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RESUMEN

El Ecuador no tiene reportado una raza criolla bovina. Todos los paises del area
andina no solo si lo han hecho, si no que algunos tienen asociaciones de criadores de razas
propias. La importancia de poseer estos animales, implica disefiar proyectos que permitan
preservar recursos zoogenéticos con caracteristicas de adaptacién propias de la zona. La
aclimatacion al sitio y la resistencia a enfermedades endémicas, son parte de las ventajas
que se obtendria al salvaguardar estos recursos. Por otro lado, en el Ecuador no se ha
realizado ningun estudio genémico en especies domeésticas, por lo que el presente
proyecto puede ser un incentivo para que se realicen estudios que permitan conocer mejor
las caracteristicas genéticas de los animales en el pais. Por lo anterior, con el fin de
encontrar una raza criolla, se propone realizar un estudio genémico de los bovinos

cimarrones de la isla Isabela en las Galapagos.

Palabras clave: recursos zoogenéticos, adaptacion, estudio gendémico, bovinos

cimarrones



ABSTRACT

Ecuador has never reported any existence of a native creole cattle breed; while all
countries in the Andean region have not only characterized these breeds, but have also
established breeder associations for their native cattle. The need to preserve these animals
is based on the existence of projects to preserve zoogenetic resources with adaptation
characteristics for each region. The advantages that are encountered in preserving genetic
resources include acclimatization to local environments and resistance to endemic
diseases. Further, there have been no genomic studies on domestic species in Ecuador, so
this project may also serve as an encouragement to propel research to improve the genetic
characterization of local animal populations. Consequently, to characterize potential
creole cattle breed it is proposed to complete a genomic study of the free-roaming

population of cattle on Isabela Island, Galapagos.

Keywords: zoogenetic resources, adaptation, genomic study, feral cattle
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INTRODUCCION

El ecosistema del Archipiélago de Galapagos se caracteriza por su singularidad y
fragilidad ecoldgica, producto de una evolucidn en aislamiento que favorecié altos niveles
de endemismo; sin embargo, esta estructura natural ha sido gravemente alterada por la
introduccion de especies exoéticas (Jiménez-Uzcategui et al.,, 2007). Conocido
mundialmente por su biodiversidad y su papel en el desarrollo de la teoria de la evolucion.
Entre estas, los bovinos cimarrones de la Isla Isabela destacan como un ejemplo de
adaptacion a un ambiente hostil, introducidas en el siglo XVI por los colonos espafioles
(Schofield, E. K. 1989) aunque, excavaciones en las islas han encontrado osamentas

bovinas que indican su presencia hace 500 afios (Stahl, P. W. Et al. 2020)-

Estas poblaciones bovinas han sobrevivido durante siglos en condiciones
ambientales extremas, convirtiéndolas en un objeto de estudio ideal para analizar el
proceso de adaptacién natural y la potencial existencia de una raza criolla propia de
Ecuador. De esta manera, se evidencia la necesidad de desarrollar investigaciones
exhaustivas que nos permitan comprender a mas profundidad los procesos naturales que
han sucedido en las islas recalcando el potencial genético y adaptativo de estas
poblaciones bovinas. El estudio propone la comparacién de factores genéticos entre
animales cimarrones y domésticos registrados en el National Center of Biotechnology

Information (NCBI).

La sangre es un fluido corporal propio de los vertebrados, constituido por células
sanguineas (globulos rojos, glébulos blancos y plaguetas), que se encuentran suspendidas
en un plasma, en el que el agua, las proteinas y los solutos son abundantes y que constituye
la fracciédn liquida de la sangre (Fdil. N. 2022). Su finalidad es la siguiente: transportar
oxigeno y nutrientes a los tejidos; expulsar productos de desecho (CO2 y urea); intervenir

en la defensa inmunolodgica; permitir la coagulacion y el control de pérdidas
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hemorrégicas; y también integrarse a la comunicacion en el cuerpo mediante el transporte
de hormonas. La sangre, por tanto, interviene tras esta serie de funciones en la
homeostasis corporal mediante el equilibrio de la cantidad de liquidos, del pH del

organismo y de la temperatura.

La presencia de herramientas de diagnostico basadas en secuenciacion es
fundamental para los estudios gendémicos. Tanto los métodos tradicionales como la
purificacion de ADN a partir de sangre periférica manual, como los métodos
automatizados (Naranbat. D., Et al. 2024). De esta manera, es posible realizar la
comparacion de genes especificos, evaluar la cercania entre especies, razas e individuos
especificos por medio de comparacion de dominios en el genoma, arboles evolutivos y

lineas de parentesco.

DESARROLLO DEL TEMA

a. lIslas Galapagos — Isla Isabela

El entorno de las Islas Galapagos presenta desafios Unicos, tal es el caso de la isla
Isabela cuyas fuentes hidricas se limitan a pozos poco profundos y captaciones
superficiales de baja capacidad, altamente sensibles a la variabilidad climatica. La presién
demogréfica y agricola han llevado a una sobreexplotacién de estos recursos, mientras
que la infraestructura limitada pone en riesgo su calidad. Estas condiciones hacen que la
seguridad hidrica en Isabela sea una de las mas criticas del archipiélago, especialmente
bajo escenarios de cambio climético (Paltan. Et al., 2023), ademas de las temperaturas
fluctuantes y recursos alimenticios limitados. Los bovinos cimarrones han logrado
adaptarse a estas condiciones, probablemente a través de la seleccién natural de rasgos
como eficiencia metabdlica y resistencia al estrés térmico. En otras razas de bovinos, se
ha identificado que genes relacionados con las proteinas de choque térmico (HSP) y la

regulacion hidrica juegan un papel crucial en la adaptacion al calor y la sequia (Tijjani et
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al., 2024). La secuenciacion del genoma de estas vacas podria confirmar si poseen

variantes genéticas similares que expliquen su resiliencia.

Ademas, el aislamiento geogréafico y la falta de intervencion humana durante
siglos han permitido que estas vacas evolucionen de manera independiente, lo que las
convierte en un modelo natural de estudio de la adaptacion en ecosistemas insulares. Este
fenémeno es comparable a lo que ocurre con otras especies endémicas de las islas, como
los famosos pinzones de Darwin, que han desarrollado caracteristicas Gnicas en respuesta

a las presiones selectivas locales (Schofield, 1989).

b. Gendmica

La genémica, como disciplina que analiza la totalidad del ADN de un organismo, ha
revolucionado la forma en que se comprenden los procesos evolutivos y adaptativos. En
el caso del ganado bovino, esta herramienta ha permitido identificar marcadores genéticos
asociados con caracteristicas clave como resistencia a enfermedades, eficiencia
metabdlica, y tolerancia a factores ambientales extremos. Estudios recientes han
demostrado que el analisis del genoma bovino puede revelar informacién crucial sobre

como ciertas poblaciones logran prosperar en ambientes hostiles (Tijjani et al., 2024).

Bush (2001) justifica el uso de los arboles filogenéticos no solamente como medios
de reconstruccion sobre la historia evolutiva de los genes y de los organismos, sino
también como instrumentos de prediccion sobre lo que habra de suceder evolutivamente
en el futuro, sobre todo en sistemas de rapido y corta historia evolutiva, por ejemplo los
virus, de forma que comparando tasas de sustitucion de las sinénimas (S) y las no
sindnimas (NS) la existencia de una mayor tasa de sustitucion NS més alta que la tasa de
sustitucién S se propone como prueba a favor de la existencia de una seleccidn positiva,
y que por el contrario una mayor tasa de sustitucion de S comparada con la tasa de NS

evidenciara una seleccion purificadora.
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b.1. Gen REN (Eje renina-angiotensina-aldosterona)

Hay diferencias gendmicas que se observan como factores caracteristicos de un tipo
de animal. El gen REN en bovinos es el encargado de codificar la renina, esta es clave en
el sistema renina-angiotensina-aldosterona (SRAA), especificamente su funcién es la
regulacion de la presion arterial y el equilibrio hidroelectrolitico. La expresion y funcion
de este gen se asocian a homeostasis renal bajo condiciones de estrés ambiental o
nutricional. Funcionalmente la renina activa el eje renina-angiotensina-aldosterona,
siendo importante para regular la presion arterial, controlar reabsorcion renal de sodio y
agua; las mutaciones del gen REN en mamiferos se los asocia con enfermedades renales

(Instituto Valenciano de Microbiologia. s. f.).

Como parte de la expresion del gen REN en bovinos se observa la funcion
fisioldgica, la renina convierte el angiotensindgeno en angiotensina 1, iniciando la
cascada que regula la reabsorcion de sodio y agua en los tibulos renales (Weeth &
Lesperance, 1965). Ademas, su expresion se modula como respuesta a cambios en la
osmolaridad sanguinea o dafio renal. Las mutaciones del REN producen que exista una
acumulacion proteica intracelular, apoptosis de células renales y fibrosis intersticial como

sucede en enfermedades tubulointersticiales autosémicas dominantes.

En cuanto a los efectos metabolicos asociados con la adaptacion insular, se
hipotetiza un incremento en la carga de sodio como resultado de una posible ingesta de
agua con elevada salinidad, debido a la limitada disponibilidad de fuentes hidricas de
agua dulce en entornos como la isla Floreana, dentro del Parque Nacional Galapagos.
Ante un aumento en la concentracion de NaCl en el agua consumida por los bovinos, se
produce una mayor excrecion urinaria de sodio y un incremento en la osmolaridad
plasmatica. No obstante, la concentracidén urinaria se mantiene relativamente estable,

gracias a la activacion compensatoria del sistema renina-angiotensina-aldosterona
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(SRAA), que contribuye al mantenimiento del equilibrio i6nico. Mientras que, en relacion
al estrés renal, el incremento de sal en el agua que consume el ganado bovino provoca
aumento de urea y creatinina séricas, cambios a nivel histopatolégico como atrofia
glomerular y congestion intramedular siendo parte de una hiperfiltracion glomerular

acelerando el dafio renal cronico (Weeth & Lesperance, 1965).

b.2. Acuaporina 3

La acuaporina 3 (AQP3) localizada en las membranas basolaterales de las células
del tabulo distal renal (TDR) y del tdbulo contorneado renal (TCR) de bovinos, ademas,
convive con la AQP2 en las propias células del epitelio. Ambas se encuentran en los
mismos tipos de células y tienen un papel coordinado en la funcién de transporte de agua
de la siguiente manera: la AQP2 establece una entrada de agua desde la luz tubular hasta
el interior celular mientras que la AQP3 permite la salida al intersticio renal a través de
la membrana basolateral, por lo que la AQP3 es importante para la reabsorcién del agua
en la nefrona distal. La AQP3 puede ser dependiente de ADH, pero no depende de ella

para su funcionamiento como lo es la AQP2 (Nielsen et al.; 1997, Hasler et al., 2006).

De forma paralela a lo que ocurre en el rifion, en bovinos se ha constatado la
expresion de AQP3 en otros sitios como el epitelio respiratorio, la epidermis y el globo
ocular, aunque no se ha esclarecido del todo su funcién. Al igual que para lo que sucede
en la nefrona, se supone que AQP3 transporta agua hacia el espacio pericelular después
de que ha sido reabsorbida por otra acuaporina en la membrana apical (King et al., 2004).
También AQP3 se ha demostrado que es permeable al glicerol, aunque se desconoce cual
es su relevancia fisioldgica en bovinos (Ishibashi et al., 2011). Desde luego, hay que
apuntar a que la actividad de AQP3 puede ser modulada por el pH y es inhibida en un

medio acido, pero también su funcién queda sujeta a mecanismos de fosforilacion, lo que
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lleva a pensar en un control postraduccional con posibles implicaciones fisiologicas

significativas en la homeostasis hidrica bovina.

b.3. Gen SLC9A3

El gen SLC9A3, que codifica para el intercambiador sodio/hidrégeno tipo 3
(NHE3), es fundamental en la fisiologia renal e intestinal de mamiferos. Su principal
funcion es el transporte activo de sodio hacia el interior celular a cambio de protones,
proceso que contribuye significativamente a la reabsorcién de sodio y al equilibrio acido-
base, particularmente en el tubulo proximal del rifion y el epitelio intestinal (Chen et al.

(2023).

En contextos fisiopatoldgicos, se ha demostrado que la pérdida de funcién de
SLCO9AS3 altera la respuesta renal al estrés osmatico, modificando la expresion de canales
y transportadores involucrados en la conservacién de agua y electrolitos (Spencer et al.
2014). Por lo tanto, SLC9A3/NHE3 es un objetivo terapéutico potencial para el
tratamiento de la hipertension arterial y enfermedades renales, con estudios preclinicos

que han mostrado beneficios tras su inhibicion en modelos animales.

En cuanto a la adaptacion evolutiva, la variacion en SLC9A3 se ha observado en
poblaciones de mamiferos adaptadas a climas aridos o con restricciones hidricas. Este gen
ha sido identificado como un posible punto de divergencia positiva en especies que
requieren eficiencia en la reabsorcion renal de sodio, como podria ser el caso de bovinos
criollos en ambientes extremos, como las Islas Galapagos. Tales condiciones podrian
ejercer una presion selectiva que favorezca alelos funcionales especificos con una mayor

eficiencia en la retencidn electrolitica (Ivanis, Braun, & Perry, 2008).
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c. Bovino cimarrén de Galapagos

En Ecuador no se ha reconocido oficialmente la existencia de razas criollas de
bovinos (Parra-Cortés et al., 2021). Sin embargo, los bovinos cimarrones de Galapagos
podrian representar un caso Unico. Su aislamiento y las condiciones particulares de su
entorno han podido dar lugar a un biotipo diferenciado, con caracteristicas genéticas y
fenotipicas Unicas que justificarian su clasificacion como una raza criolla autdctona.
Establecer esta clasificacion requeriria estudios detallados de su genomay comparaciones

con razas bovinas domésticas como: Bos taurus y Bos indicus.

El reconocimiento de estas vacas como una raza criolla no solo tendria valor
historico y cultural, sino que también abriria nuevas posibilidades para el mejoramiento
genético y la conservacion. Podrian convertirse en un recurso genético clave para
enfrentar desafios globales en la produccion ganadera, como el cambio climético y la
creciente demanda de sostenibilidad en sistemas de produccion (Tijjani et al., 2024).
Siendo no son solo un vestigio de la historia colonial, sino también un testimonio viviente

del poder de la evolucidn y la adaptacion.

El estudio de los bovinos cimarrones en Galapagos tiene importantes
implicaciones practicas. En primer lugar, un conocimiento mas profundo de su genoma
podria ayudar a disefiar estrategias de manejo que equilibren su coexistencia con el fragil
ecosistema de las islas. Por otro lado, las lecciones aprendidas de su adaptacion natural
podrian aplicarse en el disefio de programas de mejoramiento genético para otras razas en
condiciones ambientales similares (Frigolet & Gutiérrez Aguilar, 2017). Ademas, su
conservacién como recurso genético Unico contribuiria a preservar la biodiversidad y a
garantizar la sostenibilidad de las actividades ganaderas en la region. En un mundo donde

los recursos naturales son cada vez mas limitados, el conocimiento generado a partir de
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estas poblaciones puede ofrecer soluciones innovadoras para sistemas de produccién mas

resilientes y sostenibles.

d. Hipotesis:
Los bovinos cimarrones de Galdpagos tienen variantes genéticas especificas
relacionadas con la funcién renal, que les ha permitido adaptarse y sobrevivir en

condiciones extremas en el archipiélago.

e. Objetivos del estudio

Objetivo General:

* Describir las bases gendmicas para determinar al bovino cimarron de Galapagos

dentro del género Bos

Objetivos Especificos:

a. Comparar genes especificos de los bovinos cimarrones galapaguefios con genes
especificos de bovinos Bos obtenidos de la base de datos NCBI mediante el programa

Mega y Clustal Omega

b. Analizar el genoma del bovino cimarrén de Galapagos, por medio de genes
especificos, para evidenciar cambios en el mismo debido a adaptacion por medio de

cuados de porcentaje de similitud genética y arboles filogenéticos

MATERIALES Y METODOS

La parte experimental se llevo a cabo desde noviembre de 2024 hasta abril de 2025
en las Islas Galapagos (la recoleccion de muestras), en Quito (analisis de muestras y el
analisis filogenético) y en Corea del Sur (la secuenciacion de ADN); con un enfoque

cuantitativo.
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La poblacion de estudio esta conformada por los bovinos cimarrones de la Isla
Isabela (descendientes de animales domésticos introducidos por los colonos de las islas y
adaptados a las condiciones de la misma). La muestra esta compuesta por 3 bovinos
cimarrones previamente capturados, de los cuales se van a obtener 6 muestras de 5ml de
sangre para el analisis genético. Como grupo de control, se utilizaran secuencias de ADN
de bovinos domésticos y silvestres (Bos taurus, Bos indicus, Bos taurus x Bos indicus,
Bos javanicus y Bos mutus) disponibles en la base de datos National Center of
Biotechnology Information (NCBI) para comparar la variabilidad genética y evaluar
adaptaciones de los bovinos cimarrones. Aunque la muestra es pequefia, el uso de datos
de referencia permitira realizar un analisis comparativo y generar una hipétesis sobre la

diversidad genética y evolucion de estos bovinos en el entorno insular.

La recoleccion de sangre se realiza de la vena coccigea en bovinos inmovilizando
al animal en un brete 0 mediante sujecion manual adecuada para evitar estrés. Se
desinfecta la base de la cola con alcohol al 70%, se deja secar y luego se localiza la vena
coccigea en la cara ventral de la base de la cola y se introduce la aguja del vacutainer en
un angulo aproximado de 30°. El tubo con EDTA se conecta al vacutainer logrando asi
la recoleccién automatica de sangre. Se retira el vacutainer y se aplica presion para evitar
el sangrado. El tubo con la muestra se homogeniza con el anticoagulante, luego se
almacenan las muestras en congelacion para preservar la integridad del ADN. Para el
transporte aéreo se colocan las muestras congeladas en un cooler asegurando la cadena

de frio.

Se extrae el ADN genomico total de la muestra bioldgica utilizando un método de
columna giratoria (Genejet Genomic DNA purification). La calidad y cantidad del ADN
se evallan mediante métodos electroforéticos. Después de evaluar la calidad del ADN,

se prepara una biblioteca de ADNg utilizando Kkits especializados con adaptadores
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compatibles con TruSeq (Illumina). Se emplean 50 mg de cada ADNg, diluido con EB
Buffer hasta alcanzar un tamafio de pico objetivo de 200 bp con la enzima de
fragmentacion. A la fragmentacion le sigue la reparacion de los extremos y la adicion de
la cola «A». Posteriormente, los adaptadores de indice Twist UDI se ligan a los

fragmentos.

Tras evaluar la eficacia de la ligacion, el producto ligado al adaptador se amplifica
por PCR. El producto final purificado se cuantifica mediante TapeStation DNA
screentape D1000 (Agilent). Para la captura del exoma, cada reaccién de hibridacion
requiere un total de 1500 ng de bibliotecas indexadas. Luego, se mezclan con
Hybridization mix, Twist Human Core Exome probe, RefSeq probe, Blocker solution y
Universal Blocker, Hybridization Enhancer. EI ADN capturado se lava y amplifica. El
producto purificado final se cuantifica mediante qPCR y TapeStation DNA screentape
D1000 (Agilent). A continuacion, se secuencia utilizando la plataforma NovaSeq6000
(Mumina, San Diego, EE.UU.), y los datos de la secuencia se transforman en formato

FASTQ.

Figura 1: Integridad de las muestras
ADN genomico. Al lado izquierdo se evidencia la escalera, esta indica el tamafio de las
bandas que tiene el ADN. ADN gendmico estd mas arriba porque es de mayor tamafio,

se evidencia ADN abundante y de calidad de las 3 muestras.
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El andlisis bioinforméatico comienza con el control de calidad de las lecturas de
secuencias sin procesar. Se realizan lecturas de secuencia limpia de cada muestra y se
mapean en el genoma de referencia Bos taurus. Para la alineacion de lectura se utiliza el
software Burrows-Wheeler Aligner (BWA-MEM). El marcado de lectura duplicado, la
realineacion local alrededor de indeles, la recalibracion de la puntuacién de calidad base
y la llamada de variantes se llevan a cabo mediante algoritmos GATK (Sentieon). El
contenido del panel se corta a partir de datos de secuenciacion del exoma de alta calidad
adquiridos previamente. La profundidad de secuenciacion y la cobertura de la muestra
analizada se calculan en funcién de las alineaciones. El ciclo de secuenciacion incluye
muestras de referencia en proceso para el control de calidad, que superan los umbrales de

sensibilidad y especificidad.

La muestra del paciente se sometié a rigurosas medidas de control de calidad,
después de lo cual las lecturas de secuencias sin procesar se transformaron en variantes
mediante un pipeline bioinformético patentado. La diferencia entre la profundidad de
secuenciacion observada y esperada en el objetivo se calcul6 en las regiones genémicas
y estas se dividieron en segmentos con numero de copias de ADN variable. La
profundidad de secuenciacién esperada se obtuvo utilizando otras muestras procesadas
en el mismo analisis de secuencia como referencia guia. Los datos de la secuencia se
ajustaron para tener en cuenta los efectos de la variacion de guanina y citosina. Después
de realizar WES, se identificaron variantes que causan cambios no sinénimos, stopgain,
splicing site y frameshift; se seleccionaron aquellas con frecuencia alélica menor (<0.05)

en varias bases de datos.

Del genoma obtenido de las 3 muestras de bovinos cimarrones, se extrajeron los
3 genes que se compararon con los de la base de datos. Esto se realiz6 con el programa

Clustal Omega y Mega donde se realizaron los respectivos alineamientos y creacion de
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arboles filogenéticos para posterior analisis. Los arboles filogenéticos fueron de ayuda
para ver la cercania que tienen entre especies en dependencia de el gen que se esta

comparando.

RESULTADOS

_________

)

Figura 2. Bovino cimarron de Galapagos

Ejemplar de bovino cimarrén, hembra. Posee colores y fenotipo caracteristico: patron

café cobrizo y obscuro.

REN
Comparacion del gen REN entre: Bos taurus, Bos indicus, Bos taurus x Bos indicus,

Bos javanicus, Bos mutus y las muestras de bovinos cimarrones (I3 muestras)

Bos indicus x Bos
REN tanrus Bos taurus
Bos mufus Bos javanicus _ |[AngusxBrahman] |Besindicus CimarronaV3 [Hereford] |CimarronaVl CimarronaV2

Bos mutus 100.00 90.11 99.03 99.03 99.02 99.00 95.96 g9.02
Bos javanicus 90.11 100.00 90.02 90.01 98.99 93.99 95.94 92.00
Bos indicus x Bos taurus

[AngusxBrahman] 99.05 99.02 100.00 99.87 90.61 99.61 90.53 99.63
Bos indicus 99.03 99.01 90.87 100.00 99.73 9074 99.62 99.76
CimarronaV3 99.02 93.99 99.61 90.73 100.00 99.76 90.79 90.81
Bos taurns [Hereford) 99.00 98.99 20.61 90.74 99.76 100.00 90.74 90.87
CimarronaV1 98.96 08.94 90.53 00.62 00.79 90.74 100.00 20.85
CimarronaV2 99.02 99.00 99.63 90.76 90.81 99.87 90.83 100.00

Tabla 1: Comparacion identidad porcentual gen REN
Con la matriz de identidad porcentual se analiza la similitud que tiene el gen REN entre
los bovinos de género Bos. Siendo el mas lejano porcentualmente el Bos javanicus y

con el que se encuentra mayor similitud el Bos taurus.
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CimarronaV'2
%CimarronaVS

CimarronaV1

Bostaurus(Hereford)
h BosindicusxBostaurus(AngusxBrahman)
Bosindicus
Bosmutus
—| Bosjavanicus
—_
0.0010

Gréfico 1: Arbol filogenético gen REN

Arbol filogenético del gen REN donde se comparan rumiantes del género Bos

AQP3
Bosindicus x
Bos indicus Bos
S [SahiwalxTharp tanrus [Angusx Bos Taurus
Bos javanicus arkar] Bos mutus Brahman] [Hereford] CimarronV1 | CimarronV3 CimarronV2

Bos javanicus 100.00 9058 90.00 90.08 9014 9013 9013 90.13
Bos indicus [SahiwalxTharparkar] 00 58 100.00 00.09 0021 0028 0020 0020 0020
Bos mutus o000 G009 100.00 4023 oe31 9029 9029 G029
Bos indicus x Bos - -
taurus [AngussBrahman] o008 wo 9023 100.00 90 87 90 82 90 82 9082
Bos Taurns [Hereford] 0014 9028 9031 90.87 100.00 90.88 90.88 90.88
CimarronV1 0013 0020 0020 00.82 00 88 100.00 100.00 100.00
CimarronV3 oo13 G029 G029 4082 o0 88 100.00 100.00 100.00
CimarronV2 0013 0029 0020 00.82 0088 100.00 100.00 10000

Tabla 2: Comparacion identidad porcentual gen AQP3
AQP3 entre los bovinos de género Bos. Siendo el mas lejano porcentualmente el Bos

javanicus y con el que se encuentra mayor similitud el Bos taurus.

CimarronV2
—{ CimarronV'3
CimarronV1
BosTaurus(Hereford)
L BosindicusxBostaurus{AngusxBrahman)

Bosmutus
—— Bosindicus(SahiwalxTharparkar)
' Bosjavanicus

—_

0.0010
Graéfico 2: Arbol filogenético gen AQP3

Arbol filogenético del gen AQP3 donde se comparan rumiantes del género Bos
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SLC9A3
Bosindicus x
Besindicus Beos
EEEK. [Sahiwal x Bos taurns tawrus [Angus x
Bos javanicus Bos mutus Tharparkar] [Hereford] CimarronV1 CimarronV3 Brahman] CimarronV2

Bos javanicus 100.00 08.73 08.77 28.80 98.70 08.70 08.84 08.72
Bos mutus 98.73 100.00 99.37 99.20 99.24 9024 99.23 99.26
Bos indicus [Sahiwal x Tharparkar] 98.77 09.37 100.00 99.76 99.72 09.72 09.78 09.72
Bos taurns [Hereford] 98.80 99.20 99.76 100.00 99.91 90.91 99.90 99.93
CimarronV1 98.70 924 29.72 29.91 100.00 100.00 29.98 100.00
Cimarrenl3 98.70 9924 99.72 99.91 100.00 100.00 99.98 100.00
Bos indicus x Bos taurns [Angus x
Bral ] 08.84 29.78 09.90 09.98 00.08 100.00 100.00
Cimarron?2 98.72 2 29.72 99.93 100.00 100.00 100.00 100.00

Tabla 3: Comparacion identidad porcentual gen SLC9A3

SLC9AS3 entre los bovinos de género Bos. Siendo el mas lejano porcentualmente el Bos

mutus y con el que se encuentra mayor similitud el Bos taurus.

—

—

Gréfico 3: Arbol filogenético gen SLC9A3

CimarronV1
CimarronV2
CimarronV3

BosindicusxBaostaurus(AngusxBrahman)
Bostaurus(Hereford)
Bosindicus(SahiwalxTharparkar)

Bosmutus
Bosjavanicus

Arbol filogenético del gen SLC9A3 donde se comparan rumiantes del género Bos

DISCUSION

La diversidad genética es un factor clave para los bovinos cimarrones de

Galapagos, las 3 muestras analizadas representan a 3 generaciones diferentes de estos

bovinos cuya diversidad genética se evidencia en los distintos arboles filogenéticos. Asi

como sucedio con el ganado Criollo Mixteco presenta una alta diversidad genética, con

una heterocigosidad esperada de 0.7700 y observada de 0.7170 (Dominguez Martinez, Et

al. 2023). Estos valores indican una variabilidad genética significativa dentro de la

poblacidn, lo que es esencial para su adaptacion y resiliencia. La baja consanguinidad

observada sugiere que la poblacion ha mantenido su diversidad genética a lo largo del
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tiempo, posiblemente debido a practicas de manejo tradicionales que evitan el

apareamiento entre parientes cercanos.

El analisis filogenético comparativo de los genes REN, AQP3 y SLC9A3 pone de
manifiesto patrones evolutivos diferenciados en bovinos seleccionados y adaptados a
ambientes extremos, y especialmente en el grupo Cimarrén. La implicaciéon de estos
genes en la funcién renal y la homeostasis hidrica se traduce en arboles filogenéticos tanto
de su conservacion como en aquellos grupos que podrian ser resultado de eventos de

divergencia adaptativa.

El arbol filogenético del gen REN que codifica la renina (la enzima mas relevante
relacionada con la regulacion de la presion sanguinea y el equilibrio de sodio), exhibe que
las tres muestras Cimarronas (V1, V2, V3) presentan un clado suficientemente estrecho
con Bos taurus (Hereford), lo que pone de manifiesto la fuerte conservacion del alelo
ancestral europeo. Este agrupamiento tan estrecho se puede interpretar como que no han
podido llegar a producirse mutaciones relevantes en el locus REN en estas poblaciones,
algo que podria estar asociado a una presion de seleccidn baja en este locus. Siendo que
el gen REN es el responsable de la codificacion de la enzima renina, fundamental en el
eje renina-angiotensinal-aldosterona (SRAA), Ksiazek et al. (2024) confirma que el
sistema renina-angiotensina-aldosterona (RAAS) es uno de los pilares fisiologicos mas
antiguos y adaptativos de los vertebrados. Es decir que, el sistema renina-angiotensina-
aldosterona es una red hormonal clave para la retencion de sodio y agua mediante la

accion coordinada sobre el epitelio intestinal, el tabulo renal y la vasculatura sistémica.

La angiotensina Il y la aldosterona, principales efectores del sistema, optimizaron
la absorcion intestinal de sal, la reabsorcién tubular de sodio y agua y la eliminacion
selectiva de protones y potasio, generando asi un entorno interno estable frente a

condiciones externas variables. Desde una perspectiva evolutiva, los estudios
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filogenéticos citados en el articulo revelan que los genes constituyentes del RAAS (como
ren, agt, ace y nr3c2) han sido conservados en vertebrados 0Oseos, y adaptados
funcionalmente en linajes marinos, dulceacuicolas y terrestres (Ksiazek et al., 2024). Este
patron sugiere que el RAAS no solo permitié la conquista de tierra firme, sino que
también facilitd la expansion ecoldgica hacia hébitats de alta osmolaridad, como los

ambientes hipersalinos, al modular la homeostasis de agua y electrolitos.

Por otro lado, el arbol del gen AQP3, relacionado con el transporte de agua y
glicerol en la membrana renal muestra un arbol préacticamente idéntico al que se muestra
para el gen REN, de modo que el grupo Cimarrén se mantiene estrechamente relacionado
con Bos taurus, aunque con una ligera proximidad al hibrido Bos indicus x Bos taurus
(Angus x Brahman). Tal patrén podria indicar un inicio del proceso de divergencia por
polimorfismos adaptativos de AQP3 en ganado con estrés hidrico. Si bien el analisis se
hizo enfocandose en la divergencia del gen AQP3 y su funcion renal, los individuos
muestreados fueron hembras; entonces basandose en otra funcién fisiologica del gen
siendo identificada como una proteina con amplia distribucién y expresion dindmica a lo

largo del desarrollo del sistema reproductor masculino bovino.

Su expresion se evidencia en epitelios del tabulo seminifero, células de Sertoli, y
en estructuras extragonadales como el epididimo (principalmente la region de la cauda)
y el conducto deferente. Oberska et al. (2024) evidencia que, en el desarrollo postnatal,
AQP3 mostr6 un aumento significativo en su expresion, lo que sugiere un papel
fundamental en la maduracion funcional del aparato reproductor; correlacionandose con
el inicio de la espermatogénesis activa y el incremento en las demandas de transporte de
agua y glicerol, esenciales para la homeostasis del entorno espermatico. Es decir que,
AQP3 no solo regula el equilibrio hidrico relacionado con la funcién renal, sino también

del microambiente testicular y epididimario participando activamente en el transporte de
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solutos osmaticamente activos como el glicerol, contribuyendo asi al metabolismo celular

y la preservacién de la funcién espermatica.

Por otro lado, el arbol del gen SLC9A3, que codifica para un intercambiador
Na+/H+ de especial importancia en la reabsorcion de sodio en tubulos renales, muestra
un patron topolégico muy distinto. En este arbol, las muestras Cimarronas aparecen
agrupadas entre si, pero muy separadas de Bos taurus y mucho mas cercanas al hibrido
Bos indicus x Bos taurus. Esto podria ser el reflejo de una presion de seleccién positiva
sobre SLC9A3 en el entorno hostil de Galapagos, donde una alta eficiencia en el manejo
electrolitico es una adaptacion clave para sobrevivir en un ambiente extremo. Walsh et
al. (2019) demostr6 que el gen SLC9AS3, codificante para un intercambiador
sodio/hidrégeno tipo 3 (NHE3), presenta sefiales claras de seleccién positiva en las
poblaciones de Melospiza georgiana (gorrion de pantano) adaptadas a ambientes de
marisma salina. Esta evidencia es particularmente relevante considerando la funcién
esencial de SLC9A3 en la osmorregulacion epitelial, un mecanismo critico en entornos
donde la homeostasis hidrica y el equilibrio idnico se ven comprometidos por la alta

salinidad.

La sefial gendmica en torno a SLC9AS3 sugiere que la presion selectiva ejercida
por los hébitats hipersalinos ha favorecido variantes funcionales que optimizan la
capacidad del epitelio intestinal y renal para conservar sodio y expulsar protones,
manteniendo asi la estabilidad osmdtica (Walsh et al., 2019). Este hallazgo vincula
directamente la divergencia ecoldgica adaptativa con un mecanismo fisiologico
especifico, apoyando la hipotesis de que la evolucién de funciones renales y epiteliales
ha sido clave en la colonizacion exitosa de ambientes salinos por parte de esta especie.

Ademas, el hecho de que SLC9A3 no aparezca como gen bajo seleccion en las otras



29

especies de gorriones estudiadas refuerza el argumento de que la adaptacion genética

puede seguir trayectorias distintas, incluso bajo presiones ambientales convergentes.

La importancia el analisis genémico va por la caracterizacién genética de una raza
que constituye a una herramienta fundamental para su conservacién y manejo sostenible,
siendo la raza la unidad operativa principal en los programas de preservacion de los
recursos genéticos animales. El estudio de Margulies et al. (2005) demuestra que, en
analisis gendmicos comparativos, la divergencia en la secuencia de ADN entre especies
de mamiferos varia considerablemente, generalmente entre un 1% y un 5%, dependiendo
del grupo taxonémico y de la tasa evolutiva especifica de cada linaje. Estas diferencias
reflejan la historia evolutiva independiente de cada especie y son cruciales para elegir
modelos animales adecuados en estudios funcionales y filogenéticos. Esta caracterizacion
permite identificar la diversidad genética intra e inter-poblacional, reconstruir la historia
evolutiva de las razas, detectar eventos de introgresion o consanguinidad y orientar

decisiones en programas de mejora genética (FAO. 2011).

En el caso del presente estudio, centrado en la caracterizacion genética preliminar
del bovino cimarrén de la isla Isabela (Galapagos), se utilizd una muestra compuesta por
tres individuos. Aungue el tamafio de muestra es reducido en términos estadisticos, esto
se justifica por la naturaleza remota y de dificil acceso de la poblacién objeto de estudio,
asi como por las limitaciones logisticas y éticas implicadas en la captura y manipulacién
de fauna feral dentro del Parque Nacional Galapagos. En contextos donde las poblaciones
son pequefas, dispersas 0 poco estudiadas, como es el caso de esta raza potencialmente
Unica, estudios exploratorios con muestras limitadas pueden ofrecer una primera
aproximacion al acervo genético presente y sentar las bases para futuras investigaciones
de mayor alcance (Nazareno. Et al. 2017). Si bien se recomiendan un minimo de 25

individuos para analisis poblacionales robustos, también reconocen que en poblaciones
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raras 0 amenazadas es valido iniciar con muestras pequefias, siempre que se reconozcan
las limitaciones asociadas (Hale., Burg., Steeves. 2012). El analisis de los datos incluye
métodos como F-statistics, AMOVA, arboles filogenéticos, y enfoques bayesianos como
STRUCTURE, los cuales permiten visualizar la estructura genética y priorizar razas para
conservacion. Factores como diversidad original, evolucion separada, fenotipos Gnicos o
presencia de alelos funcionales deben ser considerados al establecer el valor de una raza.
Es decir, un analisis gendmico no solo protege la biodiversidad ganadera, sino que
garantiza la disponibilidad futura de rasgos adaptativos y productivos clave para enfrentar

los desafios del sector agropecuario.

CONCLUSION

El presente estudio constituye al primer acercamiento cientifico al analisis
gendémico de los bovinos cimarrones de la Isla Isabela, Galapagos, con el proposito de
establecer fundamentos técnicos para su potencial reconocimiento como la raza primera
raza criolla ecuatoriana. Por medio de la secuenciacion y analisis comparativo de genes
clave implicados en la adaptacion fisiologica a entornos externos: REN, AQP3 y
SLC9AS3; se ha evidenciado una alta similitud genética entre las muestras analizadas, esto
sugiere que existe una poblacion estructurada, genéticamente cohesionada y sometida a

presiones selectivas especificas del ecosistema insular.

Los resultados filogenéticos indican cercania evolutiva consistente entre los
bovinos cimarrones y razas europeos del tipo Bos taurus, esto concuerda con registros
historicos acerca de la introduccién del ganado durante la colonizacion. Sin embargo, la
divergencia observada en el gen SLC9A3 sugiere la accidon positiva de mecanismos
asociados a la homeostasis hidrica y al equilibrio de pH en ambientes con alta carga
salina, lo que sugiere adaptacion local. Este hallazgo es particularmente relevante,

considerado la limitacién de recursos hidricos dulces en las Islas Galapagos.
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De igual manera, los arboles filogenéticos construidos para cada gen confirman
que las variantes Cimarronas conforman un clado genético diferenciado, con evidencia
de conservacion de funciones fisioldgicas esenciales, junto con indicios de divergencia
adaptativa. Estos elementos aportan evidencia sélida para argumentar que los bovinos
cimarrones representan un recurso zoogenético particular, que tiene implicaciones para
la biodiversidad ganadera, conservacion genética y desarrollo de programas de

mejoramiento adaptativo en el contexto del cambio climatico.

En conjunto, esta investigacion establece las bases para el avance a la declaracion
y registro del primer bovino criollo ecuatoriano. Aunque, es recomendable ampliar el
estudio por medio del analisis de marcadores mitocondriales y el analisis de la estructura
poblacional. Con este enfoque se puede consolidar el conocimiento acerca del origen,
evolucion y adaptacion de la poblacion bovina con la finalidad de identificar estrategias

integrales de conservacion y aprovechamiento sostenible del patrimonio genético.
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