




ANÁLISIS DE LA VARIABILIDAD GENÉTICA INTRARRACIAL EN LA RAZA 
OVINA XISQUETA; UNA POBLACIÓN EN PELIGRO DE EXTINCIÓN

ANÁLISIS DE LA VARIABILIDAD GENÉTICA INTRARRACIAL EN LA RAZA 
OVINA XISQUETA; UNA POBLACIÓN EN PELIGRO DE EXTINCIÓN

Rosa Rosa AvellanetAvellanet, , JosepJosep MarmiMarmi y y Jordi JordanaJordi Jordana
DepartamentDepartament de de CiCièènciancia Animal i Animal i delsdels AlimentsAliments, , FacultatFacultat de de VeterinVeterinààriaria, , UniversitatUniversitat AutònomaAutònoma de Barcelona.  de Barcelona.  
0819308193--BellaterraBellaterra, Barcelona (Espa, Barcelona (Españña). a). Jordi.Jordana@uab.esJordi.Jordana@uab.es

INTRODUCCIÓN

La raza ovina Xisqueta es una raza autóctona catalana, de aptitud cárnica, que se encuentra distribuida mayoritariamente en tres comarcas

pirenaicas de la provincia de Lleida (NO de Catalunya; comarcas de la Alta Ribagorça, Pallars Jussà y Pallars Sobirà), y también en una 

pequeña zona colindante de la provincia de Huesca (Aragón; comarca de la Ribagorza). El censo estimado de efectivos puros lo situamos entre 

12.000 a 15.000 individuos, habiéndose producido una reducción muy importante en los últimos años (≈ 20%) y, además se espera, si los 

condicionantes socio-económicos no cambian, que continúe disminuyendo, de forma alarmante, en la próxima década.

La oveja Xisqueta, conjuntamente con la Ojalada y la Montesina, deriva del tronco ancestral del Ovis aries ibericus. Los ovinos descendientes

de este tronco -Tronco Ibérico- provienen directamente del primitivo ovino llegado de Asia Central, destacando en sus integrantes la escasa

variabilidad interna y la fidelidad al modelo ancestral, hasta el punto que las diferentes razas derivadas muestran escasas diferencias

morfológicas. Estas poblaciones, que predominan en zonas montañosas: Sistema Ibérico para la Ojalada, Sistema Penibético para la 

Montesina y Pirineos para la Xisqueta, muy a menudo se las conoce como “razas serranas”.

Conocida también con el nombre de Pallaresa –topónimo de las comarcas donde se ubica-, su proceso regresivo ha ido paralelo al despoblamiento rural y humano de estos lares, al 

escaso relevo generacional de la ganadería en general y al cambio, cada vez más acentuado, de las actividades de tipo primario por otras del sector secundario y terciario, turismo

principalmente. En el año 2000 se inició un Programa de Conservación, financiado por el DARP (Departament d’Agricultura, Ramaderia i Pesca de la Generalitat de Catalunya) 

en colaboración con la Facultad de Veterinaria de Barcelona.

Presentamos aquí los resultados de su caracterización genética, a partir del análisis de 13 marcadores moleculares de tipo microsatélite sobre un total de 622  individuos.

MATERIAL Y MÉTODOS

Se extrajeron un total de 622 muestras sanguíneas de individuos de ambos sexos (375 hembras y 247 machos), muestreados de 

forma totalmente aleatoria, de la raza ovina Xisqueta. Las muestras se agruparon según la comarca de procedencia: 271 del Pallars

Jussà, 173 de la Alta Ribagorça, 190 del Pallars Sobirà y 38 de la Ribagorza de Huesca. Para realizar el análisis jerárquico de la raza, 

y comprobar si existe una cierta subestructuración reproductiva en la misma, se procedió a dividir la población inicial en un total 

de 14 subpoblaciones. La subestructuración de las muestras se realizó en base a criterios geográficos, disposición de los valles y 

zonas comunales de pastos de montaña (puertos). La división resultó en un total de 6 subpoblaciones para el Pallars Jussà: JC-

Claret (27H y 10M), JE-Les Esglèsies (34H y 21M), JF-Vall Fosca (28H y 8M), JI-Isona (28H y 10M), JP-Pobla de Segur (28H y 28M) 

y JT-Torre de Tamúrcia (29H y 20M); 3 para la Alta Ribagorça: RB-Vall de Boí (17H y 22M), RP-Pont de Suert (23H y 20M) y RS-

Senet (21H y 20M); 4 para el Pallars Sobirà: SA-Vall d’Àssua (36H y 21M), SE-Esterri d’Àneu (13H y 25M), SF-Vall Farrera (21H y 

16M) y SS-Sort (40H y 18M); y 1 para la Ribagorza de Huesca: HU-Valle de Isábena (30H y 8M).

El ADN genómico se extrajo de las muestras sanguíneas según metodología estándar. Un total de 13 marcadores moleculares de tipo 

microsatélite fueron analizados en esta población. Los productos amplificados de PCR fueron analizados mediante electroforesis 

capilar con un equipo Applied Biosystems 3100 DNA Sequencer, e interpretados posteriormente mediante el software de análisis 

GENESCAN. El estudio genético-estadístico fue llevado a cabo mediante la utilización de diferentes programas de libre acceso 

(BIOSYS-2, GENEPOP, FSTAT, ARLEQUIN, POPULATIONS, etc). 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

La principal conclusión que se obtiene del análisis jerárquico realizado en la raza Xisqueta, es la elevada variabilidad genética que 

continúa manteniendo esta raza catalogada en peligro de extinción, y la gran uniformidad genética que existe entre todas sus 

subpoblaciones.

Los valores medios de diversidad genética fueron elevados en todas las subpoblaciones (HE = 0,760 ± 0,027; como promedio), y sin 

diferencias significativas entre ellas.

El análisis mediante los F-estadísticos corroboró la gran uniformidad a nivel genético, obteniéndose un valor de diferenciación

genética entre subpoblaciones relativamente bajo, aunque significante (FST = 0,011 ± 0,001), con elevados valores de flujo génico 

(Nem) entre todas ellas, oscilando de 8,26 a 347,04 los migrantes efectivos intercambiados por generación.

Los valores de déficit de heterocigotos (estimación aproximada de la consanguinidad) fueron del orden del 6% por subpoblación (FIS

= 0,060 ± 0,011), aunque no atribuibles, básicamente a esta causa (apareamiento de individuos emparentados), dichos déficits para 

la mayoría de subpoblaciones (ver Tabla 3). Únicamente podríamos atribuir cierto valor a la consanguinidad a los déficits

mostrados en  las subpoblaciones JC-Claret, JP-Pobla de Segur y RB-Vall de Boí, ya que en ellos existe déficit significativo para una 

mayoría de loci.
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Figura 1. Dendrograma mostrando las relaciones genéticas entre las 
diferentes subpoblaciones de Xisqueta. El árbol, no rotado, se 
construyó a partir de la distancia DR de Reynolds, utilizando el 
algoritmo NJ. Los números en las bifurcaciones representan el 
porcentaje de 1.000 replicaciones bootstrap.

Únicamente destacar, dentro de la gran uniformidad mostrada por la raza, 

las subpoblaciones de SE-Esterri d’Aneu y SF-Vall Farrera (ambas de la 

comarca Pallars Sobirà) y HU-Valle de Isábena (comarca de la Ribagorza

de Huesca), como las más diferenciadas de la raza, o como los núcleos

pastoriles más cerrados genéticamente. 


