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RESUMO 

 A Rubia Galega é unha das razas máis valoradas na industria cárnica española, aínda que 

en Galicia acada unha maior importancia pola súa adaptación ao sistema de produción e territorio 

galego, aportando riqueza social, económica e ecolóxica. 

 Dende as primeiras caracterizacións da raza a finais do século XIX e inicios do XX, a 

Rubia Galega experimentou, por vía dos concursos pecuarios, a implementación da inseminación 

artificial, plans de mellora e recuperación racial; grandes cambios que a sitúan no presente século 

preto dos modelos de razas cárnicas europeas, aínda que sen alcanzar a súa expansión e potencial 

máximo.  

 Porén, a selección xenómica érguese coma unha opción economicamente viable e eficaz 

grazas a tecnoloxías coma os marcadores SNPs, entrando a Rubia Galega nesta nova fase de 

mellora xenética. 

 Estes recursos xenéticos permiten, ademais, mellorar os controis de trazabilidade, 

protexendo e reforzando os selos de calidade (como as Indicacións Xeográficas Portexidas) e aos 

consumidores mediante o reforzo dos métodos tradicionais de auditoría. 

 Deste modo, o presente traballo fin de grao ten como obxectivos definir a estrutura 

xenética da Rubia Galega en Galicia e definir un panel de número reducido de SNPs que permita 

diferenciar esta raza da Asturiana dos Vales, Pirenaica e Limousin, así coma os seus cruces.  

 Para o estudo de estrutura empregáronse os softwares ADMIXTURE e Genepop a partir 

de 3.482 individuos da raza e 43.048 marcadores SNPs. Os resultados amosaron ausencia de 

estrutura xenética no territorio galego, que pode ser explicada polo grande emprego da 

inseminación artificial nesta raza e a estratexia de promoción seguida pola asociación de criadores 

(ACRUGA).  

 O panel de SNPs para a identificación racial parte da selección previa de 200 SNPs 

segundo a FST total, cuxa eficacia foi verificada mediante simulacións realizadas co software 

HYBRIDLAB. O estudo amosou un panel de 70 SNPs con bos resultados (asignación racial 

correcta en máis dun 80% dos individuos) para a diferenciación da Rubia Galega de Asturiana 

dos Vales, Pirenaica e Limousin, así coma a F1 destas razas con Rubia Galega. Porén, sería de 

interese a ampliación do estudo a outras razas coma Charolesa e Blonde d´Aquitaine, así coma 

aplicar a ferramenta nun escenario real con produtos acollidos á Indicación Xeográfica Protexida 

“Ternera gallega” categoría “suprema”.  

Palabras chave: ADMIXTURE, Asturiana dos Vales, HYBRIDLAB, Limousin, Pirenaica, razas 

autóctonas SNP, trazabilidade, xenómica.  
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RESUMEN 

  La Rubia Galega es una de las razas más valoradas en la industria cárnica española, 

aunque en Galicia alcanza una mayor importancia por su adaptación al sistema de producción y 

territorio gallego, aportando riqueza social, económica y ecológica. 

 Desde las primeras caracterizaciones de la raza a finales del siglo XIX e inicios del XX, 

la Rubia Galega experimentó, mediante los concursos pecuarios, la implementación de la 

inseminación artificial, planes de mejora y recuperación racial; grandes cambios que la sitúan en 

el presente siglo cercana a los modelos de raza de carne europea, aunque sin alcanzar su expansión 

y potencial máximo. 

 Sin embargo, la selección genómica aparece como una opción económicamente viable y 

eficaz gracias a tecnologías como los marcadores SNPs, entrando la Rubia Galega en esta nueva 

fase de mejora genética. 

 Estos recursos genéticos permiten, además, la mejora de los controles de trazabilidad, 

protegiendo y reforzando los sellos de calidad (como Indicaciones Geográficas Protegidas) y a 

los consumidores mediante el refuerzo de los métodos tradicionales de auditoría. 

 De este modo, el presente trabajo fin de grado tiene como objetivos definir la estructura 

genética de la Rubia Galega en Galicia y definir un panel de número reducido de SNPs que 

permita diferenciar esta raza de la Asturiana de los Valles, Pirenaica y Limousin, así como sus 

cruces. 

 Para el estudio de estructura fueron empleados los softwares ADMIXTURE y Genepop 

a partir de 3.482 individuos de la raza y 43.048 marcadores SNPs. Los resultados mostraron 

ausencia de estructura genética en el territorio gallego, que puede ser explicada por el gran empleo 

de la inseminación artificial en esta raza y la estrategia de promoción seguida por la asociación 

de criadores (ACRUGA).  

 El panel de SNPs para la identificación racial parte de la selección previa de 200 SNPs 

según la FST total, cuya eficacia fui verificada mediante simulaciones realizadas con el software 

HYBRIDLAB. El estudio muestra un panel de 70 SNPs con buenos resultados (asignación racial 

correcta en más de un 80% de los individuos) para la diferenciación de la Rubia Galega de 

Asturiana de los Valles, Pirenaica y Limousin, así como la F1 de estas razas con Rubia Galega. 

Sin embargo, sería interesante la ampliación del estudio a otras razas como Charolesa y Blonde 

d´Aquitaine, así como aplicar la herramienta en un escenario real con productos acogidos a la 

Indicación Geográfica Protegida “Ternera gallega” categoría “suprema”. 
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ABSTRACT 

 The Rubia Galega is one of the most valued breeds in the Spanish meat industry, although, 

in Galicia, it reaches greater importance due to ist adaptation to the Galician production system 

and territory providing social, economic and ecological wealth.  

 From the first characterizations of the breed at the end of the 19th century and the 

beginning of the 20th, the Rubia Galega experienced, through livestock competitions, the 

implementation of the artificial insemination, plans for improvement and breed recovery; great 

changes that place it in the present century close to the European beef breed´s models, although 

without reaching its expansion and maximum potential.  

 However, genomic selection appears as a profitable and effective option thanks to 

technologies such as SNPs markers, entering the Rubia Galega in this new phase of genetic 

improvement. 

 These genetic resources also allow the improvement of traceability controls, protecting 

and reinforcing quality seals (like Protected Geographical Indications) and consumers by 

reinforcing traditional auditioning methods.  

 In this way, the present end-of-degree project aims to define the structure genetics of the 

Rubia Galega in Galicia and define a panel with a reduced number of SNPs that allows to 

differentiate this breed from the Asturiana de los Valles, Pirenaica, Limousin, as well as its 

crosses.  

 For the structure study, the ADMIXTURE and Genepop software were used from 3,482 

individuals of the breed and 43,048 SNPs markers. The results show the absence of genetic 

structure in the Galician territory, which can be explained by the great use of the artificial 

insemination in this breed and the promotion strategy followed by the breeders´ association 

(ACRGUGA). 

 The panel of SNPs for breed identification is based on the previous selection of 200 SNPs 

according to the total FST, whose effectiveness was verified through simulations carried out with 

the HYBRIDLAB software. The study shows a panel of 70 SNPs with good results (correct breed 

assignment in more than 80% of the samples) for the differentiation of the Rubia Galega from 

Asturiana de los Valles, Pirenaica and Limousin, as well as the F1 of these breeds with Rubia 

Galega. However, it would be interesting to extend the study to other breeds such as Charolesa 

and Blonde d´Aquitaine, as well as to apply the tool in a real scenario with products covered by 

the Protected Geographical Indication “Ternera gallega” in the “suprema” category. 
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ABREVIATURAS  

Por orde alfabética: 

- A: Adenina. 

- ACRUGA: Asociación de Criadores de Rubia Galega. 

- ADN: Ácido desoxirribonucleico. 

- AFLP: Amplified fragment lenght polymorphism.  

- AV: Asturiana dos Vales. 

- BOAGA: Federación de Razas Autóctonas de Galicia. 

- C: Citosina.  

- CE: Comisión Europea. 

- DAPC: Análise discriminante de compoñentes principais.  

- DOP: Denominación de Orixe Protexida. 

- ETG: Especialidade Tradicional Garantida.  

- F1: Filial 1. 

- FEADER: Fondo Europeo Agrícola de Desenvolvemento Rural. 

- FST: Índice de fixación. 

- G: Guanina. 

- IA: Inseminación Artificial. 

- IXP: Indicación Xeográfica Protexida. 

- Li: Limousin.  

- MAF: Minor Allele Frequency. 

- MAGRAMA: Ministerio de Agricultura, Alimentación e Medio Ambiente. 

- MAPA: Ministerio de Agricultura, Pesca e Alimentación. 

- MN: Monta Natural. 

- Pi: Pirenaica. 

- RG: Rubia Galega. 

- SA: Sociedade Anónima. 

- SCSIE: Servizo Central de Soporte á Investigación Experimental. 

- SNP: Polimorfismo dun Só Nucleótido.  

- STR: Short Tandem Repeats. 

- T: Timina. 

- UNIZAR: Universidade de Zaragoza. 

- USC: Universidade de Santiago de Compostela.  

- WIDDE: Web-Interfaced next generation Database dedicated to genetic Diversity 

Exploration.  
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INTRODUCIÓN 

A Rubia Galega (RG) é unha das razas máis valoradas na industria cárnica española 

debido á alta calidade da súa canal, porén, en Galicia acada maior importancia pola súa adaptación 

ao medio, territorio e sistema de produción galegos. Polo tanto, esta raza representa unha riqueza 

social, ecolóxica e comercial que se debe coidar e protexer mediante a súa posta en valor e a súa 

mellora. 

Contexto histórico e caracterización racial 

As primeiras caracterizacións que se levaron a cabo da raza bovina galega, tanto a 

mencionada na memoria de Gandería de España no ano 1891 (Junta Consultiva Agronómica, 

1892) como as realizadas por Rof-Codina (1907), baséanse nas variedades de capas e nas orixes 

xeográficas dos animais. Nestes documentos, descríbense así dous grupos principais: o rabaño de 

montaña, integrado por animais pequenos, con menor altura á cruz, corpo curto, articulacións 

fortes e carácter áxil; e a cabana dos vales, cun corpo máis alongado, maior altura e anchura de 

peito, xarretes anchos e marcha lenta (Junta Consultiva Agronómica. Dirección General de 

agricultura industria y comercio, 1892). En canto ás capas, Rof-Codina (1916), describe tres: 

colorada, trigueira e rubia; así como as súas variedades teixa, varela e marela.  

A partir do ano 1906, da man do primeiro “Concurso Agrícola y Ganadero” celebrado en 

Lugo, os concursos pecuarios acadan unha grande importancia no agro galego provocando, 

consecuentemente, o agromo do interese pola toma de mostras biométricas obxectivas que serven 

para comezar a caracterización racial exhaustiva destes animais (Conde-Gómez, 2013), 

iniciándose así unha etapa ininterrompida de selección ao longo do século (Becerra & Sánchez, 

2000). Podemos tomar este momento, entorno a 1905, como o inicio do primeiro período de 

mellora da raza, onde atopábamos reses de talla pequena, altura media á cruz de 106 cm, coa liña 

dorsal afundida, tronco curto e peito estreito e alto. Esta primeira fase alongarase até o 1933, e 

aínda que se define como de mellora cárnica, as esixencias dun agro galego conformado por 

pequenas explotacións familiares obrigan a manter a funcionalidade tripla da raza (carne, leite e 

traballo) (Carballal-Palmeiro, 1947) a pesar de que o mercado fai presión unicamente cara 

rendementos carniceiros (Conde-Gómez, 2013). Deste modo, tras máis de 20 anos, atopamos 

animais con maior altura á cruz, horizontalización da liña dorsal e aumento dos cuartos traseiros, 

traducíndose todo isto en maiores pesos acadados, descenso dos índices de conversión e obtención 

de mellores pezas (Becerra & Sánchez, 2000). 

Porén, a raza galega sofre, durante estes primeiros anos do século XX ,unha “desordeada 

mestizaxe” (Carballal-Palmeiro, 1932; Escribano-Tejedor, 1951; Salinas-Fiel, 1951) procedente 

da importación de sementais de Durhan (Shorthorn), Schwytz (Parda Alpina), Simmenthal 
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(Fleckvieh), Holandesa (Frisoa), etc. (Cantalapiedra, 1999), que dá lugar á perda de exemplares 

puros e da cabana autóctona. Carballal-Palmeiro estima, no ano 1947, que un 45% e un 32% 

(preto de 800.000 individuos) da poboación bovina galega son mestizos galego-Simmenthal e 

galego-Schwytz, respectivamente. Deixando así en pouco máis do 17% ao que denomina “tipo 

galego mellorado e orixinario”. As importacións e influencias destas liñas bovinas parecen estar 

explicadas polo auxe da industria láctea nesta época (Conde-Gómez, 2013), aínda que o cambio 

cara a produción leiteira non parece ser tan significativo como noutras rexións do norte da 

Península Ibérica (Álvarez-González, 1951; Cuezva-Samaniego, 1951; Salvado-Cabello, 1951). 

Comeza deste modo un interese xeneralizado entre os técnicos do agro galego por manter 

a pureza da raza. Buscan así garantir o seu avance e aumentar o aproveitamento do seu potencial 

xenético, xa que, como indica Rey-Alonso no ano 1947, a mestizaxe dos sementais pon a cabana 

“indíxena” en risco, incluso, de desaparecer. A defensa da raza susténtase na idea de que é esta a 

única que pode suplir as esixencias da estrutura agraria familiar galega onde o traballo e a carne 

son aptitudes indispensables e o minifundio é a única realidade; polo que razas con mal 

desenvolvemento muscular e/ou aptitude de engorde, como a Holandesa e a Schwytz, ou con 

grandes esixencias forraxeiras, como a Simmenthal, non se adaptan á realidade produtiva galega. 

Así, determínanse unha serie de fases progresivas a seguir coa fin de recuperar pureza: ordenación 

do servizo de sementais, recuperación racial, fixación de caracteres étnicos e estudo de 

rendementos económicos (Carballal-Palmeiro, 1947; Rey-Alonso, 1947).  

 No ano 1944, a raza bovina galega sofre un avance cualitativo e cuantitativo, xa que se 

incorpora de xeito progresivo a inseminación artificial (IA) e o Plan de Mellora de Raza Bovina 

en todo o territorio galego. Cabe destacar tamén a función da Estación Pecuaria de Lugo e do 

centro de Fontefiz (Ourense) neste eido. Deste modo, das 74 IA realizadas en 1943 na Estación 

Pecuaria de Lugo pasouse a 20.182 no 1962 (Conde-Gómez, Cifuentes, & Fernández-Prieto, 

2010). Acontece, polo tanto, a promoción e progreso da cabana galega, definindo, no ano 1947, 

Carballal-Palmeiro o biotipo “galego mellorado” onde, con respecto á descrición de Rof-Codina 

(1916), recolle unha maior altura á cruz e dorso non enselado, horizontal; tronco de grande 

capacidade torácica e co costelar convexo. Destaca tamén a nádega con bo desenvolvemento 

muscular, fronte á verticalidade descrita por Rof-Codina, e a presenza de mamas globulosas, 

anteriormente “pequenas e mal conformadas” (Rof-Codina, 1916). Os apromos son descritos 

como fortes e ben conformados fronte aos membros finos e mal apromados do biotipo “galego 

ordinario”; das capas exclúese a colorada e das variedades só describe a bermella e teixa, tendendo 

o resto a desaparecer. 

 Polo tanto, esta segunda metade do século implicou, como en case todas as razas, aínda  

que especialmente nas leiteiras, un grande desenvolvemento da Rubia Galega grazas ao estudo da 
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proxenie, único método nesta época para a valoración do xenotipo (Robertson & Rendel, 1950), 

e a gran expansión da IA (García-Ruiz et al., 2016).  

 Dende finais do século XX e inicios do XXI, a selección da raza seguiu os modelos do 

vacún de carne europeo (Cantalapiedra, 1999), aumentando a anchura do peito e capacidade 

torácica (Becerra & Sánchez, 2000), e reducindo, especialmente nos últimos anos, a alzada e 

lonxitude corporal (Cantalapiedra, Rodríguez, Payán, Camiña, & Iglesisas, 2016), conformando 

así un animais máis equilibrados e de maior peso e formato (Cantalapiedra, Sánchez, & 

Monserrat, 1999). O Programa de Mellora da raza aprobado en 2011 ten como principais 

obxectivos a selección dos animais cara a facilidade de parto, ganancia media diaria de peso e as 

características de rendemento cárnico e calidade da canal. Para acadarse, defínense tres fases no 

programa: i) selección dos becerros para o centro de testaxe, ii) valoración individual dos becerros 

no centro de testaxe, iii) valoración interrebaño das ganderías conectadas (Altarriba & ACRUGA, 

2011).  

Estado actual 

 Actualmente a raza conta cun censo de, entorno a, 32.400 animais (MAPA, 2021) (dos 

cales, máis dun 60% son reprodutoras (ACRUGA, 2022b)), aínda que se atopa nun estado de 

recesión tanto en número de reprodutoras como en número de explotacións, que a finais do 2021 

se situaban en 1.326, cun tamaño medio de 24 animais (MAPA, 2021). A día de hoxe, considérase 

unha raza moi valorada no sector cárnico debido, principalmente, ás boas aptitudes maternais e a 

produción de carne de alta calidade para o consumo cualificado (Altarriba & ACRUGA, 2011).  

 Segundo o Regulamento Específico do libro xenealóxico da Rubia Galega (MAGRAMA, 

2012) o estándar racial queda definido segundo as seguintes características:  

- A capa será fundamentalmente rubia, trigueira ou teixa e presentará mucosas 

rosáceas, ausentes doutra pigmentación.  

- A configuración xeral caracterizarase por ser equilibrada, con lonxitude e 

profundidade, cun perfil recto (ou lixeiramente subconvexilíneo). 

- Será un animal musculado en conxunto, de pescozo firme e curto, cruz pouco 

destacada e arredondada, costas longas e anchas, coa liña dorso-lumbar horizontal e 

nádegas convexas e descendidas (principalmente nos machos).  

- En canto aos membros, o biotipo busca extremidades robustas, apromos que doten ao 

animal dun movemento áxil e lixeiro, e pezuño arredondado e proporcionado.  
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A mellora no gando vacún e aplicación á Rubia Galega  

Mentres que a selección xenética tradicional asistida por marcadores non acada o 

potencial esperado na cría animal debido á complexidade dos rasgos de interese (Meuwissen, 

Hayes, & Goddard, 2016), dende o 2009, coa publicación da secuencia completa do xenoma do 

vacún (Bos taurus) por parte do Bovine Genome Sequencing and Analysis Consortium and the 

Bovine HapMap Consortium (Tellam et al., 2009), ábrese un novo escenario de recursos para o 

estudo evolutivo da especie e aparecen ferramentas para acelerar o proceso de selección e mellora 

(Elsik, Tellam, & Worley, 2009; Tellam et al., 2009). Deste modo a selección xenómica érguese 

como mellor opción, fronte á tradicional, grazas ao descubrimento de grandes cantidades de 

marcadores xenéticos (polimorfismos de un só nucleótido, SNP, polas súas siglas en inglés 

“Single-Nucleotide Polymorphism”) e procedementos tecnolóxicos que permiten xenotipar, dun 

xeito economicamente rendible, animais para miles de SNPs  (Meuwissen et al., 2016). Os SNPs 

son a unidade fundamental da variación xenética, consistindo nunha diferenza nun só nucleótido 

(A, T, C, G) do xenoma entre distintos individuos. Actualmente son amplamente empregados 

como marcadores debido á súa abundancia (Heaton et al., 2005), estabilidade xenética e a que 

facilita o xenotipado de alto rendemento; substituíndo, en moitos casos, aos microsatélites 

(Vignal, Milan, SanCristobal, & Eggen, 2002) 

 Porén, mentres que no gando vacún leiteiro a aplicación da selección xenómica foi de 

grande éxito, xa que é un sector que conta cunha soa raza predominante, Frisoa, e cunha excelente 

testaxe de proxenie; no gando de carne está limitada, xa que: i) hai unha grande cantidade de 

razas, algunhas delas cun número de individuos reducido; ii) os obxectivos de cría non están 

definidos ou non son comúns; iii) a testaxe da descendencia non está asentada eficientemente 

(Van Eenennaam, Weigel, Young, Cleveland, & Dekkers, 2014); iv) a vantaxe económica non é 

tan atractiva como no sector lácteo (Meuwissen et al., 2016) 

 Con todo, a valoración xenética do gando de carne mediante SNPs continúa a ser de 

grande interese, presentando múltiples vantaxes fronte a outras vías tradicionais, como a 

valoración da proxenie, xa que: i) presenta unha alta precisión de valores xenéticos (en torno ao 

80%) (Schaeffer, 2006); ii) pódese realizar ao nacemento; iii) reduce os custos (a testaxe 

tradicional comporta gastos de aloxamento, alimentación, extracción e almacenamento de seme, 

incentivos para gandeiros, etc.); iv) acelera a selección reducindo os intervalos xeracionais 

(Schaeffer, 2006). De feito, en España e Europa xa se empregaron paneis de SNPs para 

caracterizar razas de carne e son importantes na cría de animais empregándose cada vez máis e 

con bos resultados en probas de parentesco e identificación bovina (Fernández et al., 2013), así 

como en estudos de diversidade xenética e estimación das relacións filoxenéticas (Decker et al., 
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2014), xa que permiten o estudo a grande escala das poboación de bovinos (Deepti Joshi et al., 

2012).  

A Rubia Galega tamén se incorpora nesta nova fase de mellora xenética a través do 

proxecto de “Implementación dun programa de selección xenómica da raza Rubia Galega (Bos 

taurus) utilizando un chip de SNPs de alta densidade” (FEADER 2019/053A) no que participaron 

a Universidade de Santiago de Compostela (USC), Universidad de Zaragoza (UNIZAR), 

Xenética Fontao e Asociación de Criadores de Rubia Galega (ACRUGA). A análise da 

diversidade e estruturación xenética da cabana galega de RG foi un dos primeiros obxectivos de 

dito proxecto, no que se enmarca parte deste traballo fin de grao.  

Trazabilidade 

 O Regulamento da Comisión Europea nº178/2002 (CE, 2002) define a trazabilidade como 

“a posibilidade de atopar e seguir o rastro, a través de todas as etapas de produción, transformación 

e distribución, dun alimento, un penso, un animal destinado á produción de alimentos ou unha 

substancia destinada a ser incorporada en alimentos ou pensos ou con probabilidade de selo”.  

 En Europa, o interese pola produción local sufriu un grande incremento nas últimas 

décadas (Murdoch, 2000; Ilbery & Maye, 2005), sendo proba diso a aprobación de lexislación 

europea no marco dos selos de calidade como a “Indicación Xeográfica Protexida (IXP)”, 

“Denominación de Orixe Protexida (DOP)” ou “Especialidades Tradicionais Garantidas” (ETG) 

(CE , 2014). Con estas cualificacións, non só se consegue apoiar á produción rexional (Marsden, 

Banks, & Bristow, 2002; Goodman, 2004), senón que tamén o consumidor, cada día máis 

concienciado co modo de explotación e orixe dos alimentos, é protexido do fraude ou imitación 

mediante o reforzo da trazabilidade.  

 A calidade da carne de vacún non está unicamente influenciada pola idade do animal ao 

sacrificio, alimentación ou sistema de produción, senón que a raza tamén representa un parámetro 

fundamental para acadar esta (Cafferky et al., 2019). Deste modo, as IXP “Ternera Gallega” de 

categoría “suprema”, “Vaca galega” e “Boi galego”,  no seu regulamento (Consellería do Medio 

Rural, 2017) presentan esixencias raciais, onde se indica que o gando apto será da raza Rubia 

Galega ou do grupo racial de Morenas Galegas (Cachena, Caldelá, Frieiresa, Limiá e Vianesa). 

Estes requirimentos non responden só a un compromiso coa gandaría galega, senón tamén a uns 

parámetros de calidade da carne establecidos que o consumidor paga e ten dereito a percibir. 

Dotar a estes selos de calidade e empresas de ferramentas para ter un control sobre estes 

parámetros é básico para manter a calidade do produto e protexer ao consumidor do fraude. De 

xeito clásico, isto levouse a cabo por medio de auditorías baseadas en controis mediante técnicas 

visuais e biométricas de difícil estandarización, e/ou sobre documentación, porén estes controis 
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non sempre son o suficientemente robustos para un control eficaz de parámetros xenéticos, como 

a raza. Con todo, o avance da tecnoloxía molecular abre novas portas a través do estudo do ácido 

desoxirribonucleico (ADN) que permite un control tanto sobre o animal coma sobre o produtos 

derivados deste, podendo determinar, en múltiples fases da produción, o sexo, a raza, a poboación 

de orixe, a filiación, etc. ou ben, verificar a eficacia dos métodos tradicionais de auditoría (Negrini 

et al., 2008). 

 As probas de ADN teñen, ademais, a vantaxe de ser repetibles e estandarizables, a 

diferenza dos métodos de auditoría convencional. Ademais, as mostras biolóxicas que permiten 

o estudo son múltiples, tratándose dunha molécula bastante estable á temperatura e cuxos 

resultados son independentes da idade ou sexo do animal (evitando, por exemplo, o 

enmascaramento do prototipo racial debido a idade temperá do animal) (Lenstra, 2003). 
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OBXECTIVOS 

Este traballo fin de grao ten como obxectivo definir a estrutura xenética da raza Rubia 

Galega en Galicia para asentar as bases que lle permitan acadar o seu potencial produtivo, 

comercial e ecolóxico.  

 Na mesma liña de promoción da raza, o traballo tamén ten por obxectivo definir un panel 

dun número reducido de SNPs que permitan diferenciar individuos ou produtos derivados de raza 

Rubia Galega pura doutras razas autóctonas españolas, Asturiana dos Vales (AV) e Pirenaica (Pi), 

e unha raza europea de carne moi presente no panorama galego, a Limousin (Li), ou os cruces 

destas razas con Rubia Galega (F1); coa fin de dotar á industria dunha ferramenta de trazabilidade 

para o control da calidade e transparencia dos seus produtos que protexa, ademais, aos 

consumidores.  
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MATERIAL E MÉTODOS 

 Para a realización deste traballo tomouse como partida a base de datos de Rubia Galega 

elaborada no marco do mencionado proxecto, que consta da identificación dos animais, datos 

xenéticos, produtivos e reprodutivos, xeográficos, etc. Para a ferramenta de trazabilidade os datos 

xenotípicos das razas autóctonas españolas Asturiana dos Vales e Pirenaica foron cedidos por 

Luis Varona (Catedrático do Departamento de Anatomía, Embrioloxía e Xenética Animal da 

UNIZAR) (Cañas-Álvarez et al., 2015); e da raza Limousin tomáronse do repositorio público de 

xenotipos WIDDE (polas siglas en inglés de “Web-Interfaced next generation Database dedicated 

to genetic Diversity Exploration”) (Sempéré et al., 2015). 

 No caso dos individuos de Rubia Galega, cóntase con datos específicos de procedencia 

(concello), o que permitiu facer un reconto dos animais por comarcas e provincias (Táboas 1 e 

2). Deste modo, para este traballo fin de grao, contouse cun total de 3.482 animais (2.566 femias 

e 916 machos) distribuídos polas catro provincias deste modo: A Coruña 224 animais, 189 femias 

e 35 machos; Lugo 3.069 animais, 2.265 femias e 804 machos; Ourense 155 animais, 84 femias 

e 71 machos; e Pontevedra 34 animais, 28 femias e 6 machos. O total de marcadores SNPs iniciais 

na base de datos era de 66.796.  

 Do resto de razas foron empregados: 75 xenotipos de Asturiana dos Vales, 72 xenotipos 

de Pirenaica e 87 xenotipos de Limousin.  
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Táboa 1. Reconto do número de femias de Rubia Galega xenotipadas presentes na base de datos 

na Comunidade Autónoma de Galicia, as súas provincias e comarcas. 

  

Galicia 2566 A Coruña 189 A Coruña 26 

Arzúa 50 

Bergantiños 9 

Betanzos 5 

Eume 2 

Ferrol 36 

Fisterra 9 

Ordes 9 

Ortegal 17 

Santiago 3 

Terra de Melide 29 

Xallas 3 

Lugo 2265 A Fonsagrada 164 

A Mariña Central 7 

A Mariña Occidental 15 

A Mariña Oriental 17 

A Ulloa 120 

Chantada 9 

Lugo 572 

Meira 36 

Os Ancares 591 

Quiroga 11 

Sarria 552 

Terra Chá 142 

Terra de Lemos 29 

Ourense 84 A Limia 9 

Allariz-Maceira 5 

Baixa Limia 4 

O Carballiño 10 

Ourense 14 

Terra de Caldelas 26 

Terra de Trives 7 

Valdeorras 1 

Verín-Monterrei 5 

Viana 3 

Pontevedra 28 Deza 28 
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Táboa 2. Reconto do número de machos de Rubia Galega xenotipados presentes na base de datos 

na Comunidade Autónoma de Galicia, as súas provincias e comarcas. 

  

Galicia 916 A Coruña 35 A Coruña 3 

Arzúa 6 

Bergantiños 1 

Betanzos 4 

Eume 1 

Ferrol 9 

Fisterra 2 

Ordes 1 

Ortegal 2 

Santiago 1 

Terra de Melide 4 

Terra de Soneira 1 

Lugo 804 A Fonsagrada 54 

A Mariña Central 4 

A Mariña Occidental 1 

A Mariña Oriental 4 

A Ulloa 36 

Chantada 4 

Lugo 313 

Meira 6 

Os Ancares 185 

Quiroga 8 

Sarria 152 

Terra Chá 35 

Terra de Lemos 2 

Ourense 71 A Limia 4 

Allariz-Maceira 8 

Baixa Limia 3 

O Carballiño 1 

Ourense 4 

Terra de Caldelas 33 

Terra de Celanova 1 

Terra de Trives 8 

Verín-Monterrei 4 

Viana 5 

Pontevedra 6 Deza 6 
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Antes da realización das análises, levouse a cabo un filtrado dos xenotipos en función da 

súa calidade empregando o software PLINK 1.9 (Purcell et al., 2007). Escolleuse este programa 

xa que: i) é de sinxelo uso (instalación, execución, etc.), ii) está dispoñible en formato 

multiplataforma, iii) manexa de xeito áxil os datos, procesando sen problema miles de marcadores 

e dando lugar a arquivos lixeiros e prácticos; e iv) está moi estendido no eido científico (masa 

editorial, referencias, etc.). 

O comando a executar foi: plink --bfile --cow --geno 0.1 --mind 0.25 --maf 0.01 --out.  

--cow: xa que PLINK 1.9 é unha aplicación orixinalmente creada para a especie humana, 

se queremos procesar datos doutras especies, debemos avisar ao programa para que se adapte ao 

número de cromosomas da especie a estudar. No caso do vacún, o software xa conta cun comando 

propio (Purcell et al., 2007).  

--gen 0.1: indica que os SNPs cun “missing call rate” superior a 0,1 (10%) serán filtrados. 

Isto quere dicir que quedarán os marcadores xenotipados en, polo menos, un 90% dos individuos; 

aportando robustez aos datos.  

--mind 0.25: filtra aqueles individuos con menos dun 75% dos marcadores xenotipados, 

coa fin de eliminar mostras con datos deficientes.    

--maf 0.01: fai referencia á “minor allele frequency” (MAF). Este comando permite filtrar 

aqueles SNPs cuxo alelo menos frecuente estea a unha frecuencia menor do 1%. Deste xeito 

consérvanse os alelos pouco frecuentes, pero son filtrados aquelas variantes excesivamente raras 

que podan deberse a un erro no xenotipado. 

Análise de estrutura 

Levouse a cabo unha análise de estrutura empregando o software ADMIXTURE 

(Alexander, Novembre, & Lange, 2009) coa fin de identificar a estruturación xenética da raza 

Rubia Galega no territorio galego. Este programa estima a ascendencia de individuos non 

relacionados mediante o estudo dos SNP´s autosómicos xenotipados e as súas frecuencias 

alélicas. Para isto o programa precisa un arquivo de entrada tipo PLINK e a hipótese sobre o 

número de poboacións ancestrais esperadas (K). A aproximación á posible estrutura fíxose 

tomando como hipótese inicial o número de provincias da comunidade (K=4) co fin de atopar 

nesta división xeográfica algún indicio de estrutura xenética.  

Análise de FST 

 Para o estudo da diferenciación xenética empregouse o valor de FST mediante o software 

Genepop 4.7 (Raymond & Rousset, 1995; Rousset, 2008). O FST é un coeficiente calculado a 
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partir das frecuencias alélicas que permite determinar a deficiencia de heterocigotos nunha 

poboación total en relación ás subpoboacións de estudo. Inicialmente empregouse a mesma 

hipótese que na análise anterior, establecendo coma subpoboacións as catro provincias galegas. 

Posteriormente, e tendo en conta que as provincias poderían non ter mostrado unha posible 

estruturación, realizouse o mesmo estudo empregando as comarcas como subpoboacións xa que 

son entidades xeográficas que poden ter maior relevancia á hora de favorecer a presenza de 

estrutura poboacional. Para esta última análise foron excluídas aquelas comarcas con menos de 

10 animais, entre machos e femias por falta de representatividade.   

Panel de SNPs de diferenciación racial 

De cara a seleccionar un panel de número reducido de marcadores xenéticos o máis eficaz 

posible para diferenciar á Rubia Galega das outras tres razas de estudo, partiuse dos SNPs xa 

filtrados mediante PLINK 1.9. Para iso calculouse, en primeiro lugar, o valor de FST e o seu valor 

de significación (p-valor) a través do programa Genepop 4.7, e ordenáronse os marcadores 

presentes en todas as razas polo seu valor de significación. Para este cálculo seguíronse tres 

estratexias: i) cálculo da FST total, ii) FST por pares de razas (AV/Li, AV/Pi, AV/RG, Li/Pi, 

Li/RG, Pi/RG), iii) FST por pares só con Rubia Galega (AV/RG, Li/RG, Pi/RG).  

Unha vez ordenados os tres paneis de SNPs, seleccionáronse os 200 primeiros marcadores 

no caso da estratexia i) e ii), e os 147 que cumprían as esixencias de significancia (p-valor < 

0,001) na estratexia iii), e levouse a cabo un estudo estatístico mediante DAPC (das siglas en 

inglés de “discriminant analysis of principal components”) para facer unha valoración da súa 

eficacia. Isto realizouse mediante o software R 4.1.2 (R Core Team, 2021) empregando o paquete 

adegenet 2.1.7 (Jombart, 2008; Jombart & Ahmed, 2011) que permite un procesado estatístico e 

gráfico dos datos rápido e estandarizado.  

Empregouse HYBRIDLAB 1.0 (Nielsen, Bach, & Kotlicki, 2006), software que ten como 

fin o estudo da hibridación natural ou artificial, para determinar o grao de eficacia do panel de 

SNPs seleccionados. Deste modo, a partir de poboacións de animais puros xenotipados das 

diferentes razas (“Rubia_Ref”, “Asturiana_Ref”, “Limousin_Ref”, “Pirenaica_Ref”) xéranse, por 

pares (RG-AV, RG-Li, RG-Pi), dúas poboacións de 500 individuos cada unha a partir das 

frecuencias alélicas calculadas dos animais de referencia. A continuación, xérase unha nova 

poboación F1 de 500 individuos extraendo un alelo en cada locus segundo as frecuencia calculadas 

e asumindo que o apareamento é aleatorio. 

Mediante o programa STRUCTURE 2.3.4 (Pritchard, Stephens, & Donnelly, 2000) os 

individuos simulados asígnanse a cada categoría definida polo escenario creado (neste caso 3 

categorías: liñas puras e F1). O software leva a cabo esta clasificación agregando progresivamente 
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os SNPs máis diverxentes (de maior a menor FST) un por un até acadar os 100 marcadores. O 

valor límite que emprega STRUCTURE 2.3.4 para asignar os individuos aos diferentes grupos é 

o valor medio de q entre clases adxacentes, que no escenario do presente estudo son q= 0,25 e q= 

0,75.  
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RESULTADOS 

 Partiuse da matriz orixinal de 3.482 individuos e 66.796 SNPs. Mediante PLINK 1.9 

levouse a cabo un filtrado dos datos que deu como resultado: i) 0 individuos filtrados con –mind 

0.25, ii) 12.798 SNPs filtrados con –geno 0.1, iii) 10.914 SNPs filtrados con –maf 0.01. Polo 

tanto, os datos efectivos finais para os estudos posteriores son 3.482 individuos e 43.084 SNPs.  

 

 Os datos extraídos do estudo de estrutura xenética mediante ADMIXTURE (Figura 1) 

non amosan presenza de poboacións xeneticamente diferenciables. Esta información é 

coincidente coa aportada polos valores de FST por provincias (Táboa 3) e comarcas, onde non 

hai diferenzas significativas, o valor máis elevado de FST para as provincias é o de Pontevedra-

Ourense, de 0,0068; e para as comarcas o de Valdeorras-Terra de Celanova, de 0,49.  Para levar 

a cabo estes estudios foron eliminadas os individuos das seguintes comarcas: Betanzos, Eume, 

Santiago, Xallas, Terra de Soneira, Baixa Limia, Celanova, Valdeorras, Verín-Monterrei e Viana; 

Figura 1. Estrutura xenética da Rubia Galega no territorio galego mediante ADMIXTURE. Realizouse de xeito 

consecutivo partindo de (a) hipótese de 2 poboacións, (b) hipótese de 3 poboaciós e (c) hipótese de 4 poboacións 

(K=4). O gráfico presenta cada un dos individuos presentes na poboación mostrando en cores diferentes a 

probabilidade de pertencer a cada unha das subpoboacións (K) de cada hipótese.  
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por presentar menos de 10 individuos xenotipados na base de datos (entre machos e femias 

Táboas 1 e 2).   

 Tras os estudo de DAPC comprobouse que a selección do panel de SNPs segundo a FST 

total é a mellor opción, xa que diferenza eficientemente as catro razas de estudo (Figura 2) Esta 

eficacia comprobouse na simulación realizada mediante HYBRIDLAB 1.0 (Figura 3), onde se 

viu que a Rubia Galega nunha situación con individuos puros e F1: i) con Asturiana dos Vales 

presenta unha clasificación correcta superior ao 90% para as estirpes puras con, en torno a, 25 

SNPs; para F1 superior ao 80% con 50 SNPs e superior ao 90% con 65 SNPs (Figura 3a); ii) con 

Limousin presenta unha clasificación correcta superior ao 90% para as liñas puras cun panel de 

20 SNPs, e cun panel de 40 e 50 SNPs acada o 80% e 90%, respectivamente, de clasificación 

correcta para a F1 (Figura 3b); iii) con Pirenaica presenta unha clasificación correcta dos 

individuos puros superior ao 90% con 40 SNPs (aínda que con, entorno a, 20 marcadores pódense 

clasificar os individuos puros da raza de interese, a RG), e en canto a F1 precisa de 70 e 80 SNPs 

para acadar o 80% e 90%, respectivamente (Figura 3c). 

 

Táboa 3. Resultados do estudo de FST por provincias. Na matriz superior reflíctese a 

significación, e na inferior o valor de FST.  

 High.sign.: alta significación.   

 A Coruña Lugo Ourense Pontevedra 

A Coruña  High.sign. High.sign. High.sign. 

Lugo 0,0016  High.sign. High.sign. 

Ourense 0,0036 0,0029  High.sign. 

Pontevedra 0,0058 0,0052 0,0068  

Figura 2. Agrupación das mostras das 4 razas de estudo para 200 SNPs 

mediante DAPC. DAPC: Análise discriminante de compoñentes principais; 

SNP: Polimorfismo dun Só Nucleótido. 
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Figura 3. Éxito na clasificación das diferentes poboacións de razas simuladas e a F1 híbrida empregando até 100 SNPs. 

Os gráficos presentan a porcentaxe de individuos correctamente clasificados segundo o número de SNPs empregados 

para as poboacións de referencia (_Ref cor negra e vermella), as poboacións simuladas (cor azul e verde), e os cruces 

destas (F1 cor amarela). (a) Rubia Galega con Asturiana dos Vales; (b) Rubia Galega con Limousin; (c) Rubia Galega 

con Pirenaica. SNP: Polimorfismo dun Só Nucleótido. 
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DISCUSIÓN 

 Os datos amosan que a poboación de Rubia Galega no territorio galego presenta unha 

estrutura xenética homoxénea, sen poboacións xeneticamente diferenciables a nivel provincial ou 

comarcal. Esta ausencia de estrutura explícase por unha interconexión entre as comunidades 

gandeiras e as explotacións de toda Galicia. Un dos factores máis relevantes que puido influír na 

homoxeneización da raza a nivel xenético é a inseminación artificial cuxa importancia xa destaca 

Bouquet et al. (2011) cos estudos de estrutura xenética levados a cabo en Charolesa e Limousin. 

De feito na RG, a IA, ten un uso notablemente maior ao doutras razas autóctonas (Mouresan et 

al., 2016). O seu uso é notablemente elevado dende a segunda metade do século XX debido ao 

traballo da Estación Pecuaria de Lugo e Fontefiz que axudaron a que a súa aplicación se estendese 

de xeito eficaz. O feito de que os animais da raza RG presenten unha actitude dócil, facendo do 

seu manexo unha actividade sinxela e segura pola vinculación directa e estreita co produtor (feito 

facilitado pola estrutura minifundista do territorio galego e a cría tradicional do animal que obriga 

a este contacto constante (Carreira-Pérez & Carral-Vilariño, 2015)), tamén axuda a que esta 

técnica estea máis estendida nesta raza ca noutras (Mouresan et al., 2016). Pero a día de hoxe 

tamén segue a ser un fito dentro da produción das razas autóctonas españolas e europeas, xa que, 

polo xeral, estas basean a súa mellora no traballo de pequenas asociacións de criadores, con escaso 

desenvolvemento da IA (Blasco, 2021). Deste modo, mentres que na RG tan só o 1,79% dos 

animais reprodutivos son machos, en razas como Asturiana dos Vales (AV) ou Pirenaica (Pi) 

chegan ao 5,59% e 4,76% respectivamente. Estes datos explican a maior implantación da IA 

fronte á monta natural (MN) en moitos rabaños da RG, que non ocorre, polo menos dun xeito tan 

marcado, noutras razas do estado español; xa que mentres que a RG presenta un 19% dos machos 

para IA, a cabana de AV conta, tan só, cun 2,59% dos machos dispoñibles para IA, os rabaños de 

vacas Pi cun 4,49% de machos para IA, e a raza Avileña tan só cun 2,46% dos machos empregados 

para IA (MAPA, 2021). Aínda que este datos é moi indicativo da extensión desta técnica, non é 

de todo real, xa que uns poucos machos poden cubrir un gran número de femias por IA, porén o 

acceso aos datos do seu uso é complicado nas razas autóctonas españolas. Nunha comunicación 

persoal, ACRUGA reporta que un 43% dos fillos nados no 2021 son de IA. 

 Esta normalización da IA na produción de Rubia Galega favorece a testaxe dos touros e 

aporta robustez aos datos recollidos nas explotacións, favorecendo a aplicación da mellora 

xenética; que ademais está sustentada e promocionada por empresas e institucións de ámbito 

público coma Xenética Fontao S.A. que favorecen o avance nesta materia mediante a selección 

de touros, extracción e conservación do seme, creación de catálogos de reprodutores, e 

desenvolvemento de proxectos específicos en materia reprodutiva, etc. (Xenética Fontao, 2022).  

 Outra peza fundamental para comprender esta ausencia de estrutura está no Centro de 

recría da granxa Gaioso-Castro, onde os animais mercados por ACRUGA no primeiro ano de 
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idade (tras unha valoración técnica a nivel xenealóxico, morfolóxico e sanitario) son mantidos 

para i) formar parte do rabaño de elite para a difusión da raza, no caso dos mellores exemplares, 

ii) venda directa a novos gandeiros de ACRUGA ou iii) poxa pública (ACRUGA, 2022a); 

favorecendo así a presenza de animais de moi diversas orixes xeográficas nos rabaños, coa 

consecuente dilución da estrutura xenética.  

 O coñecemento da estrutura e diversidade xenética das poboacións de gando vacún é 

esencial para a súa mellora, e no marco das razas autóctonas, para a súa promoción e protección 

(Makina, Muchadeyi, van Marle-Köster, MacNeil, & Maiwashe, 2014) debido, principalmente, a 

que unha correcta interpretación das predicións xenómicas depende da presenza, ou non, de 

subpoboacións diferenciadas (Werner et al., 2020; Windhausen et al., 2012). Actualmente, ante 

un avance da demanda de carne a nivel global, as estratexias no sector cárnico poden pasar pola 

importación de razas estranxeiras (coma xa pasou noutros países; de Rezende, Malhado, Biffani, 

Souza Carneiro, & Bozzi, 2020; Sasazaki, Mutoh, Tsurifune, & Mannen, 2007; Widi et al., 2021) 

se non se leva a cabo un esforzo no marco da mellora das razas autóctonas, coa fin de aumentar a 

súa rendibilidade e fiabilidade.  

 Este tipo de estudos xa están amplamente estendidos intra- e interpoboacionalmente en 

moitas razas europeas de carne (Beghain et al., 2013; Bouquet et al., 2011; Cañas-Álvarez et al., 

2015; Cooper et al., 2016; Eusebi, Gardyn, Boxberger, & Ferreras, 2018; Jordana et al., 2003), e 

especialmente nas razas francesas, cuxas estruturas foron estudadas, incluso, nas poboacións fóra 

do país natal (de Rezende et al., 2020; Szűcs et al., 2019); e aínda que se empregan diferentes 

marcadores xenéticos, os SNPs parecen ser a mellor opción (Eusebi et al., 2018).  

Por outra banda, e en base aos resultados obtidos do estudo da estrutura xenética da Rubia 

Galega en Galicia, levouse a cabo un panel de SNPs para a diferenciación racial. Para poder 

cualificar dun xeito máis certeiro esta ferramenta desenvolta como eficaz, sería ideal contar con 

outros estudos parecidos realizados en gando vacún. Nun marco similar ao abordado no presente 

traballo coa Rubia Galega, levouse a cabo un estudo na raza Pirenaica coa fin de determinar unha 

serie de marcadores xenéticos (STR, polas súas siglas en inglés “short tandem repeats”) para 

protexer aos produtos elaborados con esta raza, altamente valorados na rexión, doutros 

procedentes de gando Limousin ou Blonde d´Aquitaine moi presente no mesmo territorio 

(Gamarra et al., 2020). Outro exemplo atopámolo en Xapón, onde se desenvolveron ferramentas 

xenéticas similares para poder diferenciar as liñas puras da raza Negra Xaponesa, de gran valor 

comercial, dos seus cruces con Frisoa, dificilmente distinguibles fenotipicamente, dando como 

resultado un panel eficaz mediante marcadores AFLP (polas súas siglas en inglés “amplified 

fragment length polymorphism”) (Sasazaki et al., 2004).  No estudo de Sasazaki et al. (2004) os 

marcadores AFLP foron transformados nun panel efectivo de 6 SNPs, esta grande diferenza entre 
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este número de marcadores e os desenvoltos no presente traballo fin de grao explícase, 

principalmente, pola alta proximidade filoxenética entre as razas españolas e francesas 

autóctonas, fronte ao afastamento entre unha raza asiática e unha raza europea; ademais, o estudo 

de Wilkinson et al. (2011) demostra que o número de SNPs necesarios é moi variable entre razas. 

Sasazaki et al. (2007) definen unha nova serie de marcadores xenéticos (STR) para diferenciar, 

esta vez, os individuos, ou produtos derivados destes, de raza Negra Xaponesa doutras razas de 

carne australianas de importación. Ademais, a identificación racial mediante SNPs xa se mostrou 

exitosa anteriormente con razas coma a Ayrshire (Cooper, Wiggans, Null, Hutchison, & Cole, 

2014) ou Guernsey (Cooper et al., 2016) en Estados Unidos.  

Porén, estes estudos mencionados non son equiparables ao presente traballo, xa que usan 

marcadores xenéticos tradicionais (STR, AFLP, microsatélites) aínda que sexan na actualidade 

menos empregados que os SNPs (Davey et al., 2011; Vignal et al., 2002). Isto está relacionado 

co momento da publicación destes estudos ou da análise das mostras empregadas neles, momento 

no cal o uso deste tipo de marcadores era máis habitual. Por outra banda, os estudos mencionados 

onde se empregan SNPs céntranse na identificación racial de liñas puras sen considerar as F1 que 

reducen a capacidade de diferenciación dos marcadores. Para atopar estudos con maior similitude 

no marco da produción animal hai que ir até a acuicultura, onde atopamos diferentes traballos que 

buscan diferenciar liñas de peixes comerciais das salvaxes (Liu, Palti, Martin, Parsons, & 

Rexroad, 2017; Zhao et al., 2019) e incluso os seus cruces (Prado et al., 2018).  

No presente estudo un panel de 70 SNPs permite unha boa identificación racial (máis dun 

80% dos individuos correctamente asignados) para as tres razas tanto no escenario de liñas puras 

coma no de F1. Ademais, limitándonos á identificación de RG de liña pura (principal interese no 

caso da trazabilidade para a IXP “Ternera gallega” categoría “suprema”) serían suficientes 20 

marcadores. A modo de exemplo, foron consultadas as tarifas do Servizo Central de Soporte á 

Investigación Experimental (SCSIE), da Universidade de Valencia, que desenvolve chips para a 

aplicación práctica deste tipo de marcadores, vendo que por menos de 5 euros por mostra se 

podería coñecer a pertenza, ou non, dun produto á liña pura de RG (SCSIE, 2022).  

 As diverxencias que se atopan na eficacia do panel de SNPs para diferenciar a Rubia 

Galega de Limousin, de Asturiana dos Vales e de Pirenaica poden explicarse, en parte, pola orixe 

e conexión xenética delas. Deste modo, a raza que se atopa máis afastada xeograficamente da RG 

é tamén a que ofrece mellores resultados para a diferenciación da F1, a Limousine. Por outro lado, 

a Asturiana dos Vales e a Pirenaica presentan maior dificultade para a diferenciación dos cruces, 

o que pode estar explicado pola orixe común das razas bovinas de carne autóctonas de España 

(Beja-Pereira et al., 2003). Concretamente no caso da Pi, a ferramenta presenta unha menor 

eficacia, isto pode explicarse debido á súa orixe ancestral procedente do tronco Turdetano, ao 
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igual que a RG (Cañas-Álvarez et al., 2015). A AV, pola súa banda, presenta un maior grao de 

diferenciación que a Pi, o que pode estar explicado pola súa procedencia do tronco Cantábrico.  

 O interese desta ferramenta en base a un panel de SNPs recae na trazabilidade racial sobre 

os animais ou a carne cun alto valor comercial, como poden ser as liñas de carne diferenciada da 

IXP “Ternera Gallega” de categoría “suprema” (Consellería do Medio Rural, 2017). A principal 

utilidade pode ir na liña da verificación da eficacia dos controis tradicionais visuais e biométricos 

levados a cabo polos técnicos. Estes son necesarios debido a que a IXP non presenta requirimentos 

de rexistro no libro xenealóxico das razas (ACRUGA e BOAGA (Federación de razas autóctonas 

de Galicia)) debido a que responde a intereses comerciais e de calidade e non de conservación e 

promoción das razas autóctonas, eido no que si traballan estas entidades. Polo tanto, esta 

circunstancia fai posible que existan fraudes debido a cruces, xa que, a pesar de que a raza da liña 

materna é máis doada de controlar, a importante presenza e extensión da IA na raza RG (Mouresan 

et al., 2016) facilita o emprego dunha liña paterna dunha raza non contemplada do Regulamento 

da IXP (RG ou Morenas Galegas) (Consellería do Medio Rural, 2017). Este aspecto vese 

reforzado pola menor porcentaxe de partos en pureza que ten a raza RG con respecto a outras 

razas, situándose nun 85,51% (lonxe, por exemplo, do 93% da AV) segundo os datos censuais do 

Ministerio de Agricultura Pesca y Alimentación a 31/12/2021.   

 Con esta premisa, para a elaboración deste estudo, buscouse comparar a RG coas razas 

que con maior facilidade poden dar lugar a este tipo de fraude. Deste modo defínense dous grandes 

grupos: razas autóctonas de carne españolas e razas de carne europeas con grande extensión e de 

alta fiabilidade. 

 A pesar do grande número de razas autóctonas que se poden atopar no territorio español, 

para o presente traballo fin de grao foron seleccionadas as dúas consideradas máis relevantes en 

canto á posibilidade de fraude. A primeira, a Asturiana dos Vales, é unha raza cun gran número 

de cabezas orixinarias dun territorio próximo a Galicia, Asturias, e que conta cun censo 

importante dentro do propio territorio galego, así como na cornixa cantábrica e Castela e León. 

Trátase dun animal ben adaptado a un sistema de produción similar ao galego, polo tanto, estes 

animais cumpren con características ben valoradas polos produtores galegos, como a docilidade 

e adaptación ao terreo (MAPA, 2021). Esta proximidade e características favorables poden 

facilitar a chegada de animais de AV aos rabaños galegos, principalmente situados na montaña 

lucense. Proba disto é que, a pesar de ter unha orixe en troncos diferentes (Cañas-Álvarez et al., 

2015), estas dúas razas presentan unha gran proximidade xenética como indican os estudos de 

Cañas-Álvarez et al. (2015) e Cañón et al. (2011).  

En canto á segunda raza autóctona, a Pirenaica, trátase de animais máis lonxe 

xeograficamente pero cun prototipo racial próximo ao da Rubia Galega, principalmente no 
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aspecto da capa, onde a trigueira é a desexable, e que presentan as mucosas rosadas e aureola 

arredor dos ollos (MAPA, 2021). Tamén teñen en común outras características morfolóxicas 

como o perfil recto, o tórax arqueado e o prototipo en conxunto musculado con forte 

desenvolvemento do pescozo e das nádegas (MAGRAMA, 2012; MAPA, 2021). Estas 

similitudes poden estar xustificadas, como xa vimos, pola orixe común das dúas razas (Cañas-

Álvarez et al., 2015), chegándose a falar desta ascendencia común como tronco rubio (Orozco-

Piñán, 2009); e poden dar lugar a parecidos fenotípicos non identificables a nivel visual polos 

técnicos auditores. 

Na orde do outro grande grupo mencionado, as razas de carne europeas amplamente 

estendidas, atopamos a Limousin. Esta raza, xunto a outras de orixe francés como a Charolesa e 

a Blonde d´Aquitaine, foron e son empregadas en todo o mundo para a produción de carne tanto 

en liñas puras coma en cruce (Bouquet et al., 2011). España non é a excepción, e tamén as súas 

razas autóctonas son sometidas a cruce industrial coa fin de aproveitar as boas aptitudes maternais 

e os rasgos de rusticidade destas, xunto ás boas e fiables características cárnicas de razas como a 

Limousin (Blasco, 2021), que ofertan crecementos eficientes e bos desenvolvementos musculares 

(Bouquet et al., 2011). Súmase a isto a expansión que está a ocorrer no número de animais e 

explotacións desta raza no territorio español (MAPA, 2021), así como o número de machos 

dispoñibles para IA, que supera o 50% dos reprodutores (MAPA, 2021). Todas estas 

circunstancias xeran un ambiente proclive á presenza de cruces industriais na cabana de Rubia 

Galega con Charolesa e Blonde d´Aquitaine, o que pode derivar en becerros cuxa determinación 

racial sexa complicada de xeito visual debido á similitude fenotípica entre os xatos de RG e os 

procedentes dos cruces con estas razas francesas.  

Atendendo ao exposto, sería de grande interese a incorporación de estas razas, Charolesa 

e Blonde d´Aquitaine, no estudo xenético para diferenciación racial, xa que, como foi explicado, 

cumpren as mesmas características de expansión e importancia no sector que a Limousin 

(Amigues, Boitard, Bertrand, Sancristobal, & Rocha, 2011; Bouquet et al., 2011); e tamén 

presentan características fenotípicas achegadas á Rubia Galega (capa clara e mucosas rosadas na 

Charolesa, e capa trigueira e ollo de perdiz na Blonde d´Aquitaine (MAPA, 2021)). Estas non 

foron incluídas no presente traballo debido á imposibilidade de acceder a bases de datos cun 

número suficiente de individuos xenotipados. Con todo, tendo en conta que os estudos indican 

que as razas bovinas francesas están filoxeneticamente moi próximas entre elas (Blott, Williams, 

& Haley, 1998; Gautier, Laloë, & Moazami-Goudarzi, 2010), especialmente a Charolesa e 

Limousin (Moazami-Goudarzi, Laloë, Furet, & Grosclaude, 1997; Bouquet et al., 2011), é de 

esperar que os resultados de eficacia do panel de SNPs sexan tamén positivos.  
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Deste modo evidénciase a importancia e o interese que xira en torno á defensa dos rabaños 

autóctonos e os seus produtos, que acadan alto valor a nivel local. Pero esta protección non pode 

basearse unicamente no incentivo cara estas razas, senón que hai que dotar aos criadores e 

industrias de ferramentas de avance e mellora que aporten fiabilidade á cría destes animais, 

favorecendo así a produción en liñas puras. Este feito ilústrase mediante os datos de partos en 

pureza, onde razas cunha grande fiabilidade nos parámetros produtivos ubícanse preto ao 100% 

(Limousin, Charolesa, Blonde d´Aquitaine) en España, mentres que as razas autóctonas cun 

menor estudo de base presentan porcentaxes moito menores: 85,51% en RG, 61,74% en Pi, 

32,29% en Retinta, 53,32% en Avileña, etc. (MAPA, 2021) Así, mentres a porcentaxe de partos 

en cruce siga a ser tan elevada, ferramentas como a desenvolta no presente traballo fin de grao 

vólvense básicas para a defensa do patrimonio racial, pero isto non pode ensombrecer o problema 

subxacente, que é a falta de progreso no que se ven sumidas estas razas, sendo extensamente 

substituídas debido á intensificación da produción que favorecen as razas foráneas (Widi et al., 

2021). De aí nace a importancia do estudo de estrutura xenética levado a cabo neste traballo fin 

de grao, que senta as bases para o coñecemento doutros aspectos de interese como a 

consanguinidade, intervalo xeracional ou tamaño efectivo da poboación (de Rezende et al., 2020); 

e ademais aporta ferramentas xenéticas para mellorar os programas de selección e conservación 

da raza (Gutiérrez et al., 2003).   



32 
 

CONCLUSIÓNS 

 A raza bovina Rubia Galega non presenta estrutura xenética no territorio galego nin por 

provincias nin por comarcas. Isto pode deberse ao grande emprego da inseminación artificial nesta 

raza e á estratexia de promoción da mesma seguida por ACRUGA.  

 O coñecemento da estrutura xenética da Rubia Galega abre as portas á implementación 

de programas de mellora xenómica máis eficientes que os actuais.  

 Un panel de 70 SNPs aportaría un bo grao de diferenciación (superior ao 80%) entre as 

razas Pirenaica, Asturiana dos Vales e Limousin fronte á Rubia Galega, así como os seus cruces 

(F1) con esta última. 

 Sería de interese ampliar os estudos de diferenciación racial ás razas francesas (Charolesa 

e Blonde d´Aquitaine) amplamente estendidas e cun fenotipo similar ao da Rubia Galega. 

 Cumpriría aplicar o panel de SNPs ás mostras reais de animais ou produtos acollidos á 

IXP “Ternera Gallega” categoría “suprema” para verificar a eficacia do panel de SNPs 

desenvolto.  
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