-
nius (EDWARDS et alii, 2007b), que ademas tam-
bién se ha encontrado en individuos actuales de
Bos taurus (ACHILLI et alii, 2008) como anterior-
mente se ha comentado.

El linaje E se ha determinado Unicamente en
una muestra alemana recuperada en niveles data-
dos en el Neolitico Inicial (Figura 2), y dada su
escasa representacion entre todas las muestras
de uros analizadas, se ha considerado como un
linaje minoritario dentro de la diversidad mitocon-
drial que Bos primigenius presentaba en Europa
(EDWARDS et alii, 2007b).

Ademas, este afo se ha confirmado definitiva-
mente que entre los uros europeos existieron de
modo que se lea en su conjunto "..representantes
de, por lo menos, los haplogrupos T2 y T3 carac-
teristicos del ganado doméstico taurino (MONA et
alii, 2010).

Por otro lado, recientemente se ha publicado
el primer genoma mitocondrial completo de un
individuo de la especie Bos primigenius. Se trata
de un resto 6seo procedente de Carsington
Pasture Cave (Inglaterra), y ha arrojado una fecha
de radiocarbono de 6.738 + 68 anos cal. BP. Esta
cronologia ha resultado ser anterior al comienzo
del Neolitico en las Islas Britanicas (EDWARDS et
alii, 2010), lo que ha permitido asumir que este
individuo vivio antes de la llegada de los primeros
ejemplares domésticos. EI ADN mitocondrial de
Bos primigenius esta constituido por 16.338
pares de bases, secuencia similar en longitud a la
obtenida para el ganado taurino y el ganado cebu
(16.338 y 16.339 pares de bases respectivamen-
te) (HIENDLEDER, LEWALSKI y JANKE, 2008).
Los andlisis filogenéticos han puesto de manifies-
to la pertenencia de esta secuencia al haplogru-
po P (EDWARDS et alii, 2010).
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Recientemente, mediante el analisis del
Citocromo b se ha reconocido el haplogrupo Q en
unos restos atribuidos a uros (STOCK et alii,
2009), como se comentara mas adelante.

5.1.3.- Las senales del ADN mitocondrial sobre
eventos de domesticacion local o episodios de
introgresion

La hipodtesis de que en Europa se hubieran
producido eventos de domesticacion indepen-
diente del ganado vacuno ha sido extensamente
examinada a partir de estudios basados en la
region de control del ADN mitocondrial de diver-
sas muestras de uros, obteniéndose resultados
contradictorios (TROY et alii, 2001; BEJA-PEREI-
RA et alii, 2006; EDWARDS et alii, 2007b).
Mientras que algunos resultados han propuesto
que no hubo aporte de mitocondrias de uros a las
poblaciones de ganado doméstico (TROY et alli,
2001; EDWARDS et alii, 2007b), otros resultados
obtenidos a partir de muestras italianas, han per-
mitido proponer que los uros europeos pudieron
estar implicados en eventos de domesticacion
local 0 en episodios de introgresion (BEJA-PEREI-
RA et alii, 2006; MONA et alii, 2010).

Las primeras secuencias de ADN mitocondrial
de Bos primigenius se obtuvieron de 6 restos pro-
cedentes de diversos yacimientos ingleses (BAI-
LEY et alii, 1996; TROY et alii, 2001). Las dos pri-
meras muestras publicadas estaban cronolégica-
mente asociadas a finales del Pleistoceno supe-
rior. Una muestra se recupero6 en el yacimiento de
Bob’s Cave, con una antigledad de 12.290 + 90
anos cal. BP., mientras que la otra se recupero6 en
Gough’'s New Cave y arrojé una edad de 11.900 +
140 afos cal. BP. (BAILEY et ali, 1996). Las 4
muestras restantes se recuperaron en los yaci-
mientos de Charterhouse Warren Farm Swallet,
Totty Pot, Carsington Pasture Cave y North Ferriby,
presentando unas edades estimadas entre 7.570
y 3.720 afos de antigledad (TROY et alii, 2001).
El andlisis de la region de control de su ADN mito-
condrial puso de manifiesto que sus haplotipos
eran diferentes a los del ganado taurino y el gana-
do cebu (BAILEY et alii, 1996; TROY et alii, 2001),
y se asociaban en el haplogrupo P. De este modo
se sugirié que los uros europeos No habian contri-
buido a la formacion de las cabanas domésticas
de Europa, y que todo el ganado domestico euro-
peo procedia de un evento de domesticacion ocu-
rrido en el Creciente Fértil.

Posteriormente, el estudio de la region de
control del ADN mitocondrial de 13 muestras de
bovidos atribuidas a animales domésticos y pro-
cedentes del yacimiento ibérico del Portaléon
(Burgos, Espana), puso de manifiesto la presen-
cia entre ellas de un haplotipo de uro. Este haplo-
tipo era similar al de los uros ingleses publicados
anteriormente, y la datacion del resto faunistico
que ofrecid este haplotipo arrojé una fecha de
1.740 anos cal. aC. (ANDERUNG et alii, 2005). La
presencia de este haplotipo en la cabana gana-
dera del Portalon podia interpretarse como la evi-
dencia de un evento de domesticacion indepen-
diente de uros ibéricos, 0 como una evidencia de
introgresion.

No obstante, al tratarse solo de una muestra,
también se ha sugerido la posibilidad de que ese
resto fuera de un animal salvaje, cazado en las
cercanias del Portalon.

Por otro lado, otros datos procedentes del
analisis del ADN mitocondrial de 5 restos de uros
del sur de ltalia, han cuestionado la hipotesis de
un unico evento de domesticacion en el Creciente
Fértil (BEJA-PEREIRA et alii, 2006). Las muestras
analizadas se han recuperado de los yacimientos
de Paglicci y de Grotta delle Mura (ambos en
Apulia), asi como de Termini Imerese (Sicilia), con
una cronologia comprendida entre 17.000 y 7.000
anos de antigiedad. De hecho, tres de estas
secuencias presentan unas edades mas antiguas
que las de cualquier otra secuencia de Bos pri-
migenius publicada hasta esa fecha. Los haploti-
POS que se obtuvieron para estas muestras de
uros se han distribuido en el rango de variacion
observado en Bos taurus, y en su mayoria perte-
necen al haplogrupo T3. Estos datos han permiti-
do apoyar la idea de que en lItalia hubiese tenido
lugar un evento de domesticacion local o de intro-
gresion (BEJA-PEREIRA et alii, 2006).

No obstante, analisis posteriores con ADN
antiguo proporcionaron resultados que no susten-
taban la hipotesis alternativa de posibles eventos
de domesticacion local a partir de uros salvajes
autéctonos defendida por BEJA-PEREIRA et alii,
(2006). En un estudio centrado en la diversidad
genética de Bos primigenius en Europa, se anali-
zaron restos mayoritariamente determinados
Como uros que procedian de yacimientos locali-
zados en Hungria, Eslovenia, Eslovaquia, Austria,
Alemania y Francia. La cronologia de estas mues-
tras comprendia desde el Mesolitico hasta la
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Edad del Bronce (EDWARDS et alii, 2007b). De
las 43 nuevas secuencias asociadas a uros, 42 se
clasificaron en el haplogrupo P. La secuencia res-
tante pasd a formar un nuevo linaje no conocido,
denominado haplogrupo E, y anteriormente
comentado. Ademas, otras muestras de este
estudio previamente clasificadas como uros ofre-
cieron haplotipos T y T3, pero al reexaminar la
taxonomia de estas muestras, comprobaron que
podrian pertenecer a ganado doméstico Bos tau-
rus. De este modo, este estudio proponia que los
uros europeos habrian pertenecido en su mayoria
al haplogrupo P, y aunque los autores contempla-
ron que pudieron producirse episodios de intro-
gresion de individuos domeésticos a las poblacio-
nes salvajes europeas, estos episodios habrian
sido minimos. La ausencia de haplotipos asocia-
dos a los haplogrupos T en individuos adscritos
con seguridad a Bos primigenius, arrojaba dudas
sobre los resultados de BEJA-PEREIRA et al,
(2006). Para explicar la presencia de haplotipos T
en los uros italianos, EDWARDS et alii, (2007b)
ofrecian la posibilidad de que los uros italianos
publicados por BEJA-PEREIRA et alii, (2006)
pudieran pertenecer a una poblacion ancestral
que en algun momento estuvo conectada con
Proximo Oriente.

Recientemente, un nuevo estudio ha reafirma-
do los resultados obtenidos por BEJAPEREIRA et
alii, (2006). En este estudio se ha analizado el
ADN mitocondrial de la region de control de 14
muestras de Bos primigenius procedentes de
varios yacimientos italianos con cronologias ante-
riores al comienzo del Neolitico. La mayoria de
estas muestras se han clasificado entre los haplo-
grupos T2y T3, y Unicamente dos muestras loca-
lizadas al norte de ltalia han presentado unos
haplotipos caracteristicos del haplogrupo P
(MONA et alii, 2010). Estos resultados, entre otras
cuestiones, han determinado definitivamente la
presencia en Europa de poblaciones de uros per-
tenecientes a los haplogrupos T, poniendo de
manifiesto que el flujo génico a través de los
Alpes fue minimo. De este modo, se han ofrecido
nuevas evidencias para valorar posibles eventos
de domesticacion local en el continente europeo,
y ademas se ha reforzado la idea de que esta
poblacion de uros presentara un area de distribu-
cion comprendida entre el Creciente Fértil y la
peninsula Itélica, extendiéndose incluso por otras
areas del Mediterraneo. Frente a este respecto,
las muestras ibéricas de la Edad del Bronce del

yacimiento del Portaldon asociadas a los haplo-
grupos Ty T3 (ANDERUNG et alii, 2005), podrian
pertenecer a linajes autdctonos y ser una prueba
mas de eventos de domesticacion local o de
fendbmenos de introgresion. La unica manera de
testar esta hipotesis seria mediante un estudio
mas detallado de muestras de uros anteriores a la
llegada del Neolitico a la Peninsula Ibérica.

Ademas, estos resultados se han comple-
mentado con otros estudios que han identificado
en el ganado doméstico actual los linajes P, Q y
R, caracteristicos de poblaciones de uros diferen-
tes a las que originaron los haplogrupos T vy los
haplogrupos | (ACHILLI et alii, 2008; ACHILLI et
alii, 2009) (Figura 2). La asociacion de los haplo-
grupos P, Q y R a poblaciones de uros esta basa-
da en las siguientes evidencias: 1) la presencia
en la region de control de un individuo moderno
de las mutaciones que caracterizan a los uros del
haplogrupo P del norte y centro de Europa (ACHI-
LLI et alii, 2008) y 2) la antigliedad de las crono-
logias estimadas para la aparicion de los haplo-
grupos P, R y Q datados en torno a 71.000,
43.000 y 15.000 anos respectivamente (ACHILLI
et alii, 2009). Mientras que se ha propuesto un ori-
gen europeo para los linajes Py R (EDWARDS et
alii, 2007b; ACHILLI et alii, 2009), en cambio para
el linaje Q se ha sugerido un origen en Proximo
Oriente, posiblemente en el mismo evento de
domesticacion que la familia de haplogrupos T, el
cual esta estimado en torno a 16.000 afios (ACHI-
LLI et alii, 2009).

Por otro lado, también se ha comprobado la
pertenencia a Bos primigenius de las secuencias
mitocondriales modernas asociadas a los haplo-
grupos Py Q de ACHILLI et alii, (2008), compa-
rando la regidbn genética codificante del
Citocromo b de estas secuencias con la obtenida
en muestras antiguas. La region del gen del
Citocromo b ha sido ampliamente utilizada en los
andlisis filogenéticos realizados en mamiferos, ya
que la variabilidad en su secuencia la ha conver-
tido en una herramienta muy util para comparar
especies del mismo género o de la misma familia
(CASTRESANA, 2001). Para este estudio se recu-
perdé un fragmento 227 pares de bases del
Citocromo b de 20 restos de uros y ganado
domeéstico de cronologias mesoliticas y neoliticas
(STOCK et alii, 2009) de los que ya se conocia su
secuencia de la region de control del ADN mito-
condrial (BOLLONGINO et alii, 2006; EDWARDS
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et alii, 2007b). Estas muestras procedian de
varios yacimientos del Reino Unido, Alemania y
Eslovaquia. Todos los restos que se habian aso-
ciado al haplogrupo Py que previamente se habi-
an clasificado como Bos primigenius o Bos primi-
genius/Bos taurus, presentaron una secuencia
del Citocromo b similar a la obtenida en las mues-
tras modernas de los haplogrupos P y Q de
ACHILLI et alii, (2008), por lo que se reafirmd la
idea de que estos individuos modernos eran el
resultado de la incorporacion de linajes maternos
de uros desde poblaciones salvajes hacia pobla-
ciones domésticas (STOCK et alii, 2009).

5.2.- Estudios sobre el cromosoma Y

De la misma manera que el cromosoma mito-
condrial permite rastrear la historia de los linajes
genéticos a través de la linea materna, existe un
cromosoma con el que investigar la linea paterna.
Es el cromosoma Y, que se encuentra en el
nucleo y en los mamiferos es el encargado de
definir el sexo masculino (HELLBORG, 2004). A
diferencia del ADN mitocondrial, el cromosoma Y
se transmite exclusivamente por via paterna. El
estudio de determinados marcadores de este
cromosoma ha permitido definir haplotipos que
han reflejado historias evolutivas propias diferen-
tes a las de los linajes maternos.

A partir del anélisis de marcadores microsate-
lites del cromosoma Y, se puede diferenciar al
ganado taurino del ganado cebu (HANOTTE et
alii, 1997, EDWARDS, BAIRD y MACHUGH,
2007a; GINJA, TELO DA GAMA y PENEDO,
2009). Estas diferencias genéticas se han utiliza-
do para detectar flujo génico y eventos de intro-
gresion entre los dos taxones. En Proximo Oriente
se ha comprobado que bastantes razas de gana-
do taurino presentan un cromosoma Y de tipo
cebu, con una frecuencia que va disminuyendo
en un gradiente desde Irak hacia Europa y Africa
(EDWARDS, BAIRD y MACHUGH, 2007a).
Analizando estos datos junto con los obtenidos
con el ADN mitocondrial y con microsatélites
autosdmicos, parece muy posible que hayan teni-
do lugar eventos de introgresion de ganado cebu
procedentes del Este en las poblaciones de
ganado vacuno de Préoximo Oriente (EDWARDS,
BAIRD y MACHUGH, 2007a).

Los fendmenos de hibridacion de las pobla-
ciones de ganado taurino y cebu africanas han

puesto de manifiesto que todo el ganado africano
presenta una mitocondria exclusivamente taurina,
mientras que aparecen los dos tipos de cromoso-
ma Y: taurino y cebu (BRADLEY et alii, 1996; BRA-
DLEY et alii, 1998). De un modo similar al refleja-
do en Préximo Oriente, se ha reconocido un gra-
diente en la frecuencia del cromosoma Y cebu,
con un maximo en las poblaciones de la zona del
este de Africa, disminuyendo a medida que se
avanza hacia poblaciones de ganado localizadas
en el occidente del continente (BRADLEY et alii,
1998). Estos resultados son compatibles con los
obtenidos a partir de marcadores microsatélites
autosdmicos donde el ganado cebu ha presenta-
do unos valores maximos de diversidad genética
en la regién del Cuerno de Africa y la costa orien-
tal africana, lo cual ha permitido proponer que el
ganado cebu entrara al continente por estas
zonas (HANOTTE et alii, 2002). La ausencia de
mitocondrias de tipo cebu en las poblaciones afri-
canas junto a los resultados obtenidos con micro-
satélites y cromosoma Y, sugiere que en el proce-
so de entrada de Bos indicus al continente hubo
un predominio en el empleo de individuos mas-
culinos (BRADLEY et alii, 1998).

En el ganado taurino europeo se han recono-
cido dos haplogrupos del cromosoma Y denomi-
nados Y1 e Y2 que su vez se encuentran geogra-
ficamente diferenciados: el haplogrupo Y1 es méas
frecuente en el norte de Europa, mientras que el
haplogrupo Y2 abunda sobre todo en el sur de
Europa y Anatolia (GOTHERSTROM et alii, 2005).
En andlisis previos se habia propuesto que esta
diferenciacion geografica respondia a un patron
de hibridacion de ganado taurino procedente de
Préximo Oriente con uros europeos. El analisis de
determinados marcadores del cromosoma Y en
21 muestras europeas de uros y ganado domeésti-
co datadas entre > 9.500 — 1.000 aC. y proceden-
tes de Alemania, Suecia, ltalia y Austria, habia
dado como resultado una asociacion mayoritaria a
Y1 (20 muestras de 21). De este modo se habia
sugerido que el haplogrupo Y2 se habria estable-
cido en Europa a partir del ganado doméstico pro-
cedente de Proximo Oriente, y que el ganado de
centro y norte de Europa habria recibido el haplo-
grupo Y1 mediante hibridacion local con uros
(GOTHERSTROM et alii, 2005).

No obstante, esta propuesta ha sido reciente-
mente rebatida. Por un lado el analisis de restos
de uros y de ganado doméstico antiguo, proce-
dentes principalmente de Suecia, no ha permitido
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observar una frecuencia constante del haplogru-
po Y1 en el norte de Europa a lo largo del
Holoceno. El analisis de muestras datadas en el
1.600-1.700 aC., y en los siglos XII-XIIl 'y XVIII, ha
reflejado que el haplogrupo Y1 no aparece en el
norte de Europa con una frecuencia abundante
por lo menos hasta el siglo XVIII (SVENSSON y
GOTHERSTROM, 2008), por lo que su presencia
actual en el norte de Europa puede estar asocia-
da con la especializacion en las practicas de cria
de ganado de los ultimos 300 anos.

Por otro lado, un segundo estudio con 13
muestras de uros y de ganado domeéstico de
diversos yacimientos de Europa y cronolégica-
mente enmarcadas entre finales del Mesolitico y
la cultura de La Téne de la Edad del Hierro, ha
puesto de manifiesto la presencia del haplogrupo
Y2 en 12 de estos individuos, incluyendo a 3
muestras de uros asociadas a finales del
Mesolitico (BOLLONGINO et alii, 2008). De esta
forma se ha concluido que los haplogrupos Y1 e
Y2 ya se encontraban presentes en poblaciones
europeas de Bos primigenius anteriores a la lle-
gada de los primeros animales domésticos.

6.- CONCLUSIONES

Los estudios llevados a cabo sobre el origen
del ganado vacuno que se han analizado en este
trabajo, han permitido sustraer las siguientes con-
clusiones principales:

1. Los estudios arqueozoolégicos desarrollados
en diversos yacimientos de Proximo Oriente y
del sur de Asia han presentado evidencias
soélidas de, por los menos, dos eventos de
domesticacion a partir de poblaciones de
uros morfolégicamente diferenciadas. En
Préoximo Oriente se habria domesticado el
ganado taurino (Bos taurus) y en el sur de
Asia el ganado cebu (Bos indicus).

2. El estudio del estatus taxondmico del ganado
taurino y del ganado cebu a partir del anélisis
de genomas mitocondriales completos ha
presentado una diferenciacion a nivel de
subespecies, proponiéndose para ambos
taxones los nombres Bos primigenius taurus'y
Bos primigenius indicus respectivamente.

3. Los datos moleculares indican una clara dife-
renciacion para Europa y Asia entre el gana-
do taurino y el ganado cebu respectivamente,
mientras que en Africa se han producido cru-
ces entre ambos taxones.

4. Las evidencias ofrecidas por el analisis del
ADN mitocondrial corroboran la hipotesis de
dos eventos de domesticacion independien-
tes del ganado vacuno, localizando sus posi-
bles origenes en Proximo Oriente y en el sub-
continente indio.

5. Las mitocondrias del ganado taurino actual se
diferencian en los siguientes haplogrupos:
macro-haplogrupo T y haplogrupos P, Q, Ry
AA, mientras que las del ganado cebu se
diferencian en los haplogrupos I1 € 12.

6. En las mitocondrias de los uros europeos se
han han reconocido los haplogrupos E, P, Q,
T2y T3.

7. El andlisis del ADN mitocondrial de uros euro-
peos ha puesto de manifiesto una clara dife-
renciacion genética. El haplogrupo P ha resul-
tado ser caracteristico de los uros de la zona
occidental, central y del norte de Europa, mien-
tras que los haplogrupos T2 y T3 se han mos-
trado caracteristicos de la peninsula ltalica.

8. El analisis del ADN antiguo de las mitocon-
drias de muestras europeas de ganado vacu-
no asociadas al Neolitico — Edad del Bronce,
ha puesto de manifiesto su asociacion mayo-
ritaria al haplogrupo T3.

9. Los resultados obtenidos del analisis del ADN
mitocondrial de uros italianos, han planteado la
posibilidad de que la distribucion geografica
europea de individuos asociados a los haplo-
grupos T2 y T3 antes de la llegada de los pri-
meros taurinos domeésticos hubiese sido mayor
de lo que se ha considerado hasta ahora.

10. Los analisis del ADN antiguo del cromosoma
Y todavia no han permitido diferenciar una
contribucion de los uros europeos en la for-
macion de las cabanas ganaderas actuales.

11. Almenos en Europa, los resultados disponibles
a partir del ADN mitocondrial presentan evi-
dencias sobre la incorporacion de uros proce-
dentes de poblaciones genéticamente diferen-
ciadas al conjunto domeéstico. Este legado
genético se ha descubierto en individuos de
algunas razas de ganado vacuno que estan
catalogadas en peligro de extincion.
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