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RESUMEN

El progreso genético se logra merced a una seleccion racional que implica realizar
apareamientos entre individuos de la misma raza o de distintas. Algunos animales pueden
tener una relacion genética y genealégica mas estrecha que otros. Cuando se realizan
apareamientos entre individuos emparentados pueden tener consecuencias perjudiciales en
diferentes aspectos productivos del rodeo, aungque a veces sean necesarios para poder
aumentar la presencia de ciertos genes en la poblacion. Por lo tanto se debe tener en cuenta
las relaciones de parentesco entre los individuos al momento de realizar los apareamientos. El
objetivo de esta tesis fue evaluar la diversidad genética en la poblacién de una cabafia Braford.
Se realizo en base a la informacion proveniente de 1124 animales de una cabafa que fue
procesada mediante los programas Pedigree Viewer 6.5b. y ENDOG v3. Se estimaron
diferentes indicadores de la estructura poblacional entre ellos un andlisis de integridad del
pedigri, el coeficiente de consanguinidad promedio, parentesco promedio, nimero efectivo de
fundadores y ancestros. El coeficiente de consanguinidad promedio fue de 0,07%, la segunda
generacion es la que presentd mayor consanguinidad con un valor de 3,33%. El tamafio
efectivo de la poblacion fue de 244 animales, siendo este un nimero considerable para decir
que existe variabilidad genética en el rodeo y el incremento de la consanguinidad fue de 0,2.
Al momento de realizar los apareamientos resulta facil encontrar individuos cuya
descendencia no presente aumentos en la consanguinidad, debido a que el coeficiente de
parentesco fue de 0,74. Por lo cual si se realizan los apareamientos de la manera adecuada
teniendo en cuenta las relaciones de parentesco entre los individuos, se puede esperar
mantener bajos los valores de consanguinidad y una aceptable variabilidad genética en la

poblacién que permita el progreso genético a través del proceso de seleccién.



SUMMARY

Genetic progress is achieved through a rational selection that involves mating
between individuals of the same or different breed. Some animals may have a closer genetic
and genealogical relationship than others. When matings are made between related individuals
can have detrimental consequences in different productive aspects of the rodeo, although
sometimes they are necessary to increase the presence of certain genes in the population.
Therefore, the relations of kinship between the individuals at the time of the mating should be
taken into account. The objective of this thesis was to evaluate the genetic diversity in the
population of a Braford hut. It was carried out based on information from 1124 animals of a
hut that was processed through the Pedigree Viewer 6.5b programs. and ENDOG v3. Different
indicators of the population structure were estimated, including an integrity analysis of the
pedigree, the average inbreeding coefficient, average kinship, effective number of founders
and ancestors. The average inbreeding coefficient was 0.07%, the second generation is the
one that showed the highest consanguinity with a value of 3.33%. The effective size of the
population was 244 animals, this being a considerable number to say that there is genetic
variability in the herd and the increase in inbreeding was 0.2. At the time of mating it is easy
to find individuals whose offspring do not show increases in consanguinity, because the
kinship coefficient was 0.74. Therefore, if the matings are carried out in an appropriate manner
taking into account the kinship relations between the individuals, it is expected to keep the
inbreeding values low and an acceptable genetic variability in the population that allows the
genetic progress through the process of selection
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INTRODUCCION

La biodiversidad es la variacion de la vida en todas sus formas, niveles y
combinaciones, incluyendo la diversidad genética, la diversidad en las especies y la diversidad
en los ecosistemas. El aprovechamiento de la misma permite mejorar la produccién ya que la
diversidad genética suministra la materia prima para el mejoramiento de las razas y la
adaptacion de las poblaciones ganaderas a ambientes y demandas cambiantes (FAO, 2010).
Muchas veces se ha generado el sobreuso de material genético determinado afectando la
variabilidad de las razas y la biodiversidad sustentable de la especie. La diversidad genética
de las especies domesticadas se ha utilizado de forma eficaz (Bejarano et al., 2012). A lo largo
de varios siglos, se han seleccionado animales con una amplia variedad de caracteristicas,
resultando en el desarrollo de las 4500-5000 razas actuales entre las distintas especies usadas
en ganaderia (FAO, 2010). Poseer recursos genéticos suficientemente amplios garantiza la
adaptacion y viabilidad de una especie o una raza a entornos de produccion variables
(Fernandez et al., 2004).

Turton (1974) definié una raza como un grupo homogéneo, subespecifico de ganado
doméstico con caracteristicas externas definibles e identificables que les permiten ser
separados por evaluacion visual de otros grupos definidos similarmente dentro de la misma
especie, 0 un grupo homogéneo donde la separacion geografica de los grupos fenotipicamente
similares ha llevado a la aceptacidn general de su identidad separada. El significado de razas
no es solo su identidad separada; cada una comprende un Unico set de combinacién de genes,
y como esté siendo ahora mas reconocido cada una tiene una adaptabilidad especifica (Barker
2001).

Durante las ultimas cuatro o cinco décadas, la evolucion y la expansion de la
produccién de ganado intensiva y la exportacion de sistemas de produccion completos han
conducido a la reduccion de la diversidad mediante la sustitucion a gran escala de las razas
locales (Solarte et al., 2009).



El mejoramiento genético de una raza consiste en aplicar principios bioldgicos,
econdmicos y matematicos, con el fin de encontrar estrategias Optimas para aprovechar la
variacion genética existente en una especie de animales para maximizar su mérito. Esto
involucra tanto a la variacion genética entre los individuos de una raza, como la variacion
entre razas y cruzas. La mejora genética se logra generacion tras generacion, a través del
aumento de las frecuencias de genes favorables, que determinan caracteristicas deseadas. Para
esto se realiza un uso continuo de reproductores superiores, cuyo germoplasma, aplicado al
animal comercial, es clave para que este mejore a través de las generaciones (Montaldo y
Barria, 1998).

La manifestacion del fenotipo, se debe a la accidén conjunta de la constitucién
genética de los individuos y el efecto del ambiente. La estimacion del genotipo oculto, a partir
de la manifestacion fenotipica, en la que participa el ambiente, se realiza mediante el empleo
de la estadistica. En la poblacion pueden estimarse parametros, como valor genético (VG)
estimado de los individuos, la varianza fenotipica, la varianza genética total, y la varianza
genética aditiva, la heredabilidad y correlaciones, entre otros. El uso de estos parametros
permite la seleccion de los candidatos a reproduccion, mediante métodos objetivos basados
en parametros cientificos. El efecto de la sustitucion de genes logrados por la seleccion esta
asociado al valor genético aditivo (VGA). Este expresa el mérito de los individuos como
reproductores, los que transmiten a sus hijos la mitad de su VG, y se estima como la diferencia
esperada de los hijos respecto de la media de la poblacién, y es conocido como diferencia
esperada de la progenie (DEP) (Molinuevo, 2005).

Un elemento esencial para lograr una alta respuesta a la seleccion, en una poblacién,
es la presencia de variabilidad genética. La reduccion de la variabilidad y la consanguinidad
son problemas que aparecen en cualquier raza y suelen terminar con sus posibilidades
comerciales y provocar su declinacién (Cantet, 2016). El conocimiento de la diversidad
genética de una poblacion y de los factores que la afectan, permite evaluar el efecto de las
acciones realizadas, continuar con el programa de seleccion en uso o tomar medidas

correctivas (McManus et al., 2011).



La mayor precision en la identificacion de animales superiores, eleccion de un
namero restringido de reproductores - sumado a los avances en la biotecnologia reproductiva
han contribuido a aumentar los niveles de consanguinidad, y esto podria reducir la
productividad de los sistemas de produccion de carne (Maignel et al., 1996, Schindler, et al.
2008).

La raza Braford Argentina se constituyo, desde hace mas de 50 afios para cubrir una
necesidad ganadera en un vasto territorio donde otras razas no podian prosperar. A partir de
la introduccion de genética Brahman, principalmente, y Nelore (Bos indicus sp.) en rodeos
Hereford (Bos taurus sp.) se logré un biotipo caracterizado por alta produccion ain en
condiciones ambientales adversas, de clima sub tropical, y otras regiones como la pampeana
humeda y subhimeda y la precordillera. En los Gltimos 16 afios de crecimiento, la raza se ha
posicionado en la region Litoral y Norte del pais. Actualmente se encuentra entre las cuatro
razas de carne mas representativas de la Argentina siendo, una raza relativamente nueva en el

pais es la qgue mayor crecimiento ha presentado en los Gltimos afios (ABA, 2016).

La formacién de una nueva raza es un proceso complejo, pero su crecimiento y
desarrollo es mas dificil aln. La fuerte presion de seleccion que se ejerce en las cabafias para
conseguir animales uniformes tiende a reducir fuertemente la variabilidad, con serias
consecuencias para la seleccion de la nueva raza. De esta manera disminuye enormemente la
posibilidad de encontrar animales distintos y, por lo tanto, limita el avance de la poblacion por
seleccion a largo plazo. Al mismo tiempo que disminuye la variabilidad, aumenta la
consanguinidad (Cantet, 2016).

Una manera de estudiar la variabilidad de una raza o de una poblacion en un
establecimiento comercial es mediante el andlisis de pardmetros poblacionales en base a
informacidn provista por el pedigree, entre ellos se puede estimar: estructura poblacional,
consanguinidad, parentesco promedio y nimero efectivo. El grado de integridad y contenido
del pedigri permite revisar las relaciones genealogicas de un ser vivo, asi como la estructura
y dindmica de las poblaciones (Falconer y Mackay, 1996; Gutiérrez et al., 2003) y determinar
el nivel de precision de las estimaciones que requieren el uso de la informacién genealdgica

en su calculo (Dominguez Viveros et al., 2012).



La evaluacién de integridad del pedigri, puede realizarse mediante el célculo de la
contribucion de cada ancestro (por vias materna y paterna) en el arbol genealdgico hasta la
quinta generacion parental (Gutiérrez y Goyache, 2005). EI CIP es definido para el individuo
i como:

_ 2C , C,

IP =——
C,+C, 11

En 1.1 C2 ¥ CmC Y Cm 5o las contribuciones de las lineas paternas y maternas,
respectivamente, al individuo i. Las citadas contribuciones se calculan tal como se muestra
mas adelante en 2.2. En esta ultima expresion, gij es la proporcion de ancestros presentes en
la generacion j, para el individuo i, siendo d el nimero total de generaciones que se tienen en

cuenta (Gutiérrez y Goyache, 2005).

1 d
Ci = Fzg!f
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Cuando se conoce el pedigri es posible estimar, mediante el andlisis de las
genealogias, la proporcion de genes derivados de un ancestro especifico a través del trazado
de las genealogias de todos los individuos, y el calculo de la proporcion de la contribucidn
genética individual de cada ancestro como la fraccion de lineas de pedigri que se remontan a
ese antepasado. Para cada ancestro, esas proporciones pueden ser promediadas para dar parte
de los genes de los ancestros en toda la poblacion (James, 1972). Este parametro es conocido
como fe y se define como el nimero de fundadores. Segun Cervantes (2008), la representacion
de cada fundador en los individuos tomados como referencia es muy variable, dependiendo
del uso preferente que se haga o no de cada uno de los reproductores; asi, la probabilidad de
origen de los genes proporciona informacion de gran valor en el conocimiento del flujo de los

genes, y en consecuencia de la estructura genética de la poblacion.



El anélisis de fundadores generalmente sobreestima la diversidad genética contenida
en una poblacion, debido a que se asume que animales con progenitores desconocidos no estan
emparentados. Al igual que la consanguinidad, los parametros derivados de la probabilidad
de origen del gen se ven afectados por la calidad del pedigri, pero en menor medida (Boichard
et al., 1997). Para maximizar la retencion de variabilidad genética en una poblacion cerrada,
los fundadores deberian tener el mismo nimero de descendientes y en gran cantidad. Se
considera que en la gran mayoria de las poblaciones “reales”, la contribucion de fundadores
es desigual. Estimar el numero efectivo de fundadores con permite contabilizar la
representacion de fundadores y la pérdida de variabilidad genética en las poblaciones. (Lacy,
1989). Una limitacion de éste parametro es que ignora la restriccion resultante de posibles
cuellos de botella en el pedigri, que ocurren principalmente cuando existe alta intensidad de
seleccién y el material genético de unos pocos animales estd muy extendido en la poblacion
(Boichard et al., 1997) favorecido por el uso extendido de inseminacion artificial y

transferencia de embriones.

Para minimizar esa sobreestimacion, Boichard et al., (1997) propone estimar el
namero minimo de ancestros (fa) (fundadores o no) necesarios para explicar la diversidad
genética observada en una poblacidn. Los ancestros son elegidos con base en su contribucién
genética. Sin embargo, como los ancestros pueden no ser fundadores, podrian estar
relacionados y su contribucion esperada seria redundante y sumar mas de uno, por ello, sélo
la contribucion marginal (contribucion no explicada por otros ancestros) deberia ser
considerada. Las redundancias de la contribucion esperada deben ser eliminadas para

considerar s6lo la marginal.

Los dos pardametros mencionados anteriormente permiten realizar inferencias sobre
el origen del material genético de la poblacion, derivan de las contribuciones genéticas de los
individuos y describen la diversidad de las poblaciones. Ademas permiten realizar inferencias
respecto al efecto de las estrategias de apareamiento sobre la variabilidad poblacional. El
parametro fe representa el namero de fundadores con contribuciones similares a la poblacion,
que se espera generen la misma diversidad genética en la poblacion (Gutiérrez y Goyache,

2005). Se estima con la expresion 1.3, donde la sumatoria corresponde a las contribuciones



genéticas del fundador i en la poblacion actual, Nt es el nimero total fundadores y N la
cantidad de individuos en la poblacion
1

- [C:(m) J-
AN 13

El parametro fa representa el nimero minimo de ancestros no necesariamente
fundadores que permiten explicar la diversidad genética de la poblacion bajo estudio y
complementa la informacion proporcionada por el parametro anterior, dado que, como se
explico anteriormente, tiene en cuenta la pérdida de variabilidad genética por efecto de cuellos

de botella (Boichard et al., 1997) y se estima segun la siguiente expresion:

= 1.4

Donde aj, es la contribucién marginal de cada ancestro y m el nimero total de
ancestros. La contribucion marginal se refiere a la correspondiente a un individuo ancestral
que no puede ser explicada por sus propios ancestros. Estas se estiman mediante un proceso

iterativo (Gutiérrez y Goyache, 2005).

El estudio de la consanguinidad en la produccion pecuaria es importante ya que,
como se dijo, se asocia con una depresion en la productividad (Falconer y Mackay, 2001). La
depresién por consanguinidad afecta diferentes variables de interés productivo. La magnitud
de este efecto depende de la heredabilidad de las mismas. Es mayor en aquellas variables de
menor heredabilidad como por ejemplo el intervalo parto-concepciéon y la mortalidad
embrionaria (Northcutt et al., 2004). Se observo que un aumento en la consanguinidad del
ganado bovino, tiene efectos adversos sobre variables relacionadas al crecimiento desde el
nacimiento hasta la madurez y en variables maternas. Mas especificamente por cada 1% de
incremento en el coeficiente de consanguinidad se observa una disminucion del 0,06% en peso
al nacer, 0,44% en peso al destete y 0,69% en peso al afio. Ademas, se observa una reduccion
en la produccién de leche materna, con consecuencias en peso al destete. Otras variables

afectadas son el porcentaje de concepcion, la fertilidad en hembras y machos, conformacion,



eficiencia de conversion y variables relacionadas a la calidad de carne (Burrow 1993). Segln
Fernandez (2005) un incremento del 10% de consanguinidad en los rodeos puede generar una
disminucion del 10% en el nimero de terneros destetados. El porcentaje de prefiez y de
destete, los pesos al nacer y al destete, asi como la circunferencia escrotal. La disminucion de
la diversidad genética provocada por el aumento de consanguinidad, contrarresta la respuesta
a la seleccion (Ruiz Flores et al., 2006; Cantet, 2016; Verde, 2016) El coeficiente de
consanguinidad de un individuo, es la probabilidad de que dos genes muestreados en un
determinado locus en el del individuo, sean idénticos por descendencia. La consanguinidad

media se refiere al promedio de los coeficientes de consanguinidad de cada individuo.

La tasa de incremento en la consanguinidad se calcula para cada generacion mediante
la formula 1.5, donde Ft y F +1 representan al coeficiente de consanguinidad promedio de la

generacion t.

/ — -1
AF ==t —r1, 15

Como puede inferirse en la ecuacion 1.5 la consanguinidad es el resultado del
apareamiento entre animales emparentados, es decir que poseen por o menos un antepasado
comun. EIl apareamiento entre parientes cercanos permite concentrar genes favorables en la
progenie, aumentando el porcentaje de genes homocigotas. Asi como aumentan los genes
favorables, también aumenta la cantidad de genes indeseables. Estos son generalmente
recesivos, y se expresan solamente cuando el animal es portador de dos copias iguales para el
mismo gen (homocigosis). Cuando esto sucede, se generan desdrdenes genéticos que pueden
afectar caracteres como reproduccion, longevidad, supervivencia y aptitud funcional de la
progenie, provocando lo que se llama “depresion por endogamia”; que afecta negativamente
también a caracteristicas positivas que brinda la heterosis o vigor hibrido. Es importante
definir el manejo de los reproductores mas conveniente para cada situacion, teniendo en
cuenta la consanguinidad promedio de la poblacién. Dado los efectos negativos de la

consanguinidad, y su contraposicion con los objetivos buscados a través de la seleccion, es un



fendmeno que se debe tener presente y conocer sus niveles en las poblaciones, de manera de

poder mantenerlo bajo control (Navajas, 1996).

Ante un problema de disminucion de la variabilidad asociado a la consanguinidad las
razas compuestas de formacion mas reciente tienen la ventaja, en comparacion con las razas
tradicionales de pedigri cerrado, de que — mediante nuevos cruzamientos - puede reducirse
aumentando el nimero de animales no emparentados con la poblacién actual. Sin embargo
para criadores avanzados las medidas son mas complicadas, pero mas urgentes. Para el criador
es importante conocer cuél es la consanguinidad promedio del rodeo, para la raza esto es
importante ya que el control de la consanguinidad debe realizarse en las cabafias
individualmente. La magnitud de la consanguinidad en una poblacion es determinada a través
del coeficiente de consanguinidad. En la medida de que dos animales sean parientes
comparten una proporcion de genes que provienen del antepasado en comun. Como
consecuencia del apareamiento entre parientes, la progenie tendra una mayor proporcion de
genes idénticos que si sus padres no fueran parientes, lo cual lleva a una mayor homocigosis
(Navajas, 1996). El coeficiente de consanguinidad de un individuo, es la probabilidad de que
en un locus determinado, el individuo posea dos alelos idénticos por descendencia (Falconer
y Mackay, 2001). La consanguinidad induce un incremento en la presion selectiva en contra
de los alelos desventajosos parcialmente recesivos, debido a su mayor expresién en
homocigosis. Esto condiciona la viabilidad y el éxito de los programas de mejora genética
(Garcia Dorado, 2010).

La consanguinidad estimada a partir de la informacion geneal6gica permite conocer
para cada animal de una poblacidn cuales fueron sus progenitores. En base a esta informacion
se puede calcular el parentesco entre cualquier par de individuos y determinar la
consanguinidad de cada animal, siendo ambas medidas relativas a la poblacion base. Esta
generalmente definida por los animales méas antiguos de los cuales se carece de informacién
sobre sus progenitores, y que por lo tanto asumimos no emparentados y poseer consanguinidad
nula (Navajas, 1996) Segun Cantet (2016) en general, los criadores son eficientes en evitar

aparear dos animales que son padre-hija (madre-hijo) o hermanos enteros. Sin embargo,



aparecen, cada tanto, apareamientos de medio hermanos, y con mucha mayor frecuencia los

resultados de aparear tio/a-sobrina/o.

Los mayores valores de consanguinidad generalmente se observan en poblaciones
pequefias, cerradas genéticamente o con el uso intensivo de pocos reproductores mediante
inseminacion artificial (1A). La consanguinidad no afecta todas las caracteristicas ni todas las
poblaciones con la misma intensidad, por lo que se requiere cuantificar sus efectos para casos

particulares (Ruiz-Flores et al, 2006).

En un estudio realizado en Argentina sobre un rodeo cerrado de raza Hereford,
Schindler et al. (2008), estimaron un coeficiente de consanguinidad promedio, de 2,78%. En
estudios hechos en Angus, esta demostrado que los valores de consanguinidad de entre 5y
6% pueden afectar en gran medida el progreso genético para peso al nacimiento, peso al
destete y ganancia diaria de peso (Vilela Velarde, 2011).

Para la raza Braford, Cantet (2016) demuestra en un analisis de pedigri que 9473
animales eran consanguineos (F mayor que 0), mayormente en los ultimos 3 afios. El valor de
F promedio, fue estimado en 0.4%. Sin embargo, ya que el pedigi es incompleto porque existe
una alta proporcion de vacas con padre desconocido, es de esperar que este valor sea mucho
mayor. Cuando este valor se estimd a través del tamafio efectivo, arrojé valores de
aproximadamente 0.8%, el doble de lo estimado a través del pedigri. En resumen, para toda
la raza en conjunto el valor de F no es preocupante, pero muy posiblemente pueda serlo en el

futuro, para algunos rodeos con promedio de 5% 0 mas.

La estimacion del nivel de parentesco promedio es otro de los pardmetros que
contribuye a realizar inferencias sobre la variabilidad de una poblacion, estimando el
parentesco medio existente entre los individuos de la poblacion. EI mismo esta dado por la
probabilidad de que un alelo muestreado aleatoriamente en la poblacién pertenezca a un
individuo determinado (Goyache et al., 2003; Gutiérrez et al., 2003), y es definido como el
porcentaje de representacion genética de cada animal en el conjunto de la poblacion, y se
calcula como la media de los coeficientes de co-ascendencia de cada animal con el resto de
los animales de la poblacion. Este valor tiende a ser mas alto cuando todos los individuos

9



estan altamente relacionados y no hay posibilidades de apareamientos entre individuos que
estan nula o poco emparentados. Un valor bajo de éste parametro junto con un alto promedio
de consanguinidad sugiere un amplio uso de apareamientos dentro del plantel (Gutiérrez et
al., 2003), con poco o nulo flujo de genes al exterior. Por el contrario, los apareamientos entre

individuos de diferentes familias disminuyen ambos pardmetros.

El ndmero de individuos adultos en una poblacion real, puede ser mayor que el
numero de individuos gque realmente se aparea y contribuye con sus genes a la siguiente
generacion: el nimero de individuos de la poblacion real, que producen el mismo cambio en
la frecuencia génica, o sea, un grado de endogamia, igual al que generaria un namero similar
de individuos en una poblacién ideal (Falconer y Mackay, 2001). Este pardmetro se conoce
como Tamafio efectivo (Ne) y permite realizar inferencias sobre la tasa de deriva genética y
consanguinidad (Caballero, 1994), ya que cuantifica la tasa a la cual la variabilidad genética
es erosionada por la deriva génica. La estimacion del (Ne) puede realizarse evaluando la
consanguinidad calculada por medio de las relaciones de parentesco como se muestra en la

ecuacion 1.6.

e
- 1.6
Macor (2013) estimé estos parametros para la poblacion Braford Argentina. En su
analisis el origen de los individuos se caracteriz6 por un desbalance en el nimero de animales
que contribuyeron equitativamente al material genético de la poblacion: el nimero efectivo
de fundadores fue de 849, considerablemente menor al nimero real de fundadores (48648), y
el nimero efectivo de ancestros fue igual a 283. Estos parametros en general se observaron
dentro del rango considerado consistente como para permitir una respuesta a la seleccion
razonable. En su trabajo el valor de Ne, fue estimado entre 119.6 y 129.6 individuos. Usando

un tamafno efectivo de 125, se espera una consanguinidad promedio de la raza de
aproximadamente 1/ 125 = 0.008 u 0.8%.

En base a éstos resultados Cantet (2016) explica que para la raza en conjunto el valor
de F no es preocupante, pero muy posiblemente pueda serlo en el futuro en rodeos con
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promedio de 0.05 (5%) o més. La pérdida de diversidad genética en estos rodeos afecta la
mejora genética generada en el programa de seleccion. Es por eso que el armado y
organizacion del pedigri de una cabafia, asi como la estimacion del nivel de consanguinidad
es de suma importancia para conocer el resultado de las decisiones al momento del
apareamiento y planificar estrategias a futuro en el caso de presentar valores de
consanguinidad medios o altos. En el presente trabajo se analizara la estructura del pedigree

y los valores de consanguinidad de una cabafia de la raza Braford Argentina.
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HIPOTESIS

Existe variabilidad genética en la poblacion bajo estudio

OBJETIVOS

Objetivo General: Evaluar la diversidad genética de la poblacion.

Obijetivo Especificos
1) Evaluar el nivel de integridad del pedigri
2) Evaluar la estructura poblacional

3) Estimar el valor de consanguinidad promedio.
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MATERIALES Y METODOS

Se ha analizado la informacion disponible del registro de pedigri de una cabafia
integrante de la Asociacion Braford Argentina, correspondiente al estrato multiplicador de la
misma. Los animales contaban con la informacion de la madre, el padre, el sexo, y la fecha (o
afio) de nacimiento de cada animal. Originalmente se disponia de los datos de 1150 animales,
luego de ordenar el pedigri y eliminar aquellos datos incompletos o inconsistentes quedaron
1124 animales en estudio. Para comenzar a analizar describir la diversidad genética de un
rodeo de cria que realiza seleccion se procedio a organizar el pedigri para el analisis posterior

de su estructura y la estimacion de la consanguinidad promedio.

A. Analisis del pedigri

El pedigri fue ordenado y reenumerado para poder procesarlo y analizarlo con el
programa PEDIGREE VIEWER 6.5b (Kinghorn, 2011). El programa lee archivos de datos
simples y muestra la estructura de pedigri completa. Cada animal esta representado por su
identidad, o su nombre, o por su valor para cualquiera de los rasgos en el archivo de datos.
Puede mostrar un pedigri grande de miles de animales en la pantalla al mismo tiempo. Puede
encontrar animales por identidad, o por mérito o rango de mérito para un rasgo determinado.
Es atil ademas para explorar alrededor de un conjunto de datos de pedigri para tener una idea
de su estructura y cualquier problema que pueda contener.

B. Representacion de fundadores en la cabafia
Los célculos se realizaron a partir del pedigri disponible, mediante el programa
ENDOG v.3 (Gutierrez y Goyache, 2005). Que los estima segln las ecuaciones que se
expresaron en 1.1, 1.2, 1.3 y 1.4. El programa maneja informacion de pedigri para realizar
varios analisis demograficos y genéticos, que incluyen: (a) la endogamia individual y los
coeficientes de relacion promedio; (b) tamafio efectivo de la poblacion; (c) los pardmetros que
caracterizan la concentracién de genes y el origen de los individuos, como el nimero efectivo

de fundadores y ancestros, el nimero efectivo de rebafios fundadores; (d) estadisticas y
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distancias genéticas pareadas para cada sub poblacion bajo estudio; (e) descripciones de la
importancia genética de los rebafios en una poblacion y (f) intervalos de generacion. El
programa ayudara a monitorear los cambios en la variabilidad genética y la estructura de la

poblacién.

C. Consanguinidad, parentesco promedio y numero efectivo.

Los célculos se realizaron a partir del pedigri disponible, mediante el programa
ENDOG v.3 (Gutierrez y Goyache, 2005). Que los estima segln las ecuaciones que se
expresaron en 1.5 1.6. Para la estimacion del Ne se tomo el incremento en la consanguinidad
estimado por el numero de generaciones equivalentes. Mediante este se puede inferir el valor

real del parametro (Gutiérrez y Goyache, 2005)
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RESULTADOS Y DISCUSION

A. Andlisis del pedigri

La cabafia comenzé con un nimero de 425 animales inscriptos en el afio 2001, de los
cuales eran 380 hembras y 45 machos. En los afios 2002, 2003 y 2004 no se realizaron
inscripciones. A partir del 2005 el namero de animales inscriptos por afio aumento
progresivamente hasta el afio 2009, donde se inscribieron Gnicamente 50 animales y luego
llego a 182 animales en el afio 2011. La proporcion de machos y hembras fue
aproximadamente del 50% para cada género (Figura 1).

400
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Afo de nacimiento

machos hembras

Figura 1: Numero de machos y hembras inscriptos anualmente en la Asociacion
Braford Argentina

Lo expresado anteriormente permite explicar los resultados obtenidos al analizar el
nivel de integridad del pedigri (Figura 2), que depende del nimero de animales inscriptos por
la cabafia. Se observé una mayor proporcion de animales con madres conocidas, a diferencia
de los individuos con padres conocidos: 62.19% de individuos con madres identificadas,
versus un 55.07% de animales con padres conocidos. La rama materna dispone de informacion
de 3 generaciones anteriores, mientras que en la de los padres solo se encuentra informacién

de dos generaciones. La poblacion bajo estudio estuvo compuesta por tres generaciones, la
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primera conformada por 605 animales, 90 en la segunda y 4 en la tercera. Los resultados del
coeficiente de integridad del pedigri (CIP) fueron de 0,59, 0,045 y 0,001 para la primera,
segunda y tercera generacion respectivamente. Mac Cluer et al., (1983) consideraron que un
pedigri dispone de informacion suficiente para darle confiabilidad a las estimaciones cuando

este valor es superior a 0.6.

La falta de informacion genealogica limita el alcance de las predicciones realizadas
en base a las misma (Dominguez Viveros et al., 2012). El valor CPI obtenido en la primera
generacion, que es la que mayor cantidad de animales presentd, responde a este pardmetro,
por lo que puede decirse las estimaciones realizadas en base a este pedigree pueden ser
confiables para evaluar la variabilidad de la poblacion, sin embargo en la segunda y tercera

generacion los valores de CIP no generan la misma confiabilidad.
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Figura 2: Nivel de integridad del pedigree. Los valores expresan el nimero de animales
totales en el pedigree y los porcentajes indican la proporcién de individuos con ancestros
conocidos, segun correspondan.

B. Representacion de fundadores en la cabafia
El ndmero de fundadores que contribuyeron a la poblacion de referencia,
conformada por aquellos individuos con madre y padre conocidos fue de 619. Este nimero
refleja pobremente la diversidad genética original porque ellos pueden estar emparentados
entre si y sus contribuciones genéticas de pueden resultar desbalanceadas. Si el ndmero
efectivo de fundadores (fe) es menor al numero efectivo de ancestros (fa), es indicador de un
desbalance en el nimero de animales que contribuyeron equitativamente material genético

original de la poblacion. Esta situacion se produce principalmente cuando se hace el uso
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preferencial de reproductores, es consistente con una pérdida de material genético en la
poblacion. En este caso los valores de ambos parametros fue igual 55 individuos. De esta
manera puede decirse que la contribucion de los fundadores fue equivalente, lograron dejar
descendencia en la poblacion, pueden contribuir genéticamente a las proximas generaciones,

de forma uniforme, es decir que producirian la misma diversidad genética.

C. Consanguinidad, parentesco promedio y numero efectivo.

El coeficiente de consanguinidad promedio (F) se estim6 en 0,07%. La mayor

consanguinidad detectada fue en la segunda generacion con un valor de 3.33% (Figura 3).

[=]
[=]
o
[=]

Figura 3: Diagrama de pedigri por generaciones (valores de consanguinidad). Los numeros
indican la identificacion de los tres individuos que mostraron consanguinidad (Figura 2).

La ausencia de consanguinidad en la primera generacién puede ocurrir debido al
hecho de que en esa generacion se producen los primeros hijos de los animales fundadores.
En los animales de la segunda generacién se observa la presencia de consanguinidad, pero en

niveles bajos. Se observaron Unicamente tres individuos consanguineos dentro de la cabafa
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(Figura 4), y presentaron valores de 0,25. En este caso se debe a que estos animales comparten

padre con sus madres respectivas, es decir que se realizaron cruzamientos entre padres e hijas.

66 236 210 13

\ 580 A 765

443

602 843 866

Figura 4: Pedigree de individuos consanguineos observados. Los nimeros indican la
identificacion de los tres individuos que mostraron consanguinidad (Figura 2).

La tasa de incremento en la consanguinidad evaluado en generaciones equivalentes
fue de 0,20. A partir de este valor se estimo el tamafio efectivo de la poblacion que resulté en
244 animales. Este valor se encuentra dentro del rango considerado consistente como para
permitir una respuesta a la seleccién razonable, indicando que no hubo una utilizacion
preferente de individuos emparentados. EI mismo, se relaciona con una consanguinidad
promedio de aproximadamente 0,4 % (1 / 244 = 0.004). Un valor mayor que el estimado
mediante el pedigri. Considerando que la estimacion de F a través del pedigri fue mucho
menor 0,07%, es necesario tener en cuenta la posibilidad de que el valor de consanguinidad
obtenido se esté subestimando, debido al bajo nimero de generaciones intervinientes en el
analisis y a la menor cantidad de animales en la segunda y tercera generacion. En general se
considera deseable que la consanguinidad promedio no sea superior a 3%, si es > a 5%, es
recomendable tomar medidas para reducir ese valor en el futuro (Cantet, 2016). De acuerdo a
esto la consanguinidad estimada entre un 0,07% y un 0,4% se encuentra muy por debajo de

los valores maximos recomendados.
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Ruiz Flores (2016) en un trabajo realizado con datos provenientes de 5 rebafios de
ganado Brahman, obtuvieron un promedio global de consanguinidad de 0.574%, concluyendo
que se disponen de buenos programas de apareamientos, pero también y se detectd que en los
animales consanguineos se encontraron resultados desfavorables en caracteres estudiados,
como reduccion del peso, al nacer, a 205 y a 548 dias. En una evaluacion de la raza realizada
para la raza por Macor (2013) con un bajo nivel de identificacion de las paternidades obtuvo
en un valor insignificante de consanguinidad (F = 0.04) para la raza. En la misma raza y
mediante otra metodologia Alvarez Dolinar el al., (2010) observaron un valor de 0,0025. En
la misma raza los coeficientes son semejantes, pero muy inferiores a los observados en otras
razas de carnes, ésta situacion puede deberse a que la raza es relativamente nueva en

formacion, y que el pedigree presenta inconsistencias e impide obtener estimaciones precisas.

El coeficiente de parentesco promedios (AR) fue estimado en 0,74. Este coeficiente
es indicador de la consanguinidad a largo plazo originada por el hecho de utilizar un
reproductor. Independientemente de que un animal tenga un coeficiente de consanguinidad
muy alto porque sus padres tengan antepasados comunes, un coeficiente AR bajo significa
que un animal comparte un porcentaje pequefio de genes con el resto de la poblacién. En
coherencia con lo observado en el coeficiente de consanguinidad este resultado indica que
sera facil encontrar individuos dentro de la poblacion para aparearse sin generar
consanguinidad en los futuros descendientes (Goyache et al., 2010). De esta manera puede
inferirse que si en este rodeo, se dirigen los apareamientos considerando las relaciones de
parentesco entre los individuos, evitando los apareamientos padre/hija, abuelo/nieta,
tia/sobrina, pueden mantenerse bajos valores de consanguinidad manteniendo la variabilidad

de la poblacién y su respuesta a la seleccion.
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CONCLUSIONES

Al analizar la informacion proveniente de la cabafia Braford se puede decir que existe
un nivel de variabilidad genética aceptable en el rodeo. No se registraron valores que pudiesen
resultar probleméticos en torno a la consanguinidad, sin embargo los registros analizados no
eran completos, por lo que estos valores pueden ser aproximados.

Puede decirse que los apareamientos en general han sido dirigidos correctamente,
teniendo en cuenta los parentescos entre los reproductores. Se recomienda continuar de esta
manera, siguiendo el criterio de evitar los apareamientos entre parientes e ir incorporando con
el tiempo, nuevos reproductores para incluir nuevos fundadores, evitar que disminuya la
variabilidad genética existente y poder mantener bajos valores de consanguinidad. De esta
manera se podra hacer mas eficiente el proceso de seleccion, teniendo en cuenta que deben
existir en el rodeo, la presencia de nuevos genes que puedan contribuir a mejorar genética y
fenotipicamente el rodeo, con el objetivo de evitar que se produzca un estancamiento en el

proceso de seleccion.
Es necesario destacar que para que esto sea posible, es indispensable continuar con

los registros de pedigri de la cabafia, a lo fines de realizar éste mismo analisis en un futuro y

poder valorar que esta sucediendo en las generaciones recientes.
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