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Estudio de los niveles de
consanguinidad en nucleo
de seleccion de la raza
murciano granadina

1. INTRODUCCION

Las razas autéctonas se constituyen en parte integrante
del patrimonio histérico y cultural de un pais, y su salva-
guarda representa una prioridad indiscutible. La variabili-
dad genética de las razas autoctonas engloba, por un lado,
la variabilidad inter-racial (diversidad entre razas) y por
otro, la variabilidad intra-racial (diversidad dentro de cada
raza). De este modo, una disminuciéon de la diversidad
genética puede derivar en un descenso de la variabilidad
inter-racial, asociada a la extincion de una raza, o bien a
una disminucién de la variabilidad intra-racial, sujeta, por
ejemplo, a un incremento de la consanguinidad en una
determinada raza.

La diversidad genética intra-racial integra la variabili-
dad genética de las poblaciones de interés zootécnico y la
biodiversidad global, siendo el mantenimiento de esta diver-
sidad imprescindible, tanto para implementar programas
de conservacién (Adan y cols., 2007) como para el des-
arrollo de un programa de mejora genética eficaz (Olden-
broek, 1999), ya que la respuesta esperada a la seleccién
es directamente proporcional a la variabilidad genética
existente.

Asi pues la adecuada gestion de la diversidad genética
de una raza es fundamental para su futura utilizacién de un
modo sustentable (UNEP, 1992), siendo imprescindible su
caracterizacion demografica a la hora de afrontar el dise-
fio de una estrategia correcta para su utilizacion. Segin
Gama (2002), la caracterizacion de un sistema de produc-
cién, incluyendo el profundo conocimiento de la estructura
demografica de una raza, debe constituirse en la primera
etapa de cualquier programa de mejora genética. Por tan-
to, la conservacion o utilizacion sostenible de los recursos
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genéticos, conlleva el mantenimiento de un nimero mini-
mo de animales de manera que se garantice la supervi-
vencia de una determinada raza y permita ademas su recons-
titucién cuando sea preciso (Matos y Bettencourt, 1995).

Segtin Khang (1983), Barker y cols. (1998), Rochambe-
au y cols. (2000), Caballero y Toro (2000), Gutiérrez y cols.
(2003) y Gandini y cols. (2004), entre otros autores, la varia-
bilidad genética de una poblacién puede ser estudiada a tra-
vés del analisis de los datos genealégicos, de la estimacion
de los parametros genéticos de caracteres productivos de
interés econémico o a través de la utilizaciéon de marca-
dores moleculares. Esta tltima metodologia ha tenido una
gran aplicacién en los dltimos afios, habiéndose desarrollado
esta técnica tanto en animales domésticos como en las
especies salvajes (Shriver y cols., 1997; Gétz y Thaller, 1998;
MacHugh vy cols., 1998, Martinez y cols., 2003).

El analisis demografico nos permite describir la estruc-
tura y la dindmica de una poblacién si consideramos un
grupo de individuos en permanente renovacién y teniendo
en cuenta su pool de genes (Gutiérrez y cols., 2003). Por tan-
to, el andlisis de las genealogias se constituye en una meto-
dologia importante de caracterizacion de poblaciones, ya
que describe la variabilidad genética y su evolucién a lo lar-
go de las generaciones.

En el caso que nos ocupa, la poblacién caprina grana-
dina se prepara para iniciar un programa selectivo con
garantias de éxito, habiendo desarrollando la Asociacion
Nacional de Criadores de Caprino de Raza Murciano Gra-
nadina para ello un laboratorio de reproduccién asistida
en colaboracién con la Diputacién de Granada, asi como
un laboratorio de Genética Molecular Aplicada con la Dipu-
tacién de Cordoba y el Grupo AGR-218 de la Universidad
de Cordoba, los cuales garantizan el control de genealogias




y la conexién genética de los rebanos mediante en empleo
de inseminacién artificial con semen fresco y congelado.

Dentro del proceso de adaptacion de la raza para el
esquema de seleccién destacan los estudios sobre los nive-
les de consanguinidad esperada que la poblacién Murcia-
no Granadina viene acumulando a lo largo de tiempo. Con-
tando con esta informacidn se puede, no solo inferir como
va a comportarse la consanguinidad en las proximas gene-
raciones, sino también hacer predicciones temporales bas-
tante precisas de cuando se van a alcanzar momentos cri-
ticos en la poblacién, pudiendo prevenir fenémenos
desfavorables, motivados por alcanzar los umbrales peli-
grosos de endogamia.

MATERIAL Y METODOS

Para la realizacion de estos andlisis se utilizé como fuen-
te de informacién, el contenido de las bases de datos inclui-
das en el programa de gestion del Libro Genealdgico de la
raza, y que suponian un total de 86.804 individuos.

Fueron calculados los coeficientes de consanguinidad
individual (F) y el grado de parentesco entre individuos
(aii), utilizandole para ello el método tabular de (Gama,
2002), teniendo en cuenta que:

a; =2 (a;. Padre de j + a; . Madre de j)
Q; = a;

%=1+ﬁ

F, =2 a (Padre de i . Madre de i)

Los valores de los coeficientes de consanguinidad indi-
vidual calculados de esta forma fueron confirmados a tra-
vés de los resultados de la matriz de parentescos, obteni-
da a partir de la subrutina MTDFNRM del programa
MTDFREML (Boldman y cols., 1995).

La consanguinidad individual (F,), representa la proba-
bilidad de que dos alelos de un mismo /ocus sean iguales
por ascendencia (Wright, 1922). Por su parte el grado de
parentesco (ay) entre dos individuos (i y j) representa el
doble de la probabilidad de que en un locus determinado,
un alelo tomado aleatoriamente de un individuo i y un ale-
lo tomado al azar del individuo j, sean iguales por ascen-
dencia o, lo que es igual, sean copias de un mismo gen.

El incremento de consanguinidad por afio ( F/aino) fue
obtenido mediante regresion del coeficiente de consan-
guinidad individual (F) con el afio de nacimiento, habién-
dose utilizado para ello el procedimiento PROC GLM del
paquete estadistico (SAS, 2001), siguiéndose el modelo
linear que a continuacién se expone:

Fi= b, + b, afio; + €;

Donde F; representa la consanguinidad individual del
individuo j nacido en el afio i, b, es el intercepto, b, es el
coeficiente de regresion lineal de la consanguinidad indi-
vidual en el afio de nacimiento y e; el error asociado con
la ij observacion. A partir de AF/afio, se determind el incre-
mento de consanguinidad por generacién (AF/generacion),
como (AF/afo x L), donde L representa el intervalo gene-
racional medio (Wright, 1922; Stone, 1977). Asi mismo se
realizé un andlisis de la evolucién del nimero y porcenta-
je de individuos consanguineos (F; > 0) y no consangui-
neos (F, = 0) nacidos entre 1992 y 2006.

RESULTADOS Y DISCUSION

Cuando se observan los coeficientes de consanguini-
dad medios por afio de nacimiento para el total de la pobla-
cién, se evidencia una tendencia a aumentar a lo largo de
los dltimos anos (Figura 1).

Figura 1. Evolucién de la consanguinidad por aino de nacimiento.

Consagui ni dad Media(%)
2,5

1.5

/

0.5

o-M

199 2199 3 199 4 19 95 19 96 19 97 19 98 1999 2000 200 1 200 2 200 3 200 4 20 05 2006

Ano de Naci ménto

FEDERACION €SPANOLA DE ASOCIACIONES DE GANADO SELECTO 119




— % feagas

Asi entre los aflos 1992 y 1996 no se aprecian incre-
mentos significativos en los niveles de consanguinidad
(P<0,05). Es a partir del aftlo 1997 cuando el incremento
de la consanguinidad por afio de nacimiento comienza a
ser significativo, alcanzandose para este afio niveles medios
del 0,41%. Al llegar al afio 2000, el incremento de los nive-
les de consanguinidad se hace progresivo hasta situarse en
el 2,08% en el afo 2006. Los incrementos medios con-
sanguinidad por afio de nacimiento entre 1992 y 2006 se
situd en el 0,14%.

En la Tabla 1 puede apreciarse un incremento paulati-
no en el nimero de animales consanguineos, tanto en tér-
minos absolutos como en porcentaje, a lo largo de los anos
en estudio. A este respecto puede observarse como el mayor
incremento porcentual tuvo lugar entre el afio 2005 y 2006,
con un aumento del 6,61% de individuos consanguineos.
A este respecto puede denotarse como en el afio 2006 casi
la cuarta parte de la poblacién nacida es consanguinea.

Tabla 1. Distribucion del nimero (N) y porcentaje (%)
de animales consanguineos (Fi>0) y no consanguineos
(Fi=0) por afio de nacimiento.

o L [ el e L

1992 0,27 1.099 99,73
1993 6 0,35 1.685 99,65
1994 7 0,28 2.488 99,72
1995 23 0,63 3.624 99,37
1996 63 1,95 3.176 98,05
1997 129 3,79 3.278 96,21
1998 184 3,83 4.614 96,17
1999 320 5,98 5.034 94,02
2000 587 8,84 6.054 91,16
2001 795 11,31 6.237 88,69
2002 931 12,01 6.818 87,99
2003 1.151 12,85 7.803 87,15
2004 1.233 13,87 7.655 86,13
2005 1.695 16,94 8.313 83,06
2006 1.367 23,55 4.436 76,44

El estudio de la variabilidad genética y la dindmica de
una poblacién resulta de gran importancia para el esta-
blecimiento de programas de conservacién o de mejora
genética por seleccion, de forma que permitan implementar
una correcta gestion de la diversidad genética existente.
Del mismo modo el conocimiento de la estructura y la
demografia de una poblacién permiten destacar algunos
aspectos importantes que pueden afectar a la gestion de la
propia poblacién en cuanto a la eleccién de los métodos
de seleccion y de apareamiento mas adecuados se refiere.
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En la actualidad son 33.877 los animales que forman la
parte noble del Libro genealdgico de la raza lo que supo-
ne un volumen suficiente para enfrentar un programa de
seleccién con garantias. Situacion a la que contribuyen los
1.178 sementales activos sobre todo teniendo en cuenta la
disponibilidad de inseminacion artificial.

En este sentido cuando nos encontramos frente a pobla-
ciones animales con efectivos reducidos, a la hora de ins-
taurar un programa de mejoramiento genético por selec-
cién, un programa de conservacién, o un programa de
seleccién con un incremento predefinido de la consangui-
nidad (Meuwissen y Sonesson, 1998), resulta de gran impor-
tancia el conocimiento de las genealogias de los animales
candidatos a reproductores.

El incremento de la consanguinidad a lo largo de los
afos analizados, mas acusada a partir del afio 2000 (Figu-
ra 1), es debida, por un lado a la progresiva introduccién
de la técnica de inseminacién artificial, que tiene como
consecuencia la aparicion de muchos descendientes a par-
tir de un reducido grupo de sementales. Pero también esta
situacién estd motivada por el incremento de la informacion
genealdgica que proporciona una estimaciéon mucho mas
precisa del valor del coeficiente de parentesco. Es decir,
cuanto mayor es el niimero de generaciones conocidas de
un individuo, también es mas probable que se encuentren
ascendientes comunes por la via paterna y materna (Caro-
lino, 2006). A este respecto, Boichard y cols., (1997) indi-
caron que la estimacion del coeficiente de consanguini-
dad individual estd altamente influenciada por la calidad y
la cantidad de la informacién genealégica disponible.

Finalmente, hay que tener en cuenta que, aunque el
incremento de consanguinidad medio obtenido por afio de
nacimiento ha sido del 0,14% en el periodo analizado, los
valores medios de endogamia podrian mantenerse en el
tiempo ya que al tratarse de una raza que cuenta con un pro-
grama de seleccion mas o menos reciente, podria existir la
incorporacion de nuevas explotaciones al nicleo de selec-
cion de la raza, con la aportacion de animales no empa-
rentados a los del nicleo selectivo actual, por lo que nos
encontrariamos ante una posibilidad de «refrescamiento
genético» de la poblacién. Asimismo, con caracter general,
dentro de la gestion del libro genealdgico, esta misma posi-
bilidad estaria a nuestra disposicién mediante la incorpo-
racion de los animales que se van inscribiendo en el regis-
tro auxiliar de la raza.
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