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Resumen 

El objetivo de este trabajo fue obtener por medio del metaanálisis las 
estimaciones combinadas del número de alelos observadas, heterocigosidad 
esperada y heterocigosidad observada en estudios de microsatélites en bovinos 
criollos de América. Se utilizaron 34 resultados de trabajos científicos para el 
metaanálisis, provenientes de diferentes rebaños de bovinos criollos de 11 
países de América publicados entre 2006 y 2017 y que utilizaron métodos de 
análisis de microsatélites y determinaron el número de alelos NA; la 
heterocigosidad esperada HE y la heterocigosidad observada HO. El tamaño de 
muestra varió entre 12 y 183 animales. Se obtuvieron las siguientes estimaciones 
de NAc, HEc y Hoc y sus errores estándar combinados respectivamente: 
6,890±0,00157; 0,762± 0,0017 y 0,629 ±0,0016. No se encontraron diferencias 
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al comparar los trabajos de las regiones de Norteamérica, Centroamérica y el 
Caribe y Suramérica, ni tampoco cuando se compararon los trabajos de 
Colombia con los de Ecuador. Las estimaciones combinadas del número de 
alelos, la heterocigosidad esperada y la heterocigosidad observada en 
microsatélites estudiados en bovinos criollos de América al emplear metaanálisis 
permite disponer de información confiable y más resumida para facilitar las 
comparaciones en los estudios del tema. 

Palabras claves: marcadores genéticos, revisión sistemática, criollos 

Abstract 

The objective of this work was to obtain through meta-analysis the combined 
estimates of the number of alleles observed, expected heterozygosity and 
heterozygosity observed in microsatellite studies in Creole cattle in the Americas. 
34 results of scientific work were used for meta-analysis, from different herds of 
Creole cattle from 11 countries in the Americas published between 2006 and 
2017 and using microsatellite analysis methods and determining the number of 
NA alleles; he expected heterozygosity and heterozygosity observed HO. The 
sample size ranged from 12 to 183 animals. The following estimates were 
obtained from NAc, HEc and Hoc and their combined standard errors 
respectively: 6,890-0.00157; 0.762 x 0.0017 and 0.629 -0.0016. No differences 
were found when comparing the work of the regions of North America, Central 
America and the Caribbean and South America, nor when the work of Colombia 
was compared with those of Ecuador. The combined estimates of the number of 
alleles, expected heterozygosity and heterozygosity observed in microsatellites 
studied in Creole cattle in the Americas by using meta-analysis provide confinable 
and more summary information to facilitate comparisons in the subject studies.  
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 Introducción  

Los resultados de los estudios de marcadores genéticos incluyen un variado 
número de parámetros que describen y analizan la diversidad genotípica de 
múltiples microsatélites y los resultados son muy variables, (Egito et al 2007; 
Delgado et al 2012; Mejías et al 2015; Pereira et al 2017) y en ocasiones 
dificultan los análisis. 

El uso del metaanálisis representa una vía para sistematizar y sintetizar la 
información que se dispone de un tema pedagógico, sicológico, médico, 
genético o pedagógico. (Glass 1976; Koots y Gibson 1996; Soler-Ferrería et al 
2014; Sánchez-Meca et al 2016; Botella y Zamora 2017)  

El objetivo de este trabajo fue obtener por medio del metaanálisis las 
estimaciones combinadas del número de alelos observadas, heterocigosidad 
esperada y heterocigosidad observada en estudios de microsatélites en bovinos 
criollos de América.  

 



Materiales y métodos 

Se utilizaron 34 resultados de trabajos científicos para el metaanálisis, 
provenientes de diferentes rebaños de bovinos criollos de 11 países de América 
publicados entre 2006 y 2017 y que utilizaron métodos de análisis de 
microsatélites y determinaron el número de alelos NA; la heterocigosidad 
esperada HE y la heterocigosidad observada HO. El tamaño de muestra varió 
entre 12 y 183 animales. Se emplearon los resultados individuales de los 26 
trabajos incluidos en el artículo de Delgado et al (2012) y de otros 8 artículos. 

Con los valores de NA, HE y HO de cada trabajo seleccionado (Yi) se realizaron 
gráficos de caja respectivos. Se realizaron además pruebas de Shapiro-Wilk y 
comparaciones entre los trabajos de tres regiones mediante análisis de varianza 
de efectos fijos y prueba de Kruskal-Wallis. Las regiones fueron: Norteamérica, 
Centroamérica y el Cariba y Suramérica. También se compararon los trabajos 
entre Colombia y Ecuador. Los gráficos se realizaron con SPSS ver 22 y las 
comparaciones se realizaron mediante el software INFOSTAT, Di Rienzo et al 
(2018). 

La estimación combinada de NAc, HEc y Hoc, las cuales de forma genérica 
escribiremos como (Yc) se obtuvo siguiendo el principio de las ecuaciones 
propuestas por Koots et al (1994), según la siguiente expresión: 

Yc= (∑Yi/(EEi)2)/(1/(EEi)2) 

Donde: Yc es el valor de la estimación combinada de NA, HE y HO; Yi es cada 
uno de los valores publicados de NA, HE y Ho; y EEi es el error estándar de cada 
uno de los valores de NA, HE y HO, ya sea particular o calculado con los valores 
de cada microsatélite o el general correspondiente al trabajo de Delgado et al 
(2012). 

El error estándar combinado (EEc) correspondiente a NAc, HEc y Hoc, fue 
estimado siguiendo el principio de la ecuación propuesta por Koots et al (1994), 
donde se utilizó el EEi correspondiente a cada Yi, según la siguiente expresión: 

 

EEc= (1/∑(1/EEi))0,5 

Se determinaron los intervalos de confianza al 95% de confianza (IC95%), para 
las (Yc). 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

En la Figura 1, se observa la distribución de los NA, la mayor variabilidad se 
observa en los cuartiles Q1 y Q2. Los valores en su mayoría están entre 6 y 7 
alelos. No se observan valores atípicos. 

 

 



Figura 1. Distribución de los valores de la variable alelos observados NA, 
en los trabajos estudiados. 

 

 

Figura 2. Distribución de los valores de las variables heterocigosidad 
esperada, HE y heterocigosidad observada HO, en los trabajos 
estudiados. 

En la figura 2, se aprecia una distribución no muy variable para He, con mayor 
amplitud en el primer cuartil y el segundo. En la HO la variabilidad es mucho 
mayor. El valor discrepante se observa en la HO, pero no está cerca de 0. Y 
esta predomina en los cuartiles Q1 y Q2. 

En la Tabla 1. se presentan los resultados estimados. La media combinada NAc 
es ligeramente menor que la media general de Na que fue de7,15. El intervalo 
de confianza muestra la variación alta que experimenta el NA. 

Tabla 1. Estimación combinada del número de alelos NAc, heterocigosidad 
esperada, HEc y observada, Hoc y su error estándar respectivo. 



Características Media 
combinada 

Error estándar IC95% 

NAc 6,890 0,0157 5,11-9,07 

HEc 0,762 0,0017 0,66-0,81 

HOc 0,629 0,0016 0,60-0,79 

  

La HEc superó en pocas centésimas la HE general, de 0,74. Fue en la HOc 
donde se halló una diferencia de valor más considerable de aproximadamente 
0,1 con respecto a HO. Los intervalos de confianza para HEc y Hoc fueron 
amplios, como reflejo de lo que han encontrado los investigadores, pero en Hoc 
son más variables. 

 Los valores más altos para NA de 8,69 y HO de 0,82 fueron encontrados por los 
autores de este trabajo quizás debido al mayor número de animales muestreados 
en un estudio del mismo conjunto de bovinos criollos, (n=183) y los más bajos 
para NA y HO fueron respectivamente 4,29 y 5,89, ambos reportados en el 
trabajo de Armstrong et al (2006). 

Las variables NA y HO se distribuyeron normalmente, pero no la HE. Los 
resultados de los análisis de varianza para el factor región no mostraron 
diferencias significativas entre los criollos del Norte, Centro y Suramérica para 
NA y HO. Tampoco mostraron diferencias significativas las regiones en cuanto a 
HE cuando se aplicó la prueba no paramétrica. El factor región presenta muy 
poca influencia en la variación. El origen común de estos animales predomina 
sobre las variaciones genéticas cuando se trata de regiones e incluso cuando se 
comparan subpoblaciones. (Egito et al 2007; Echeverri et al 2011; Martínez et al 
2015). 

Cuando se compararon los resultados estudiados solo entre Colombia y Ecuador 
tampoco se encontraron diferencias significativas para NA, HE y Ho, 
independientemente del trabajo de conservación de la diversidad realizado en el 
primero de estos países. 

Conclusiones 

Las estimaciones combinadas del número de alelos, la heterocigosidad 
esperada y la heterocigosidad observada en microsatélites estudiados en 
bovinos criollos de América al emplear metaanálisis permite disponer de 
información confiable y más resumida para facilitar las comparaciones en los 
estudios del tema.  
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