
� 127

ekaia
ZIENTZIA eta TEKNOLOGIA 
ALDIZKARIA

ISSN  0214-9001  –  eISSN  2444-3255

Ekaia,  2022, 42,  127-138
https://doi.org/10.1387/ekaia.22701�

*  Harremanetan jartzeko / Corresponding author:  Asier Alvite Arregui. Lurgintza Nekazal Kooperatiba, Azpeitia (Gipuzkoa). – 
asieralbite@gmail.com  – https://orcid.org/0000-0002-0640-5477

Nola aipatu / How to cite:  Alvite Arregui, Asier; Altarriba Farrán, Juan; Varona Aguado, Luis (2022). «Betizu behi arrazaren ka-
rakterizazio genealogiko eta genomikoa». Ekaia, 42, 2022, 127-138. (https://doi.org/10.1387/ekaia.22701).

Jasotze-data: 2021, apirilak 8; Onartze-data: 2021, azaroak 24.

ISSN 0214-9001 - eISSN 2444-3255  /  © 2022 UPV/EHU

  �Lan hau Creative Commons Aitortu-EzKomertziala-LanEratorririkGabe 4.0 Nazioartekoa  
lizentzia baten mende dago

Betizu behi arrazaren karakterizazio genealogiko 
eta genomikoa
(Genealogical and Genomic Characterization  
of the Betizu Bovine Breed)

Asier Alvite Arregui*1, Juan Altarriba Farrán2, Luis Varona Aguado2

1 Lurgintza Nekazal Kooperatiba (Azpeitia, Gipuzkoa) 
2 Genetika Saila, Anatomia, Enbriologia eta Animalien Genetika Saila.  

Albaitaritza Fakultatea (Zaragozako Unibertsitatea, Zaragoza)

Laburpena:  Ikerketa lan honen bidez, Euskal Herrikoa, hemengoa den eta galtzeko zorian dagoen be-
tizu behi-arraza erdi basatiaren ezaguera handitu nahi izan da. Axiom™ Bovine Genotyping v3 genotipazio-
txiparekin�������������������������������������������������������������������������������������������������� abereen lagin adierazgarri baten azterketa genetikoa egin da. Azterketa horren helburua behi-tal-
dearen barruan egon zitezkeen azpipopulazioak atzematea eta taldean dagoen odolkidetasun-maila aztertzea 
izan da. Galtzeko zorian dagoen arraza den arren, odolkidetasuna ez da espero zen bezain handia izan: batez 
beste % 13,4. Gaur egungo betizuen abere-azienda birpopulatu duten animalia talde nagusiekin bat egiten 
duten hiru azpipopulazio aurkitu dira. Ahaidetasuna zehazteko, erlazio genomikoen matrizea kalkulatu da, 
eta informazio molekularrak genealogikoki ezezagunak diren ahaideak argitzeko duen gaitasuna egiaztatu 
da. Azterketa horren emaitzek informazio garrantzitsua eman dute arraza kontserbatzeko programan eraba-
kiak hartzeko; izan ere, depresio endogamikoa agertzea saihesten duten gurutzamenduak diseinatzeko aukera 
eman dezake, informazio genealogikoa ez dagoen egoera batean.

Hitz gakoak:  Betizu, genotipazio, odolkidetasun, ahaidetasun, populazio-egitura.

Abstract:  The ultimate goal of this research work is to contribute to the knowledge of the native, very 
rustic and endangered cattle breed in the Basque Country called Betizu. A genetic analysis has been carried 
out on a representative sample of individuals that was genotyped with the chip Axiom™ Bovine Genotyping 
v3. The aim of this analysis was to detect possible subpopulations within the herd, as well as to study the de-
gree of consanguinity present in the population. Considering that it is an endangered breed, inbreeding was 
not excessively high, obtaining an average of 13.4%. Three different subpopulations were detected that coin-
cided with the main Betizus populations that have repopulated the current cattle population. The kinship was 
determined by calculating the matrix of genomic relations and the capacity of the molecular information to 
reveal kinships that were genealogically unknown was verified. The results of this analysis provided relevant 
information for decision making in the conservation program of the breed, since it allows to design a mating 
strategy to avoid inbreeding depression.

Keywords:  Betizu, genotyping, consanguinity, affinity, population structure.
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1.  Sarrera

Lan honen bidez, betizu behi-arrazari buruzko ezagutzan sakondu nahi 
da. Betizu arraza desagertzeko arriskuan dagoen milaka urteko arraza bat 
da, Europako azken behi basatietako bat [1]. Betizuak animalia iheskorrak 
dira, eta Euskal Herriko mendietan irauten dute oraindik ere.

Populazio hori orografia malkartsura eta klimatologia hezera egokituta 
dago. Baserriko ekonomiaren giltzarria da, eta naturarekiko iraunkorra den 
abeltzaintza estentsiboa ahalbidetzen du. Gainera, eskualde horretako es-
pezieen biodibertsitate zabalari eusten laguntzen dio. Hala ere, mende lu-
zez mendi, baso eta zelaietan egon diren animalia horiek gutxitu egin dira, 
landa-biztanleria zahartzearen eta landa-ingurune sozioekonomiko tradi-
zionala desagertzearen ondorioz  [2]. Horregatik, beharrezkoa da arraza-
ren egoera hain delikatua ezagutaraztea, gizarteak ondare horri balioa eman 
diezaion eta desagertu ez dadin eta landa-sektorearen ekonomia estentsi-
boan eta naturan txerta dadin.

Bestalde, betizua kontserbatzeko ahaleginetan aritu diren pertsonek 
ikertzen eta informazioa biltzen egindako lanari esker, gaur egun oinarri 
baliotsua dugu. Lan honen bidez, orain arteko genetikako ezagutza egune-
ratu, osatu eta zabaldu nahi da.

Betizu populazioaren azterketa genetikoaren aurrekari bakarreneta-
koa, lan hau egin arte, Fernando Rendok bere doktorego-tesirako egindako 
ikerketa-lana da [3]. Lan horretan, Euskal Autonomia Erkidegoko eta Na-
farroako ardi-, behi- eta zaldi-arraza autoktonoen populazioen genetikari 
buruzko azterlana egin zuen. Betizu arrazarekin lortutako emaitzei dago-
kienez, arrazaren egitura genetikoa eta harreman filogenetikoak aztertu zi-
tuen, markatzaile mikrosateliteak  [4] erabiliz. Ikerketaren ondorioen ara-
bera, betizu arrazak, 250 abelburu inguru izan arren, aldakortasun genetiko 
handia ageri zuen. Bestalde, piriniotar behi-arraza betizutik genetikoki 
hasieran espero baino urrutiago zegoela ikusi zuen. Azkenik, arrazaren 
gehiengoaren jatorria ia mestizajerik gabe iraun zuten talde gutxi batzuetan 
zegoen, eta, beraz, betizu arrazak odolkidetasun handia eduki behar zuela 
ondorioztatu zuen.

GRAL honetarako egin dugun azterketan, betizu indibiduoen lagin es-
pezifiko baten bidez, azterketa genetikoa eguneratu da. Horretarako, geno-
tipazio-txipek eskaintzen duten informazio molekular masiboa erabili da, 
populazioen genetika-azterketa ugari egiteko aukera ematen baitu. Horien 
artean, egitura genetikoaren eta taldeen arteko erlazioen azterketa zeha-
tzagoa egiteko aukera ematen du  [5], homozigosi-eskualdeak identifika-
tzeko eta aztertzeko (ROH-Runs of homocigosity), odolkidetasuna azter-
tzeko  [6, 7] eta elkartze-azterketak egiteko genoma osoan (Genome-wide 
Association —GWAS—)  [8]. Egitura genetikoa eta homozigosi-eskual-
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deak aztertzeko, genotipazioetako informazioa besterik ez da behar; elkar-
tze eta hautespen genomikoko azterketek, berriz, informazio fenotipikoa 
duen datu-base bat ere behar dute, eta, beraz, ezin izan dira lan honetan az-
tertu.

Azterketa horren emaitzek informazio garrantzitsua ematen dute arra-
zaren kontserbazio-programan erabakiak hartzeko. Izan ere, beste informa-
ziorik ez dagoenez, depresio endogamikoa agertzea saihestuko duten guru-
tzamenduak diseinatzea ahalbidetzen du.

2.  Helburuak

Lan honen helburu nagusia arrazari buruzko informazio genetikoa lor-
tzea da, nukleotido bakar baten polimorfismoak atzemanez (SNP), betizuen 
biziraupenean eta kontserbazioan laguntzeko. Azterketa genetikoari esker, 
populazioaren barruan egon daitezkeen azpipopulazioak (edo enborrak) 
hauteman, haien arbasoen berri eduki eta odolkidetasun-maila aztertu ahal 
izango da, genotipazio-txipak emandako informaziotik abiatuta.

3.  Materialak eta metodoak

Helburuari ekiteko, 2020. urtera bitartean Gipuzkoako Betizu Elkarte-
koak diren eta Aiako Parke Naturalean bazkatzen duten behi-taldeko lagin 
baten azterketa genetikoa egin dugu. Taldea Euskal Herriko Betizu talde 
nagusietako abelburuekin eratu zen bere garaian. Azterketa egiteko, Aiako 
taldeko 37 indibiduoei laginak atera zitzaizkien.

Gainera, animalia horiei buruzko informazio genealogikoa erregistratu 
da (arbaso bat falta da azterturiko animalien erdietan —28 behi ama eta 
14 zezen aita identifikatu dira—), eta haien arteko ahaidetasun genealogi-
koaren matrizea egin da. Jatorrizko ustiategia eta bakoitzaren jaioteguna 
ere erregistratu dira.

Behi-taldetik lortutako laginekin genotipazioak Axiom™ Bovine Ge-
notyping v3 txiparen bidez egin dira (63.988 SNP markatzaile ditu). 
SNPak (Single Nucleotide Polymorphisms) nukleotido bakar baten poli-
morfismoak dira, eta DNA sekuentziako base purikoan edo pirimidinikoan 
(adenina, timina, zitosina edo guanina) gertatzen den aldaketa da, hau da, 
base bat DNA zati baten genomaren posizio jakin batean aldatzen da. Ge-
notipazio txipek sortzen duten informazioa norbanakoen balio hobetzailea 
aurresateko  [9] eta dibertsitate genetikoaren  [5] eta odolkidetasunaren  [6] 
azterketak egiteko erabil daiteke. Analisiak Lugon dagoen Xenética Fontao 
S.A. enpresak egin ditu. Genotipazioa lortu ondoren, iragazte bat egin da 
PLINK programa informatikoaren bidez [10], markatzaileak gutxienez in-
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dibiduoen % 95etan genotipatu direla ziurtatzeko. Iragazte-prozesu horren 
ondorioz 58.147 SNP markatzaileren informazioarekin gelditu gara; izan 
ere, txip horiek Holstein, Angus eta antzeko arrazetarako diseinatu dira, 
eta, beraz, ez dira betizuarentzat espezifikoki eginak. Lortutako markatzai-
leetatik, DNA mitokondrialean, X eta Y kromosometan eta aurkitu gabe-
koetan (1.391) daudenak baztertu egin dira. 56.766 geratu dira, eta horieta-
tik 392 bi aldiz agertu dira.

Aztertutako genomak 2,5 G base-bikote ditu (kromosoma bakoitzaren 
lehen eta azken SNPen arteko distantzia hartuta), behi-genomaren 2,87 G-tik. 
SNPen arteko batez besteko distantzia 44,1 mila base-parekoa da.

Genotipazio-txipak emandako informazioari esker odolkidetasuna (ho-
mozigosi-blokeen detekzioa), populazioaren egitura eta ahaidetasuna az-
tertu dira:

1.	 Homozigosi-blokeen detekzioa DETECT_RUNS [11] pakete infor-
matikoaren bidez. Lehenik eta behin, DETECT_RUNS paketeko 
ConsecutiveRUNS funtzioa erabili da norbanako bakoitzean SNP 
markatzaileak homozigosian bakarrik dituzten genoma-eskualdeak 
identifikatzeko. Ondoren, odolkidetasunaren kalkulua egin da, ho-
mozigosi-eskualde horietako genomaren tamaina haren luzera osoa-
rekin alderatuz [12].

2.	 Egitura genetikoaren azterketa ADMIXTURE programaren bi-
dez [13], aztertutako laginean egon daitezkeen azpipopulazioak de-
tektatzeko. Programak egiantza maximoko prozedura erabiltzen du 
indibiduo bakoitzari azpipopulazio jakin bateko kide izateko pro-
babilitatea esleitzeko. Prozedurak aurrez azpipopulazioen kopurua 
zehaztea eskatzen du. Zehazki, 1., 2., 3., 4. eta 5. azpipopulazioe-
kin egin dira analisiak. Doikuntzak baliozkotze gurutzatuaren bidez 
konparatu dira.

3.	 Analizatutako banakoen ahaidetasun genomikoaren matrizea kalku-
latzea, AGHmatrix pakete informatikoaren bidez  [14]. Pakete ho-
rrek VanRadenen algoritmoa (2008) [15] erabiltzen du genotipatu-
tako norbanakoen arteko erlazio genomikoen matrizea kalkulatzeko. 
Tresna horren bidez, filiazio-mailari buruzko informazioa lortzen 
dugu, norbanako bakoitzak besteekin duen harremana erakusten di-
guna. Horrela, haien arteko antzekotasun genetikoa zehaztu deza-
kegu, eta zein familiatatik datozen jakin.

4.  Emaitzak eta eztabaida

Esan bezala, azterketa genetiko eta genomikoa egiteko, 37 betizuren 
laginak erabili dira, eta arraza baten biziraupenean eragin handiena duten 
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hiru elementu aztertu ditugu: odolkidetasuna, populazioaren egitura eta 
ahaidetasuna.

4.1.  Odolkidetasuna eta ROH
«Materialak eta metodoak» atalean deskribatutako datuen arazketen 

ondoren, DETECT_RUNS programaren bidez homozigosi-eskualdeak az-
tertzeak banako bakoitzarentzat 272-398 eskualde (ROH) identifikatzeko 
aukera eman du, consecutiveRUNS funtzioaren bidez. Eskualde horiek ge-
nomaren luzera osoarekiko duten genomaren luzerak odolkidetasunaren 
zenbatespena ematen du  [16] eta DETECT_RUNS programaren Frohin-
breeding aukeraren bidez kalkulatu da. Aztertutako indibiduoen kasuan, 
balio hori guztizkoaren % 7tik % 26ra bitartekoa izan da.

Lehenengo irudian (1. irudia) ikus daitekeen bezala, behi-taldeko odol-
kidetasunaren azterketak erakusten duenez, indibiduoen %  13k (37tik 
5ek) % 8 eta % 9 arteko odolkidetasuna du, eta % 38k (37tik 14k) % 10 
eta %  12 artekoa. Gehiengoaren taldean, norbanakoen %  46ri dagokio-
nez, odolkidetasuna % 12 eta % 21 artekoa da. Azkenik, banakoen % 1ek 
% 26ko odolkidetasuna du. Zehazki, lortutako balioen batezbestekoa 0,134 
izan da, eta desbideratze tipikoa, berriz, 0,041.

Azpimarratzekoa da, galtzeko zorian dagoen arraza izanik eta, beraz, 
indibiduo kopuru txikia izanik (1.000 inguru), bataz besteko odolkideta-
suna ez dagoela balio arriskutsuetan. % 25etik gorako balioak kezkagarriak 
izan litezke arrazaren biziraupenerako.

1. irudia.  Banakako odolkidetasun-koefizienteen banaketa (%).
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Kontuan hartu behar da zer-nolako garrantzia duen odolkidetasuna 
kontrolatzeak kontserbazio-programetan, depresio endogamikoak saihes-
teko [17]. Balio altuek egoera hori gertatzeko aukera handiagoa ekarriko 
lukete [18]. Hori saihesteko, hazitarako animaliak txandakatzea eta aldez 
aurretik estalketak planifikatzea gomendatzen da, emeak estaliko dituen 
zezenarekiko genetikoki hurbiltasun handiegia duten emeak taldetik ken-
duz.

4.2.  Populazioaren egitura

Populazioaren egiturak behi-talde horretan egon daitezkeen enbor, ja-
torri edo azpipopulazio ezberdinak azaltzen dut [19]. Aztertutako lagineko 
populazioaren egituraren analisiaren emaitzak ADMIXTURE programaren 
bidez lortu dira [13], 5 talde edo azpi-populazio dituzten kasuetan oinarri-
tuta. Horien ezaugarriak 1. taulan jaso dira.

1. taula.  Egiantzaren eta baliozkotze gurutzatuen loga-
ritmoa azpipopulazio kopuruen arabera.

Jatorri 
kopurua Egiantza Baliozkotze gurutzatua

1 –1490845.860 0.41831
2 –1423911.460 0.41485
3 –1370619.315 0.41137
4 –1328799.864 0.43205
5 –1281163.650 0.43704

1. taulan ikus daiteke egiantzaren logaritmoa handitu egiten dela az-
pipopulazioen kopurua handitu ahala. Hala ere, balioztatze gurutzatuaren 
emaitzak doikuntza onena duen eredua 3 jatorrikoa dela erakusten du. Ba-
lioztatze gurutzatua edo cross-validation teknika analisi estatistiko baten 
emaitzak ebaluatzeko eta entrenamenduko eta probako datuen arteko zati-
ketarekiko independenteak direla bermatzeko erabiltzen da. Partizioen gai-
neko ebaluazio neurrietatik lortutako batez besteko aritmetikoa errepikatu 
eta kalkulatu behar da. Aurresatea helburu duten inguruneetan erabiltzen 
da, eta praktikan gauzatuko den eredu baten zehaztasuna zenbatestea bila-
tzen du.

Premisa hori kontuan hartuta, 2. irudian indibiduoak azpipopulazio ho-
riei esleituta ageri dira.
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2. irudia.  Indibiduo bakoitzaren osaeraren irudikapena, hiru azpipopulazioen 
(koloreak) arabera (1. taula).

2. irudian, populazio bakoitzak animalia bakoitzaren osaera geneti-
koan zer parte duen ikus daiteke. Azpipopulazio horiek bat datoz behi-
talde nagusiekin, eta betizu gehienak birpopulatzeko balio izan zutenekin 
(Goizueta-Arano-Leitzalarrea, Aralar eta Bizkaikoak, esaterako). Grafi-
koak jatorri genetiko gorri, berde edo urdineko indibiduo bakoitzean me-
tatutako ehunekoa adierazten du, betiere %  100 batzeraino. Adibidez, 
guztiz berdeak diren 6.0451 eta 7.326 animaliak jatorri bakarrekoak dira; 

1  4 digituak hausnarkariek daramatzaten banakako identifikazio-dokumentuko 12 zen-
bakietatik azken 4 zenbakiei dagozkie.
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hau da, haien arbasoak populazio beretik ekarri ziren. 6.045 indibiduoa 
3.660rekin�������������������������������������������������������������� gurutzatu ondoren (azken hori urdina da eta beste azpipopula-
zio batetik dator), 5.252 jaio zen, % 50 kolore berdearekin eta urdinarekin. 
1.032, 6.082 eta 6.031 indibiduoak elkarren artean ahaidetuta dauden ani-
maliak dira, eta hirurak bi azpipopulazioren arteko gurutzamendutik da-
toz: berdea eta urdina.

4.3.  Indibiduoen arteko ahaidetasuna
Esan bezala, norbanako bakoitzak gainerakoekin duen ahaidetasun-

mailari buruzko informazioa «AGHmatrix» paketearekin aztertu da. Lortu-
tako emaitzak 3. irudian ageri dira.

3. irudia.  Aztertutako indibiduo-bikoteen arteko ahaidetasunen irudikapen eske-
matikoa.
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Irudian kolore ilunago batez nabarmentzen diren indibiduoek euren ar-
tean antzekotasun genetiko handiagoa dute, familia berekoak izanik. Adibi-
dez, irudian 6.082 animalia 1.032ren semea eta 6.031ren haurriderdia dela 
ikus daiteke, eta irudian lotura estua dutela agertzen da. 3. irudiko dendro-
graman ikus daitekeen moduan, genetikoki urrunen dauden indibiduoak 
kolore argiagoarekin agertzen dira. Begi hutsez, 4 familia edo nukleo na-
gusi eta beste hainbeste txikiago identifikatzen direla esan genezake.

2. taulan, banakoen arteko ahaidetasun genomiko handienak ageri dira. 
Nabarmentzekoa da animali batzuen arteko ahaidetasuna anai-arreben edo 
seme-alaba-gurasoaren artekoa (0,5) eta haurriderdien (0,25) artekokoa 
baina handiagoa dela.

2. taula.  Banakoen arteko ahaidetasun-zenbakitzaile altuenak.

Ahaidetasuna Indibiduoak

0.529 ES041402511032 ES091530336082
0.504 ES021530376763 ES091530335807
0.457 ES021530376763 ES061530429692
0.456 ES011402713660 ES091530455242
0.450 ES021530315277 ES061530385768
0.442 ES031530336031 ES041402511032
0.441 ES011402713660 ES011530455244
0.438 ES001530455243 ES011402713660
0.435 ES041530336043 ES091530455242
0.434 ES021530367671 ES071530210067
0.416 ES011402713660 ES081530455252
0.399 ES001530455243 ES061530336001
0.390 ES011530336039 ES061530336001
0.368 ES011530336039 ES011530455244
0.366 ES041402511032 ES061530336045
0.325 ES001530330303 ES071402387326
0.319 ES011530336039 ES051530336055
0.311 ES001530455243 ES011530455244
0.263 ES021530367671 ES061530385202
0.260 ES031530336031 ES091530336082
0.254 ES011530336039 ES031530336042
0.221 ES011530336006 ES071530336057
0.217 ES011402713660 ES051530182031
0.207 ES041402511032 ES081530455252
0.207 ES011530336006 ES061530336001

Azkenik, populazioaren egituraren, ahaidetasun-matrizearen eta ohiko 
moduan egiten den ahaidetasun genealogikotik lortutako informazioaren 
artean korrelazioa dagoela egiaztatu dugu.
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Alde horretatik, populazioaren egitura aztertzean, 6.045 eta 7.326 in-
dibiduoak enbor berekoak balira bezala agertzen dira 2. irudian. Indibiduo 
horiek ahaidetasun-matrizean aztertuz gero, kolore ilunagoa ikusiko dugu 
bien lotura-puntuan. Bestalde, populazioaren egitura irudian ikusten denez, 
6.082 indibiduoak (berde-urdina) ez du zerikusirik 0067rekin (gorria); eta 
gauza bera ziurta dezakegu, ahaidetasun-matrizean alderatuz gero.

Ahaidetasun-matrizean adibide gisa erabili diren animaliekin ere ko-
rrelazio hori egiazta daiteke. Irudi horretan eta aurrerago, ahaidetasun al-
tuenen taulan, 6.082, 6.031 eta 1.032 indibiduoak ageri dira ahaidetasun-
matrizean hertsiki lotuak eta 0,44ko eta 0,52ko ahaidetasunarekin. Hiru 
indibiduo horiek berdez agertzen dira 2. irudian, eta, azkenik, ahaidetasun 
genealogikoaren bidez, genetikoki oso lotuta daudela egiazta daiteke. Hala, 
6.082 indibiduoa 1.032ren semea da, eta 6.031ren haurriderdia.

Hala ere, harreman horiek ez dira animalia guztiekin gertatu, eskura da-
goen informazio genealogiko eskasak ez baitu ahalbidetu ahaidetasun ge-
nealogikoak behar bezain zehatz kalkulatzea animalia guztietan. Beraz, ge-
nealogikoki ezezagunak ziren ahaidetasun batzuk argitu dira, eta horrek bai 
ahaidetasun genomikoaren matrizea eta bai populazioaren egituraren azter-
keta erabilgarriak direla erakusten du, informazio erabilgarria, egiazkoa eta 
antolatua eskaintzeko orduan.

5.  Ondorioak

Lan horretatik ateratako ondorioak planteatutako helburuarekin bat da-
tozen hiru ataletan banatzen dira:

III.	 Betizuen 3 talde nagusiekin bat egiten duten 3 jatorri daudela an-
tzematea.

III.	 Galtzeko zorian dagoen arraza dela kontuan izanik, arrazaren bizi-
raupenerako oraindik arriskutsua ez den batez besteko odolkideta-
sun genomikoa zenbatestea. Betiere gomendagarria litzateke estal-
keten plana ezartzea.

III.	 Informazio molekularrak genealogikoki ezezagunak ziren ahaide-
tasun-erlazioak argitzeko duen gaitasuna egiaztatzea.

6.  Esker onak

Eskerrak eman nahi dizkizuet nire ondoan modu batera edo bestera 
egon zareten guztiei, Luis Varona eta Juan Altarriba irakasleei, Eva Ugarte, 
Jose Mari Plazaola, Antonio Ibarguren eta Arantzazu Martiarenari eta, nola 
ez, betizu arrazaren abeltzainei.
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