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Resumen

El objetivo de esta investigacion fue analizar la diversidad genética de la raza bovina
Charolais, mediante el uso de informacion genealdgica de la asociacion de criadores
Charolais del Ecuador.

Los analisis se realizaron con base en los registros genealégicos proporcionados por
la Asociacion Charolais del Ecuador, en el que se encuentran registrados 4432
individuos. Los datos y la informacidn genealdgica se recopilaron durante el periodo de
2016 a 2021.

La estructura del pedigri de la raza Charolais se analizo en el contexto del programa
CFC (Coancestry, inbreeding (F) and Contribution). Un total de 155 individuos eran
endogdmicos. La consanguinidad promedio en la poblacion de Charolais fue de
0,000846009, mientras que la consanguinidad promedio de los animales endogamicos
fue de 0,0241904. EI camino ancestral mas largo (LAP) constaba de 10 generaciones
(cuarenta y nueve animales) mientras que para un grupo de 1603 animales no
registraron caminos ancestrales. Esta investigacion resaltd la buena variabilidad
genética de esta raza lo cual se debe al eficiente manejo de los criadores que en el
pasado introdujeron algunos sementales del exterior. Resulta necesario crear programas
de mejoramiento genético aprovechando los bajos niveles de consanguinidad que se
registraron en esta raza.
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Ecuador.



Abstract

The objective of this research was to analyze the genetic diversity of the Charolais
bovine breed, through the use of genealogical information from the Charolais breeders
association of Ecuador.

The analyzes were carried out based on the genealogical records provided by the
Charolais Association of Ecuador, in which 4432 individuals are registered.
Genealogical data and information were collected during the period from 2016 to 2021.

The pedigree structure of the Charolais breed was analyzed in the context of the CFC
program (Coancestry, inbreeding (F) and Contribution). A total of 155 individuals were
inbred. The average inbreeding in the Charolais population was 0.000846009, while the
average inbreeding of the inbred animals was 0.0241904. The longest ancestral path
(LAP) consisted of 10 generations (49 animals) while for a group of 1603 animals no
ancestral paths were recorded. This research highlighted the good modified genetics of
this breed, which is due to the efficient management of breeders who in the past
introduced some stallions from abroad. It is necessary to create genetic improvement
programs taking advantage of the low levels of consanguinity that were registered in
this breed.

Keywords: Inbreeding analysis, genetic diversity, Charolais, Ecuador.

1. INTRODUCCION

La consanguinidad o endogamia es la relacién de sangre que tiene un individuo con
otro cuando estan emparentados entre si, es decir, que tienen ancestros en comun.
Cuanto mas cercanos sean dos animales, la consanguinidad sera mayor, debido a que
pueden compartir mas caracteristicas heredadas de dichos ancestros. (Pifieira et al.,
2015).

Los incrementos en la consanguinidad se producen por varias razones, entre estas: la
intensa seleccion direccional de numerosas generaciones, ademas, el uso de tecnologias
avanzadas contribuye a incrementar la variacion del éxito reproductivo.(Howard et al.,
2017).

Por otro lado, se sefiala los efectos de la endogamia entre los que se encuentra la
disminucion de heterocigosidad e incremento la frecuencia de genes deletéreos

recesivos, que producen desérdenes genéticos o afectaciones negativas a la
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supervivencia, reproduccion o aptitud funcional general de los animales. (Pifieira et al.,
2015).

En el Ecuador, segun el (Instituto nacional de estadisticas y censos, 2020) existen
4.306.244 bovinos de los cuales 370.190 se encuentran en la region Amazonica. Las
provincias de Morona Santiago y Sucumbios tienen una existencia de 30 y 28%
respectivamente del total de la regién amazénica. En la provincia de Morona Santiago
se producen las razas Brown Swiss (9%), Brahman o cebl (<1%), Holstein Friesian
(2%), Jersey (3%), Mestizos (37%), Criollos (5%) y otras razas (44%) (Instituto
nacional de estadisticas y censos, 2020). Dentro de otras razas se encuentra la raza
Charolais tanto en cria como animales puros y mestizos.

En la actualidad la Asociacion de Criadores Charolais del Ecuador cuenta con el
registro de mas de 4000 animales y realiza la gestién oficial de los registros
genealdgicos otorgada por el Ministerio de agricultura y ganaderia en el afio 2020. Con
los antecedentes antes mencionados se planteado como objetivo principal, analizar la
diversidad genética de la raza bovina Charolais, mediante el uso de informacion
genealdgica de la asociacion de criadores Charolais del Ecuador. Ademas, resulta
importante estimar los niveles de consanguinidad individual y de la poblacién de raza
Charolais mediante el uso del programa informatico CFC. El conocimiento de la
consanguinidad permitird determinar cuéales son los efectos de la misma en los
parametros productivos. Ademas, los parametros de diversidad genética, y numero de
fundadores de la poblacion, permitiran disefiar de manera objetiva un plan integral de
mejoramiento genético de la raza en la zona de Morona Santiago. (Ministerio de
Agricultura y Ganaderia, 2020). En el Ecuador no existen, ni se han desarrollado
estudios de analisis pedigri de la raza Charolais, asi como tampoco de otras razas. El
desconocimiento por parte de los productores de la diversidad genética y
consanguinidad de los animales dentro de sus hatos pueden causar en un futuro cercano
problemas productivos (incremento de genes indeseables) asi como una acelerada
perdida de diversidad genética en un corto tiempo.

2. MATERIALES Y METODOS/METODOLOGIA

Los datos fueron proporcionados por la Asociacion de criadores Charolais del
Ecuador, mediante la informacion almacenada en el programa INTERTRACE. Entre la

informacion descargada del programa INTERTRACE se encuentra: Codigo, nombre y



numero del ejemplar, registro, sexo, fecha de nacimiento, padre, registro del padre, ID
del padre, registro de la madre, ID de la madre, hacienda en la que se encuentra e
animal, criador, propietario, nimero de registro, marca, arete nacional, estado (activo e

inactivo), entre otros parametros.

Se verificaron los registros para asegurar que los padres solo aparecieran como
padres, pero no como madres, que las fechas de nacimiento sean las correctas. Después
de verificar los datos, el conjunto de datos final utilizado en el presente estudio contenia

4432 registros genealdgicos de animales registrados desde 2016 a 2021.

La base de datos requerida fue facilitada por la Asociacién de criadores Charolais del
Ecuador, de la cual se obtuvo 4230 registros de individuos nacidos entre 1951 a 2021.

Para el analisis de pedigri se consideraron todos los individuos registrados y validados.

Dentro de un archivo de tipo Excel, se ingreso la identificacion del individuo, la
identificacion del padre y la identificacion de la madre, bajo las etiquetas de Progeny,
Sire y Dam respectivamente.

En el caso de los individuos que no presentaron un progenitor registrado se designo

una codificacion de cero, para indicar que se desconoce su progenitor 0 progenitores.

Para el calculo del coeficiente de consanguinidad promedio y el namero efectivo de
genomas fundadores, no fundadores y fundadores se utilizo el programa informatico
CFC (Sargolzaei et al., 2006).

3. RESULTADOS Y DISCUSION

En la Tabla 1 se muestra la estructura del pedigri. Un total de 4432 individuos se
evaluaron, de los cuales se obtuvo un total de 155 animales consanguineos, el nimero
total de padres fue de 394 con 2805 descendientes y 1426 hembras con 2.668
descendientes. Se registr6 un total de 1820 individuos con descendencia y 2612
individuos sin descendencia.

El anlisis de la poblacién mostré que 1603 de todos los animales son fundadores. El
grupo de fundadores comprendia 1561 descendientes de 58 padres y 967 madres.
Ademas, se evidencio que 578 individuos no presentan descendencia.

Por otro lado, el grupo de no fundadores esta representado por un total de 2829
individuos, lo que porcentualmente se representa con el 64% del total del pedigri. Este
grupo comprendia 336 padres y 459 madres. Tanto padres como madres presentan 2740
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y 1114 descendientes, respectivamente. Ademas, existen 161 individuos solo con padre
conocido, 24 individuos solo con madre conocida y 2644 con padre y madre conocidos.
En el analisis de los grupos de hermanos completos se obtuvo un valor de 331, con

un promedio de tamafio de familia de 2.592 con un valor maximo de 11 y minimo de 2.

Tabla 1: Estructura del pedigri de la raza Charolais del Ecuador

Breve estructura del pedigri

Estructura del pedigri Numero
Individuos en total 4432
Consanguineos en total 155
Individuos evaluados 4432
Consanguineos evaluados 155
Machos en total 394
- Progenie 2805
Hembras en total 1426
- Descendencia 2668
Individuos con descendencia 1820
Individuos sin descendencia 2612
Fundadores 1603
-Descendencia 1561
-Padre 58
-Descendencia 65
-Madre 967
-Descendencia 1554
-Sin descendencia 578
No fundadores 2829
-Padre 336
-Descendencia 2740
-Madre 459
-Descendencia 1114
-Solo con padre conocido 161
-Solo con madre conocida 24
-Con padre y madre conocidos 2644
Grupos de hermanos completos 331
-Tamafo promedio de la familia 2.59214
-Méaximo 11

-Minimo 2




En cuanto a la consanguinidad, el coeficiente de endogamia promedio fue de
0,000846009. Se evidencio un maximo y minimo de coeficientes de consanguinidad de
0,25 y 0,000488281 respectivamente y un coeficiente de consanguinidad promedio en
los consanguineos de 0,0241904.

En la Tabla 2 se presenta la distribucion de los coeficientes de consanguinidad de la
poblacion de estudio.

De los 155 individuos consanguineos un total de 143 (92,25%) individuos se
encuentran en un rango de consanguinidad entre 0 y 0,05, 1 (0,65%) individuo entre
0,05y 0,10, 4 (2,58%) individuos entre 0,10 y 0,15y 7 (4,52%) individuos entre 0,20 y
0,25.

Tabla 2: Distribucion de los coeficientes de consanguinidad de la raza Charolais

del Ecuador
Distribucion de los coeficientes de consanguinidad
Coeficiente de consanguinidad (%) NuUmero de Porcentaje de individuos
individuos

0,00 < F<=0,05 143 92,25%
0,05<F<=0,10 1 0,65%
0,10<F<=0,15 4 2,58%
0,15<F<=0,20 0 0%
0,20<F<=0,25 7 4,52%
0,25<F<=0,30 0 0%
0,30<F<=0,35 0 0%
0,35<F<=0,40 0 0%
0,40 <F<=0,45 0 0%
0,45 <F<=0,50 0 0%
0,50 < F<=0,55 0 0%
0,55 < F<=0,60 0 0%
0,60 < F<=0,65 0 0%
0,65 <F<=0,70 0 0%
0,70<F<=0,75 0 0%
0,75<F<=0,80 0 0%
0,80<F<=0,85 0 0%
0,85<F<=0,90 0 0%
0,90 < F<=0,95 0 0%
0,95<F<=1,00 0 0%

Total 155 100%
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La tabla 3 indica el camino ancestral mas largo ( LAP) para la poblacion
Charolais. No se determinaron caminos ancestrales para el grupo de fundadores (1 603
animales). El conjunto de datos fundamentado en el camino ancestral mas largo (LAP)
utilizado en el estudio estaba conformado por 10 generaciones (cuarenta y nueve
animales), mientras que 1062 animales tenian un LAP que comprendia 7 a 9

generaciones.

Tabla 3: Camino ancestral mas largo en la poblacion Charolais del Ecuador

Camino ancestral mas largo Numero de individuos Porcentaje
(LAP):

0 1603 36,17
1 85 1,92

2 64 1,44

3 384 8,66

4 386 8,71

5 433 9,77

6 366 8,26

7 559 12,61
8 362 8,17

9 141 3,18
10 49 1,11
Total 4432 100,00

Este es el primer estudio de la raza Charolais realizado en Ecuador, no se tiene
antecedentes de estudios similares.

Sin embargo, en otros paises se ha buscado estudiar y analizar la diversidad genética
de sus razas bovinas. En Polonia, se investigo la estructura poblacional y nivel de
consanguinidad de la poblacién de Ganado Rojo Polaco (Jarnecka et al., 2021).

En este grupo poblacional a diferencia del grupo de ganado Charolais de Ecuador, se
analizaron 9170 animales.

En el ganado Polaco se evidencié un promedio de consanguinidad del 4 % existiendo
un 23,8% de individuos consanguineos, por otro lado, en el ganado Charolais el
porcentaje de individuos consanguineos es bajo con un 3,49%.

Otro aspecto importante en estas investigaciones es la determinacion de caminos
ancestrales. En Charolais, como anteriormente se menciona, el camino ancestral méas

largo estd conformado por 10 generaciones (49 animales) y en el ganado Polaco el



numero de generaciones asciende a 12 (3 animales). Considerando esta informacién la
republica China tiene la necesidad de mejorar las decisiones en lo concerniente a la
seleccion y apareamiento de sus animales, para lograr un mejor manejo del tamafio

efectivo de la poblacion.

4. CONCLUSIONES

El analisis de pedigri de la raza de ganado Charolais mostré que el coeficiente de
endogamia promedio para el ganado de estudio fue de 0,000846009, y el coeficiente de
consanguinidad promedio en los consanguineos de 0,0241904, lo cual es bastante bajo.
Un incremento importante en el nivel de consanguinidad podria deberse a elevados
porcentajes de apareamiento descontrolado entre las vacas y los toros importados.

El 96,5% del total de individuos de la raza Charolais analizados son no
consanguineos, y solo un 3,49% son consanguineos. Este resultado puede deberse a que
la poblacion evaluada y registrada en la Asociacion Charolais del Ecuador es
relativamente nueva.

Los niveles de consanguinidad mas elevados estan entre un rango de 0,20 a 0,25 que
podria deberse a errores ocasionados por los ganaderos y su desconocimiento en

pedigris.
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ANEXOS

1. FUNDAMENTACION TEORICA

1.1. Capitulo I: Razas bovinas

1.1.1. Historia del ganado bovino

Estudios paleontolégicos realizados con el fin de reconstruir la historia de la
ganaderia y basandose en representaciones pictéricas, hallazgos arqueoldgicos e
investigaciones de genética molecular, han determinado que los bovinos taurinos (Bos
taurus) y cebu (Bos indicus) descienden del buey salvaje extinto o uros (Bos
primigenius). EI Bos primigenius, durante el Pleistoceno y el Holoceno, se extendid
desde las costas del Atlantico hasta el Pacifico y desde la tundra norte a la India y
Africa (Ajmone-Marsan et al., 2010).

Las primeras evidencias de domesticacion se dieron en el valle medio del rio
Eufrates en el periodo Neolitico y en el valle alto del rio Tigris hace alrededor de
10.300 - 10.800 afios. Luego, hace 8.800 afios el ganado domesticado aparecio en el
occidente de Anatolia y el sudeste de Europa, en el sur de Italia hace 8.500 afios y en
Europa central hace 8.000 afios, como resultado de la creciente importancia econémica

del ganado vacuno para la produccion de carne y leche (Ammerman & Cavalli, 1984).

Este ganado fue participe de las migraciones humanas, lo que provoco la dispersion
del ganado doméstico de origen taurino, indicino o mixto por Asia, Africa, Europay el
Nuevo Mundo. Estos procesos migratorios contribuyeron a la adaptacion a diferentes
ambientes ademas de una considerable variacion en apariencia y rendimiento (Ajmone-
Marsan et al., 2010).

Conocer la historia del ganado bovino nos permite entender de donde surgen cada
una de las diferentes razas que existen en la actualidad, y como estas se han ido

distribuyendo y adaptando a las diferentes condiciones ambientales del mundo.

1.1.2. Razas de ganado bovino

Dentro del género Bos se han identificado dos especies, los taurinos (Bos taurus
taurus) de origen europeo, y los cebles (Bos taurus indicus) provenientes de la india

gue comprende bovinos de gran tamafio que presentan cuernos en ambos sexos. Dentro



de cada una de estas especies se han desarrollado razas especializadas. En el caso de
Bos taurus algunas de las razas mas representativas son: brahman, gyr, guzera, nelore,
indubrasil. Por otro lado, de Bos indicus se han desarrollado las siguientes razas: angus,
hereford, devon, red poll, shorthorn, marchigiana, charolais, simmental, limousin,
braunvieh (suizo de carne) piemontesa, blond, bonsmara, caracu, senepol, belmont red,

romosinuano, tuli (Bavera, 2011).

1.1.3. Razas carnicas taurinas

La conformacion bésica del ganado vacuno contribuye a determinar la proporcion de
los distintos componentes que integran el peso total. En el ganado de razas con huesos
cortos y finos, con musculos gruesos, espalda ancha y larga con grupa cuadrada, se da
mayor cantidad de carne y mejor proporcion de la misma con respecto al ganado con

patas largas, cuerpo estrecho, costados aplanados y grupa angosta (Castro, 2002).

Entre las razas bovinas de carne destacan: charolais, hereford, Angus, simmental,
chianina, belga azul, limousin, nelore, guzerat, brahman, santa gertrudis, brangus,
braford e indobrasil (Castro, 2002).

1.1.4. Raza charolais

1.1.4.1. Origen

El origen de la raza charolais ain es motivo de cuestionamientos, sin embargo, la
literatura indica que la raza charolais fue de los primeros ganados blancos distribuidos
en la region del centro de Francia vistos ya en 878 D.C siglo IX. (Libro genealdgico
charolais AgropOle du Maraut, 2019). Esta raza ha sido difundida en los cinco
continentes y en mas de 70 paises, en regiones de clima tropical, subtropical, templado,
frio y arido, gracias a su gran poder de adaptacion, precocidad, rusticidad, robustez y
propension a ganar peso a cualquier edad, caracteristicas dadas cuidadosamente por la

seleccion natural (AsoCharolais - Charbray, 2017).
1.1.4.2.  Caracteristicas de la raza charolais

Los animales de raza charolais tienen las siguientes caracteristicas: Piel de mediano
espesor, suave, flexible. Sus mucosas son rosadas, de un solo color uniforme, sin
manchas, mientras que el pelo es corto, de color blanco o blanco crema, sin manchas o

lunares. En el campo toman un tinte blanco pajizo. Es un animal alto y largo con buen
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despegue del suelo, cuerpo voluminoso y cilindrico, convexilineo, con nalga convexa,
masas musculares bien desarrolladas, pero no exageradamente marcadas, sin
delimitaciones muy marcadas entre masculos. Carne magra con veteado. Hay una
variedad astada y una mocha. La astada tiene cuernos medianos, curvados hacia
adelante (Bavera, 1864).

1.1.4.3. Fortalezas de la raza
1.1.4.3.1. Calidad de la carne

Los principales activos de la raza charolais han asegurado su reputacion en todo el
mundo durante muchas décadas. Actualmente, la raza charolais es mundialmente
reconocido por el agradable sabor de su carne, su textura y marmoleado. Ademas, sus
criadores consideran a esta raza como una raza rentable, que brinda carne de excelente

calidad para la venta por lo tanto permite satisfacer sus expectativas. (Herd Book, 2018)
La seleccion genética proporciona soluciones para:

e Disminuir el tiempo de tratamiento dedicado a los animales.
e Optimizar los costes de produccion, considerando la calidad de la carne
producida

1.1.4.3.2. Rendimiento de la raza charolais

Las caracteristicas mas destacables de la raza charolais son su fortaleza velocidad de
crecimiento, su indice de transformacion, gran conformacion y magnifico rendimiento a
la canal. En los individuos charolais es necesario resaltar el grado de desarrollo de los
cuartos traseros (83,70 Kg) y el gran espesor de la nalga (29,6 cm). En cuanto a la
calidad de su carne, esta es de excelente calidad, conteniendo una aceptable proporcion
de grasa intramuscular y una grasa superficial muy escasa, lo que hace que proporcione

unos elevados rendimientos a la canal (Redaccion, 2010).

Su creciente empleo en explotaciones intensivas destaca el excelente rendimiento de
las vacas al adaptarse a diferentes condiciones ambientales con gran facilidad. Por otro

lado, los toros son muy utilizados para realizar cruzamientos y mejorar los ganados.
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Tabla 4: Referencias en reproduccion, crecimiento, otras cualidades de la raza

charolais

Reproduccién

Fertilidad 100%
Media de edad primer parto 35.4 meses
% de partos gemelos 4%
Productividad digital 95%
Nacimientos sin ayuda 93%
Crecimiento

hembra macho
Peso al nacer 45 Kg 48 Kg
Peso a los 120 dias: 166Kg 177Kg
Peso a los 210 dias: 264Kg 295Kg

Cualidades de matanza

Vaca media en peso de canal 438 Kg
Rendimiento de la carcasa 52%
Relacion de peso de los muasculos / peso de la 68%
carcasa

Bajo contenido de grasa (relacion musculo / 11%
grasa)

Finura esquelética (relacién masculo / hueso) 16%
Baja cantidad de desechos (relacion musculo / 5%
residuo)

Fuente: Herd Book France (2018). Las caracteristicas de la raza Charolais.2018

Realizado por: Gissela Zurita

1.2. Capitulo Il: Consanguinidad y diversidad genética

1.2.1. Consanguinidad

La consanguinidad o endogamia es la relacion de sangre que tiene un individuo con

otro cuando estdn emparentados entre si, es decir, que tienen ancestros en comdn.

Cuanto maés cercanos sean dos animales, la consanguinidad sera mayor, debido a que
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pueden compartir mas caracteristicas heredadas de dichos ancestros. La Endogamia
produce la disminucién de la frecuencia de individuos heterocigotos e incrementa la
frecuencia de genes deletéreos recesivos, produciendo desordenes genéticos o
afectaciones negativas a la supervivencia, reproduccién o aptitud funcional general de

los animales (Pifieira et al., 2015).

La consanguinidad puede ser beneficiosa ya que permite producir individuos
superiores ya que brinda genes homocigotos deseables. Sin embargo, existe el riesgo de
que ocurra una depresion por consanguinidad o que se junten genes recesivos
indeseables. En esta estrategia la pérdida resultante puede ser elevada, pues como esta
clase de genes indeseables se expresa en la descendencia, en ésta habra que aplicar un
alto descarte (Fernandez, 2005).

La consanguinidad puede clasificarse en dos tipos: por un lado, existe la
consanguinidad estrecha, resultado del apareamiento de hermano con hermana, padre
con hija o hijo con madre y, por otro lado, la consanguinidad familiar que ocurre
cuando hay apareamiento entre individuos que no tienen parentesco directo, como, por

ejemplo: medios hermanos, primos, tios con sobrinos, abuelos con nietos, entre otros
1.2.1.1.  Ventajas y desventajas de la consanguinidad

La consanguinidad segun expertos puede ser tanto beneficiosa como perjudicial en
las poblaciones de estudio, por lo tanto es importante conocer exactamente como,

cuando y hasta donde utilizarla o permitirla (Benjumea Marin et al., 2010).
Entre sus beneficios destacan:

a) La fijacion de caracteres deseables. Bajo este principio se han desarrollado
razas de bovinos sintéticas o compuestas (razas producidas por el hombre
como la raza senepol, brangus, santa gertrudis, beefmaster, etc.). Ejemplo de
esto podria ser el fijar el color y el largo de pelo de un determinado grupo de
animales o eliminar cuernos y aumentar la produccion de leche y carne, entre
otras. (Benjumea Marin et al., 2010; Pifieira et al., 2015).

b) Para comprobar que un individuo no sea portador de genes letales (genes que
producen defectos con consecuencia de muerte) o anormalidades genéticas
(Benjumea Marin et al., 2010).



c) Otra aplicacién muy importante es el desarrollo de lineas puras a través de las
generaciones, fijando las caracteristicas propias de cada raza (Pifieira et al.,
2015).

Entre los efectos negativos resaltan:

a) Aumento en la homocigosis, es decir, aumento en la presencia de individuos
con genes para un mismo caracter (Pifieira et al., 2015).

b) Aparicién con mayor frecuencia de defectos letales y otras anormalidades
genéticas debido a la homocigosis de genes recesivos (Florio, 2005).

c) Niveles altos de consanguinidad pueden perturbar la fertilidad de los
animales, generar problemas para la salud de los mismos y acarrear
problemas productivos (Pifieira et al., 2015). A este hecho se le conoce como

depresion por consanguinidad o depresion por Endogamia (Florio, 2005).
1.2.2. Estimacion del coeficiente de consanguinidad

El coeficiente de consanguinidad (Fx) tiene dos funciones principales, por un lado,
mide la probabilidad de que un individuo tenga dos alelos idénticos por ascendencia en
un mismo locus, enfatizando que puede darse el mismo caso, aunque no exista ninguna
relacion, conociéndose en ese caso como idénticos por naturaleza o en estado, como
ocurre en la mutacion. Por otro lado, mide el aumento de la homocigosis en una
poblacion que trae como consecuencia la disminucién de la heterocigosidad (Spike,
2009).

Para realizar el célculo del coeficiente de consanguinidad existen dos métodos. El
primero denominado el método de flechas y el segundo denominado método de
covariancias. Para ambos métodos es necesario el uso del registro genealdgico o
pedigri, para obtener valores estimados de covariancias que permitan estimar valores de

consanguinidad en la generacion posterior (Vilela, 2012).

El método de flechas es muy utilizado para calcular el coeficiente de
consanguinidad, sin embargo, su uso puede volverse nada practico con datos amplios o

datos con estructura compleja (Ruiz, 2009).

Fx = 1/2 £ [(1/2)n (1+Fa)]
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Fx : Coeficiente de consanguinidad del individuo X

% : Sumatoria sobre todos los caminos que conectan con los padres de X a través de

todos los antepasados.
N : NUmero de individuos en el camino correspondiente

Fa : Coeficiente de consanguinidad del antecesor comun en cada camino.

1.2.3. Incremento de la consanguinidad

La presencia e incremento de la consanguinidad se presenta en poblaciones
pequefas, cerradas genéticamente o con el uso intensivo de pocos sementales mediante

inseminacién artificial (1A) (Flores et al., 2006).

Cuando se dispone de genealogias, el tamafio efectivo de la poblacion se puede

calcular a partir del incremento de la Endogamia (DF) entre dos generaciones discretas
_ 1 _ Fr-Fr-1
como en Ne 2AF con AF  1-F==1" donde Ft y Ft -1 son la consanguinidad media en

las generaciones t y t-1. Para una poblacion ideal de tamafio constante sin migracion,
sin mutacion y sin selecciona lo largo de generaciones discretas el incremento de la
Endogamia es constante. Por otro lado, en poblaciones reales con generaciones
superpuestas, la cantidad de machos y hembras tiende a ser diferente y el apareamiento
no aleatorio es la regla, lo que hace a DF un parametro dificil de tratar (Gutiérrez et al.,
2008).

1.2.4. Diversidad genética

En el sentido més amplio, la diversidad genética se refiere a la variacion hereditaria
dentro y entre poblaciones de determinada especie o grupo de especies (Oldenbroek,
2017). En el caso de los animales, su diversidad genética se mide en las diferencias en

el ADN entre especies, razas e individuos (Oldenbroek, 2017).

El mantenimiento de la diversidad genética es muy importante en la cria de
animales, debido a que la heterocigosidad y la diversidad alélica se pueden perder de
pequefios, a un ritmo acelerado cuando se cuenta con poblaciones cerradas y

seleccionadas (Sheikhlou & Abbasi, 2016). La pérdida de diversidad y el aumento



resultante de la homocigosidad puede resultar en una disminucion de la producciény/ o

aptitud de animales consanguineos (Sheikhlou & Abbasi, 2016).
1.2.5. Fundadores

Los fundadores son definidos como animales que no presentan parentesco entre si y
forman parte de la llamada poblacion base. El pedigri continuamente se remonta a los
animales fundadores. Por lo general se evidencia un alto nivel de consanguinidad para
poblaciones con un pequefio numero de fundadores. No obstante, puede evidenciarse un
pequefio numero de fundadores debido a registros genealdgicos incompletos (Legarra et
al., 2015).

1.2.6. Camino ancestral mas largo (LAP)

Como camino ancestral mas largo ( LAP ) se conoce al nimero de generaciones que
separan a un individuo del ancestro més antiguo conocido, el cual es equivalente al
numero de pseudogeneraciones (w)y determinado usando la regla de que y de un
individuo es siempre igual al madximo y de los padres méas uno (Sargolzaei et al., 2006).



