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INTRODUCCION A LA MEJORA GENETICA ANIMAL

El objetivo fundamental de la Produccién animal es ofrecer al mercado productos
animales en condiciones econOmicamente aceptables para el consumidor y
remuneradoras para el productor . Para alcanzar este objetivo, son varios los aspectos
que estudia. Basicamente, la alimentacion, la reproduccion, el manejo, la sanidad y la
mejora genética. Todos y cada uno de estos aspectos han evolucionado de forma
importante durante el Gltimo siglo, conforme las ciencias basicas y fundamentalmente
las aplicadas han ido enriqueciéndose. Simultaneamente, el contexto de las
actividades pecuarias también ha variado. Ya no so6lo interesa producir carne, leche y
huevos en cantidad suficiente para abastecer las necesidades alimenticias de las
concentraciones humanas nacidas durante la revolucién industrial, alejadas de las
actividades agrarias. Han aparecido nuevas necesidades ligadas al estado del
bienestar alcanzado por los paises industrialmente ya desarrollados, en relacion a la
calidad de esas producciones.

La Mejora genética animal se refiere no tanto al apareamiento, reproduccion y
crianza de los animales como a la aplicacion de los conocimientos genéticos a la mejora
de los animales. Es en realidad la aplicacién general del conocimiento cientifico a la
mejora de los animales, comprendiendo no solo el conocimiento genético, sino también
las contribuciones de la estadistica, la economia, la fisiologia y otras disciplinas. Se
diferencia asi de la Genética animal, centrada en el estudio de los principios de la
herencia en los animales.

La préactica de la Mejora genética animal se realiza basicamente a través de
dos elementos: los programas de mejora, como accién de todo un colectivo
organizado en torno a unos objetivos y esquemas que varian entre especies, y la
gestion de la mejora, como accién individual de cada ganadero que, o bien participa
activamente en los programas de mejora, o bien actda como cliente de ellos.

La estructura de los programas de mejora es compleja. Se deben tener en
cuenta aspectos diferenciales de la economia de la produccion, la estructura de las
explotaciones ganaderas, el nivel asociativo de los ganaderos, las caracteristicas de los
sistemas reproductivos y las particularidades genéticas de las poblaciones que se
pretenden mejorar. En un programa de mejora se debe distinguir entre: politica de
mejora que viene determinada por el conjunto de objetivos, medios y restricciones
existentes para aumentar el nivel genético de los animales; esquema de mejora que se
establece definiendo la estructura de la poblacion, los caracteres a mejorar, el flujo de
genes de generacién a generacién y la forma de seleccionar los animales; plan de
mejora como la cuantificacion numérica del esquema planteado; y operaciones de
mejora que son las actividades que se deben hacer dia a dia para desarrollar un
programa de mejora, basicamente el manejo de la informacién que se produce, el
manejo de la reproduccién y la gestion genética.

Idealmente un conocimiento exacto de la naturaleza de la variacibn genética
deberia ser la base de un programa de mejora. La mayoria de los caracteres de interés
de las especies de interés doméstico se pueden medir de forma objetiva y presentan
variacion continua. En esos caracteres la varianza debida a los efectos aditivos de los
genes puede ser conocida con razonable precision. No obstante, el conocimiento de la
varianza debida a los efectos dominantes y de epistasis es, hoy por hoy, muy impreciso.
Por eso, aunque el cruzamiento es ampliamente utilizado en la creacion de progreso
genético, la mayor parte de los programas de mejora se centran en la mejora del valor
genético aditivo de los animales a través de su seleccion.

La ventaja que presenta la Seleccion animal frente a otras estrategias de mejorar



las producciones animales es que una vez se alcanzan, las mejoras permanecen en la
poblacion. No es necesario, por lo tanto, dedicar nuevos recursos cada vez que se desea
gue la mejora se exprese en una poblacion. Adicionalmente, al ser un proceso lento pero
acumulativo, permite asimilar gradual y eficazmente los cambios necesarios en
alimentacién, manejo,....

No cabe duda de que la Seleccion animal se ha venido practicando durante un
largo periodo de tiempo. No obstante, se considera que tal como la entendemos en la
actualidad, no adquiere identidad hasta el siglo XVIII, tomando como referencia al
ganadero inglés R. Bakewell. A partir de ese siglo se produce un importante avance
cientifico gracias a aportaciones de conocidos personajes como C. Darwin, F. Galton, G.
Mendel, J.B.S. Haldane, K. Pearson, R.A. Fisher y S. Wright. Esas y otras aportaciones
permitieron a J.L. Lush establecer las bases del estado actual de la seleccién animal y a
C. Henderson, A. Rabertson, y otros muchos cientificos de nuestro siglo desarrollarla.

Los principios en los que se basa la Seleccién animal los proporciona la Genética
cuantitativa (entendida en su sentido mas laxo), pues ésta se ocupa de la herencia de las
diferencias cuantitativas entre los individuos. La herencia de esas diferencias depende de
genes cuyo efecto es pequefio en relacién a la variacién debida a otras causas, por tanto
los genes no pueden identificarse simplemente por los efectos fenotipicos de su
segregacion y los métodos de analisis mendeliano no pueden aplicarse en su estudio. La
primera consecuencias de este hecho es que la descendencia deja de tener caracter
informativo y la unidad de estudio se debe de extender al conjunto de toda la poblacion.
Una segunda consecuencia es que el estudio de las diferencias implica hacer mediciones
objetivas en los individuos frente al simple hecho de clasificarlos. Resumiendo, la
Genética cuantitativa estudia el comportamiento de los genes y los parametros
poblacionales asociados a los caracteres cuantitativos.

El andlisis genético de los caracteres cuantitativos tiene reputacion de ser
conceptualmente complejo dada las importantes bases matematica y estadistica
necesarias para construir modelos explicativos y contrastar hipotesis. Su introduccion
puede hacerse extendiendo la genética mendeliana en dos etapas, una primera etapa
introduciendo conceptos descriptivos de las poblaciones (habitualmente referida como
Genética de poblaciones) y una segunda etapa introduciendo conceptos ligados a la
herencia de los caracteres cuantitativos (a la que en sentido mas estricto se la denomina
Genética cuantitativa).

La Seleccion animal pretende dar respuesta a la necesidad de escoger como
reproductores aquellos animales, de entre todos los disponibles, cuya descendencia
presente mejores caracteristicas. Para tomar esa decision se debe predecir cual es el
valor esperado en la descendencia y por lo tanto forzosamente utilizar modelos de
prediccion. El uso de modelos de prediccion encierra basicamente elementos de genética
(modelo genético), de estadistica (modelo estadistico), matematicos (expresion matricial
de modelos) y algoritmicos (resolucion de modelos), y se refiere en general como
metodologia de evaluacion genética de animales.

La complejidad que pueden alcanzar los métodos de evaluacion genética obligan
a introducirlos partiendo de una situacién sencilla, la seleccion individual, para
posteriormente pasar a la teoria general de los indices de seleccion y acabar con la
metodologia Blup (Best Linear Unbiased Prediction), que es la que en la actualidad se
utiliza en la mayor parte de programas de mejora animal. La diferencia basica entre la
metodologia Blup y los indices de seleccidn reside en el modelo estadistico subyacente,
pero no en el modelo genético. La teoria de los indices de seleccion utiliza como modelo
de prediccion un modelo cuyos parametros presentan variabilidad y sobre los cuales
estamos interesados en hacer inferencia estadistica. Se basa por lo tanto en modelos



aleatorios, asumiendo que las diferencias entre grupos de observaciones afectadas por
distintos factores ambientales son conocidas. Esta asuncién es la principal debilidad del
modelo aleatorio aplicado a la prediccién del valor genético de los animales. No es
realista asumir que conocemos las diferencias de origen no genético que se producen
entre animales. Esas diferencias se deben a su vez estimar y qué mejor que hacerlo
simultineamente a la prediccion del valor genético. Aparece de esta forma la
metodologia Blup, basada en un modelo mixto que considerando las mismas variables
que el modelo aleatorio, incorpora un conjunto de factores ambientales que afectan a las
producciones de los animales. En un contexto docente, es util referirse a ambos
procedimientos como Seleccion en un modelo aleatorio y Seleccion en un modelo mixto
resaltando asi la importancia del modelo estadistico utilizado.

Aunqgue la Seleccién animal es la base fundamental de los Programas de mejora,
no se puede ignorar la importancia de los Cruzamientos, aprovechando la componente
genética no heredable y complementando caracteres que econOmicamente es
interesante se expresen en un mismo animal. Ambas vias de mejora deben utilizarse
adecuadamente en los Esquemas de mejora de forma que el progreso genético sea
maximo y su difusion al conjunto de las poblaciones animales eficiente.

Los Esquemas de mejora deben de establecerse teniendo en cuenta las
particularidades de los Sistemas de produccion animal. Una caracteristica que diferencia
los esquemas de distintas especies es su prolificidad. Cuanto mayor es la prolificidad de
una especie, mayor importancia adquiere la via hembra en la generacion y difusién del
progreso genético. Adicionalmente, el uso de la inseminacion artificial hace que en
aguellas especies de baja prolificidad, la via macho adquiera una importancia todavia
mayor. Basicamente por estas razones se pueden referir dos grandes tipos de esquemas
de mejora: esquemas basados en una estructura piramidal de las poblaciones,
caracteristicos de especies de alta prolificidad, y esquemas basados en pruebas de
descendencia, propios de especies de baja prolificidad.

Desde un punto de vista académico, es por lo tanto recomendable agrupar las
Producciones animales en Especies prolificas, dentro de las cuales se sitlan
fundamentalmente la produccion porcina, avicola, cunicola y piscicola, y Especies poco
prolificas como la produccién bovina, ovina y caprina basicamente. Esta agrupacion
permite introducir los criterios comunes dentro de cada grupo de especies que se deben
considerar al desarrollar un programa de mejora.

Conocer los sistemas de produccién de las distintas especies de interés
economico es fundamental para realizar la Gestion genética de un programa de mejora,
pero evidentemente no resulta suficiente. Afortunadamente, durante las dos Ultimas
décadas se han dedicado importantes esfuerzos para disponer de mas y mejores
herramientas de gestién, basadas en la informatizacién de los datos de granja y su
posterior andlisis para el calculo de indices técnicos que sirvan de soporte a la toma de
decisiones. Es un campo en el que se esperan futuras aportaciones como son los
sistemas expertos y de ayuda a la decision, basadas en técnicas de inteligencia artificial y
l6gicas no estandar.

Si bien la generacién de progreso genético es importante, tanto o mas es su
eficiente difusion. El éxito o fracaso de una explotacion ganadera esta en buena medida
sujeto a la Gestion genética que en ella se realice, referida a la adquisicion de animales
(o semen) selectos y a la reposicion de hibridos.

Finalmente sefalar que en un mercado de libre empresa, la difusién genética de
un programa de mejora debe compatibilizarse con criterios de comercializacion que
permitan acceder a una determinada cuota de mercado. Para mantener o0 aumentar su



cuota de mercado las empresas de mejora deben de utilizar todas las herramientas
tecnolégicamente disponibles. En la actualidad existe todo un conjunto de técnicas que
han abierto y siguen abriendo nuevas posibilidades a los actuales métodos de mejora.
Dentro de lo que se puede denominar nuevas tecnologias destacan: los métodos de
manipulacion reproductiva, como son la inseminacioén artificial y la ovulacién mdltiple y
transferencia de embriones; las aportaciones estadisticas a la evaluacion genética de
reproductores basadas en el modelo animal; y el desarrollo de la genética molecular,
cuyas posibilidades estan siendo objeto de un profundo analisis para ver hasta que punto
se pueden introducir ventajosamente en los actuales programas de mejora.



Tema 1: La genética poblacional

1.1. Estructura genética de una poblacién: frecuencias génicas y genotipicas, equilibrio Hardy-

Weinberg y cambios en las frecuencias génicas.

1.2. Consanguinidad, genealogia y tamafio efectivo de una poblacién: consanguinidad,

parentesco, arboles genealdgicos, método tabular y tamafio efectivo de una poblacion.

1.1. Estructura genética de una poblacién.

En esta leccion vamos a ver:

- cOmo predecir genotipos de futuras generaciones,
- como describir la variabilidad genética de las poblaciones,
- que causas alteran las caracteristicas genéticas de una poblacion.

1.1.1.- Frecuencias génicas y genotipicas

La Produccion animal no se interesa por las caracteristicas de un animal en
particular, sino por las caracteristicas de las poblaciones animales. Por poblacién
animal se entiende algo mas que un simple grupo de animales. Una poblacién animal
es un conjunto de animales que comparten unas determinadas caracteristicas y que
tienen capacidad para aparearse entre si, produciéndose transmision de genes de una
generacién a la siguiente.

Uno de los objetivos fundamentales de la mejora genética animal es modificar,
0 conservar, las caracteristicas genéticas de las poblaciones animales. Para ello, el
analisis mendeliano resulta insuficiente. La herencia de las diferencias entre animales
para los principales caracteres econdémicos depende de genes cuyo efecto es pequefio
en relacién a la variacién debida a otras causas. Los genes no pueden, por lo tanto,
identificarse simplemente por los efectos fenotipicos de su segregacion y los métodos de
andlisis mendeliano no pueden aplicarse directamente en su estudio. La primera
consecuencias de este hecho es que la descendencia deja de tener caracter informativo
y la unidad de estudio se debe de extender al conjunto de toda la poblacién.

Por esas razones, nuestro primer interés va a estar centrado en el estudio de la
estructura genética de las poblaciones y la transmisién de genes entre generaciones.
Posteriormente nos centraremos en el analisis de las distintas causas que producen
cambios genéticos en una poblacién. Ambos aspectos son objeto de estudio de la
Genética de Poblaciones.

Antes de pasar a analizarlos en detalle, vamos a ver un ejemplo que nos
permita introducir el interés del concepto de poblacién frente a individuo y, de paso,
recordar algunos conceptos genéticos de los que haremos frecuente uso.




Supongamos que disponemos de un verraco con un fenotipo'en crecimiento medio
diario excepcional, de forma que hemos decidido quedarnos un hijo suyo como futuro
reproductor.

Supongamos que el genotipo® del crecimiento medio diario estuviese regido por dos
genes®>.Asumamos que cada gen tiene dos alelos‘que muestran dominancia
completa®. Bajo ese modelo genético sabemos que existen 9 genotipos y 4 fenotipos
posibles:

a) genotipos

Gametos del padre
AB Ab aB ab
AB |AABB |AABb |[(AaBB |AaBb
Gametos de Ab |AABb |AAbb |AaBb |Aabb
la madre aB |AaBB |AaBb |[aaBB |aaBb
ab |AaBb |Aabb |aaBb |aabb

b) fenotipos

Gametos del padre

AB/Ab/aB ab
Gametos de AB/Ab/aB A-B- A-bb
la madre ab aaB- aabb

Supongamos que el verraco es heterozigoto para ambos genes (genotipo AaBb)
teniendo un fenotipo, tal como se ha observado®, excepcional.

'Fenotipo: caracteristicas observables en un individuo debidas a los efectos genéticos y

ambientales que le afectan.

Genotipo: conjunto de genes que rigen una determinada caracteristica (0 que ocupan unos

3Gen:

determinados loci). Se diferencia de genoma en que este es el conjunto de toda la
informacion genética de un individuo.

segmento de ADN portador de informacion para codificar una determinada proteina. Es
la unidad bésica hereditaria. Se diferencia de locus (plural: loci) en que este Ultimo se
refiere al lugar fisico que ocupa un gen en el genoma. Asi, un mismo gen puede estar
presente en dos especies animales distintas ocupando distinto locus. La distincion entre
gen y locus es importante en el analisis genético a nivel molecular (Genética molecular).
Como veremos, cuando el andlisis se realiza a nivel fenotipico la distincion pierde
importancia, pues no se consideran los genes individualmente sino en conjunto,
perdiendo interés su localizacién en el genoma. En este ultimo caso, en el que nosotros
nos vamos basicamente a centrar a lo largo de toda la asignatura, es frecuente utilizar
ambos conceptos indistintamente.

“Alelo: es una de las distintas formas que puede adoptar un gen. Las diferencias entre alelos

vienen determinadas por su estructura molecular. Cuando solo existen dos alelos se
habla de gen dialélico; es la situacion mas sencilla. Cuando son varias las formas
existentes, se habla de gen multialélico.

°Se dice que existe aditividad cuando la parte del fenotipo debida a la componente genética

corresponde a la suma de los efectos de los alelos que determinan el genotipo. Cuando
esa parte fenotipica no corresponde, para los animales heterozigotos, a la suma de los
efectos de ambos alelos se dice que existe dominancia. En esa situacion, si sélo uno de
los dos alelos se expresa se habla de dominancia completa.

®Estamos considerando una situacién muy simple, asumiendo que existe relacién directa entre

genotipo y fenotipo. La realidad, evidentemente, no es tan sencilla. En ocasiones un
mismo genotipo corresponde a distintos fenotipos (se dice que existe penetrancia

-



Este verraco producira 4 tipos de gametos: AB, aB, Ab o ab. La eleccion de los alelos
que contiene un gameto es un proceso al azar, por lo tanto no podemos predecir con
seguridad el crecimiento medio diario que tendra el hijo que vamos a comprar.
Tenemos un 25% de posibilidades de que el hijo que nos vayamos quedar haya
recibido el gameto ab del padre, habiendo perdido por lo tanto los alelos favorables de
los que era portador.

Si en vez de haber escogido un solo individuo nos hubiéramos quedado un grupo de
cuatro hijos, la probabilidad de haber perdido esos alelos favorables hubiese sido
despreciable (0.25%20.4%).

Por otra parte, el genotipo de los hijos de este verraco depende de los genotipos de
las cerdas con que se aparee ¢cémo podemos entonces predecir el genotipo de los
descendientes? Conocer las frecuencias génicas nos permitira hacer este tipo de
predicciones.

En el caso mas sencillo de herencia, un gen con dos alelos, podemos describir
las caracteristicas genéticas de un individuo simplemente describiendo los alelos de
los que es portador. De la misma forma, las caracteristicas genéticas de una poblacién
se pueden describir a través de las frecuencias génicas y genotipicas.

La frecuencia génica es la frecuencia relativa con la que un alelo ocupa un
determinado locus. En realidad se deberia hablar de frecuencia alélica pero la vamos a
referir como génica dado que asi se hace en la mayor parte de textos.

La frecuencia genotipica es la frecuencia relativa de un genotipo en una
poblacidn.

Cuando las frecuencias genotipicas de una poblacién se conocen, se pueden
deducir facilmente sus frecuencias génicas. Asi, podemos ver el siguiente ejemplo:

El color de la capa de la piel en vacas Shorthorn esta regido por un gen con dos alelos
R (coloracion rojiza) y r (coloracion blanca), con comportamiento aditivo.

En una poblacion de 100 animales encontramos que 45 tiene la capa rojiza, 5 blanca y
50 coloracion intermedia. Las frecuencias genotipicas son por lo tanto 45, 5 y 50%
respectivamente para los genotipos RR, rry Rr.

Podemos derivar las frecuencias génicas segun:

RR Rr rr Total

Ndmero animales 45 50 5 100
Numero de alelos R 90 50 0 140
r 0 50 10 60

incompleta). Ademas, no se puede olvidar que existe toda una serie de factores
ambientales que enmascaran la relacion existente entre fenotipo y genotipo. Este ultimo
aspecto es determinante en Mejora genética animal.



La frecuencia del alelo R es 140/200 = 0.7
La frecuencia del alelo r es 60/200 = 0.3

Normalmente se usan las letras p y g para referirse a las frecuencias génicas en un
caso dialélico (asi tenemos p=0.7, q=0.3). Evidentemente siempre se cumple que p +
q-=1.

Si las frecuencias génicas se pueden derivar a partir de las genotipicas, cabe
esperar que el proceso inverso, predecir las genotipicas a partir de las génicas,
también sea posible. Si asi fuese, nos permitiria predecir los genotipos de
generaciones futuras, conociendo asi las caracteristicas de las futuras poblaciones
animales. Ese es el principal interés practico de conocer las frecuencias génicas de
una poblacion: predecir las frecuencias genotipicas de sus descendientes.

Tomemos como ejemplo el gen del Halotano. El gen del Halotano es un gen dialélico
(H/h) que produce una predisposicidn al estrés en porcino (conocida como 'sindrome
del estrés porcino’, SSP), que supone una mayor tasa de mortalidad y una mayor
frecuencia de canales PSE (‘palidas, blandas y exudativas'), canales de menor valor
de comercializacion. (EI nombre del gen procede del anestésico que se utilizaba para
determinar la susceptibilidad de presentar el SSP). El alelo responsable de esas
desfavorables caracteristicas (h) es recesivo, de modo que sélo los animales hh las
presentan.

Supongamos que estamos interesados en comprar una partida de 100 reproductores
porcinos (machos y hembras) y tenemos dos opciones: comprar animales de una
poblacién A con una frecuencia génica del alelo hal de 0.2, o de otra poblacién B con
frecuencia 0.1 pero a un mayor precio. Dado que conocemos las frecuencias génicas
podemos predecir el nimero de animales de cada genotipo en nuestra explotacion.
Vamos a asumir para ello que los apareamientos se hagan independientemente al
genotipo de los animales (apareamientos al azar):

Frecuencia gametos de la madre

Poblacién A Poblacion B
H h H h
0.8 0.2 0.9 0.1
Frecuencia gametos del padre H 0.8 (0.64 0.16 0.9 0.81 0.09
h 0.2 [0.16 0.04 0.1 |0.09 0.01

Si compramos los reproductores de la poblacion A un 4% de nuestros animales
presentardn caracteristicas desfavorables, y si lo hacemos de la B s6lo un 1%. Ahora,
haciendo el balance econdémico de esas incidencias y los distintos precios de compra,
podemos tomar la decisién adecuada de cual es la poblaciéon a la que deberiamos
comprar.

No obstante, existen situaciones en las que no es evidente derivar las
frecuencias génicas de una poblacion. El ejemplo siguiente es una de esas
situaciones:

El caracter mocho (ausencia de cuernos) en vacuno esta regido por un gen con dos
alelos M (sin cuernos) y m (con cuernos), siendo el alelo M dominante sobre el m.

En una poblacion de 100 animales se ha observado que 8 tienen cuernos y 92 no. No
obstante, no sabemos cuantas de las 92 vacas sin cuernos son homozigotas (MM) o
heterozigotas (Mm).



En este caso, un gen con comportamiento dominante, no podemos derivar
directamente las frecuencias génicas. En el ejemplo anterior, por lo tanto, tampoco
hubiéramos podido derivar las frecuencias génicas del gen del Halotano observando
los genotipos.

Interesa por lo tanto disponer de un modelo general que relacione frecuencias
génicas y genotipicas. Ese modelo viene dado por la ley (o principio) de Hardy-

Weinberg.

Antes de presentarla, debemos sefialar otro importante interés de conocer las
frecuencias génicas y genotipicas de una poblacién: conocer su variabilidad genética.
La medida mas sencilla de la variabilidad genética de una poblacién es el grado de
heterozigosidad. La heterozigosidad de una poblacién para un determinado locus, es
la probabilidad de que un individuo tomado al azar de esa poblacién sea heterozigoto
para ese locus. Es decir, es la frecuencia genotipica del genotipo portador de ambos
alelos (heterozigoto). Si todos los animales fuesen homozigotos para un determinado
alelo, no existiria segregaciéon mendeliana. No existiria, por lo tanto, variabilidad
genética en la descendencia, pues todos los descendientes tendrian el mismo
genaotipo.

1.1.2.- Equilibrio Hardy-Weinberg

La ley de Hardy-Weinberg dice que si en una poblacién las frecuencias
génicas de dos alelos son p v g, las frecuencias genotipicas de los hijos seran p2, 2pg

y 02, seguln:

Genes en los padres Genotipos en los hijos
A a AA Aa aa
Frecuencias p q p2 2pq 02

Es decir, la relacién entre frecuencias génicas y genotipicas de una poblacion
viene dada por la expresion:

p2+2pg+q? =1

cuya representacion gréfica es:

10



Frecuencia genotipica
1 p)

08 AA aa

0.6

04

0.2

0 02 0.4 06 08 1
Frecuencia génica de a (q)

En la figura se puede ver que en una poblacién en la que las frecuencias
génicas sean intermedias, el genotipo mas frecuente es el de los animales
heterozigotos. Es decir, cuando las frecuencias génicas son intermedias se da el
mayor grado de heterozigosidad, existe gran variabilidad genética. Por contra, a media
que las frecuencias se hacen mas extremas se pierde heterozigosidad, llegando al
extremo logico de no existir variabilidad genética cuando uno de los dos alelos esta
fijado en la poblacion.

Si calculamos las frecuencias génicas en los hijos podemos ver que
implicitamente la_ley de Hardy-Weinberg dice gue las frecuencias génicas de una
poblacién permanecen constantes, dado que:

AA Aa aa

Frecuencia genotipicas en los hijos p? 2pq g2
Frecuencias génicas en los hijos A 2p? 2pq 0 (2p2+2pQq)/2=p(p+q)=p
a o0 2pq 29> (2pg+29%)/2=q(p+qQ)=q

T

Iguales a las frecuencias
génicas en los padres

Dado que las frecuencias génicas permanecen constantes cuando en una
poblacién se cumple la ley Hardy-Weinberg, se dice que la poblacién estad en
equilibrio Hardy-Weinberq.

El equilibrio de las frecuencias génicas es una de las principales implicaciones
de la ley Hardy-Weinberg (de ahora en adelante la referiremos como ley H-W), entre
otras razones porque implica conservacion de la variabilidad genética existente en una
poblacidn. Asi, si una poblacion tiene frecuencias 0.6 y 0.4, la ley H-W nos dice que su
heterozigosidad sera siempre del 48%.
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No obstante, la ley H-W no siempre se cumple. Para que se cumpla se deben
cumplir una serie de asunciones. Sélo si esas asunciones se cumplen se puede
afirmar que una poblacién estara en equilibrio H-W.

Las asunciones del equilibrio H-W (referidas a una poblacién en general, no
necesariamente animal) son las siguientes:

1 - Que los organismos sean diploides. Esta asuncién se cumple en las
poblaciones animales pero sélo cuando nos referimos a genes autosémicos. Para los
genes ligados al sexo, un Unico alelo es el responsable del genotipo de los animales,
luego como mas adelante veremos no se cumplira la ley H-W.

2 - Que la reproduccién sea sexual.

3 - Que no exista solapamiento entre generaciones. Si las generaciones se
solapan, es decir se aparean animales de una generacion con los de la siguiente u
otras generaciones, las frecuencias génicas y genotipicas son una mezcla de las
frecuencias en distintas generaciones, que depende del grado de solapamiento que
ocurra.

4 - Que los apareamientos sean al azar. A las poblaciones en las que los
apareamientos son al azar se las denomina a veces poblaciones panmiticas o en
panmixia. Como mas adelante se vera es la asuncién de cuyo incumplimiento depende
mas la ley H-W.

5 - Que el tamafio de la poblacion sea grande. En realidad la asuncién deberia
ser que el tamafio de la poblacién sea infinito. En caso contrario, simplemente por azar
es posible que las frecuencias génicas fluctien. No obstante, en la practica, esas
fluctuaciones son despreciables para poblaciones de 500 0 més individuos.

6 - Que no exista migracion, seleccién, ni_mutacion. Si a una poblacion
inmigran animales de otra poblacion con frecuencias génicas distintas, se seleccionan
determinados genotipos de forma que no todos los animales tienen la misma
capacidad de dejar hijos, o se producen mutaciones consistentes en cambios en las
formas alélicas del gen, las frecuencias génicas, como veremos, se ven alteradas.

En definitiva, podemos enunciar la ley de H-W referida a una poblacion animal
y a un locus autosémico con dos alelos como:

" En una poblacion de tamafio infinito (0 muy grande), con apareamientos al azar,
generaciones discretas y ausencia de seleccion, migracién y mutacion, las frecuencias
génicas y genotipicas permanecen constantes generacion tras generacion, existiendo
una relacion sencilla entre ambas: si p y q son las frecuencias de los alelos Ay a, p?,
2pq y g2 son las frecuencias de los genotipos AA, Aay aa '

Empleando lenguaje estadistico (que mas adelante retomaremos) podriamos
formularla de la siguiente forma: 'Las frecuencias genotipicas de una poblacion animal
de tamafio infinito son una funcién binomial de las frecuencias génicas tras una
generacion discreta de apareamientos al azar, en ausencia de seleccion, migracién y
mutacion'.

Una consecuencia importante de la ley H-W es que cualquier poblacién que
esté en desequilibrio, alcanzara el equilibrio tras una dnica generacion en la que se
cumplan las hipotesis establecidas.
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Deduccién de la ley de Hardy-Weinberg

Vamos a probar la ley H-W tal como la hemos enunciado. Tomemos,
considerando un gen con dos alelos, una poblaciéon de animales (diploides y con
apareamiento sexual) con generaciones discretas y las siguientes frecuencias:

Genes Genotipos
A a AA Aa aa
Frecuencias p q P H Q

Supongamos que todos los animales tienen la misma probabilidad de producir
gametos (es decir no exista seleccidn) y no exista migracion ni mutacion. De acuerdo a
la segregacion mendeliana, los individuos heterozigotos produciran igual nimero de
gametos con uno u otro alelo. En este caso la frecuencia de todos los gametos
producidos es igual a la frecuencia génica:

AA  Aa aa
Frecuencia genotipicas P H Q
Frecuencias génicas A (p) 2P H 0 (2P +H)/2=P +%H
a(q) 0 H 20 H+2Q)/2=%H+Q
Es decir: p=P+%¥%H
q=%H+Q

De todos los gametos producidos s6lo unos cuantos produciran los animales de
la siguiente generacion. Si los_apareamientos son al azar las frecuencias de los
gametos que formaran la siguiente generacion seran las mismas que las frecuencias
gaméticas totales, y por lo tanto que las frecuencias génicas. Para ello el tamafio de
poblacidn debe ser infinito, pues sino estamos sujetos a un error de muestreo al tomar
un subconjunto de gametos, el que produce hijos, del conjunto de todos los
disponibles.

Podemos representar graficamente el conjunto de genotipos que se produciran
por un cuadrado cuyos ejes horizontal y vertical representen la frecuencia de los
gametos femeninos y masculinos:
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Frecuencia gametos femeninos

« A (p) > a(@ —
A (p) AA (p?) Aa (pq)
Frecuencia
gametos
masculinos

a(q) Aa (pa)

El area total del cuadrado es la suma de las frecuencias de todos los genotipos
posibles. Cada subéarea corresponde a los distintos genotipos posibles, combinacion
de los distintos gametos.

Asi, p? es la frecuencia del genotipo AA, 2pq del genotipo Aa y g2 del genotipo
aa, cumpliéndose:

pP2+2pg+ 2= (p+QP=(p+q)=1

A la misma expresién llegamos si mas rigurosamente calculamos la frecuencia
de cada genotipo en los hijos.

Frecuencia en los hijos

Apareamiento Por apareamiento Total
Genot. Genot | Frec. | AA Aa aa AA Aa aa
madre padre
AA AA p2 1 0 0 p2 0 0
AA Aa PH Yo s 0 PH 1PH 0
AA aa PQ 0 1 0 0 PQ 0
Aa AA HP Yo Yo 0 1BLHP 1LHP 0
Aa Aa H2 Ya Yo Y YaH2 1HAH2 YaH2
Aa aa HQ 0 s s 0 1LHQ 1LHQ
aa AA QP 0 1 0 0 QP 0
aa Aa QH 0 s Yo 0 1L0QH 50QH
aa aa Q2 0 0 1 0 0 Q2
Total | (P +%H)2  2(P+%H)(%:H+Q) (¥2H + Q) 2

como: p=P+%H ; g=%H+Q
Total p2 2pq g2
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Una tercera, y Ultima, deduccién, podemos hacerla desde una perspectiva
estadistica, aclarando el segundo enunciado que haciamos de la ley H-W.

Cuando existen dos alternativas con probabilidad p y g=(1-p), la funcion
binomial permite calcular la probabilidad de que en n sucesos se produzcan x del
primer tipo y (n-x) del segundo. Esa probabilidad viene dada por la siguiente
expresion:

P(x,n—x) = (j p*(l-p)" ¥ = p*(1—p)™™

x!(n—x)!

Si la probabilidad que tiene un gameto de ser A es p y de ser a (1-p), la probabilidad
de que un gameto sea A y el otro también A, es decir la probabilidad de ser AA (2
sucesos Ay 0 sucesos a de un total de 2 sucesos), sera:

2
PAN) = P00 = o205 = e p? 5 =77

Analogamente podemos calcular la probabilidad del resto de genotipos:

_ (2 a2 e
P(Aa)=P(LD=| Jp(1=p) =7-p (1-p) =2p(1-p)=2pq

2
P(aa) = P(02) = (ij"a—p)z - (-pP = (-pP =

En base a estos resultados podemos afirmar que en una poblacién, en la que se
cumplen las condiciones de H-W, las frecuencias genotipicas son una funcién binomial
de las frecuencias génicas.

Comprobacion del equilibrio Hardy-Weinberg en una poblacién

Comprobar si en una poblacion se cumple la ley H-W permite conocer si se
cumplen todos los supuestos de equilibrio. Retomando el ejemplo de la coloracion en
Shorthon, deciamos haber observado los siguientes genotipos:

RR Rr rr Total
NUmero animales 45 50 5 100

resultando los siguientes valores de frecuencias génicas:

alelo R : 140/200=0.7
alelor: 60/200=0.3

¢ Podemos afirmar que esa poblacion esté en equilibrio Hardy-Weinberg?
Segun las frecuencias génicas calculadas, las frecuencias genotipicas debieran ser (si

la poblacién estuviese en equilibrio):
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RR : (0.7)2 = 0.49
Rr: 2(0.7) (0.3) = 0.42
rr: (0.3)2=0.09

Luego el nUmero de animales que esperabamos observar era:

RR Rr rr Total
NUmero animales 49 42 9 100

¢Nos permiten afirmar las diferencias observadas si la poblacién estd o0 no en
equilibrio? Es posible que la poblacién esté en equilibrio, pero las discrepancias se
deban simplemente al azar dado que la poblacion no es de tamafio infinito y, como
dijimos, se produce un error de muestreo.

Ese error de muestreo lo podemos calcular de la siguiente forma:

1) podemos calcular la diferencia entre los valores observados y esperados, y
expresarla respecto al valor esperado: (O-E)/E. De esta forma podemos sumar las
desviaciones que se han producido para cada genotipo y tener asi una medida global
de la desviacion observada.

2) al hacer esa suma deberiamos considerar los valores absolutos, o los
cuadrados de las desviaciones, pues lo que en realidad nos interesa es saber si existe
0 no desviacion, y en caso contrario la desviacién de un genotipo podria enmascarar la
de otro. Calcularemos por lo tanto la desviacion total como:

(Oan-Ean)’Epa + (OpaEna)?Eaa + (OaaEaa)?Eaa =
= (Opna- P?N)? p2N + (Opa-2pdN)%2pgN + (Oaa- q2N)%/g?N

3) para probar si es posible que esa desviacion se deba al azar, podemos ver
gque pasaria si en una poblacion en equilibrio, es decir en la que O-E = 0, tomasemos
varias veces muestras de tamafio 100 (el de nuestra poblacion) y calculasemos de
igual forma las desviaciones que se produjeran. Si lo hiciéramos muchas veces
obtendriamos la siguiente figura:
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Probabilidad

95%

Suma de las desviaciones

Es decir, por azar encontrariamos en un 5% de los casos desviaciones globales
mayores de 3.84. Podemos tomar por lo tanto este valor como referencia del efecto del
azar, asumiendo que s6lo en un 5% de los casos lleguemos a una conclusién errénea.

4) en nuestra poblacion la diferencia era de:
Desviacion = (45-49)2/49 + (50-42)3/42 + (5-9)2/9 = 3.63

Si afirmamos, por lo tanto, que nuestra poblacion esta en equilibrio Hardy-Weinberg,
tenemos un 95% de probabilidad de estar en lo cierto.

Lo que hemos hecho se conoce estadisticamente como Prueba Chi-cuadrado (?).
Haciendo uso del aparato estadistico clasico hubiéramos dicho que la desviacion que
calculabamos se distribuye como una %2 con 1 grado de libertad (pues tenemos tres
clases, a partir de las cuales calculamos dos parametros N y p, perdiendo por lo tanto
dos grados de libertad), cuya distribuciébn es bajo la hipétesis de que no exista
equilibrio (HO: hipétesis nula) la de la figura. Como el valor calculado es menor del
valor de esa distribucién para un error de Tipo | del 5%, no rechazamos la hipotesis
nula, es decir concluimos que la poblacién esta en equilibrio Hardy-Weinberg.
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Genes ligados al sexo

Para los genes ligados al sexo, es decir aquellos que ocupan loci del
cromosoma X que no estan presentes en el cromosoma Y, se incumple la primera
asuncion de la ley H-W, pues sélo las hembras (en los mamiferos, los machos en
aves) son diploides. Por lo tanto, en general, las poblaciones animales no estaran en
equilibrio H-W para genes no autosomicos. Las frecuencias génicas y genotipicas son:

Frecuencia gametos de la madre

Frecuencia gametos del padre X) A (p) X) a (qy)
X) A (p2/2) AA (pip2/2) aA (qip2/2) Hembras
(X) a (02/2) Aa (p19./2) aa (0:02/2) !
(Y) - (1/2) A- (p./2) a- (g./2) Machos

Tenemos, por lo tanto:

1 - las frecuencias génicas en los machos es siempre la frecuencia génica en
sus madres (se deduce directamente de la tabla)

2 - la frecuencia génica en las hembras es la frecuencia media en padres y
madres, dado que:
Frec. A1 pipz + pa(1-p2)/2+ pa(1-p1)/2 = (1/2)(p1+ p2) (1]
Frec. a: gi0z2+ gu(1-02)/2+ 02(1-01)/2 = (1/2)(d1+ g2) (2]

Si calculamos la diferencia de las frecuencias génicas entre ambos sexos, es los hijos,
obtenemos:

P1-P2=(1/2) (p1+ P2) - P1 = - (L/2) (p1- p2)

Es decir que la diferencia de frecuencias entre sexos se reduce a la mitad en
cada generacion. De modo que, asi como para los genes autosémicos el equilibrio se
alcanza en una sola generacion de apareamientos al azar, para los genes ligados al
sexo, aungue tedricamente nunca se puede alcanzar, se va aproximando a lo largo de
las generaciones tal como se recoge en la figura (para el caso de frecuencias iniciales

de Oi8 y 0.2 en hembras y machos respectivamente):

hembras —
machos

0.8

0.6 |

0.4 |

0.2

0 ‘
0 1 2 3 4 5 6 7
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Para que una poblacién esté en equilibrio para un gen ligado al sexo se debe
cumplir por lo tanto gue las frecuencias génicas sean las mismas en machos gue en
hembras (p:=p.=p). En esa situacion, es inmediato ver que en los machos las
frecuencias génicas son p y g, y en las hembras las podemos calcular a partir de las
expresiones anteriores [1] y [2]:

A p#+ p(1-p)/2+ (1-p)p/2 = p
a: g q(l-g)2+ (1-qa2=q

Extensién de la Ley de Hardy-Weinberg a varios alelos v loci

Hemos planteado la ley H-W para el caso de un locus con dos alelos. Con
analogos planteamientos la podriamos extender al caso de un locus con mas de dos
alelos y al caso de varios loci.

La extension a un locus con mas de un alelo es sencilla. Asi, por ejemplo, para
el caso de tres alelos (con frecuencias p, q y r ) tenemos:

p2+q2+r2+2pq+2pr+2qr=1

La consecuencia mas interesante a destacar es que a medida que aumenta el
numero de alelos, aumenta el grado de heterozigosidad.

No es tan sencilla la extension al caso de mas de un locus. En ese caso, lo que
sucede en un locus sera o no independiente de lo que suceda en el otro en funcién de
si ambos locus estan en el mismo o en distintos cromosomas. En el caso de estar en
el mismo cromosoma, distintos loci segregaran independientemente en funcién de lo
muy lejos 0 muy cerca que se encuentren. Es decir dependiendo del ligamiento
existente entre ellos, que suele expresarse en términos de distancia o de grado de
recombinacion. Si no existe ligamiento todos los gametos posibles tienen la misma
probabilidad de ocurrencia y se dice que la poblacion esta en equilibrio de ligamiento.
En caso contrario, cuando existe desequilibrio de ligamiento, las poblaciones tienden a
alcanzar el equilibrio generacion tras generacion, dependiendo del valor del coeficiente
de recombinacion.

1.1.3.- Cambios en las frecuencias génicas

Se ha visto como en una poblacién grande con apareamientos aleatorios las
frecuencias génicas y genotipicas no varian si no existen procesos que expresamente
tiendan a maodificarlas. Es habitual distinguir dos tipos procesos, o fuerzas,
modificadores de las caracteristicas genéticas de un poblacion:

- procesos sistematicos, que producen cambios predecibles tanto en su
direccibn como en su magnitud. Hay tres procesos sisteméticos que bien aislada o
conjuntamente tienden a variar las frecuencias génicas hacia la fijacion o extincién de
alelos o a situaciones de equilibrio en las que persisten simultdneamente varios alelos.
Estos procesos son la migracion, la mutacion y la seleccion.

- procesos dispersivos, que producen cambios predecibles en magnitud
pero no en direccion. Son producto de los efectos de muestreo en poblaciones
pequefias.
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Procesos sistematicos

Vamos primero a analizar cada uno de los tres procesos sistematicos descritos
de forma independiente para luego ver como interactian entre ellos.

Migracion

El efecto de la migracion de animales reproductores desde o hacia una
poblacién es bastante sencillo. Supongamos una poblaciéon con una proporcién de m
individuos nuevos inmigrantes cada generacion (habiendo por lo tanto una proporcion
de 1-m individuos de la poblacion original). Si la frecuencia de un determinado gen es
gm €n la poblacién de inmigrantes y qo en la de nativos, la frecuencia en la poblacion
resultante tras la inmigracion sera:

g1 =mMdm+ (1-m)go=m (dm - do) + do

de modo que el cambio en la frecuencia del gen sera:

AQ =01-0o=m (Om - Fo)

El cambio de la frecuencia génica depende por lo tanto del porcentaje de
animales inmigrantes y de la diferencia entre las frecuencias génicas de las
poblaciones que se mezclan.

Esta ecuacién es sélo valida cuando la poblacién de animales inmigrantes es
una muestra aleatoria, es decir que la frecuencia génica de la poblacion de animales
gque inmigran sea la misma que la frecuencia génica de la poblaciéon que procede. Ello
no siempre suele cumplirse. En determinadas ocasiones los animales inmigrantes son
seleccionados de modo que es posible que sus frecuencias génicas sean distintas a
las de la poblacion de la que proceden y ademas, también es posible que la frecuencia
génica sea distinta en los machos y en las hembras que inmigran. Llamemos gs a la
frecuencia del gen en los s machos y g a la frecuencia del gen en las f hembras que
se introducen en una poblacién con frecuencia qo. Tendremos:

d:1 =(1/2) [s gs + (1- s) qo] + [f ar + (1-f) Qo] =
=do+ (1/2) [s(As- o) + T (ar- Qo) ]
Un caso particular de migracion, especialmente habitual en poblaciones
animales, es la introduccién de animales de un solo sexo, concretamente machos

(p.€j. a través de la inseminacién artificial), en una poblacién de hembras. En ese caso
la ecuacién anterior se reduce a:

01 = (s/2) (gs - do) + Yo

Mutacion

El efecto de la mutacién sobre las propiedades genéticas de una poblacién
difiere segun sea una mutacion unica o recurrente. En el primer caso no se producen
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cambios permanentes, pero si en el segundo.

Mutaciéon Unica

Este tipo de mutaciones tiene muy poca importancia pues un Unico alelo
mutante tiene muy baja probabilidad de persistir en una poblacion de tamafio grande.
La mutacion se producira en un gameto de la poblacién de modo que dara lugar a un
individuo heterozigoto. Supongamos que un alelo a muta en un determinado gameto a
la forma alélica A. La probabilidad de que se pierda el alelo A en la generacién
siguiente es 1/2. Si persiste en la poblacion puede estar representado en una o0 mas
copias, pero cada una de ellas tiene a su vez una probabilidad 1/2 de sobrevivir, de
modo que la probabilidad de permanecer en la poblacién se diluye generacién tras
generacion. Sélo en poblaciones pequefas se puede esperar ocasionalmente que una
mutacién puntual permanezca indefinidamente en ella, produciendo asi cambios en las
frecuencias génicas.

Mutacion recurrente

Este tipo de mutaciones lo podemos atribuir a algin agente causal permanente
en la poblacion de modo que actla repetidas veces haciendo que la frecuencia del
alelo mutante sea lo suficientemente alta como para permanecer en la poblacion,
variando asi sus frecuencias génicas.

Podemos pensar en mutaciones recurrentes de un gen a que muta a la forma
alélica A con una frecuencia u por generacion, pero siendo imposible que se produzca
la mutacion inversa (el paso de la forma A a la forma a). En este caso se habla de
mutaciones recurrentes irreversibles. Tendriamos que si la frecuencia del gen a en la
poblacién era po, en la generacion siguiente la frecuencia del nuevo alelo mutante
seria upgy la de a (el cambio es Ap = -upy):

P1= (Po-Upo) = Po (1-u)

Anélogamente, en la segunda generacion la frecuencia de a sera:

P2 = (P1-up1) = p1 (1-U) = po (1-u)®

Y tras n generaciones tendremos: :

Pn = Po (1-u)"

Se puede ver que cuando se produce este tipo de mutaciones no es posible alcanzar
el equilibrio hasta que no acabe desapareciendo la forma alélica original.

Otro tipo de mutaciones recurrentes es aquel en el que las mutaciones se
pueden dar en ambos sentidos. Se habla de mutaciones recurrentes reversibles.
Pensemos en la mutacién inversa del caso anterior: el paso de la forma alélica A a la
forma a, con una frecuencia v por generacion. Si la frecuencia del gen A en la
poblacidn era qq, en la generacion siguiente la frecuencia del alelo a mutante sera vdq
y la de A (go-vqo). Haciendo balance podemos ver que, por ejemplo, el cambio por
generacion en la frecuencia génica del alelo A es:

AQ = Upo - VQo
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En contra de lo que sucedia en la mutacion irreversible, se puede ver que
ahora si se alcanzard el equilibrio (Aq = 0) :

Aq=0 =>up=vq

es decir que cuando se cumpla g = u/ (u + v) se habra alcanzado el equilibrio.

Como conclusién podemos indicar que para que las mutaciones pudiesen
producir cambios importantes en las frecuencias génicas, las tasas de mutacion
deberian ser altas (por ejemplo en el caso de mutacién recurrente, para que en una
generacion disminuyese la frecuencia génica del alelo original en 0.1 puntos la tasa de
mutacién debiera ser del 10% ( - 0.1 = - u pp = - u ). Deberian mutar el 10% de los
gametos producidos. Sin embargo, las tasas de mutacion que se han observado son
muy bajas (entre 10°y 10° por generacion para la mayor parte de organismos) de
modo que sbélo cabe esperar cambios lentos de las frecuencias génicas debidos
Unicamente a la mutacion. La mutacion por si sola no permite por tanto explicar los
cambios en las frecuencias génicas observados en poblaciones naturales, cambios
mayores a los esperables por mutacién. Esos cambios deben atribuirse al efecto de la
seleccion.

Seleccidén

La seleccion es la fuerza modificadora de las frecuencias génicas mas
importante de las tres sefialadas. Al hablar de seleccion podemos diferenciar entre
seleccidn natural y seleccion artificial. Se entiende por seleccién natural la influencia
del ambiente sobre la probabilidad que un determinado fenotipo sobreviva y se
reproduzca. Recordemos que fenotipo es el conjunto de caracteristicas observables en
un individuo debidas tanto a los efectos genéticos como ambientales que le afectan.
No todos los fenotipos tienen la misma capacidad de competir en un determinado
ambiente. Vamos a referirnos a esa capacidad como "valor adaptativo" (también se
suelen emplear los términos aptitud reproductiva, valor selectivo o fitness). La
seleccion artificial es un conjunto de reglas humanas establecidas para gobernar el
valor adaptativo de los individuos y asi producir dirigidamente cambios genéticos.

Evidentemente que nos ocuparemos de la seleccién artificial, pero vamos de
momento a centrarnos a entender cual es el papel de la seleccién natural en el cambio
de las frecuencias génicas de una poblacion. Para ello vamos a considerar una vez
mas el caso sencillo de un locus con dos alelos. Dado que la seleccién es funcion del
fenotipo de los individuos, y este viene dado por el modo de accién génica, hemos de
tener en cuenta la dominancia. Vamos a empezar recordando los distintos modos de
accioén génica en los que podemos pensatr:
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Modelo completamente aditivo

aa Aa AA
| 1 |
I | 1
1-s 1-Y5s 1
Modelo completamente dominante
AA
aa Aa
| |
I 1
1-s 1
Modelo con sobredominancia
aa AA Aa
I 1 |
1 1
1-s; 1-s, 1

En esos modelos s representa la reduccién de la producciéon de gametos del
genotipo que no se ve favorecido por la selecciéon (en nuestro caso el aa) frente al
genotipo favorecido por ella (el AA). Vamos a llamar a s, coeficiente de seleccion. Asi,
por ejemplo, para el modelo completamente aditivo, si s=0.1, los genotipo aa y el Aa,
s6lo dejaran, respectivamente, 90 y 95 descendientes por cada 100 descendientes de

los individuos con genotipo el AA.

Si introducimos un nuevo coeficiente h ( 0 < h < 1) que indique el grado de
dominancia del modelo, podemas referirnos a una expresién general, pues nos servira

para explicar los modelos anteriores:

- si h=% => modelo completamente aditivo
- si h=0 => modelo completamente dominante
- si h<0 => modelo con sobredominancia

asi como otros modelos intermedios como por ejemplo:

Modelo con dominancia parcial

Aa

AA

1-hs
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Ahora, una vez establecidos los modelos de accion génica, ya podemos pasar
a ver cual es el efecto de la seleccion sobre las frecuencias génicas de una poblacion.
Vamos a empezar viendo qué pasa tras una generacion en la que se produce
seleccion. Partiendo de las frecuencias genotipicas iniciales, el coeficiente de
seleccidn aplicado a cada genotipo y el valor adaptativo resultante de esa seleccion,
podemos obtener la contribucién gamética de cada genotipo (nimero de individuos de
cada genotipo que dejard gametos) del siguiente modo:

Genotipos
AA Aa aa Total
Frecuencias iniciales p2 2pq g2 1
Coeficiente de seleccion 0 hs S
Valor adaptativo 1 1-hs 1-s
Contribucién gamética p2 2pg (1-hs) g2 (1-s) 1 - 2hspq - sg?

De la tabla podemos deducir las nuevas frecuencias génicas:

_ p*+pqL-hs)
1- 2hspq - sq?

- q-hspg-sg®
1- 2hspq - sq?

De modo que el cambio de las frecuencias génicas tras una generacion de selecciéon
es (referidoaq):

_ spafa+h(p- q)]
1- 2hspq - sq?

AQ =

No es facil ver en esa expresién general de qué depende basicamente el
cambio, de modo que vamos a representarlo graficamente para dos valores de s (0.1 y
0.2), y dos modelos (aditivo y dominante):

1) Para un modelo completamente aditivo tenemos:
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Aq

Aq

0.05 ‘ ‘ ‘ —
0.045 | 62—
0.04 |
0.035 |
0.03 |
0.025 |
0.02 |
0.015 |
0.01 |
20.005 ¢

2) Para un modelo completamente dominante tenemos:

-0.05
-0.045 |
-0.04 |
-0.035 1
-0.03 |
-0.025 1
-0.02 1
-0.015 1
-0.01 |
-0.005 1
0

f—

0 0.2 0.4 0.6 0.8 1

Hay varios aspectos importantes a destacar:

1) el efecto de la seleccién depende del modelo genético, del coeficiente de
seleccidn y de las frecuencias génicas iniciales.

2) la seleccibn es mas efectiva (induce mayores cambios) cuando las
frecuencias génicas iniciales son intermedias.

3) hacer seleccion contra un gen que tiene una frecuencia muy baja es
absolutamente inefectivo.
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4) respecto a un modelo aditivo, la existencia de dominancia favorece el
aumento de la frecuencia génica de un gen dominante cuando su frecuencia es
pequefia (comparando ambas graficas podemos ver que para una frecuencia p=0.3,
bajo un modelo completamente dominante la frecuencia de A aumenta mas de un
0.03, mientras que para un modelo completamente aditivo menos de 0.03)

De la misma forma que nos preguntabamos cual era el cambio en las
frecuencias génicas producido por una generacion de seleccion, nos podemos
preguntar cual es el nUmero de generaciones necesario para producir un determinado
cambio en las frecuencias génicas. Vamos a analizarlo para el caso de seleccion
completa en contra de un determinado genotipo (aa), es decir s=1. Tomando la
expresion:

Qo —hspydp - SQO2

| =
1-2hspyqq - SQOZ

en el caso de un modelo completamente dominante, la podemos simplificar a:

g ~%=0__ 4(l-6) __d
Po1-q2 (1+090)d-dp) 1+0,

en la segunda generacién tendremos:

_ do _ do
1+q, 1+2q,

d,

y asi sucesivamente, de modo que en general:

Jo

Qt B 1+ th

de donde podemos obtener el nUmero de generaciones para obtener una determinada
frecuencia:

t _
Codt d: Yo

Gréficamente se puede ver que es en las primeras generaciones en las que se
obtienen mayores cambios en las frecuencias génicas:
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q 1 frec.anicial 0.9
frec.inicial 0.5
frec.inicial 0.1 — —

0.8 |
0.6 |
04+ 1
02r |
—_— e
0 ‘ ‘ ‘
0 5 10 15 20

No obstante, el comportamiento de los cambios de las frecuencias génicas no
es siempre el anterior; depende del modelo de accion. Si el gen favorable para el que
seleccionamos, fuese recesivo en vez de dominate, seria mucho mas facil reducir la
frecuencia del gen desfavorable: en una Unica generacion desapareceria el gen
desfavorable.

La seleccion a favor de un determinado alelo es mas efectiva (requiere menos
generaciones de seleccion) cuanto menos dominante sea ese alelo. Es facil de
entender si pensamos que la existencia de dominancia enmascara el efecto del otro
alelo en los animales heterozigotos, de forma que los animales AA y Aa tienen el
mismo valor adaptativo. Lo mismo sucede en términos de seleccion artificial: ambos
tipos de animales (AA y Aa) tendran el mismo fenotipo, de modo que artificialmente no
podemos escoger soOlo los animales portadores del alelo favorable (A) sino que
inevitablemente ( a no ser que tengamos no sélo informacion del fenotipo) cogeremos
animales Aa, de modo que el alelo a s6lo podra desaparecer lentamente a lo largo de
bastantes generaciones (si la poblacion fuese de tamafio infinito, nunca desapareceria
tal como se deduce de la dltima figura).

Procesos dispersivos

Cuando el tamafio de una poblacion no es infinito, existe un tamafio limitado de
gametos producidos por los animales de una generacion que se escogen para formar
los animales de la generacidn siguiente. Supongamos, por no complicar las cosas, que
esa eleccion es al azar. Dependiendo de la muestra que tomemos, las frecuencias
génicas que obtendremos en la nueva generacion variardn respecto a las de la
generacién anterior. Ademas, se producira una fluctuacion entre muestras, cuya
direccién es imprevisible, aunque si podamos cuantificar su efecto. A este cambio
aleatorio de las frecuencias génicas se le llama deriva genética.

Como ejemplo podemos tomar la poblacién mas pequeina posible de animales:

1 macho y una hembra [tamafio (N) =2]. A esta poblacion inicial suele denominarsele
poblacién base. Supongamos que ambos animales son heterozigotos (Aa), de modo
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que p=g=0.5. Para simplificar, asumamos también que la autofecundacion es posible.
La generacion de hijos, asumiendo tamafio constante (2 hijos) vendra formada por
tomar una muestra de 4 gametos de todos los que ambos parentales produzcan.
Podemos ver cual es la probabilidad de tomar distinto nimero de gametos de los dos
tipos existentes (A o a), retomando la expresion de la distribucion binomial:

P(xn-x) = @ P 1-p)" = p*(1-p)"

x!(n—x)!

La probabilidad que tiene un gameto de ser A es p (0.5) y de ser a q (0.5), la
probabilidad de tomar 4 gametos Ay 0 a, es:

4 I
P(4A0a) = P(4,0) = @ p*1-p)° = ﬁ p*(1-p)° =p* = 00625

en cuyo caso la frecuencia p en los hijos es 1.

Operando de forma analoga para el resto de combinaciones posibles tendriamos:

Muestra Probabilidad p
4A:;0a p*=0.0625 1
3A:la 4p*q=0.25 0.75
2A;2a 6p%g°=0.375 0.50
1A;3a 4pg®=0.25 0.25
0A;4a q*=0.0625 0

Si en vez de 1 poblacién N=2, tomasemos 100 poblaciones N=2, tras una
generacién tendriamos unas 6 poblaciones con p=1, otras 6 con p=0, 25 con p=0.25,
otras 25 con p=0.25 y las 38 restantes con p=0.5 (las Unicas que no se han visto
afectadas por ser de tamafio finito).

En este ejemplo vemos que es imprevisible cual va a ser la direcciéon que va a
seguir el cambio de las frecuencias génicas, pero si podemos predecir la magnitud del
cambio.

Una forma de referir la magnitud del cambio es refiriéndonos a la media y la
varianza de la frecuencia génica en la siguiente generacion. Tras una generacion de
apareamientos al azar, hemos visto que podiamos predecir la probabilidad de cada
uno de los sucesos posibles gracias a la funcion binomial. De igual modo podemos
deducir su media y varianza.
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La media (esperanza) de la distribucion binomial de una variable x es la propia
variable x, y su varianza x(1-x)/n. Por tanto:

E(p)=p
V(p)= pa/2N

como es facil comprobar en el ejemplo que hemos puesto que realmente se cumple.
[De forma analoga, si nos referimos a la distribucién de q, tendriamos E(q)=q].

Los procesos dispersivos tienen dos importantes implicaciones:

1 - la primera es el aumento de la homozigosidad que se produce dentro de
poblacién. Sélo en un 37.5% de las poblaciones, o lo que es o mismo sélo con una
probabilidad del 37.5% por poblacion, se mantiene el grado de heterozigosidad
original.

2 - la segunda es la diferenciacién que se produce entre poblaciones. A partir

de una Unica poblacién base es posible obtener, en el ejemplo que nos ocupa, otras 4
poblaciones con caracteristicas genéticas diferenciadas.
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Resumen:

* Conociendo el nimero de animales de una poblaciébn con distinto genotipo se
pueden derivar, en determinados casos, las frecuencias genotipicas y las frecuencias
génicas.

* Conocer las frecuencias génicas de una poblacién permite predecir las frecuencias
genotipicas de sus descendientes.

* La variabilidad genética de una poblacion para un determinado locus se puede medir
a través del numero de animales heterozigotos existentes.

* Seria interesante disponer de un modelo general que relacionase frecuencias
génicas y genotipicas de una poblacion, aun cuando no fuesen distinguibles todos los
genotipos. Ese modelo viene dado por la ley de Hardy-Weinberg.

* La ley de Hardy-Weinberg dice que en una poblacion animal en la que se cumplan
los siguientes supuestos:

- no exista solapamiento entre generaciones

- los apareamientos sean al azar

- el tamafio de la poblacién sea infinito

- no exista migracién, seleccién, ni mutacioén.
la relacién entre frecuencias génicas y genotipicas viene dada, para un locus
autosémico con dos alelos, por la expresion:

p?+2pq+q* =1

* Las principales consecuencias son:

1 - permite predecir de forma sencilla las frecuencias genotipicas de futuras
generaciones.

2 - permite conocer el grado de heterozigosidad existente en una poblacion y
por lo tanto la variabilidad genética para un determinado locus. La heterozigosidad es
mayor a frecuencias génicas intermedias.

3 - en una poblacion en equilibrio las frecuencias génicas y genotipicas
permanecen constantes, conservandose su variabilidad genética.

* Se puede contrastar facilmente, mediante un andlisis ¥2, si una poblacién se
X
encuentra en equilibrio Hardy-Weinberg.

* Para que una poblacion esté en equilibrio para un gen ligado al sexo se debe cumplir
que las frecuencias génicas sean las mismas en machos que en hembras. En caso
contrario, la poblacion se aproxima progresivamente a una situacion de equilibrio.

* La ley de Hardy-Weinberg se puede extender a genes multialélicos y varios loci.

* Los procesos sistematicos son la migracién, la mutacién y la seleccion.

* El cambio de la frecuencia génica debido a la migracion depende del porcentaje de
animales inmigrantes y de la diferencia entre las frecuencias génicas de las

poblaciones que se mezclan.

* Las mutaciones pueden ser Unicas o recurrentes. En el primer caso no se producen
cambios permanentes; en el segundo si.

* La mutacién por si sola no permite explicar los cambios en las frecuencias génicas
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observados en poblaciones naturales. Esos cambios deben atribuirse al efecto de la
seleccidn, que es el proceso sistematico de mayor importancia.

* Se debe diferenciar entre selecciéon natural (influencia del ambiente sobre la
probabilidad que un determinado fenotipo sobreviva y se reproduzca) y seleccion
artificial (conjunto de reglas humanas establecidas para producir dirigidamente
cambios genéticos).

* El efecto de la seleccion depende del modelo genético, del coeficiente de seleccion y
de las frecuencias génicas iniciales. La seleccién es mas efectiva cuando el alelo
favorable es recesivo, que si es aditivo o dominante. Para un modelo aditivo, la
seleccion es mas efectiva cuando las frecuencias génicas iniciales son intermedias. Si
la frecuencia del gen favorable es pequefa, la selecciobn se ve favorecida por la
existencia de dominancia.

* Los procesos dispersivos son producto del tamafio finito de las poblaciones, y tienen
COmo consecuencia:

1) un cambio aleatorio de las frecuencias génicas (conocido como deriva genética),
imprevisible en direccion, pero si en magnitud;

2) un aumento de la homozigosidad dentro de poblacion;

3) una diferenciacién entre poblaciones procedentes de una misma poblacion base.
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1.2. Consanquinidad, genealogia y tamafo efectivo una poblacion:

En esta leccion vamos a ver:

- qué es la consanguinidad y como podemos medirla
- qué relacién hay entre el tamafio de una poblacion y su grado de consanguinidad
- cudl es la consanguinidad que se produce en determinadas estructuras familiares

1.2.1.- Consanguinidad: Coeficientes de consanguinidad, parentesco y de
relacion de parentesco.

En la leccién anterior se vio que una condicibn necesaria para que las
caracteristicas genéticas de una poblacién se mantuviesen constantes era que los
apareamientos fuesen al azar. Un caso particular de apareamientos dirigidos, no
aleatorios, son los apareamientos entre parientes. No siempre los apareamientos entre
parientes son producto de una voluntad expresa. Cuando las poblaciones son
pequefias los apareamientos no dirigidos implican frecuentes apareamientos entre
parientes, dado los escaso efectivos con que se cuenta.

A estos apareamientos entre parientes se le conoce como endogamia o0
consanguinidad.

La consanguinidad se produce de forma natural en poblaciones pequefias.
Vimos también en la leccién anterior que en poblaciones finitas se producia, por efecto
de muestreo, deriva genética que implicaba un aumento de la homozigosidad en la
poblacién. Lo mismo sucede producto de la consanguinidad. Pensemos por ejemplo
en el apareamiento de un padre con un hijo y fijémonos en el caso de un locus con dos
alelos. Supongamos que el padre y la madre son heterozigotos:

Padre: Apap
Madre: Amam

el hijo puede ser:

Hijo: Apan ApAn apam apAnm
produciendo cuatro tipos de gametos: A, An ap am
si lo apareamos con su padre tendremos las siguientes posibilidades:

ApAp apAp Apap apdp
ApAnm apAm Apam Apam

obtenemos por lo tanto 2 de 8 individuos (un 25%) que tiene dos copias de un mismo
alelo. En total existen 4 animales que son homozigotos, los dos que tiene ambos
alelos idénticos (en algunos textos llamados idénticos por descendencia) y otros dos
gque tienen alelos parecidos (en algunos textos llamados parecidos en estado). A los
individuos con dos alelos idénticos les llamaremos autozigotos y a los que tengan dos
alelos parecidos alozigotos.

Diferenciemos pues entre deriva y consanguinidad, sabiendo que ambas
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implican disminucién de la heterozigosidad de una poblacion:

1 - Deriva: El nimero de individuos alozigotos y autozigotos puede variar en
funcién del tamafio de poblacion por deriva genética como se vio en la anterior leccion.
Cuanto mas pequefa es una poblacién, mayor es la probabilidad de tomar un mismo
gameto dos veces (alelos idénticos dando lugar a autozigotos) y de tomar dos
gametos con un mismo alelo (alelos parecidos dando lugar a alozigotos). Una
consecuencia adicional de la deriva es que hace que aumente la consanguinidad (el
apareamiento entre parientes).

2 - Consanguinidad: El numero de individuos autozigotos variara en funcion de
la consanguinidad.

De momento nos estamos limitando a describir un fenémeno que se produce
en las poblaciones animales. Nuestra preocupacion por este fendmeno no es gratuita.
Ya se ha ido comentando que el grado de variabilidad (a lo que se opone por
definicion la homozigosis) es, hoy por hoy, imprescindible para hacer mejora genética.
Ademds, veremos en el siguiente tema que el aumento de la consanguinidad tiene
repercusiones econdomicamente desfavorables en produccion animal.

Coeficiente de consanguinidad

El coeficiente de consanguinidad es la herramienta que usaremos para medir el
grado de consanguinidad de un individuo o una poblacion. Se representa por la letra F.

Referido a un individuo el coeficiente de consanguinidad se define como la
probabilidad de que ese individuo sea portador, en un determinado locus, de dos
alelos idénticos.

Referido a una poblacién se habla de coeficiente de consanguinidad medio y
se define como la probabilidad de tomar al azar dos alelos idénticos.

Coeficiente de parentesco

Relacionado con el coeficiente de consanguinidad se habla también de
coeficiente de parentesco. Introducir este nuevo concepto es necesario si pensamos
que el coeficiente de consanguinidad nos sirve para explicar algo que ha sucedido,
pero no para predecir una situacion futura. A nosotros nos interesa predecir el
coeficiente de consanguinidad y ello lo podemos hacer a través del coeficiente de
parentesco.

El coeficiente de parentesco entre dos individuos X e Y se define como la
probabilidad, para un determinado locus, de que un alelo tomado de X sea idéntico a
un alelo tomado de Y.

Si apareamos los animales X e Y, la probabilidad de que dos alelos tomados al
azar (uno de X y otro de Y) sean idénticos, es la probabilidad de que su hijo sea
portador de dos alelos idénticos. Es decir el coeficiente de parentesco entre los padres
(X e Y) de un individuo () es el coeficiente de consanguinidad de ese individuo.

Vamos a representar el coeficiente de parentesco entre dos individuos X e Y
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como f,y, de modo que podemos escribir (siendo | su hijo):

Coeficiente de relaciéon de parentesco

En la literatura se han empleado, desgraciadamente, numerosas formas de
medir la consanguinidad y el parecido entre individuos. Si a eso le afladimos que para
un mismo concepto se utilizan frecuentemente distintos simbolos, la confusion
resultante es notable. Asi, se habla no sélo de coeficiente de consanguinidad (este por
suerte siempre simbolizado con F) y parentesco (frecuentemente simbolizado como f,y,
pero a veces también simbolizado por ry,), sino también de coeficiente de relacion de
parentesco (a veces llamado coeficiente de relacion de parentesco de Wright).

Este nuevo coeficiente, de relacion de parentesco, es muy Util pues a nosotros
no nos interesa tanto saber cual es la probabilidad de que para un determinado locus
un alelo tomado de un individuo sea igual a otro alelo tomado de otro individuo
(coeficiente de parentesco), sino cual es el parecido medio que hay entre dos
individuos.

A esa probabilidad se le conoce como coeficiente de relacion de parentesco y
vamos a simbolizarla por 2r,,. Ese simbolo parece decir que el coeficiente de relacion
de parentesco es el doble del coeficiente de parentesco y asi es realmente.

Més adelante (Tema 2) analizaremos con detalle cual es el parecido que hay
entre parientes y deduciremos como se obtiene este coeficiente de relacién de
parentesco (deberiamos utilizar conceptos que todavia no hemos utilizado). De
momento vamos a utilizarlo sin mas para poder calcular comodamente el coeficiente
de consanguinidad de un individuo.

1.2.2.- Genealogia

La genealogia o pedigree de un individuo es la cronologia de los individuos con
€l emparentados, ya sean ascendientes, descendientes o colaterales. Establecer la
genealogia es no solo Util, sino absolutamente necesario en mejora genética pues
permite extraer informacién sobre la herencia y las caracteristicas que queremos
mejorar genéticamente.

Un ejemplo de representacién grafica de la genealogia de un individuo podria
ser el siguiente:

A B

\\/
!
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en donde Ay B sonlos padresde CyD; Dy Flosde EyCyFlos de G.

Una vez establecida la genealogia de un individuo es facil calcular el
coeficiente de consanguinidad de un individuo y por tanto el coeficiente de parentesco
de sus padres.

1.2.3.- Calculo de coeficientes de consanguinidad y parentesco.

Vamos a ver cémo deducir el coeficiente de consanguinidad de un individuo, o
el coeficiente de parentesco entre dos individuos en base al ejemplo de genealogia
anterior.

Para ello vamos a asumir que tenemos un locus con dos alelos:

1) A tiene 2 alelos para ese locus (M y M’). Se dan las siguientes
probabilidades:

* Para M:

* Probabilidad de que G reciba M de A a través de C: es la probabilidad
de que C lo reciba de A (1/2) y de que G lo reciba de C (1/2) => es 1/4

* Probabilidad de que G reciba M de A a través de F: es la probabilidad
de que D lo reciba de A (1/2), de que F lo reciba de D (1/2) y de que G lo reciba de F
=>es 1/8
* La probabilidad de que reciba dos veces M de A es: 1/4*1/8 = 1/32
* Para M’ sucede lo mismo ( la probabilidad de que reciba dos veces M de A

es: 1/4 * 1/8 = 1/32)

* Luego la probabilidad de que reciba dos veces M o0 M’ de A es: 1/32 + 1/32 =
1/16

2) No obstante, G también puede recibir dos veces M 0 m de B. La probabilidad
de que esto ocurra, siguiendo el razonamiento anterior, es también 1/16.

3) Considerando A y B la probabilidad de recibir el mismo alelo de un mismo
parental es: 1/16 + 1/16 = 1/8 = 0.125

Por tanto, el coeficiente de consanguinidad de G (Fg) es 0.125, el coeficiente de
parentesco entre C y F (fcp) es de 0.125 y el coeficiente de relacién de parentesco
entre Cy F (2rcg) es 0.25.
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De forma mas detallada, tenemos:
AMyM) Fa=0
B (MyM) Fg=0

Via A:

Para M:

Prob(ACG)=Prob (AC) * Prob (CG)=(1/2)* Prob (GCADFG)
Prob(ADFG)=Prob (AD) * Prob (DF) * Prob (FG) =(1/2)® |= (1/2)** (1/2)® = (1/2)°

Para M’: (idem)

Para My M’ : Prob (GCADFG) = Prob (para M) + Prob (para M’) =(1/2)° +(1/2)° = (1/2)*

Via B:
A B
1/2/1 1/2
C D E
\1/2
F
1/2 / 1/2
G
Para M:
Prob(BCG)=Prob (BC) * Prob (CG)=(1/2)? Prob (GCBDFG)

Prob(BDFG)=Prob (BD) * Prob (DF) * Prob (FG) =(1/2)® |[= (1/2)** (1/2)° = (1/2)°
Para M’: (idem)
Para My M’ :Prob (GCBDFG) = Prob (para M) + Prob (para M) =(1/2)° +(1/2)° = (1/2)*
De modo que:

Fx= (1/2)° + (1/2)° + (1/2)° + (1/2)° = (1/2)* +(1/2)* = (1/2)® = 0.125
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De acuerdo a esta forma de operar, podemos deducir una féormula general para
el calculo de coeficientes de consanguinidad:

Fo=> 1/2)"(1+F,)

siendo i el nimero de parientes comunes entre los padres de X, n el nUmero de
antecesores de X para cada uno de los i animales, y Fu el coeficiente de
consanguinidad del animal i pariente comun de los padres de X.

La aplicacion directa de esa férmula es, no obstante, poco operativa. Existe
una forma mas sencilla de calcular coeficientes de consanguinidad que se conoce
como método tabular.

Método tabular

Este método hace uso del coeficiente de relacion de parentesco (2r,y), basandose en
las siguientes propiedades:

1 - El coeficiente de relaciéon de parentesco entre dos individuos X e Y es igual
a la semisuma de los coeficientes de relacion de parentesco de X con los padres de Y

Asi, si Sy D son el padre y la madre de Y, se cumple:
(2rxy) = Y2 (2rxs) + Y2 (2rxp)

2 - Como se desprende de {1} el coeficiente de relacién de parentesco de un
individuo consigo mismo es:
2k =2 [Y2 (1 + F)] = (1+F)
3 - Tal como definimos, el coeficiente de consangunidad de un individuo es
igual al coeficiente de parentesco entre sus padres, y este es igual a la mitad del

coeficiente de relacién de parentesco, es decir:

Fx=% (2rsp) siendo Sy D los padres de X
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El método tabular consiste en:

(1) construirse una matriz para los animales que intervienen en la genealogia. Es
importante indicar que esa matriz va a ser simétrica.

en nuestro ejemplo

A B C D E F G

GTMMOoOOm>

(2) ir rellenandola empezando por el primer elemento de la primera fila, y continuando
con esa misma fila, siguiendo como reglas:

a) elementos de la diagonal: 1 + 1/2 de la suma de los coeficientes de relacion
parentesco de sus padres si los conocemos; en caso contrario 1.

b) elementos de fuera de la diagonal: 1/2 de la suma del valor de sus padres en
esa fila

(3) Para ello es util afiadir una fila previa inicial a la matriz indicando los padres de
cada animal

en nuestro ejemplo

OMMOoOO®>

(4) como resultado obtendremos los coeficientes de relacion de parentesco entre todos
los animales implicados. Como sabemos que ese coeficiente es para un individuo con
sigo mismo (elementos de la diagonal) 1 + F,, podemos deducir directamente los
coeficientes de consanguinidad.
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Desarrollando nuestro ejemplo obtendriamos:

?7? ?? AB AB ?7? DE CF
A B C D E F G
A 1 0 0.5 0.5 0 0.25 0.375
B 0 1 0.5 0.5 0 0.25 0.375
C 0.5 0.5 1+0 05 0 0.25 0.625
D 0.5 0.5 0.5 1+0 O 0.5 0.5
E 0 0 0 0 1 0.5 0.25
F 025 025 025 05 0.5 1+0 0.625
G 0.375 0.375 0.625 0.5 0.25 0.625 1+0.125

Coeficientes de consanguinidad en algunos apareamientos de parientes
cercanos

Podemos ver en la siguiente tabla algunos de los coeficientes de
consanguinidad que se obtienen al aparear parientes habituales:

Animales apareados Coeficiente de consanguinidad de los descendientes
Padre - hijo 0.25
Hermanos completos 0.25
Medios hermanos 0.125
Hermanos gemelos 0.5
Abuelo - nieto 0.125
Bisabuelo - bisnieto 0.0625
Tio completo - sobrino 0.125
Medio tio - sobrino 0.0625
Primos completos 0.0625
Medios primos 0.03125

Antes de acabar es menester recordar que esos coeficientes indican la
probabilidad que tenemos de tomar dos alelos idénticos en la formacién de un nuevo
individuo. Al ser una probabilidad implica que no todos los animales obtenidos al
aparear p.ej. un padre con su hijo van a tener el 25% de los alelos idénticos. Eso
sucederd en media en todos los hijos de este tipo de apareamiento, pero cada hijo en
particular tendra un % de alelos idénticos que variara ligeramente entre todos los hijos
obtenidos. Nos referimos a los coeficientes de consanguinidad tal como los hemos
calculado por la dificultad de conocer cual es el verdadero % de genes idénticos de los
que es portador un determinado animal.
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1.2.4.- Tamafio efectivo de una poblacion.

Hemos visto hasta ahora como calcular el coeficiente de consanguinidad de un
individuo, pero deciamos que también se habla de coeficiente de consanguinidad
referido a una poblacion. En este caso lo definiamos como la probabilidad de tomar al
azar de una poblacién dos alelos idénticos. El coeficiente de consanguinidad esta asi
condicionado, a nivel de poblacion, por el tamafio de esta.

Para empezar vamos a considerar una poblacién ideal (en equilibrio Hardy-
Weinberg) de tamafio N, en la que es posible la autofertilizacién. Al estar en equilibrio
H-W, F=0, es decir de los 2N alelos presentes no existen alelos idénticos.

En esa poblacion la probabilidad de tomar un determinado alelo es 1/(2N). Al
formar la generacion siguiente, y fijandonos en un determinado alelo, la probabilidad
de obtener un animal con los dos alelos idénticos es la probabilidad de sacar dos
veces un mismo alelo:

1/(2N) * 1/(2N)

Por lo tanto, esa es la consanguinidad que se produce, referida a cada uno de los 2N

alelos que hay, en la 1% generacién. Considerando los 2N alelos existentes la
consanguinidad seré:

F, = (2N) * 1/(2N) * 1/(2N) = 1/(2N)
¢, Qué sucedera en la 22 generacion?

Sucedera lo mismo que en la primera generacion, que tomemos dos veces un
mismo alelo, pero también puede suceder que tomemos dos alelos idénticos que se
produjeron en la 12 generaciéon. La probabilidad de que se reunan dos copias de un
mismo alelos es mayor que en la 12 generacién, pues al formar la generacion 22 si
existen, a diferencia de en la 12, alelos idénticos.

Concretando tenemos dos posibilidades:

- tomar dos veces el mismo alelo => la probabilidad es 1/(2N) (como en la 12
generacion)

- no tomar dos veces el mismo alelo : la probabilidad de que esto ocurra es la
complementaria del otro suceso: 1 - 1/(2N) . Esos dos alelos que hemos tomado
pueden ser no obstante idénticos por haberse replicado en la 1% generacién. La
probabilidad de que sean idénticos es F; tal como hemos deducido antes, de modo
gue la probabilidad de este suceso es (1 - 1/(2N)) F;

En resumen, la consanguinidad en la 22 generacién es:

F,=1/(2N) + (1 - 1/(2N)) F,

Por extensién obtendriamos para cualquier generacion (t) la expresion:

Fe=1/(2N) + (1 - 1/(2N)) Feq
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En esta férmula podemos ver dos partes:

1/(2N) : Es la nueva consanguinidad que se produce cada generacion. Es decir el
incremento de consanguinidad AF producido por generacion:

AF = 1/(2N)
(1 - 1/(2N)) F; : Es la antigua consanguinidad producida en la generacion anterior
Usando el simbolo AF obtenemos una expresion general (aplicable también en

poblaciones no ideales):

thAF‘l‘(l‘AF)Ft_l

Pasemos a ver a que sucede en una poblacion real (aunque asumiendo
generaciones no solapadas), partiendo de unos animales (llamados animales base)
fundadores que no estan emparentados. Vamos a tener Nh hembras y Nm machos
siendo N= Nh + Nm el tamafio de la poblacion.

Se define el tamafio efectivo (Ne) de una poblacion real como el tamafio de
poblacién ideal (N) en la que se produce el mismo incremento de consanguinidad (es
decir es el tamafio equivalente a una poblacién ideal).

Si en la poblacion ideal teniamos:

AF = 1/(2N) => N = 1/(2AF)
en la poblacion real el tamafio efectivo sera:

Ne = 1/(2AF)

Este tamafio se puede aproximar mediante la expresion:

1/Ne=1/(4Nm) + 1/ (4Nh)
es decir:

Ne = 4*Nm*Nh / (Nm + Nh)

Este valor nos permite calcular el incremento de consanguinidad que se
producira en una poblacién con reproduccién sexual y distinto nimero de hembras y
machos:

AF =1/ (2Ne) = 1/ (8Nm) + 1/ (8Nh)
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Una implicacién de ese tipo de poblaciones que podemos ver en la formula es
que su tamafio efectivo, y por lo tanto el aumento de la consanguinidad, esta
condicionado no tanto por el nUmero total de animales, sino por el nUmero de animales
de uno u otro sexo. Asi, una poblacion formada por 1 macho y 1000 hembras tiene
practicamente el mismo tamafio efectivo (y por lo tanto el mismo aumento de
consanguinidad) que una poblacién formada por 2 machos y 2 hembras.
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Resumen:
* Se llama consanguinidad a los apareamientos entre parientes.

* La consanguinidad puede ser producto de: 1) apareamientos dirigidos; 2) tamafio
reducido de poblacién.

* El grado de consanguinidad de un individuo o una poblacién, se mide a través del
coeficiente de consanguinidad (F).

* Referido a un individuo el coeficiente de consanguinidad es la probabilidad de que
ese individuo sea portador, en un determinado locus, de dos alelos idénticos.

* Referido a una poblacion se habla de coeficiente de consanguinidad medio y se
define como la probabilidad de tomar al azar dos alelos idénticos.

* El coeficiente de parentesco (f,y) entre dos individuos permite predecir el coeficiente
de consanguinidad de sus descendientes.

* El coeficiente de parentesco entre dos individuos X e Y se define como la
probabilidad, para un determinado locus, de que un alelo tomado de X sea idéntico a
un alelo tomado de Y.

* Se cumple que el coeficiente de parentesco entre los padres (X e Y) de un individuo
() tiene el mismo valor que el coeficiente de consanguinidad de ese individuo.

* Para expresar el parecido medio que hay entre dos individuos se utiliza el coeficiente
de relacion de parentesco (2ry,) cuyo valor es el doble del coeficiente de parentesco.

* La genealogia o pedigree de un individuo es la cronologia de los individuos con él
emparentados, ya sean ascendientes, descendientes o colaterales. Establecerla
permite, entre otras cosas, calcular F, f,y y 2ry,.

* El método tabular permite calcular el coeficiente de relacion de parentesco (2ryy)
entre todos los animales de una genealogia, asi como el coeficiente de
consanguinidad de todos ellos.

* Este método se basa en las siguientes propiedades:

1 - El coeficiente de relacién de parentesco entre dos individuos X e Y es igual a la
semisuma de los coeficientes de relacion de parentesco de X con los padres de Y

2 - El coeficiente de relacién de parentesco de un individuo consigo mismo es (1+F,)

3 - El coeficiente de consanguinidad de un individuo es igual al coeficiente de
parentesco entre sus padres.

* El método tabular consiste en:
1) construir una matriz para los animales que intervienen en la genealogia.
(2) empezando por el primer elemento de la primera fila, y continuando con esa misma
fila, atribuir:

a) a los elementos de la diagonal: 1 + 1/2 de la suma de los coeficientes de
relacién parentesco de sus padres si los conocemaos; en caso contrario 1.

b) a los elementos de fuera de la diagonal: 1/2 de la suma del valor de sus
padres en esa fila
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* El coeficiente de consanguinidad a nivel de poblacion depende del tamafio de esa
poblacién.

* En una poblacién ideal el incremento de consanguinidad producido por generacion
es AF = 1/(2N), y la consanguinidad en una generacion t determinada, viene dada por
Ft:AF'l'(l'AF) Ft-l

* El tamafio efectivo (Ne) de una poblacién real se define como el tamafio de poblacién
ideal (N) que produce el mismo incremento de consanguinidad.

*El tamafo efectivo de una poblacién con reproduccion sexual y distinto nimero de
hembras y machos se puede calcular segun la expresion:

Ne = 4*Nm*Ne / (Nm+Nh)

* Ne permite calcular el incremento de consanguinidad que se producira en una
poblacién con reproduccion sexual y distinto nimero de hembras y machos, dado por

AF =1/ (2Ne) = 1/ (8Nm) + 1/ (8Nh)
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Tema 2: La genética cuantitativa

Teoria:

2.1. Modelos fenotipico, genético y estadistico: modelo fenotipico y genético, modelo

estadistico y parametros genéticos.

2.2. Depresidn consanguinea y heterosis: relacion entre consanguinidad y heterosis, efecto de

la consanguinidad sobre la media de las producciones.

2.1. Modelos fenotipico, genético y estadistico

En esta leccion vamos a ver:

- cuales son los modelos fenotipico y genético habitualmente empleado para explicar
los caracteres que presentan variacion continua.

- cual es el concepto de interaccidn genotipo-ambiente

- qué parametros se utilizan para describir las caracteristicas genéticas y fenotipicas
de un caracter con variacion continta.

- cOmo se modeliza estadisticamente.

Modelo fenotipico y genético

Los caracteres de interés econdmico presentan habitualmente una variacion
continua, sin que se observen los "saltos" producidos por tener tal o cual alelo. Para
explicar el determinismo genético de estos caracteres, en mejora animal se suele
utilizar un modelo genético muy simple. Se asume que existe un gran namero de
genes que determinan un caracter (se habla de poligenes) siendo el efecto de cada
uno de ellos es muy pequefio. Es mas, se asume que ese numero es infinito. A este
modelo se le conoce como modelo infinitesimal.

Si un caracter depende de muchos genes y cada uno de ellos ejerce un
pequefio efecto sobre el valor del caracter, la distribucion de genotipos de una
poblacién sera continua y se distribuird siguiendo aproximadamente una distribucién
Normal. En la siguiente figura se observa como conforme van aumentando el nUmero
de clases -de genotipos- la distribucion del caracter se va aproximando a una Normal.
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Distribuciones esperadas de la segregacion simultdnea de dos alelos en cada uno de
varios o muchos loci: (a) 6 loci, (b) 24 loci. (Tomado de Falconer, 1989)

La mayor parte de los genes no tienen, por tanto, efectos que permitan
identificarlos individualmente, de modo que no podemos aplicar directamente la
genética mendeliana.

Ademas, el caracter medido no sélo se debe a los genes del individuo. Dos
hermanos gemelos no pesan exactamente lo mismo, y sin embargo tienen el mismo
genotipo. EI ambiente -alimentacion, cuidados recibidos, temperatura, etc. - influye en
el caracter haciendo desaparecer las ya pequefias discontinuidades entre genotipos y
haciendo que observemos un caracter con variacion continua, tal como se muestra en
la figura siguiente.
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Crecimiento en gramos Tamafio de camada

Distribuciones de frecuencias de dos caracteres métricos con curvas normales
superpuestas. (Tomado de Falconer, 1989)
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La componente genética de un individuo se refiere como valor genético o
genotipico (nosotros vamos a llamarle siempre valor genético) de forma que una
observacién de ese individuo es la suma de su valor genético y de la influencia
ambiental que ha recibido. Al valor observado se le llama valor fenotipico (P) y lo
podemos expresar como:

P=G+E*
siendo G la componentes genética (valor genético) y E* la ambiental (valor ambiental).

Normalmente se asume que ambas componentes son independientes, es decir
que entre la componente genética y la ambiental no existe ninguna relacién (asi, por
ejemplo, el hecho que G sea muy grande no implica que E* también tenga que serlo).
En términos estadisticos se dice que la covarianza entre ambas componentes es nula
{ Cov(G,E*)=0 }. Esto no siempre se cumple como mas adelante veremos al referirnos
a la interaccion.

Teniendo en cuenta el modelo infinitesimal, el valor genético estara determinado
por la suma de los infinitos genes asumidos detras del caracter, mas toda una serie de
interacciones entre los distintos alelos.

Intuitivamente parece logico que el valor genético no sea la suma estricta de los
efectos de los genes. Probablemente aparecera alguna interaccion y ciertos individuos
valdran mas o menos de lo que les corresponderia por la estricta suma de los efectos
de cada alelo. Por ejemplo, es posible que por estar unidos el alelo A y el a, el
genotipo Aa sea muy superior a los genotipos AA y aa (modelo de sobredominancia).
Sin embargo esas interacciones no se heredan. Como un gameto sélo lleva un
cromosoma de los dos homoélogos, transporta s6lo uno de los dos alelos, con lo que la
interaccion se pierde. Nuevas interacciones se formaran cuando se unan los gametos
para dar lugar a la siguiente generacion. Podria haber interacciones entre un alelo y
sus vecinos, por ejemplo entre el Ay el B, pero como se produce sobrecruzamiento
(intercambio de alelos entre cromosomas homologos), un individuo tampoco pasa a la
descendencia (por término medio) esas interacciones, pues en unos casos dara lugar
esperma AB y en otros Ab.

Dado que las interacciones no se heredan, pues el paso de una generacion a
otra implica la formacién de nuevas interacciones, para aumentar de generacion a
generacioén el valor de G, nos interesa fijarnos en la parte heredable del valor genético
de los individuos. Esa parte, que es la suma de los efectos individuales de cada alelo
se le llama valor aditivo, ( hay que sefalar que a veces también se le llama valor
genético, lo cual causa mas de una confusion, estrictamente seria el valor genético de
tipo aditivo ). Como el valor aditivo es el que se hereda, y lo que pasa de un individuo
a su hijo es 1/2 (coeficiente de relacién de parentesco), a la mitad del valor aditivo se
le llama valor de mejora.

Ahora podemos descomponer el valor fenotipico en:
P=G+E*=(A+t) +E*=A+ (I+tE*) = A+ E

donde A recoge la suma de los valores aditivos de cada gen que controla el caracter, |
las interacciones genéticas entre alelos y E esas interacciones mas el efecto
ambiental.

Si ahora nos centramos sobre las causas que originan E*, podemos ir un poco
mas lejos en el modelo estadistico utilizado en mejora. La componente ambiental
puede deberse a una serie de causas temporales (ET) variables durante la vida de un
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animal ( afio, estacion, niumero de lactacién, tipo de pienso,.....) y a una serie de
causas permanentes (EP) constantes durante su vida (granja, cuidador, nivel sanitario,
emplazamiento,.....). Segun esto podriamos descomponer el valor fenotipico de un
animal en:

P=A+EP+ET

Este modelo parece no aportar nada respecto al anterior, dado que la parte
heredable sigue siendo la misma (A), pero es importante si pensamos en la
eliminacion. Parece claro que seleccionar animales se debe hacer sélo en base a la
parte heredable, pero decidir que animales eliminamos de la explotacion, lo tendremos
que hacer en base a la prediccion futura del proximo registro de los animales, y este
viene determinado por todo aquello que es permanente durante la vida de un animal.
Asi, nos deberemos fijar tanto en la parte genética heredable (A), como en la parte
ambiental repetible (EP). A la suma de ambos efectos (A + EP) se la conoce como
valor potencial.

Interaccion

Por interaccién se entiende una relacion de dependencia entre componentes
de un sistema, dependiendo cualquiera de ellas de algunas otras. Desde el punto de
vista de la mejora, las interacciones mas relevantes son las que implican el genotipo
de los animales. De entre ellas podemos considerar la interaccion genotipo-ambiente
(GXE) como la de mayor importancia. En algunas especies esa interaccion juega un
papel decisivo para saber cual es el genotipo mas apropiado para un determinado
ambiente.

La interaccion GxE ocurre cuando la diferencia entre las producciones de 2 o
mas genotipos cambian al cambiar el ambiente. Entendemos aqui ambiente en el
sentido mas amplio, es decir incluyendo manejo, sanidad, recursos econémicos, ....

El concepto de interaccion no es sencillo y ayuda a entenderlo su
representacion grafica. Asi, en la figura que sigue se recoge un ejemplo de interaccién
en el que se puede ver como dos genotipos (A y B) presentan distintos niveles de
produccion en funcion de la influencia ambiental que reciben.
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Nivel de

produccion
Alto T
» Genotipo B
Medio |
E Genotipo A
Bajo 1
| |
1 > Ambiente

o : diferencia en produccion entre los
genotipos Ay B en el ambiente 1

B : diferencia en produccion entre los
genotipos Ay B en el ambiente 2

La producciébn no depende del genotipo ni del ambiente, sino de su

combinacion. Desde un punto de vista estadistico cuando una interaccion es
significativa los factores principales (en nuestro caso genotipo y ambiente) pierden
significado, no pudiendo referirnos a ellos para buscar una explicacion al fendmeno
analizado.

Es importante no confundir una interaccion genotipo-ambiente con un efecto

ambiental sencillo de tipo aditivo. Se puede caer en este error cuando sélo se
considera un genotipo. Para poder hablar de interaccién hace falta considerar al
menos dos genotipos. Consideremos solamente el genotipo A de la figura anterior, tal
Como se representa a continuacion:

Nivel de

produccion

Alto

Medio

Bajo

efecto

Genotipo A

1 5 Ambiente

En este caso no sabemos si existe 0 no interaccion GXE o simplemente un
ambiental que pueda afectar por igual a cualquier genotipo. Si al considerar
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también el genotipo B la gréafica tomase el aspecto recogido en la figura que sigue
diriamos que no existe interaccion en contra de lo que afirmamos observar en la
primera figura.

Nivel de
produccion

Alto -+

Medio —

Genotipo A
Bajo Genotipo B
| |
1 5 Ambiente

Otra confusion comun en torno al concepto de interaccion GXE es confundirla
con otros tipos de interaccion, pensando que se comparan distintos genotipos cuando
en realidad solo existe uno. Como ejemplo podemos pensar en tomar de una misma
poblacién animal dos lotes de animales jovenes y criarlos en ambientes muy
diferenciados, uno en régimen intensivo (en granja) y otro en régimen extensivo
(puerto-valle). Si al llegar a edad adulta ponemos la mitad de cada lote en cada uno de
los tipos de explotaciébn es muy probable que encontremos interaccidn lote-ambiente.
No obstante, esta claro que esa interaccion es independiente del genotipo. No estaria
tan claro si entre el momento de la formacién de los lotes y su comparacion hubiesen
pasado varias generaciones de animales, pues no sabriamos hasta que punto en ese
periodo se hubiesen producido cambios genéticos en las poblaciones formadas ni
hasta que punto la interaccién seria fruto de esos cambios o de otras causas no
relacionadas con el genotipo.
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La interaccion GxE representada en la primera figura es un caso extremo. En
otras situaciones, mas habituales, las diferencias entre genotipos en distintos
ambientes no son tan claras, y a veces dificiles de detectar:

— T

Fuerte Fuerte Débil
Débil No existe No existe

Parametros genéticos

Heredabilidad de un caréacter

Presuponiendo que el ambiente es independiente del valor aditivo la varianza
de P seralasumade lasde Ay E:

o?p = c?%a + c%e

Al cociente entre la varianza de los valores aditivos (la llamada varianza aditiva)
y los fenotipicos (varianza fenotipica) se llama heredabilidad de un caracter.

c2a
h2: _______________
o?p

Interesa conocer la heredabilidad de un caracter por que nos da una idea de
nuestras posibilidades de seleccién. Si h2 es alta esto significa que la variacion
observada se debe a causas genéticas aditivas (heredables) principalmente, por lo
que escogiendo a los mejores individuos estaremos escogiendo también a los que
tienen mejores alelos y a los que mejor descendencia (por termino medio) dejaran.

No es suficiente que la heredabilidad sea alta para mejorar un caracter. Si la
variacién es pequefia, es decir: si todos los individuos son parecidos, no es posible
escoger a individuos destacados y mejorar la media de la poblacién. En el caso 1 de la
proxima figura hay variacion y es debida a efectos genéticos heredables, en el 2 no
hay variacién apenas y en el 3 hay variacion pero se debe a causas ambientales. S6lo
en el 1 tendremos esperanzas de una mejora rapida.
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Caso 1 Caso 2 Caso 3
Heredabilidad alta Heredabilidad alta Heredabilidad baja
Variabilidad alta Variabilidad baja Variabilidad alta

AR
ALRA

Distintos casos de relacion entre heredabilidad y variabilidad.

A E

La heredabilidad se estima examinando el parecido entre parientes. Los
parientes se parecen por causas genéticas : tienen genes comunes. También pueden
parecerse por causas ambientales; por ejemplo, todos los hermanos de padre y madre
se parecen ademas de por haber sido gestados en el mismo Utero, haber tenido las
mismas atenciones maternas, alimentacion comdn mamando de la misma madre, etc.
Debemos, pues, comparar parientes que soOlo se parezcan por causas genéticas,
como por ejemplo padre-hijo o bien medios hermanos de padre.

Veamos un ejemplo. La covarianza entre padre e hijo puede calcularse si de dispone
de datos de ambos. Las causas de esta covarianza son aditivas (genéticas de las que
se heredan): un hijo recibe -por término medio- la mitad del valor aditivo de su padre (y
la mitad de su madre).

cov (Padre, hijo) = % c2a

Si calculamos la covarianza observada padre-hijo para la velocidad de crecimiento en
conejos y nos da 20 (g/dia), calculamos la varianza observada y nos da 100 (g/dia), la
heredabilidad seré:

c2a 2 cov (Padre, Hijo) 2x20
h2= = - = =04
o?p o?p 100
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Repetibilidad de un caracter.

A un caracter que se expresa varias veces en un mismo animal (produccion de
leche, prolificidad,...) se le asocia el concepto de repetibilidad para medir el parecido
entre producciones sucesivas. Este coeficiente se utiliza en la evaluacion genética de
un animal del que se conocen varias medidas, y también sirve para predecir
producciones futuras de los animales.

La repetibilidad es la proporcion de la varianza observada entre los animales
gue es de tipo permanente. Es decir, se debe a causas genéticas o0 causas
ambientales que permanecen constantes durante la vida de un animal.

c?a + c?%ep
r=

c?a + o?%ep + o%e

La repetibilidad permite conocer el valor potencial de los animales. Se llama
valor potencial (tal como se vio) al valor esperado en una produccion futura. Veamos
un ejemplo:

Tenemos una vaca de una poblacion en la que la media de produccién es de
5000 kg., y la repetibilidad de 0.40, que ha producido 6500 kg. de leche. ¢ Cual es el
produccion que cabe esperar en la segunda lactacion?, es decir, ¢cual es su valor
potencial?. Pues es (6500-5000) x 0.40 = 600 kg. El valor potencial de esa vaca es de
600 kg. por encima de la media de la poblacion a la que pertenece. Se puede esperar
una produccion de 5600 kg. en la proxima lactacion, independientemente a que varien
ciertas condiciones ambientales en la explotacion.
(En realidad tenemos poca seguridad de que asi sea, pues disponemos de muy poca
informacién. Si en vez de una lactaciébn conociéramos 4, la seguridad con que
podriamos predecir la siguiente lactacion seria mayor).

Correlacion genética entre caracteres.

Se dice que existe correlacion genética entre dos caracteres cuando el valor
genético de un animal para el primer caracter (aj) no es estadisticamente

independiente del valor genético del mismo animal para el otro caracter (a»), es decir :

Cov(aj,ap)

I’g—

cajp . cay

Las razones exactas de esta correlacién son dificiles de conocer. Se pueden
explicar parcialmente pensando que un mismo gen puede determinar varios caracteres
a la vez (en genética a este fenébmeno se le conoce como pleiotropia).

Es al igual que todos los parametros genéticos, una caracteristica propia de
cada poblacion, pero es el parametro genético que es mas inestable ante cualquier
cambio genético que se produzca en una poblacion.

De la misma forma que se ha definido la correlacion genética, se definen las
correlaciones fenotipicas y ambientales. Partiendo de:
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pp=ai;t+ejq

p2=az+ez
podemos definir:
Cov(p1.p2)
rp =
6Py - oP2
Cov(es.ep)
e =
ce1 .cep

La relacion existente entre esas tres correlaciones viene dada por:

p =g v h12.h2? + e  (1-12)(1-h2?)

que graficamente se puede ilustrar como:

Ay Eq Ep Ap

2 .

n4\/ 1/1;h$ 1,1-h%\/—\fh%
P4 P .
= ~ 2

Para finalizar deberiamos hacer algunas consideraciones importantes sobre los
parametros genéticos. Los parametros genéticos dependen del ambiente, luego
reduciendo la varianza ambiental (es decir controlando el ambiente en que se crian los
animales para que permanezca constante) aumentara su valor, por lo que sera mas
facil hacer seleccion, pero a costa de explotaciones que representen una alta inversion
econOmica. También dependen de la poblacion, pero en la préctica las diferencias
entre poblaciones no son muy importantes. Guardando esta Ultima idea y sabiendo
gue al estimar parametros genéticos podemos cometer grandes errores, es faclil
entender por qué muchas veces se toman valores de pardmetros genéticos estimados
en otras poblaciones (grandes asociaciones o empresas, en las que el error de
estimacion serd menor por disponer de mas datos, y eso puede compensar el riesgo
de que existan diferentes influencias ambientales o genéticas en esa asociacion y en
nuestra poblacion). En la tabla siguiente se presentan algunos valores de referencia.
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Especie

Bovino

Ovino

Porcino

Gallinas

Especie

Bovino

Ovino

Porcino

Gallinas

Carécter Heredabilidad %

Produccion lechera

% proteinas en leche
Intervalo entre partos
Perimetro de pechuga
% grasa en la carcasa

Peso vivo
Tamano de la camada 10-30
Fineza de la lana

Velocidad de crecimiento
Espesor de grasa dorsal
Color de la carne

Tamafio de la camada 10-15

Produccién de huevos/ hembra
Edad al primer huevo

Peso del huevo

Fertilidad

% eclosion

Caracter 1 Caracter 2

Produccion lechera % grasa en leche
% proteinas en leche
Longevidad

% de grasa en leche % proteinas en leche

Veloc. crecimiento % carne de la carcasa
Distocia

Peso del vellén Peso corporal

Veloc. crecimiento Eficacia alimenticia

20-40
40-70
0-5

30-60
20-50

20-40

20-50

10-50
30-70
30-40

15-30
20-50
40-70
5-15
5-20

Correlacion genética %

Espesor de grasa dorsal

Longitud corporal
Color de la carne
Espesor grasa dorsal Longitud corporal
Color de la carne
Eficacia alimenticia

NUmero de huevos Peso del huevo
Peso corporal
Eficacia alimenticia
N° de huevos (inicio) N° de huevos (final)
Peso del huevo Peso corporal
% eclosion

(Segun F. Pirchner, Population Genetics in Animal Breeding, 1983)

-7 a-70
-l0 a -50
10a 20
40a70
-5a-50
20a35

-10a0

50 a 100
-25a 30
-50a 10
-20 a-40
-25a-50
70a90

-5a-40

-25 a -50
-20 a -60
50 a 100
0a-10
20a 60
-20 a -40
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El modelo estadistico

Vamos a profundizar un poco en los aspectos estadisticos que conciernen a las
observaciones que realizamos para un determinado caracter. Estas dependen
simultaneamente de un conjunto de causas que llamamos factores. Esa dependencia
la podemos formalizar matematicamente a través de varias relaciones, de las cuales,
la relacion lineal es la mas utilizada, dando lugar al modelo lineal.

Eso es asi, porque los modelos lineales, ademas de ajustarse bien a la realidad
(por regla general), son sencillos de aplicar.

Para cada uno de los factores se consideran distintas clases que llamamos
niveles. Si un factor no tiene representados todos sus niveles posibles en las
observaciones, sino sélo un conjunto al azar de todos sus posibles niveles, se habla
de factor aleatorio.

Al ser un factor aleatorio una muestra tomada al azar, los modelos que los
incluyen (conocidos como modelos de efectos aleatorios) permiten sacar conclusiones
sobre toda la poblacion a la que pertenecen las observaciones.

Veamos un ejemplo. Hemos registrado la produccién de leche de una muestra de 10
vacas de una poblacién. Supongamos gue los Kg de leche producidos dependan sélo
de la vaca. Para analizar la variabilidad existente en la produccion de leche
utilizariamos un modelo aleatorio:

Yi=H+V; +6§
y; = Kg leche producidos por la vaca j en el nivel i de lactacion.
w— media
v. —> efecto del factor vaca (aleatorio)
e, — efecto residual (no explicado) de la observacion ;.

A cada combinacién de los niveles de los distintos factores se les llama
tratamiento. Atendiendo a ese concepto, los modelos se clasifican en:

- equilibrados — si cada tratamiento tiene el mismo n° de observaciones.

- desequilibrados — si el n°® de observaciones por tratamiento es distinto.

Esta caracteristica condiciona el método a utilizar en la resolucién del modelo.
El caso més sencillo es la resolucion de modelos equilibrados, que se aborda a través
del analisis de varianza (tablas ANOVA). No obstante, los datos disponibles de
poblaciones animales suelen estar desequilibrados por lo que el analisis de varianza
tradicional no es el método méas recomendable, debiendo recurrir a métodos mas
complejos como son los Métodos de Henderson, el MIVQUE, el MINQUE, el ML, el
REML, ... que han ido apareciendo histéricamente en ese orden, siendo el REML el
que presenta mejores propiedades.

Vamos a repasar brevemente la teoria de las tablas ANOVA y algunos conceptos
relacionados con los modelos equilibrados. Tomemaos para ello un disefio de un factor
de clasificacion:

Vi = U+ X+¢

N= n° de observaciones
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Siendo  I=n° de niveles del factor x
J=n° de observaciones para cada nivel (constante)

Vamos a resolver el modelo minimizando el error cuadrético, es decir:
2 2 .
> ei =D (y; —pr—x,)* = min,
ij ij

Si derivamos respecto a u y x; e igualaramos a 0 hallariamos:

A _&z_

[ N y

~ YL o~ _
X, =—— =V. -
T H=Yy:i—y

En base a esos resultados podemos descomponer la suma de cuadrados,
expresando:

Vi =Y+, =Y +(y; —¥) =pm+X +¢;
la suma de cuadrados sera:

Z(Yij _y)z = Z(yl _y)z +Z(yij _yi)z +2’Z(yi _y)(yij -¥)

b

suma de cuadrados del error (SCE)
suma de cuadrados del factor (SCF)
suma de cuadrados total (SCT)

Para calcular SCT utilizamos las N observaciones (N=I-J) y un valor estimado (y),
luego la cuasivarianza de las observaciones sera: SC%U -1

grados de libertad |

De la misma forma, para calcular SCF usamos | medias y una estima (y), luego la

cuasivarianza de las medias seré: SC%I 1)

y la cuasivarianza del error sera: SC%J )

pues usamos N observaciones e | medias estimadas.

A estas cuasivarianzas se les llama cuadrados medios (CM). Por otra parte, tenemos
que:

* la _esperanza de los CM del factor es (teniendo en cuenta que el factor x; es
aleatorio):

E(CMF) = 6! +Jo
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* la esperanza de los CM del error es:

E(CME) =c?

* la esperanza de los CM totales es:

E(CMT)=E(CMF)+E(CME)

Igualando los cuadrados medios a sus esperanzas tenemos resuelto el modelo. Las
tablas ANOVA, no son mas que una estandarizacion de la presentacién de estos
resultados:

Fuente de Grados de Suma de Cuadrados medios Esperanza de los
variacion libertad cuadrados cuadrados medios
Factor -1 2= | XE -9 1-1 ol +o)

Error -1 Z(Yij _yi)z Z(Yij _yi)z/H -1 Gi

Un caso particular del modelo lineal es aquel en el que en vez de considerar un
factor fijo o aleatorio, se considera una variable conocida (x) se habla del modelo de
regresion:

Vi = U+ bx; + Cjj
en el que el coeficiente de regresion lineal se define como:

_ Cov(x,y)

2
(@)

X

b
de forma que nos puede ofrecer informacién sobre la covarianza entre los registros de

individuos emparentados.

Recordemos brevemente como estimar b:
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b C6rA(z<,y)

GX

Z(Xi =X)(y; -Y)
Cov(x,y) = N_1 =
in 'ZYi
= ]ZXi "y, N N-1

CAY)Z( _ Z(Izl__lx) _ ZXIZ (z;l) N—l
es decir:

i Z)(y—(ZX-Zy)/N

ZXZ —(Zx) /N

Resumen:

* Parar explicar el determinismo genético de los caracteres con variacion continua se
utiliza el modelo infinitesimal.

* Se llama valor genético (G) a la componente genética de un individuo para un
determinado caracter, a cuya observacion se le llama valor fenotipico (P)

* El valor fenotipico se puede descomponer en una parte genética y otra ambiental,
asumiendo normalmente que ambas son independientes.

* A la parte heredable del valor genético, que es la suma de los efectos individuales de
cada alelo, se le llama valor aditivo. A la mitad del valor aditivo se le llama valor de
mejora.

* La componente ambiental puede descomponerse en una parte causas temporales
(ET) variables durante la vida de un animal y en otra parte de causas permanentes
(EP) constantes durante su vida.

* A la suma del valor aditivo y el efecto ambiental permanente (A + EP) se la conoce
como valor potencial.

* Se dice que existe interaccidén genotipo-ambiente (GXE) cuando la parte genéticay la
ambiental de un fenotipo no son independientes.

* Cuando existe interaccion GXE no podemos referirnos por separado ni al genotipo ni
al ambiente para explicar el fenotipo.

* Si el ambiente es independiente del valor aditivo la varianza fenotipica es la suma de
la varianza aditiva y residual:c?p = c2a + c2e
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* Al cociente entre la varianza aditiva y fenotipica se llama heredabilidad: h?2=c2a/c?p

* La repetibilidad es la proporcion de la varianza observada entre los animales que es
de tipo permanente: r = (c2a + c2ep)/(c2a + c2ep + c2e)

* La correlacién genética entre dos caracteres mide el grado de independencia entre el
valor genético de un animal para el primer caracter (a1) y el valor genético del mismo

animal para el otro caracter (ap) : rg =Cov(aj,ap)/cay . cap
(de forma anéloga se definen la correlacién fenotipica y la ambiental)

* El modelo lineal es el modelo estadistico utilizado para en mejora genética animal: se
ajusta bien a la realidad y es sencillo de aplicar.

* El analisis de la varianza y de regresion son dos herramientas que nos permiten
analizar la variabilidad existente en un conjunto de datos.
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2.3. Depresién consanguineay heterosis

En esta leccion vamos a ver:

- qué son depresion consanguinea y heterosis,
- qué relacién existe entre ambas,
- cudl es el efecto que tiene la consanguinidad sobre la media de las producciones,

Relacién entre depresién consanguinea y heterosis

Es conocido de antiguo que los apareamientos entre individuos emparentados
producen una disminucién de la fertilidad y una aparicion frecuente de hijos con
malformaciones. Ademas, en ciertos caracteres -normalmente relacionados con la
reproduccion- se produce también una disminucién del rendimiento. Veamos los
siguientes ejemplos:

a ) Influencia de la consanguinidad sobre el peso corporal y la produccion lechera en
vacuno

Peso de los Peso de las N °de vacas que

Grado de terneros novillasa  completaron una Produccion
consanguinidad al nacer 18 meses lactacion como minimo de grasa
Sin consanguinidad 100 100 22 100
F: 0,10-0,19 100,1 92,5 15 101,5
0,30-0,49 95,9 89,6 27 93,0
0,50-0,69 93,7 87,3 7 82,6

b) Cambios que experimenta el rendimiento por cada 10% que aumenta el coeficiente
de consanguinidad en porcino.

Camada Madre de la misma Efecto combinado
N° de cerditos al nacer -0,20 -0,17 -0,33
N° de cerditos de 2l dias -0,35 -0,31 -0,65
N- de cerdos de 56 dias -0,38 -0,25 -0,63
N- de cerdos de 154 dias -0,44 -0,28 -0,72
Peso medio al nacer 0,02 -0,06 -0,03
Peso medio a los 21 dias 0,08 -0,11 -0,03
Peso medio a los 56 dias 0,03 0,06 0,08
Peso medio a los 154 dias -3,44 -0,13 -3,57

La consanguinidad presenta, sin embargo, algunas ventajas. El cruce de dos
poblaciones con consanguinidad elevada, pero no emparentadas entre si, produce
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individuos mejores para los caracteres que precisamente se deprimen con la
consanguinidad; es decir, individuos cuya media de rendimientos es mas elevada que
la media de ambas poblaciones antes de empezar el proceso de apareamiento entre
parientes -no necesariamente superior a ambas poblaciones, sino a su media-. Eso ha
hecho que se produzcan muchas poblaciones de elevada consanguinidad en plantas,
para luego cruzarlas y comercializar el mejor cruce -el maiz hibrido es un buen
ejemplo de estos procedimientos-. En animales se ha intentado, pero los resultados
han sido decepcionantes debido al fuerte descenso de la fertilidad y la viabilidad
cuando se incrementa la consanguinidad. Una mazorca tiene muchos granos, pero un
animal doméstico -incluso en el caso de las aves- no tiene tantos hijos como para
soportar la caida de fertilidad que se produce al cruzar parientes préximos. Por
ejemplo, tres cruces sucesivos entre hermanos completos producen individuos
estériles en aves. Hoy en dia ya no se usan poblaciones consanguineas en mejora
genética animal.

Una segunda ventaja que tiene la consanguinidad es que favorece la fijacion de
alelos, lo que puede ser Util cuando se persigue esto, por ejemplo en la generacion de
"razas puras" de perros. Es l6gico que suceda asi, puesto que los parientes, al venir
de antecesores comunes, es mas probable que tengan alelos idénticos que los
individuos no emparentados. Los caracteres que configuran el aspecto externo
dependen de pocos loci, por lo que son mas faciles de fijar; esto es util cuando se
persigue la consecucion de animales con unas caracteristicas morfolégicas que se
transmitan exactamente de generacion en generacion -animales de peleteria, perros,
etc.-.

Una linea pura es una poblacién con todos sus alelos fijados, es decir,
homocigota para todos sus genes. Un hibrido es el cruce de dos lineas puras, y es,
consecuentemente, heterocigoto para todos sus genes. Por las razones antes
expuestas, es imposible obtener lineas puras de animales similares a las lineas puras
de las plantas; consecuentemente, es imposible crear hibridos animales como los
hibridos de plantas. Ocurre, sin embargo, que las palabras "linea pura" e "hibrido" se
usan en produccion animal para designar cosas distintas a cuando se usan en
produccion vegetal, tal como se muestra en la siguiente figura.
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Plantas I
AbCDe aBCdE
AbCDe X aBCdE
Linea pura Linea pura
AbCDe
aBCdB
Hibrido

I Animales I

AbCDe aBCdE
ABcDE ABcde
"linea pura" "linea pura"
AbcDE X aBCdE
uno de los gametos uno de los gametos
posibles posibles
AbcDE
aBCdE
"hibrido"

Ejemplo de las diferencias entre linea pura e hibrido en planta y animales.

Una "linea pura" animal es una poblacion en reproduccién cerrada, y un
"hibrido" animal es el cruce de dos de esas lineas. Por hibrido también se conoce el
cruce entre dos especies, por ejemplo el mulo, cruce de burro y yegua, o caballo y
burra. En este caso se habla de hibrido interespecifico.

Una linea pura en plantas tiene fijados todos sus genes; es decir, tiene los
cromosomas homélogos iguales, por eso el producto del cruce (el hibrido) es siempre
el mismo. Cruzando muchas lineas puras se consigue obtener alguna combinacion de
alelos interesante, entonces se desechan las otras lineas puras, se venden las que
producen esa combinacion. Esto no se puede hacer en animales no sélo por la
imposibilidad de obtener lineas puras sino por el coste que representa el cruzar
muchas lineas entre si. En aves se intentd hace tiempo y en cerdos también (por los
afios 40), pero estos programas han sido practicamente abandonados.

Lo que si es cierto es que con el tiempo en una linea de animales algunos
alelos se iran fijando por azar. Es de esperar que los alelos que se fijan en una linea
por azar no seran exactamente los mismos que en otra, y por tanto el cruce tendra
mas heterocigotos que las lineas puras, con lo que su rendimiento reproductivo sera
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mayor. Incluso aunque no se fijen, el azar hara que las frecuencias de esos alelos en
las dos poblaciones no sean las mismas, lo que también produce mas heterocigotos.

Cuanto mas tiempo lleven reproduciéndose entre si cada linea, mas
heterocigotos tendrd el "hibrido" y mas alto serd su rendimiento reproductivo. Los
ganaderos han evitado cruzar razas entre si durante muchos afios; ademas, las razas
suelen haberse generado en zonas geograficas distintas y no es normal que haya
habido cruces entre ellas, por eso suelen utilizarse razas diferentes como "lineas
puras" en animales. So6lo cuando una raza tiene rendimientos muy superiores a las
demas se evita el cruzarla -puesto que el cruce seria inferior a ella en rendimientos-, y
se usan subpoblaciones de esa raza para producir los "hibridos". A estas
subpoblaciones se les llama lineas o estirpes.

Podemos considerar que heterosis y depresion consanguinea son dos
nombres distintos para un mismo fenémeno, sin embargo suelen expresarse de
distinta forma. La heterosis se suele medir como la superioridad en las medias
productivas del hibrido respecto al valor medio de las lineas puras originales, y se
suele expresar en porcentaje. La consanguinidad, como vimos en la leccién 1.2, se
mide a través del coeficiente de consanguinidad F.
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Resumen:

* Los apareamientos entre individuos emparentados producen una disminucién de las
producciones. Se habla de depresion consanguinea.

* El cruce de individuos consanguineos no relacionados produce un aumento de las
producciones. Se habla de heterosis (o vigor hibrido)

* Heterosis y depresion consanguinea son producto de un mismo fenémeno.
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Tema 3: Seleccion.

En esta leccion vamos a ver:

- qué parametros determinan el progreso genético que podemos alcanzar mediante
seleccion
- cO6mo predecir la respuesta genética a la seleccion

3.1.1.- Parametros de |la seleccion

La seleccion artificial es una técnica cuya aplicaciéon permite modificar la
caracteristicas genéticas de una poblacién con respecto a uno o varios caracteres, de
tal manera que los valores promedio de estos vayan cambiando en el sentido deseado
a medida que transcurren las generaciones. La esencia de la seleccién reside en
utilizar como reproductores exclusivamente aquellos individuos de la poblacién cuyas
caracteristicas sean las mas favorables en lo que toca al criterio de seleccion seguido.

La respuesta a la seleccién esperada, esto es, el cambio temporal de la media
de un caracter o de una combinacion lineal de varios, puede expresarse en términos
anuales como

R=iI’A|\/G_2a/ t

Veamos a continuacion qué representan los distintos términos incluidos en esta
expresion.

Factores de los que depende.

Intensidad de seleccion (i)

La intensidad de seleccion es igual a la superioridad en media (tipificada) del
conjunto de padres seleccionados sobre la poblacién de su procedencia, con respecto
al criterio de seleccion utilizado. De manera aproximada podemos calcular la
intensidad de seleccion segun la expresion (se ajusta bien para presiones de seleccién
no muy extremas):

I ~ 0,8+ l0g10 [(1-p)/p]

El porcentaje de animales seleccionados respecto al nimero total de animales,
se conoce como presion de seleccion (p).

Cuanto menor es p y mayor es la superioridad media de los animales
seleccionados especto a la media de su poblacién. A esa superioridad media en la
escala del caracter seleccionado (no tipificado) se le llama diferencial de seleccion.
Trabajar con valores tipificados (referidos a una distribucion normal de media 0 y
varianza 1) es decir con la intensidad de seleccién nos permite comparar diferenciales
de seleccidn para caracteristicas con distintos valores medios y variabilidades.

66




La magnitud de la intensidad de seleccién oscila entre limites relativamente
préximos y asi, seleccionando el mejor individuo de cada mil (p = 0,001) i resulta ser
igual a 3.4, mientras que si se reservan como futuros padres la mejor mitad de la
poblacién (p = 0,5) el valor correspondiente de i es 0,8.

La proporcion de individuos que es posible seleccionar depende de las
caracteristicas biolégicas de la especie. El extremo inferior viene determinado en
machos por el nimero minimo de éstos que es necesario para cubrir la totalidad de las
hembras seleccionadas. En hembras el factor limitante es su potencial reproductivo
neto, definido como el nimero de ellas que llega a la madurez sexual por hembra
apareada. A titulo indicativo diremos que en las especies animales domésticas
tradicionales los valores medios de i oscilan entre 0,9 (vacuno) y 2,3 (porcino y aviar).

Raramente se selecciona la menor proporcion posible puesto que el
pequefio numero de reproductores resultante llevaria consigo un elevado grado de
consanguinidad con el paso de las generaciones y la consiguiente depresion. En la
practica la proporcion seleccionada suele fijarse, entre otras consideraciones, por
compromiso entre las magnitudes de la respuesta y de la depresién consanguinea
esperadas (en el proximo tema se vera el concepto de depresién consanguinea).

Intervalo entre generaciones (t)

El mejorador sélo dispone de una oportunidad por generacién para modificar
las caracteristicas genéticas de las poblaciones. Esta se da en el momento en que
decide cudles van a ser los padres de la generacion siguiente y de qué manera se van
a aparear éstos. Es evidente que si se logra un aumento de la produccion por
generaciéon de seleccién, la magnitud de la mejora crecera a medida que el intervalo
de tiempo transcurrido entre generaciones sucesivas disminuya, debido a la mayor
depreciacion que sufrir el producto final si se obtiene a un plazo mas largo. Por esa
razon el interés del mejorador es hacer maxima la respuesta anual. Para ello es
necesario definir el intervalo medio de tiempo (en afios) transcurridos entre el
nacimiento de los padres y el de los hijos.

La consideracion del factor tiempo en un programa de seleccion implica la
aparicion de un antagonismo entre la duracion de una generacion y la intensidad de
seleccién posible. Esto es asi porque para un numero prefijado de individuos
seleccionados N, la proporcién seleccionada so6lo puede disminuir aumentando el
namero de individuos evaluados de M a M + S, y para obtener los S adicionales sera
necesario un lapso mas largo. Por esta razén en cada caso concreto debe llegarse a
una solucion de compromiso que haga maximo el cociente i/t pero no Unicamente i. La
seleccidn puede concebirse como un cribado de separar el grano de la paja durante un
intervalo de tiempo fijo. Nos interesa tanto la velocidad de cribado como el nimero de
la criba. Muchas veces ocurre que el procedimiento 6ptimo es el que lleva consigo
mas cribados por unidad de tiempo, a costa de que cada uno de ellos sea mas
imperfecto de lo que ocurriria operando mas lenta y cuidadosamente; esto es
equivalente a sacrificar parte de la presion de seleccion para reducir el intervalo entre
generaciones. La razén es bastante obvia pues, como se ha dicho antes, el mejorador
actlla una sola vez por generacion y mientras menor sea la duracién de ésta mas
veces intervendra a lo largo del tiempo. En especies domésticas tradicionales el
intervalo entre generaciones oscila entre un maximo de unos nueve afios en vacuno
de leche y un minimo de poco mas de un afio en aves y cerdos.

Asi, por ejemplo, en las siguientes situaciones:
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Cerdos Ovinos Bovinos
Edad al primer parto 1 afio 1 afio 2 afios
Intervalo entre partos 6 meses 1 afo 1 afo
N° de hijas por parto 4 1 0.5

la intensidad de seleccion, el intervalo generacional y su cociente seran:

Cerdos Ovinos Bovinos
presion de seleccion (p) 25% 100% 0%
Intensidad de seleccion (i) 1.65 0.8 0
Intervalo generacional (t) 1.3 1.5 2.5
i/t 1.3 0.5 0

Variacién genética aditiva (c2a)

Es evidente que la seleccion no tendra efecto si el rasgo seleccionado no
presenta variacion genética en la poblacion considerada y, en contra de lo que suele
suponerse, no todos los caracteres productivos poseen esta condicion en grado
apreciable. En otros casos la varianza aditiva puede ser de pequefia magnitud, aun
cuando la heredabilidad del caracter sea alta (tal como se vio en el tema 4).

Precision (ra))

La seleccion artificial es, en esencia, un proceso de rastreo de los mejores
genotipos presentes en la poblacién objeto de mejora, utilizando un determinado
criterio como guia. Para que un programa de seleccion tenga éxito es imprescindible
que exista una correlacion (rp|) entre el criterio (I) utilizado y el valor mejorante (A) del

individuo que se selecciona con respecto al atributo que se trata de mejorar. Esta
correlacion se conoce como precisién del método de seleccion.

En el caso mas simple (seleccion individual o masal) ese criterio no es otra
cosa que el valor fenotipico individual del caracter seleccionado (P) y la correlacion ra

es igual a la raiz cuadrada de la heredabilidad del caracter (ra| = h):

_Cov(Al) Cov(AP) Cov(ALA+E) Cov(AA)  op G, _ N

G, - O, Gp O, Gp O, Gp O, Gp'Oy ©

Al
pl

En otras situaciones mas complejas se hace uso del conocimiento de la estructura
genealodgica de la poblacién, y el criterio incluye, ademas del valor fenotipico del
individuo, la informacién sobre su valor mejorante contenida en los valores fenotipicos
de sus parientes. Por tanto el valor de rp| sera funcion, ademas de la heredabilidad,

del grado de parentesco 2er ya mencionado anteriormente (2er = 1/2 si se trata de
familias de hermanos y 2er = 1/4 si lo son de medios hermanos), del nUmero de

individuos por familia (n) supuesto igual en todas ellas, y del parecido fenotipico entre
ellos. Mas adelante se veran algunos aspectos relacionados con la precision, pero de
momento podemos sefialar algunas ideas importantes:
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- cuanto mayor sea la h2, mayor sera la precision. El caso extremo es que h?
=1, pues ese caso implica que todo lo que observamos se debe a causas genéticas de
tipo aditivo, de forma que la precision sera 1.

- cuanta mas informacién familiar conozcamos, mayor sera la precision dada

una determinada h2. En relacion con esto, cuanto menor sea la h2 la aportaciéon de la
informacién familiar al aumento de la precision es mayor.

Respuesta correlacionada

La segregacion de unos mismos genes puede ser responsable de la variaciéon
genética de varios caracteres, al menos en parte. Por tanto la seleccién de uno de
ellos (1) no so6lo hard cambiar su media sino también la de aquellos otros (2)
genéticamente correlacionados con él. Los cambios experimentados por la media de
caracteres que no han sido seleccionados directamente reciben el nombre de
respuesta correlacionada (RC). El valor esperado de respuesta correlacionada en un
caracter 2 (RC2) al seleccionar un caracter 1 genéticamente correlacionado, viene
dado por la expresion siguiente (en el caso de que la selecciéon se haga en base al
valor fenotipico de cada animal para el caracter 1):

RC2 =i rg12 v h*1h%2 o°p2

donde: i es la intensidad de seleccion para el caracter 1, rg12 es la correlacion
genética entre ambos caracteres, h’y y h % son sus heredabilidades y o”py es la
varianza fenotipica del caracter que no es objeto de seleccion.

Evidentemente, la respuesta correlacionada solo existird si la correlacion
genética (rg12) entre ese caracter y el seleccionado directamente es distinta de cero.

Por otra parte, su magnitud dependera de la de la correlacion vy, si ésta es baja, la
respuesta correlacionada sera despreciable en la practica, al menos a corto plazo.
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3.1.2.- Ejemplos de prediccion de la respuesta genética

En base a la formula anteriormente vista:

R=iI’A|\/G_za/ t

podemos predecir la respuesta genética esperada en distintas situaciones.

Para ello, cuando seleccionamos machos y hembras, tendremos que calcular
la respuesta obtenida en cada una de esas vias para luego poder calcular la respuesta
media:

R=(Rn+Rp)/2
y también calcular el intervalo generacional medio:
t=(h+tn) /2

En ese caso, debe tenerse en cuenta que la respuesta conjunta via macho y
via hembra no es la semisuma de las respuestas obtenidas por cada via, sino

R= (Rn + Rm) / (th + tm) # (1/2) [ (Ru/tn) + (Rm/tm) ]
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EJEMPLO 1

En una piara de 100 cerdas la seleccion se realiza asi: Las cerdas son elegidas segun
el numero de lechones nacidos vivos en su primera camada. Se retienen en cada
generacion 20 cerdas, que contribuyen a formar el capital animal de la generacion
siguiente.

De los 5 cerdos existentes en la explotacién se eligen al azar 2 para formar la
siguiente generacion, pero al no disponer de datos para ese caracter, la eleccién se
hace en funcién de su fertilidad.

Calcular el progreso genético por generacion y afio, para el nimero de lechones
nacidos vivos.

Nota: la heredabilidad es 0.12 ; la desviacion tipica fenotipica 2.5 lechones; el intervalo
generacional de 1.5 afilos en hembras, y la correlaciébn genética entre el tamafio de
camada y la fertilidad se asume que es nula.

100 hembras ----=-======mmmmmnu- > 20 hembras
p=20%
5 machos > 2 machos
p=40%
p=0.2 => i=1.40 p= 0.4 => i=0.97
r|A:(h2)]/2 =0.35 ra=0
ca=(h2.c?p )2 = 0.86 ca=(h2.c?p )%2 = 0.86
Rp=0.42 Rm=0

R =(0.42 + 0) /2 = 0.21 lechones/generacion

Progreso por generacion:

Intervalo generacional:
t = 1.5 aflos/generacién

Progreso por afio:
R/t =0.21/ 1.5 = 0.14 lechones/afio
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EJEMPLO 2

Para mejorar la ganancia media diaria de peso en una poblacién de bovinos de carne
(heredabilidad 0.30, desviacion tipica fenotipica 800 g.) se escoge el 80% mejor de las
vacas como madres y el 20 % mejor de los toros como padres, ambos en funcién de

su propia ganancia media diaria de peso

Calcular una estima del progreso genético por generacion y afio, para la ganancia

media diaria de peso.

Nota: los toros tienen su primer descendiente a los 3 afios y dejan hijos durante tres

anos y las vacas tienen su primer parto a los 2.5 afios y producen 5 partos

Hembras Machos

p=0.8 => i=0.20 p=0.2 => i=1.40
rna=(h?% = 0.55 na=(h?%= 0.55
ca=(h2.02p )% = 438.2 ca=(h2.c2p )% = 438.2
Rp=48.2 Rm=337.4

R =(48.2 + 337.4) /2 = 192.8 gramos/generacion

Progreso por generacion:

Intervalo generacional:
t=(th +tn) / 2
tn=3+ 4/2=5 afios/generacion

(primer hijo a los 3 afos, Gltimo hijo a los 6 aflos=> edad media 4.5 afos)
t,=25+4/2=45 afios/generacion

(primer hijo a los 2.5 afios, ultimo hijo a los 6.5 afios=> edad media 4.5 afios)
t = 4.75 afos/generacion

Progreso por afio:
R/t =192.8 / 4.75 = 40.6 gramos/afo
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Resumen:

* El progreso genético que se puede alcanzar por seleccion depende de:
** g| porcentaje de animales seleccionados respecto al numero total de animales,
** g| tiempo que transcurre entre una generacion de animales y la siguiente,
** g| grado de variabilidad genética que exista entre los animales y
** |la precision con que podamos ordenar los animales en funcién de sus
caracteristicas genéticas con el objeto de escoger los mejores.

* El porcentaje de animales seleccionados respecto al nimero total de animales, se
conoce como presion de seleccién (p), y esté relacionado con la superioridad
media que los animales seleccionados van a tener respecto a la media de su
poblacion. A esa superioridad media se le llama diferencial de seleccién. Al
diferencial de seleccion tipificado (es decir referido a una distribucion normal de
media 0 y varianza 1) se le llama intensidad de seleccién.

* El tiempo que transcurre entre una generacion de animales y la siguiente, se conoce
como intervalo entre generaciones (t), y nos permite ver el tiempo medio que
transcurre hasta que el cambio genético que produce la seleccién alcanza a los
hijos.

* Cuantos mas descendientes deja un padre, mayor sera la cantidad de animales entre
los que podremos escoger su sustituto, aumentando la intensidad de seleccion.
No obstante, también aumenta el tiempo medio que transcurre entre la
generacion de padres y la de hijos, de modo que la respuesta genética a la
seleccién no tiene por que aumentar.

* La variabilidad genética de una poblacion indica las diferencias genéticas que existen
entre sus animales. Si existe poca variabilidad, la diferencia entre los animales
seleccionados y el total de la poblacion sera pequenfa, y por tanto también sera
pequefia la respuesta genética.

* La precision con que podamos ordenar los animales en funcibn de sus
caracteristicas genéticas esta relacionada con la heredabilidad del caracter para
el cual seleccionamos. Si la h? es pequefia quiere decir que un porcentaje bajo
de las diferencias que observamos (en el fenotipo) son de origen genético, de
modo que la ordenacién que hagamos tendra poco que ver con el valor genético
de tipo aditivo de los animales. En ese caso la seleccion seré poco efectiva.

* En general, esa precision la podemos calcular mediante el coeficiente de correlacion
entre el criterio que utilicemos para ordenar los animales y su verdadero valor
genético.
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Tema 4: Cruzamiento

4.1. Interés del cruzamiento: heterosis y complementariedad.

4.2. Sistemas de cruzamiento: sistemas estaticos, sistemas rotativos y lineas sintéticas.

En esta leccion vamos a ver:
- por qué interesa cruzar poblaciones genéticamente diferenciadas

- cOmo calcular el grado de heterosis que se expresa en un cruzamiento entre
animales de dos poblaciones genéticamente diferenciadas

- cudles son los sistemas habituales de cruzamiento en poblaciones animales

4.1. Interés del cruzamiento

4.1.1.- Heterosis y complementariedad

En la produccién animal es frecuente utilizar animales cruzados. La utilizacién
de animales cruzados permite aprovechar ciertas ventajas productivas.

El objetivo del cruzamiento es aprovechar algunos efectos genéticos no
sumables denominados heterosis y complementariedad. Estos efectos no se
manifiestan en animales de linea pura y si lo hacen en los animales obtenidos de un
cruce entre lineas.

El fendmeno de heterosis es mas patente cuanto mas distanciados
genéticamente estén los animales que se cruzan y en caracteres con baja
heredabilidad. Los animales cruzados (llamados hibridos) presentan una mejoria en
las caracteristicas reproductivas y una mejor adaptacién a diferentes medios. La
heterosis es el fendbmeno inverso a la depresién consanguinea: cruzar animales muy
familiares implica una reduccién en los rendimientos, y por tanto, cruzar animales
genéticamente distantes, implica un aumento en los rendimientos. Asi, por ejemplo, la
prolificidad de una determinada linea de cerdos Landrace era de 9.95, y la de otra
linea de Large White de 10.34. El cruce de ambas lineas para dar una hibrida
Landrace x Large White, deberia tener una prolificidad de (9.95 + 10.34)/2 = 10.15, sin
embargo su valor fue superior: 10.24

El fenémeno de complementariedad intenta reunir en un animal los mejores
rendimientos en todos los caracteres. Es dificil tener un reproductor que sea muy
bueno para todo lo que nos interesa. Asi, por ejemplo, sabemos que una hembra
Large White es muy buena por su velocidad de crecimiento, y que un macho Pietrain
es muy bueno por su bajo contenido en grasa. Su cruce nos dara un animal que sera
medianamente bueno para ambas cosas, pero superior en el conjunto de las dos que
cualquier otro animal de raza pura. Lo que tiene uno de los padres complementa lo
que tiene el otro.
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Se puede pensar en otras razones para hacer cruzamientos entre poblaciones.
Entre ellas cabe destacar el aumentar la diversidad genética de una poblacién (seria el
caso por ejemplo de crear una linea sintética), o el utilizar la existencia de diferencias
genéticas entre poblaciones para aumentar el nivel genético de una de ellas (seria el
caso de realizar cruzamientos con animales importados de poblaciones genéticamente
superiores).

Cuando se habla de heterosis, se puede pensar en el aumento de
producciones que se presenta por el hecho de que el animal productor es un "hibrido",
en cuyo caso se habla de heterosis individual, o en el aumento de producciones que
se presenta porque su madre o padre son "hibridos" en cuyo caso se habla de
heterosis materna y paterna respectivamente. De la misma forma nos podriamos
referir a otros ascendientes como los abuelos, aunque la existencia de esos tipos de
heterosis es menos frecuente. La heterosis materna la podemos entender si pensamos
por ejemplo en la influencia que puede tener la lactacion sobre el crecimiento de un
animal. Si su madre es "hibrida", la produccién de leche podria verse positivamente
afectada de modo que por el hecho de ser "hibrida" es posible que sus hijos
manifiesten una mejora del crecimiento. En ese caso deberiamos hablar de heterosis
materna. La heterosis paterna es menos frecuente por la menor relacion ambiental
existente entre padres e hijos.

El grado de heterosis individual que se manifiesta en el cruzamiento de dos

poblaciones (A y B) se suele calcular como la media del valor de los descendientes de
los dos cruces reciprocos respecto a la media de las dos poblaciones cruzadas:

) X
Heterosis =

Habitualmente el grado de heterosis se expresa en porcentaje.

Veamos un ejemplo:

Un estudio sobre los cruces de dos razas de vacuno de carnes, Angus (A) y Hereford
(H) ha dado los siguientes resultados:

Cruce % de hembras|% de terneros |Peso al destete | Ganancia
fecundadas destetados/hem media diaria de
bra peso
HxH 71.2 77.8 198 0.96
AXA 67.1 81.9 207 0.90
HxA;AXH 69.2 84.0 215 0.97
HxHA;HxAH|77.3 89.4 241 1.05

Los % de heterosis individual son:

Cruce % de hembras|% de terneros|Peso al destete | Ganancia
fecundadas destetados/hem media diaria de
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bra peso

HxA;AxH 0.07 5.20 (%) 6.17 4.30

HxHA;HxAH|0.04 2.60 3.09 2.15

Los % de heterosis materna son:

Cruce % de hembras|% de terneros|Peso al destete | Ganancia
fecundadas destetados/hem media diaria de
bra peso
HxHA; HxAH|10.03 7.91 (**) 0.55 0.15

Para entender de donde salen esos valores veamos como ejemplo los
sefialados:

(*) { [(HXA + AxH)/2 - (HXH + AxA)/2]/ (HxH + AxA)/2 } . 100 =
= { [(84+84)/2 - (77.8+81.9)/2] / (77.8+81.9)/2 } . 100 = 5.20

() {{ [(HXHA + HxAH)/2 - (HxH + (HxA +AH)/2 ) /2] /| (HxH + (HXA +AH)/2 ) /2 } -
Heterosis individual del cruce HXHA ; HXAH }100 =

= {{ [(89.4+89.4)/2 - (77.8+(84+84)/2)/2] | [(77.8+(84+84)/2)/2] } - 2.6 }. 100 = 5.20

Una falsa idea que a veces se tiene en relacién a la heterosis es pensar que si
existe heterosis siempre interesa hacer cruzamiento. Eso no es asi tal como podemos
ver graficamente al comparar las producciones de 2 poblaciones Ay B y la produccién
media de los cruces, en dos situaciones distintas:

(@) _
Heterosis
| | | |
| | | |
Pa (Pat+Pg)/2 Ps (Paxe + Paxg)/2
(b)
Heterosis
| | | |
| | | J)
Pa (PatPg)/2 (Paxg + Paxg)/2 B
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En ambas situaciones existe una importante heterosis, pero sé6lo en el caso (a)
tiene sentido explotar animales cruzados, pues en el caso (b) las producciones de una
de las poblaciones originales son superiores a la de los animales cruzados.

4.2. Sistemas de cruzamiento

Los cruzamientos se pueden organizar de diversa forma para conseguir un
elevado grado de heterosis y una buena complementariedad de caracteres, al menor
coste posible. Hacer cruzamientos implicar mantener varias lineas de animales
simultaneamente, por lo que los costes de produccion de hibridos pueden ser
prohibitivos.

Existen dos tipos fundamentales de cruzamientos. Por una parte los
cruzamientos estéticos, en los que los hibridos finales producidos son animales
comerciales, con la misma composicidén genética y que no participan en la creacion de
nuevos hibridos. Estos cruzamientos son costosos por que como indicAbamos
implican necesariamente el mantener distintas poblaciones de forma independiente.
Por otra parte, y con la intencion de reducir costes de produccion existen los
cruzamientos rotativos, en los que sélo es necesario mantener una poblacién, y
consisten en la utilizacion de los propios hibridos obtenidos como hembras de
reposicion, es decir como madres de futuros hibridos, controlando la participacién de
cada una de las lineas a través de una minuciosa gestion de apareamientos.

Veamos las ventajas, los inconvenientes y los casos mas habituales de estos
tipos de cruzamientos:
4.2.1.- Sistemas estéticos

De entre estos cruzamientos, los mas utilizados son: el simple, el de tres vias,
el de cuatro vias y el retrocruzamiento.

En el cruzamiento simple s6lo se aprovechan las ventajas del cruce en el
producto final:

CRUZAMIENTO SIMPLE

HEMBRA MACHO
Linea A Linea B
| |
PRODUCTO
FINAL
(A xB)
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En el producto final asi obtenido la heterosis es maxima, pues su composicion
genética es 1/2 linea A, 1/2 linea B. A los animales producto de un cruce simple se les
conoce como F1 (el resultado del cruce de un animal F1 con cualquier otro animal se

conoce como F» ).

En el cruzamiento a tres vias, también se aprovecha la ventaja de tener una
madre hibrida:

CRUZAMIENTO A TRES VIAS

HEMBRA MACHO MACHO
Linea A Linea B Linea C

| HEMBRA HIBRIDA (A x B) |

PRODUCTO
FINAL
(AxBxC)

En este caso, la heterosis es maxima no s6lo en el producto final (1/4 linea A,
1/4 linea B,1/2 linea C), sino también en la madre (1/2 linea A, 1/2 linea B). No
obstante, debido a la segregacion mendeliana, las variaciones en el producto final
seran mayores que en el producto final del cruce anterior, por lo que los animales
obtenidos seran menos homogéneos.

En el cruzamiento a cuatro vias se aprovechan las ventajas, tanto en las
madres, como en los padres como el animal terminal:

CRUZAMIENTO A CUATRO VIAS

HEMBRA MACHO| [HEMBRA MACHO
Linea A Linea B Linea C Linea D
] [ |
| |
| |
[HEMBRA HIBRIDA (A x B) | |  MACHO HiBRIDO (C x D) |

PRODUCTO FINAL
(AxBxCxD)
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En este caso, la heterosis es maxima no s6lo en el producto final (1/4 linea A,
1/4 linea B,1/4 linea C, 1/4 linea D), y la madre (1/2 linea A, 1/2 linea B), sino también
en el padre (1/2 linea C, 1/2 linea D). En este caso, los animales obtenidos seran aun
menos homogéneos.

Pensar en cruzamientos a méas vias implicaria aprovechar ventajas en los
abuelos, y ello dificilmente puede ser rentable en las especies domésticas. De hecho
el cruzamiento a cuatro vias solo se puede considerar habitual en gallinas, pese a que
en porcino haya empezado a utilizarse.

El retrocruzamiento no es mas que un caso particular de cruce a tres vias, en
el que solo participan dos razas, cruzandose la hembra Fq con un macho de alguna de

las lineas parentales:

RETROCRUZAMIENTO

HEMBRA MACHO MACHO
Linea A Linea B Linea A

| HEMBRA HiBRIDA (A x B) |

PRODUCTO FINAL
(AxB)

En este cruce la heterosis es maxima en la madre del producto final (1/2 linea
A, 1/2 linea B), pero no en el producto final (3/4 linea A, 1/4 linea B), en el que es so6lo
un 50% del maximo. Esto hace que este cruce sélo se utilice cuando no se dispone de
una tercera linea y el hecho de trabajar con madres hibridas compense no aprovechar
el maximo de heterosis en el producto final (porque sino, compensaria mas un cruce
simple). De todos modos, hay que indicar que la ventaja fundamental de este cruce, no
es aprovechar la heterosis, sino que se utiliza para poder fijar la caracteristica de una
linea en otra linea que no la presenta, es lo que se conoce como introgresion.
Podemos ver un ejemplo: supongamos que tenemos una raza de vacuno con cuernos
que es gran productora de leche (A), y otra que es pésima productora pero que no
presenta cuernos (B). Supongamos que el caracter mocho (ausencia de cuernos)
estuviese regido por un alelo dominante (MM), frente al caracter cuernos, regido por
un alelo recesivo (mm). Los animales Fq seran Mm, luego no presentaran cuernos,

aunque seran peores productores de leche. Si seguimos haciendo retrocruces (con la
raza A), podremos ir aumentando la media genética para produccion de leche,
manteniendo la ausencia de cuernos, es decir que tras infinitos retrocruces podriamos
llegar a tener una raza A con la misma composicién genética que al principio, excepto
para el gen cuernos, para el cual habriamos fijado el alelo M. Facilmente podemos ver
que los procesos de introgresion, son costosos, por una parte por el elevado nimero
de generaciones que se ve implicado, y por otra porque durante ese tiempo estamos
produciendo menos de lo que en realidad podriamos producir.
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4.2.2.- Sistemas rotativos

Como ya se ha indicado los cruzamientos rotativos persiguen tener que
mantener menos lineas, evitandose asi el coste que ello representa basicamente
desde un punto de vista economico. No obstante, la organizaciébn a nivel de
explotacion va a ser mas compleja.

Hay tres tipos basicos de cruzamientos rotativos: rotativo a dos vias (0
alternativo); rotativo a tres vias y rotativo estatico terminal.

El rotativo a dos vias se basa en:

MACHO
Linea B
U 78
| 7
HEMBRA Y PRODUCTO FINAL HEMBRA Y PRODUCTO FINAL
(2/3 Ax 1/3 B) (1/3 A x 2/3 B)
A |
L |
MACHO
Linea A

La composicién genética sefialada no se alcanza en la primera generacion,
sino que en realidad, sélo se alcanza tras infinitos cruces rotativos. No obstante, tras
unas 7 generaciones, la composicién se aproxima mucho a la alternancia (2/3 A x 1/3
B), (1/3 A x 2/3 B).

Este cruzamiento tiene un doble interés: por una parte se aprovecha que todos
los animales presentan 2/3 de la heterosis maxima, y por otra que las hembras de
reposicion pertenecen a la misma poblacién que los animales finales. Esto es lo que
hace que el control de generaciones y apareamientos tenga que gestionarse mas
delicadamente. Como principal desventaja de un esquema basado en este
cruzamiento frente a los estéticos, es al margen de no aprovechar al maximo la
heterosis, la dependencia exterior existente de animales puros (A y B), que el propio
esquema no produce (pues sino este cruce pierde sentido).

El rotativo a tres vias no es mas que una extension del de dos vias a tener tres
lineas en vez de dos, de forma que la alternancia se produce entre tres tipos de
animales (4/7 A x 2/7 B x 1/7 C); (2/7 A x 1/7 B x 4/7 C); (1/7 A x 4/7 B x 2/7 C). En
este caso, tanto las ventajas como los inconvenientes son los mismos que en el caso
anterior pero acentuados. Posiblemente es el rotativo mas utilizado.

El rotativo estatico terminal, es una adaptacion del rotativo de dos vias a la
produccion de un animal final diferenciado:
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MACHO

Linea B
U L
| 2
[HEMBRA (2/3Ax1/3B) | [HEMBRA (1/3Ax2/3B) |
A |
| | |
|
MACHO
Linea A
| |
MACHO MACHO
Linea C Linea C

PRODUCTO FINAL
(2/6 AX 1/6 Bx 3/6 C) 0
(1/6 A x 2/6 B x 3/6 C)

La ventaja de este cruce es aprovechar al maximo la heterosis (el producto
final es una pseudo Fq), pero la gran desventaja es que el manejo se complica

excesivamente.

En realidad, ningln cruzamiento rotativo es masivamente utilizado en contra de
lo que sucede con los cruzamientos estaticos, que se usan de forma habitual en las
especies prolificas.

4.2.3.- Lineas sintéticas (Adaptado de Piedrafita, 1986).

Generalmente se desarrolla una nueva raza cuando se considera que las razas
existentes no poseen la combinacion Optima de caracteres para un determinado
ambiente. El desarrollo de una nueva raza requiere predecir, a partir de la informacion
que se tiene de las razas puras o por intuicién, las razas asi como las proporciones de
genes que deben aportar a la nueva poblacion. Una vez hecho el cruzamiento, se
convierte la descendencia en una poblacién cerrada que posteriormente se somete a
seleccion en el sentido deseado: caracteres morfolégicos, producciones y adaptacion
al sistema productivo en el que van a vivir. A modo de ejemplo pueden citarse las
siguientes :

RAZA SINTETICA RAZAS ORIGINALES
Maine Anjou Durham x Mancelle
Normanda Durham x poblaciones locales
Santa Gertrudis Brahman x Durham
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lle de France Dishley x Merino

Columbia Lincoln x Rambovillet

Corriedale Merino x Lincoln

Targhee Rambouillet x Corriedale x Lincoln
F.S.L. Frisona x Sarda x Lacaune

Lacombe Berkshire x Chester x Landrace danés

Existen diversos aspectos potencialmente negativos en las lineas sintéticas.
Cuando la poblacién cerrada se aparee entre si se perdera una proporcion de la
heterosis inicial. En general, si N razas contribuyen en igual medida a la fundacién de
una poblacion de la que se ha formado una nueva raza, en posteriores generaciones
de apareamiento se perderd aproximadamente 1/N de la heterosis inicial. Por otra
parte, dado el coste que supone formar una linea sintética, normalmente se forman
con pocos machos y/o hembras por lo que se originard depresién consanguinea en
algunos caracteres.

En contrapartida de estos efectos negativos, pueden crearse también nuevas
combinaciones favorables que no existieran en ninguna de las razas paternas. En
cualquier caso se crea nueva variabilidad genética, que en principio deberd aumentar
la heredabilidad, aunque no se tienen estimaciones fiables de esta dltima que lo
confirmen. Por otra parte, es posible que el progreso genético dependiente de las
nuevas combinaciones génicas y de la nueva variabilidad-, pueda compensar los
efectos desfavorables de la pérdida de heterosis y depresion endogamica. No obstante
no existen pruebas experimentales concluyentes acerca de la magnitud de estos
efectos en las poblaciones de ganado.

Resumen:

* El principal interés de cruzar animales de poblaciones genéticamente diferenciadas
es aprovechar la heterosis que se produce, y complementar caracteristicas de interés
economico.

* La heterosis puede expresarse directamente en los hijos de los animales que se
cruzan (se habla de heterosis individual o directa) o en descendientes mas lejanos (se
habla de heterosis materna, paterna, de abuelos, ...)

* La heterosis individual (que habitualmente se expresa en %) se puede calcular como
la media del valor de los descendientes de los dos cruces reciprocos respecto a la
media de las dos poblaciones cruzadas:

Heterosis =

* La existencia de heterosis no asegura el interés de los cruzamientos, pues puede
suceder que los animales de una de las poblaciones cruzadas sean claramente
superiores a los "hibridos" obtenidos.
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* Los cruzamientos pueden ser estaticos (se mantienen poblaciones separadas) o
rotativos (la poblacion de hembras mantenida es una poblacion de animales
"hibridos").

* En los estaticos la heterosis que se presenta es mayor, pero el coste econémico de
mantener mas poblaciones también lo es.

* | os sistemas de cruzamiento mas habituales son los estaticos a 2, 3 0 4 vias.
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