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RESUMEN

El ganado criollo es un tipo de animal que se origind a partir del ganado introducido por los
colonizadores ibéricos a América y a través de los siglos se adapté a condiciones ambientales
diversas, en ocasiones severas. El ganado criollo Nunkini constituye una pequefia poblacion de
animales que subsiste en una comunidad cerrada de Campeche, México, bajo condiciones precarias
nutricionales y sanitarias. Se ha caracterizado por su capacidad reproductiva y adaptacion a
condiciones tropicales, y se ha establecido como un ganado con potencial de doble propdsito (leche
y carne). El objetivo del presente estudio es evaluar la variabilidad y la estructura genética de la
poblacién actual de ganado criollo Nunkini. Métodos: Se utilizé informacién de un amplio arreglo de
SNP para inferir la variabilidad y la estructura poblacional. Resultados: Se estimé una alta variabilidad
y baja endogamia en nueve ranchos de muestra de estos animales. Conclusiones: Una ligera
divergencia en la estructura poblacional sugiere una introgresion reciente y mezcla con razas cebu.
Se discuten algunas implicaciones para el disefio de un esquema de rescate y uso genético para
promover su multiplicacion y garantizar su conservacion.

PALABRAS CLAVE:

Ganado criollo, tamafio efectivo de la poblacion, raza adaptada localmente, SNP.

ABSTRACT

Criollo cattle are a type of animal that originated from cattle brought by Iberian colonists to the
Americas and, over centuries, adapted to diverse, sometimes harsh, environmental conditions. The
Nunkini criollo cattle are a small population of animals that still subsist in precarious nutritional and
sanitary conditions in a closed community of Campeche, Mexico. Has been characterized by its
reproductive ability and adaptation to tropical conditions, and is considered a potentially dual-purpose
(i.e., dairy and meat) cattle breed. The aim of the present study is to assess variability and structure
of current population of Nunkini criollo cattle. Methods: Information of a large SNP array was used to
infer genetic diversity and population structure. Results: Large variability and low inbreeding were
estimated in nine sample ranches of these animals. Conclusions: Slight divergent population structure
suggesting recent introgression and admixture with zebu breeds. Some implications for the design of
a genetic rescue and use scheme to promote its multiplication and guarantee its conservation are
discussed.

KEY WORDS:

Creole cattle, effective population size, locally adapted breed, SNP.
Introduccion

En México, la actividad ganadera comenzé con la introduccién de ganado por los colonos
espafioles, que con el tiempo se convirtié en un tipo de animal conocido como Criollo, que durante
mas de 500 afios ha sido la base de la ganaderia. Estos animales, tras un proceso de adaptacion a
diversos ecosistemas en condiciones dificiles, han desarrollado caracteristicas Unicas, como su alta
rusticidad y resistencia a enfermedades (Perezgrovas-Garza, 2017). El ganado Criollo se ha
desarrollado generalmente en condiciones de bajo acondicionamiento sanitario y de baja
suplementacion alimenticia, lo que ha generado ganado con una minima inversiéon econdmica, sin
dar demasiada importancia al potencial productivo, representando una opcién de economia familiar
para la unidad productiva rural (Flores & Gémez, 2014; Vera et al., 2009).

En respuesta a la demanda de alimentos, la ganaderia en México ha experimentado cambios
para aumentar la produccion, por lo que se han introducido diferentes razas como Hereford,
Charolais, Brahman, Nellore, Brown Swiss, Indubrazil, Gir, Beefmaster, Simmental, Limousin,
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Brangus, Angus, entre otras. Algunas de ellas no tuvieron éxito porque eran razas especializadas
para condiciones de manejo especificas y, en su momento, se introdujeron en zonas no aptas para
ellas, ademas de no recibir un manejo adecuado. Sin embargo, algunas de estas razas si lograron
adaptarse, desplazando la base ganadera de México y Latinoamérica, que conformaba las primeras
poblaciones de razas europeas adaptadas al continente americano. Actualmente existen seis
ecotipos criollos en México identificados por la base de datos mundial de la Organizacion de las
Naciones Unidas para la Alimentacion y la Agricultura (DAD-IS-FAO, 2024): Raramuri,
Romosinuano, Mixteco, Lechero Tropical, Chinampo y Nunkini (Canales, 2014; Espinoza et al., 2009;
Ginja et al., 2019; Lopez-Caraveo et al., 2023; Martinez-Rocha et al., 2021; MclIntosh et al., 2020;
Perezgrovas-Garza, 2017).

La introduccién de razas comerciales ha provocado una pérdida de interés en continuar con la
ganaderia con razas adaptadas localmente o criollas, principalmente entre las nuevas generaciones
de ganaderos o criadores que buscan maximizar la produccién mediante la incorporacion de razas
especializadas en sus practicas. Si se comparan las razas de ganado adaptadas localmente con las
razas transfronterizas, las razas criollas presentan mayores cualidades en cuanto a fertilidad, lo que
justifica la promocion de la conservacion de estos recursos animales (Tewolde, 1997).

La conservacién y el uso de los recursos zoogenéticos requieren la caracterizacion de estas
razas para conocer su linea de origen, localizar el territorio donde se desarrollan y realizar andlisis
genéticos del ecotipo (De Alba, 2011; FAO, 2007; Quiroz, 2007). Sin embargo, el aspecto productivo
es intrinseco a las caracteristicas genéticas de las razas; ademés de su vocacion productiva, también
se observan resistencia a enfermedades, menor impacto ambiental en el pastoreo y rusticidad
(Nufiez-Dominguez et al., 2016). El ganado criollo Nunkini en Campeche, México, es una raza
adaptada localmente y conservada in situ por algunos productores de edad avanzada. Sin embargo,
se encuentra en una situacion critica de riesgo debido a que se desconoce su potencial genético, a
pesar de que existen estudios de su sistema de produccién ganadera y caracterizacién morfologica
(Cruz et al., 2024; Lépez-Caraveo et al., 2023; Severino et al., 2021).

A pesar de los estudios morfolégicos y productivos previos (Lopez-Caraveo et al., 2023; Cruz et
al., 2024; Severino et al., 2021), el ganado criollo Nunkini carece de una caracterizacion gendémica
gue permita evaluar objetivamente su variabilidad interna, niveles de endogamia y posible
introgresién con razas comerciales, aspectos criticos para disefiar estrategias de conservacién
(FAO, 2007; Nufiez-Dominguez et al., 2016). Dada su condicién de poblacion pequefia, aislada y en
riesgo, y su manejo exclusivo por productores de edad avanzada, existe una amenaza latente de
erosion genética, la cual puede traducirse en pérdida de alelos Unicos asociados a adaptacién local,
reduccion de la fertilidad y mayor vulnerabilidad ante cambios ambientales o sanitarios (Tewolde,
1997; De Alba, 2011). Por ello, el presente estudio representa el primer analisis de variabilidad y
estructura poblacional mediante marcadores SNP de alta densidad en esta raza, aportando
evidencia objetiva sobre su estado genético actual y permitiendo identificar signos tempranos de
mezcla con Bos indicus que podrian comprometer su identidad y sostenibilidad a largo plazo (Ward
et al., 2024). Por lo tanto, el objetivo de este estudio fue evaluar la variabilidad genémica y la
estructura del ganado criollo Nunkini de Campeche, como evidencia indispensable para fundamentar
programas de rescate genético, multiplicacién selectiva y conservacién in situ de este recurso
zoogenético mexicano.

Material y Métodos
Origen de las muestras

Se obtuvieron treinta y cinco muestras de ganado criollo de nueve localidades de Nunkini,
Campeche, México. Los sitios de muestreo se ubican en el municipio de Calkini, Campeche, México
(Figura 1), ubicado a 20°22°16" de latitud norte y 90°03'03" de longitud oeste, a 13 metros sobre el
nivel del mar. La regién presenta veranos cortos, calurosos y humedos, mientras que los inviernos
son calidos y hiumedos, con una precipitacion media anual de 1253.8 mm durante los meses de mayo
a agosto. A lo largo del afio, la temperatura generalmente oscila entre 18 °C y 36 °C, siendo poco
comun que baje de 13 °C o supere los 39 °C (INEGI, 2021). Previamente los hatos de origen han
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sido descritos por Lopez-Caraveo et al. (2023) y Cruz et al. (2024), con caracteristicas de sistema
vaca-cria destinado a producir becerros y leche.

.,,- -& W e I

Figura 1. Mapa de la localizacién de Nunkini en el estadb de Campeche de Mé'xico.

Los animales y sitios de muestra se seleccionaron bajo los siguientes criterios: 1) Los sitios
estaban ubicados dentro de la localidad de Nunkini y, 2) Los animales tenian el patrén fenotipico
(Figura 2) y las tendencias reportadas para la raza de ganado criollo Nunkini (L6pez-Caraveo et al.,
2023). Se realiz6 un muestreo dirigido (Hernandez et al, 2014) durante 2021 y se seleccionaron
nueve ranchos: El limén (LMN, n = 2), San Roman (SRO, n = 4), San Ramén (SRA, n =7), San Diego
(SDG, n = 3), Rancho Ceco (RCO, n = 4), Dios Mio (DMO, n = 5), Chél Pak (CHP, n = 6), El Cedro
(CDR, n=2)y San José (SJO, n = 2). Ademas, se incluyeron cinco muestras de ganado cebt como
grupo exogamico (ZBU, n=5). El estudio recibi6 la aprobacién ética del Comité de Posgrado e
Investigacion (CIPI) del TecNM en enero de 2021.

Las muestras de sangre se obtuvieron y almacenaron en tubos BD Vacutainer® con EDTA,
siguiendo las directrices de Guerrero-Garcia (2016). Las muestras se almacenaron hasta su
procesamiento para DNA en el laboratorio del Departamento de Genética de la Facultad de Medicina
Veterinaria de la UNAM, Ciudad de México.


http://revistabiociencias.uan.edu.mx/
https://doi.org/10.15741/revbio.13.e2028

http://revistabiociencias.uan.edu.mx ISSN 2007-3380

https://doi.org/10.15741/revbio.13.e2028 @ OO

Figura 2. Ejemplares hembras y machos de ganado criollo de Nunkini, Campeche,
México. Manejo de datos genotipicos y control de calidad

Las muestras disponibles de ganado criollo Nunkini se genotipificaron mediante el arreglo GGP
Bovine SNP 100K de lllumina (Neogen, Lansing, Michigan, EE. UU.). Los archivos de genotipos
originales incluyeron 138 248 variantes. Adicionalmente informacién genotipica de cinco animales
cebu comerciales con el arreglo lllumina Bovine700k, con mas de 770 mil SNPs fueron incluidos. La
fusion de los dos conjuntos de datos genotipicos consideroé la identidad del SNP, el cromosomay la
localizacion (Pb) dentro del genoma utilizando el software PLINK 1.9 (Chang et al., 2015).

El control de calidad a partir de los datos genotipicos fusionados incluyé la verificacién del MAF
> 0,05, una tasa de genotipado de 0,99 y una tasa de omisién de 0,10. Tras el control de calidad, se
conservaron 89 349 variantes con una tasa de genotipificacion de 99%, excluyendo los cromosomas
sexuales. Todos los procedimientos de control de calidad, asi como la estimacion de la heterocigosis
y el coeficiente de consanguinidad, se realizaron con el software PLINK 1.9 (Chang et al., 2015).

Andlisis de diversidad y estructura genética

El tamafio efectivo de la poblacion (Ne) se estimé utilizando el software SNeP v. 1.1 (Barbato et
al., 2015). Se evaluaron algunos parametros de diversidad y tipos de seleccion. Se realiz6 un analisis
de divergencia considerando el estadistico Fst (Wright, 1943) y las distancias genéticas de Nei (Nei,
1972), generadas mediante funciones del paquete StAMPP (Pembleton et al., 2013). También se
estimaron las funciones de las estimaciones de Fst a nivel de genoma para poblaciones pareadas.
Las distancias genéticas de Nei se analizaron posteriormente mediante el procedimiento de unién
vecinal (Saitou & Nei, 1987) en T-Rex (Boc et al., 2012) para la reconstruccion de un arbol
filogenético visualizado en iTol v.8 (Letunic & Bork, 2024). De forma complementaria, se realizé una
evaluacion de la estructura poblacional mediante LEA Software (Frichot & Francois, 2015). Todos
los procedimientos se calcularon mediante el pipeline de software SAMBAR (de Jong et al., 2021)
en un entorno de software R (R Core Team, 2013).

Resultados y Discusién

La Tabla 1 presenta algunos parametros de variabilidad para diferentes sitios de muestreo de
Nunkini del ganado criollo de Campeche. La heterocigosidad observada (Ho) presenta valores de
0.243 a 0.430, mientras que la heterocigosidad esperada (He) no se desvio significativamente de
estos valores. Los coeficientes de consanguinidad fueron negativos, excepto para SDG, con un Fis=
0.097 (Tabla 1). El tamafio efectivo de la poblacién (Ne) se estimé para las Ultimas 150 generaciones
(Figura 3). La estimacion mostré una disminucion lineal (R2=0.99) del Ne, de 704 animales a 62
animales en la Gltima generacion.
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Figura 3. Disminucion del tamafio efectivo poblacional (Ne) del ganado criollo Nunkini de
Campeche de las altimas 150 generaciones.

En la Figura 4 se presenta una comparacién pareada entre las estimaciones de distancias genéticas
de Fsty Nei a nivel genoma completo. Se observo una correlacion entre estas distancias, que mostro
una divergencia mas pronunciada entre los animales SJO con RCO, LMN, CDR y ZBU de la muestra
del grupo externo ZBU. Por el contrario, se observé una relacion mas estrecha entre CHP y SRA,
SRO y DMO, que presento la relacién mas estrecha con DMO.
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Figura 4. Relacion entre las distancias genéticas (D) de Nei y Fst de Wright 1943 pareadas
entre el ganado Nunkini Criollo de Campeche y una muestra de Cebu exogamico (ZBU).


http://revistabiociencias.uan.edu.mx/
https://doi.org/10.15741/revbio.13.e2028

http://revistabiociencias.uan.edu.mx ISSN 2007-3380
https://doi.org/10.15741/revbio.13.e2028 @ OO

El ganado criollo Nunkini de Campeche es una poblacién reducida de animales que aln subsiste
en condiciones nutricionales y sanitarias dificiles en una comunidad cerrada de México (L6pez-
Caraveo et al.,, 2023). Es un recurso zoogenético local considerado en peligro, manejado
principalmente bajo sistemas de produccién rural extensiva (Cruz et al., 2024). Esta raza se
caracteriza por un gran patrén fenotipico, con uniformidad morfolégica y un biotipo claramente
dolicocefalico, facil de parir, con buena aptitud lechera y con una tendencia intermedia al desarrollo
de tejido muscular en la zona de los cortes mas valiosos, lo que la lleva a describir una aptitud de
doble propésito (Lopez-Caraveo et al., 2023). La evidencia encontrada sobre las distancias genéticas
indica que existen diferentes niveles de divergencia entre hatos estudiados.

Tabla 1. Parametros de diversidad genética del ganado criollo Nunkini estudiado
en Campeche, México.

Sitio Ho He Fis

LMN 0.380 0.395 -0.450
SRO 0.382 0.385 -0.253
SRA 0.430 0.435 -0.130
SDG 0.295 0.305 0.097
RCO 0.392 0.440 -0.310
DMO 0.310 0.385 -0.180
CHP 0.389 0.420 -0.150
CDR 0.243 0.240 -0.380
SJO 0.385 0.380 -0.210

Ho: Heterocigosis observada; He: Heterocigosis esperada; Fis: coeficiente de
consanguinidad.

En el presente estudio, se estimaron algunos parametros de variabilidad genética para los
diferentes sitios de muestreo de esta raza. Las estimaciones de heterocigosis, fueron similares o
levemente superiores a las reportadas en diferentes razas criollas. Martinez-Rocha et al. (2021),
reportaron valores de 0,326 y 0,310, respectivamente, para las razas criollas tropicales Romosinuano
y Criollo Lechero de México. Martinez et al. (2023) también encontraron un rango de estimaciones
en seis bovinos criollos colombianos, de 0.240 a 0.41. Aguirre et al. (2014), para la raza Criollo del
sur de Ecuador, utilizando un panel de 28 microsatélites, encontraron valores importantes para Ho y
He, de 0.74 + 0.017 y 0.676 = 0.013, respectivamente, lo que indica la existencia de una alta
diversidad molecular para la raza.

De manera consistente, los valores de Fis estimados en todos los sitios de muestreo de bovinos
criollos Nunkini de Campeche fueron cercanos a cero o negativos, con la excepcion de SDG, que
presenté valores de Fis positivos y mas altos. Resultados similares de bajos coeficientes de
consanguinidad se reportan para la raza de ganado Palmera de las Islas Canarias, Espafia, que, a
pesar de ser una poblacién pequefia, sugieren una alta variabilidad genética y estabilidad en la
poblacién, con una estimacién de Fis = 0.0128 (Benavente et al., 2017). Martinez et al. (2023)
encontraron un rango de estimaciones de Fis en seis bovinos criollos colombianos, de 0.018 a 0.056.
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Por otro lado, en un estudio realizado con hembras de un rebafio de ganado criollo Macabea en la
Amazonia ecuatoriana, Garcés et al. (2018) observaron valores de consanguinidad considerables
(Fis =0.089 + 0,12), un elemento a considerar al disefiar un plan de recuperacién y conservacion. Al
respecto, los resultados actuales sugieren que la mayoria de los hatos estudiados exhibieron niveles
de incremento de heterocigosidad y ausencia de consanguinidad, sin embargo, el rigen del flujo
genético es un factor al que se debe prestar atencion, por riesgo de introduccion de material genético
ex0geno, o por el contrario el posible riesgo futuro de pérdida de diversidad genética.

El tamafio efectivo de la poblacién (Ne) mostré un valor ligeramente superior al sugerido por
Hodges (1992) como suficiente para evitar la consanguinidad, definiendo el Ne como un indicador
de la variacion genética de una poblacidon que describe el nimero de individuos que se aparean
aleatoriamente y contribuyen a la siguiente generacion. Otros estudios han documentado tamafios
de poblacion similares en otras razas criollas. Cafias-Alvarez et al. (2023), en Romosinuano,
Colombia, reportaron un rango de Ne de 69 a 120 animales mediante diferentes enfoques
genealdgicos. Ocampo et al. (2020), en Blanco Orejiegro Negro de Colombia, estimaron 123,75
animales, también con un enfoque genealdgico. Martinez-Rocha et al. (2021) estimaron un Ne= 99
para Romosinuano y 56 para Criollo Lechero Tropical de México. Por lo tanto, la disminucién del Ne
desde la posible introduccién de las razas ibéricas de origen es similar en diferentes razas de ganado
criollo. Para la raza Nukini de Campeche, el aislamiento e identidad particulares podrian servir como
criterio para que la poblacién sea considerada para la conservacion activa (FAO, 2007).

La variacién genética observada entre los hatos de ganado Nunkini de Campeche mostré
distintos grados de diferenciacion. En general, los valores de Fst superiores a 0,15 suelen indicar
niveles significativos de diferenciacién, mientras que los valores de FST cercanos a 0,05 indican una
diferenciacion genética moderada y flujo génico (Hartl & Clark, 2007). La presente comparacion
mostro que existe una variabilidad moderada y, en algunos casos, alta entre animales de diferentes
hatos. Esto no suele observarse en las poblaciones criollas. Por ejemplo, en el ganado criollo del sur
del Ecuador, se observé poca diferenciacién entre los grupos poblacionales estudiados, con un valor
medio de Fst = 0.0008 (Aguirre et al., 2014); sin embargo, la naturaleza de los hatos objeto de
atencién de investigacién reciente requiere ser mejor delimitada y caracterizada para comprender
mejor sus niveles de variabilidad y estructura.

Un analisis adicional de las distancias genéticas de Nei para una reconstruccion del arbol
filogenético por uniéon de vecinos se muestra en la Figura 5. Este analisis mostro tres grupos de sitios
de muestra, uno construido para SDG aislado, un segundo con SRO, CHP, SJO y SRA, y el tercero
construido con LMN, DMO, RCO, CDR y ZBU. La estructura filogenética encontrada parecio coincidir
con los coeficientes de ascendencia de la estructura poblacional, cuyo criterio de entropia cruzada
confirmo una baja (K = 2) mayor probabilidad de grupos de ascendencia de las muestras evaluadas,
incluido el grupo exogamico (Figura 6). El andlisis de la estructura mostré que la misma ascendencia
de ZBU probablemente se comparte con algunos animales criollos de los sitios muestreados de
Nunkini.
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Figura 5. Arbol filogenético de union de vecinos a partir de las distancias genéticas de Nei de
Nunkini de ganado Criollo de Campeche y una muestra exogamica Cebu (ZBU).

Generalmente, algunos estudios evallan la integridad de la variabilidad genética de las razas
asumiendo que la introgresién podria representar un riesgo de pérdida de diversidad. Cominmente,
se sugiere que la introgresién cebl es el grupo genético mas popular que amenaza la variabilidad
de las poblaciones criollas locales en paises tropicales (Ocampo et al., 2020). La diferenciacion
observada entre el grupo ZBU y algunas muestras de Nunkini de Campeche, y un analisis posterior
con el andlisis Neighbor Joining de Nei, confirmaron una introgresién ya muy probable de ganado
cebu en algunos ranchos Nunkini (p. ej., DMO, RCO). La relacién encontrada fue confirmada por el
andlisis de estructura, que indica una mezcla de origen indicino en algunos sitios muestreados de
Nunkini. De manera similar, un estudio realizado en ganado Casanarefio colombiano utilizando
marcadores microsatélites, revel6 que algunas subpoblaciones estudiadas de Casanarefio
mostraron un grupo de mezcla con la raza cebl Brahman (CB), lo que podria indicar una posible
introgresion reproductiva (Ocampo et al., 2020). Si bien se ha evidenciado recientemente que el
ganado Criollo latinoamericano presenta cierta mezcla con Bos indicus (Ward et al., 2024), el nivel
de mezcla genética es mas compatible con una introgresion reciente (Decker et al., 2014), como

mencionan Lopez-Caraveo et al. (2023).
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Figura 6. Coeficientes de ascendencia estimados de la estructura poblacional K= 2 a K= 4 del
ganado criollo Nunkini de Campeche, México.
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En términos generales, el ganado Criollo constituye un importante recurso genético animal que
requiere atencién para su preservacion, dadas sus caracteristicas de aislamiento y censo (Lopez-
Caraveo et al., 2023). La importancia de este tipo de ganado, adaptado localmente, ha sido
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recientemente destacada por Ward et al. (2024), cuya investigacion detect6 firmas de seleccion
asociadas con numerosos rasgos adaptativos, destacando la notable adaptabilidad del ganado
Criollo y el potencial de estas razas frente al cambio climatico, el flujo de habitat y los desafios de
las enfermedades. Por ello, se deben tomar acciones para superar el riesgo de desapariciéon o
erosion genética, mediante la articulaciéon de los ganaderos con entidades académicas, de
investigacion y desarrollo, regionales y gubernamentales (Parra et al., 2021).

A pesar de los hallazgos relevantes, el presente estudio presenta limitaciones metodolégicas
gue son importantes de mencionar. El tamafio muestral reducido (n=35) y el nimero desigual de
individuos por predio (rango de 2 a 7) limitan la precision de las estimaciones de diversidad genética
y pueden introducir sesgos en los parametros de diferenciacion poblacional (Fst) y endogamia (Fis)
(Nielsen et al., 2011; Benavente et al.,, 2017). No obstante, la importancia de distinguir estos
parametros con la poblacién actual es fundamental para establecer la necesidad de atencion dirigida
a la preservacion y disefio de programas de fomento de la raza.

Adicionalmente, el muestreo dirigido con base en caracteristicas fenotipicas, aunque necesario
para identificar ejemplares tipicos de la raza, puede subestimar la variabilidad criptica y favorecer la
omisién de animales con posible introgresion no evidente morfolégicamente (Lopez-Caraveo et al.,
2023; Cruz Clemente et al., 2024). La ausencia de un panel de referencia que incluya razas ibéricas
ancestrales y otras poblaciones criollas en América limita la capacidad para inferir con certeza el
origen y la magnitud de la mezcla genética con Bos indicus, més alla de lo sugerido por el analisis
de estructura poblacional (Decker et al., 2014; Ward et al., 2024).

En términos de perspectivas, se recomienda implementar un esquema integral de manejo
genético que combine la multiplicacion selectiva de animales con baja endogamia (Fis cercanos a
cero o negativos) y la exclusion controlada de individuos con evidencia de introgresion reciente de
cebu, especialmente en ranchos como DMO y RCO (Ocampo et al., 2020). Se sugiere establecer un
programa de conservacion in situ articulado con unidades de produccién familiar, complementado
con un banco de germoplasma ex situ (FAO, 2007). Finalmente, estudios posteriores utilizando
paneles de SNP de mayor densidad y la implementacion de poblaciones de origen criollo e ibérico
permitirian identificar firmas de seleccidn asociadas a la adaptacién local, lo que potenciaria el valor
del ganado Nunkini como recurso zoogenético frente a las cambiantes condiciones ambientales
provistas por el cambio climatico (Ward et al., 2024, Parra et al., 2021).

Conclusiones

El ganado criollo Nunkini de Campeche, México, exhibe una variabilidad y estabilidad genéticas
significativas en relacion con sus tasas de consanguinidad y tamafio efectivo poblacional. La
evidencia de las distancias genéticas y de la estructura poblacional observada indica que una
introgresion reciente con ganado cebu podria comprometer los esfuerzos de conservacion de esta
pequefa poblacion criolla aislada. Se recomienda realizar esfuerzos para disefiar un esquema de
rescate y de uso genético que promueva la multiplicacion de la raza y garantice su conservacion.
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