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INTRODUCCION GENERAL

Las razas de ganado cebu son la base genética del ganado en Colombia. Las caracteristicas
fisioldgicas, de resistencia y productivas de este tipo de ganado han permitido adaptarse
favorablemente al ambiente de trépico humedo bajo que compone gran parte del territorio
colombiano. Por esto, el cebu y sus cruces han sido ampliamente usados por los ganaderos en
nuestro pais. Desde el punto de vista genético poblacional, las razas domésticas poseen
informacién que no poseen otras especies, por el mismo proceso de domesticacién, lo que ha
llevado entre otras a la creacion de registros y genealogias. Esta informacién permite conocer
de primera mano muchas de las caracteristicas poblacionales como el coeficiente de endogamia
individual y poblacional F, el intervalo generacional, el tamafio efectivo de la poblacién y la
composicion actual de la poblacidon en cuanto a nimero de descendientes por reproductor a
través de los afios. Sin embargo, esta informacion no es empleada usualmente en los procesos
de muestreo de estudios genético poblacionales, ni se ha evaluado el efecto que tienen los
métodos de muestreo sobre la estimacidn de pardmetros genéticos y sobre la estimacién de
subestructura genética. Por otro lado, este tipo de informacién genealdgica es pocas veces
comparada con datos genotipicos, ya sea por lo escasez de alguna de los dos tipos de
informacién o por la falta de robustez de o veracidad de la informacién genealdgica, lo cual
brinda informacién complementaria y mas detallada de las dindmicas poblacionales de las razas
en un pais.

En resumen presentaré dos articulos derivados del planteamiento anterior. El primero titulado
“EFECTOS DE ESTRATEGIAS DE MUESTREO SOBRE LA ESTIMACION DE PARAMETROS GENETICO
POBLACIONALES Y VALIDACION DE BASES DE DATOS GENOTIPICAS PARA REALIZAR ESTUDIOS
POBLACIONALES EN RAZAS BOVINAS” en el cual mediante simulaciones con base en datos
reales y poblaciones simuladas evidenciamos el efecto que tienen algunas metodologias de
muestreo sobre la estimacion de pardmetros poblacionales y sobre la estructura genética en
este caso de razas bovinas. En la literatura no se ha explorado el efecto que tiene la estrategia
de muestreo sobre estimaciones de parametros poblacionales y sesgos en los resultados
reportados. Adicionalmente, no se ha explorado una metodologia para validar las bases de
datos de genotipos existentes en diferentes laboratorios para que sean utilizados en estudios
genético-poblacionales en animales domésticos. Estos puntos son importantes para plantear
adecuados programas de mejoramiento genético, conservacion y comprensién de la variabilidad
genética de las poblaciones domésticas.

Los estudios genético poblacionales en animales domésticos, particularmente en bovinos,
presentan generalmente dos estrategias de muestreo. En la primera, los animales seleccionados
no estan emparentados (Cervini et al. 2006; Ciampolini et al. 1995; Egito et al. 2007; Ibeagha-
Awemu et al. 2004; Ibeagha-Awemu et al. 2005; Kumar et al. 2003; Liron et al. 2006; Loftus et
al. 1999; MacHugh et al. 1994; Mateus et al. 2004; Maudet et al. 2002, Moazami-Goudarzi et al.
1997; Peelman et al. 1998, Zhang et al. 2000), en la cual se busca una representacion de la
poblacién fundadora, es decir, la maxima variabilidad genética. En la segunda, la estrategia es
realizar una seleccion de animales de manera aleatoria, utilizando una metodologia de
muestreo aleatorio simple, lo cual es un método probabilistico (Cafon et al. 2001; Zhou et al.



2005). Adicionalmente, existen estudios donde no se describen los criterios de seleccidon
(Steigleder et al. 2004; Brenneman et al. 2007).

La metodologia de muestreo adecuada para estimar pardmetros genéticos de una poblacién es
la probabilistica. En los estudios genético poblacionales, este tipo de muestreo busca obtener
una muestra representativa que refleje la estructura y composicién genética de la poblacién
actual. Sin embargo, generalmente cuando se plantean estos estudios no se considera
informacién previa disponible sobre la composicidon genealdgica de la poblacion que permita
establecer un intervalo generacional determinado y la proporcién de descendientes dentro de
esta, lo cual puede optimizar los esquemas de muestreo y obtener una muestra con un mayor
control de sesgo mas cercana a la realidad de la poblacién actual. Esta informacién puede
generar un marco de referencia que permita establecer estratos dentro del universo muestral
en las poblaciones bovinas lo cual permitiria aumentar la homogeneidad dentro de las unidades
muestrales y asi obtener estimaciones mdas precisas y confiables de los parametros de la
poblacién a estudiar.

Adicionalmente, la metodologia de muestreo aleatorio simple involucra un costo alto, ademas
de asumir una completa homogeneidad de la poblacién, incluso puede ser superior al del
procesamiento mismo de las muestras en el laboratorio segun el nivel de distribucion geografica
que se quiera analizar. Por esto, existe la necesidad de explorar estrategias de muestreo que
puedan realizar una mejor seleccién de los individuos y optimizar los recursos disponibles para
realizar estudios genéticos poblacionales de las razas domésticas. Considerando que los
laboratorios que realizan genotipificaciones de animales domésticos alrededor del mundo
acumulan la informacién de miles de perfiles genéticos, el empleo de estas bases podrian
actualizar y brindar informacién reciente sobre estas poblaciones de razas domésticas sin
plantear esquemas de muestreo costosos, siempre y cuando, haya criterios de seleccidn
adecuados basados en la determinacién de los intervalos generacionales y la proporcion de
descendientes por reproductor.

Por ello, este trabajo plantea dos puntos. El primero es considerar la informacién genealdgica
respecto a intervalos generacionales y la utilizacion de descendientes disponibles para la
definicion de estratos y realizar un muestreo estratificado que reduzca la variabilidad presente
en un muestreo aleatorio simple cuando no se considera la informacion anterior. Segundo, una
metodologia para validar la informacién disponible en las bases de datos de genotipos para la
seleccion de animales en poblaciones domésticas que tengan genealogias para ser utilizados en
estudios genético poblacionales. Para evaluar el primer punto, se realizaron simulaciones con
poblaciones aleatoriamente construidas bajo una estructura poblacional similar a la encontrada
en razas cebu (Bos taurus indicus) en Colombia, la cual fue establecida a través de sus
genealogias. Se evalud el efecto de diferentes métodos de muestreo sobre la estimacién de
algunos pardmetros genéticos poblacionales. Se evaluaron diferencias genéticas dentro y entre
las metodologias de muestreo planteadas. Para el segundo punto, se comparé el total de una
base de datos de 2000 perfiles genéticos de la raza Brahman en Colombia con la seleccién de
individuos de esa misma base con criterios poblacionales y genealdgicos mediante las mismas
estimaciones realizadas anteriormente en la simulacién.



Por lo anterior, este trabajo aportara directrices a tener en cuenta en el momento de realizar
este tipo de estudios mediante la evaluacién sistematica de la informacién de genealogias y de
la evaluacion de bases de datos con datos genotipicos para su validacién y uso en estos
estudios.

El segundo articulo titulado “DIFERENCIAS GENETICAS ENTRE RAZAS DE GANADO CEBUINO
COLOMBIANO (Bos taurus indicus) MEDIANTE EL ANALISIS DE INFORMACION GENEALOGICA Y
MOLECULAR (MICROSATELITES)”. Atendiendo el llamado a la conservacién, sostenibilidad vy
manejo de nuestros recursos genéticos animales como también lo ha planteado la Organizacién
de las Naciones Unidas para la Agricultura y la Alimentacién (FAO) mediante un Plan Global de
Accidn para los Recursos Genéticos Animales, planteamos en esta parte del trabajo como la
evaluacion sistematizada un recurso zoo-genético importante para nuestro pais como lo es el
ganado cebuino, ya que representa cerca del 90% de la base genética bovina colombiana
(informacion suministrada por la Unién Nacional de Asociaciones Ganaderas Colombianas). Este
llamado también es debido a una serie de reportes por la misma FAO, por ejemplo, en el
reporte de este afio llamado “The State of the World’s Animal Genetic Resources for Food and
Agriculture” (FAO 2007), se estima que al menos una raza doméstica por mes se ha extinguido
sobre los ultimos 7 afios y que ademas, cerca del 20% de las razas domésticas de todo el mundo
estan en peligro de extincidon. Esto crea una necesidad cientifica, econémica y técnica para
desarrollar estudios de esta naturaleza que permitan el conocimiento y mejor aprovechamiento
de nuestros recursos zoogenéticos.

Existen dos grandes grupos de ganado doméstico vacuno (Bos taurus) en el mundo, las de tipo
taurino y cebuino. Las razas cebuinas divergieron de las razas taurinas alrededor de 850000
afos atras y fueron domesticadas independientemente de las mismas hace 10,000 afios aprox.
en lo que hoy es la regién del oriente medio, mds precisamente en Pakistan (Loftus et al. 1994;
MacHugh et al. 1997). En esta regién se desarrollaron la mayoria de razas cebuinas incluyendo
al Nelore u Ongole, Gyr y Guzera. A diferencia de estas razas, el origen del Brahman es producto
del cruzamiento de razas taurinas (presumiblemente Shorthorn) y cebuinas (Indubrasil, Gyr,
Guzerad), sin embargo la mayoria de sus caracteristicas fenotipicas (Rodriguez 1993) y genéticas
(Meirelles et al. 1999; Novoa & Usaquén 2010) corresponden a éstas ultimas. Adicionalmente,
en la formacion del Brahman se diferenciaron dos tipos el Brahman Gris o Blanco y el Brahman
Rojo, cada cual con un origen que se basdé en componentes diferenciales de las razas cebu
anteriormente mencionadas (Sanders 1980). Estas razas llegaron a Colombia a principios del
siglo XX, particularmente el Brahman, y la importacién de las razas Gyr y Guzerd aumentod
considerablemente desde los afios 70 (Rodriguez 1993). Actualmente, las razas cebuinas son la
base principal del comercio de esta especie en Colombia y en paises tropicales como Venezuela,
Brasil e India.

Una raza es un grupo homogéneo, subespecifico, de individuos que poseen caracteristicas
externas definidas e identificables que se heredan genéticamente (Dobzhansky 1941) que
permiten distinguirlos a simple vista de otros grupos definidos de la misma manera en la misma
especie (Turton 1974), que comparten una ancestria o historia evolutiva comun (Carter & Cox



1982) y que generalmente estan circunscritos a una regién biogeografica comun. El origen de
estas razas estd enmarcado en un proceso de seleccion artificial, desde la domesticacion misma
de estas especies. En este proceso, el hombre es la fuerza que ha generado gran parte de las
presiones selectivas y sumado a la seleccidén natural se ha generado una diversidad alta de razas
de ganado vacuno. Pese a que la condicidn de particularidad genética esta explicita en el
concepto de raza, sélo hasta las ultimas décadas se ha evidenciado que la diferenciacién
fenotipica entre razas corresponde a una diferenciacidon genética entre las mismas (MacHugh et
al. 1997; Cafion et al. 2001; Mateus et al. 2004).

Actualmente, gran parte de los reportes en genética de poblaciones sobre razas bovinas se ha
centrado en razas taurinas (Blott et al. 1998; Canon et al. 2001; Kantanen 2000; Li et al. 2007;
MacHugh et al. 1994,1998; Troy et al. 2001) debido, en parte, al esfuerzo para conservar las
razas criollas taurinas en paises europeos, donde se encuentran distribuidas la mayoria de estas
razas y en menor grado las razas cebuinas (Edwards et al. 2000; Freeman et al. 2004; Ibeagha-
Awemu et al. 2004, 2005; Kumar et al. 2003; Loftus et al. 1994; MacHugh et al. 1997; Metta et
al. 2004). Estudios en estas ultimas se han centrado principalmente en la introgresiéon de razas
cebuinas en poblaciones taurinas Africanas y Asidticas, y también en generar hipotesis acerca de
los centros de domesticacién de estas razas. Ademas, estudios en razas cebuinas tropicales son
escasos (Bicalho et al. 2006; Brenneman et al. 2007; Cervini et al. 2006; Egito et al. 2007,
Meirelles et al. 1999, Novoa & Usaquén 2010). Esta es la informacién con la que se cuenta
actualmente y permite hacer inferencias en las relaciones genéticas entre las razas evaluadas
con otras razas cebuinas y taurinas en el mundo.

Teniendo en cuenta que en Colombia son escasos los estudios de variabilidad y estructura
genética de estas razas comerciales, este trabajo busca caracterizar genéticamente estas razas
mediante la comparacién de datos moleculares con base en marcadores tipo microsatélites
(para las razas Brahman y Gyr) y datos genealdgicos (Brahman, Gyr, Guzerd y Nelore), basados
en el comportamiento pardmetros poblacionales, la inferencia de estructura genética y a su vez
en las relaciones genéticas de las mismas con otras poblaciones del mundo.



EFECTOS DE ESTRATEGIAS DE MUESTREO SOBRE LA ESTIMACION DE PARAMETROS GENETICO
POBLACIONALES Y VALIDACION DE BASES DE DATOS GENOTIPICAS PARA REALIZAR ESTUDIOS
POBLACIONALES EN RAZAS BOVINAS

Novoa, M.A.
Departamento de Biologia, Universidad Nacional de Colombia, Bogota D.C.
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INTRODUCCION

En los ultimos afios se ha discutido sobre los tipos de marcadores adecuados para realizar
estudios genético poblacionales en diferentes especies (Sunnucks 2000) o animales domésticos
(Blott et al. 1999; Weller et al. 2006). Sin embargo, no se ha explorado el efecto que tiene la
estrategia de muestreo sobre estimaciones de parametros poblacionales y sesgos en los
resultados reportados. Adicionalmente, no se ha explorado una metodologia para validar las
bases de datos de genotipos existentes en diferentes laboratorios para que sean utilizados en
estudios genético-poblacionales en animales domésticos. Estos puntos son importantes para
plantear adecuados programas de mejoramiento genético, conservacién y comprensién de la
variabilidad genética de las poblaciones domésticas.

Los estudios genético poblacionales en animales domésticos, particularmente en bovinos,
presentan generalmente dos estrategias de muestreo. En la primera, los animales seleccionados
no estdan emparentados (Cervini et al. 2006; Ciampolini et al. 1995; Egito et al. 2007; Ibeagha-
Awemu et al. 2004; Ibeagha-Awemu et al. 2005; Kumar et al. 2003; Liron et al. 2006; Loftus et
al. 1999; MacHugh et al. 1994; Mateus et al. 2004; Maudet et al. 2002, Moazami-Goudarzi et al.
1997; Peelman et al. 1998, Zhang et al. 2000), en la cual se busca una representacion de la
poblacién fundadora, es decir, la maxima variabilidad genética. En la segunda, la estrategia es
realizar una seleccion de animales de manera aleatoria, utilizando una metodologia de
muestreo aleatorio simple, lo cual es un método probabilistico (Cafon et al. 2001; Zhou et al.
2005). Adicionalmente, existen estudios donde no se describen los criterios de seleccién
(Steigleder et al. 2004; Brenneman et al. 2007).

La metodologia de muestreo adecuada para estimar pardmetros genéticos de una poblacién es
la probabilistica. En los estudios genético poblacionales, este tipo de muestreo busca obtener
una muestra representativa que refleje la estructura y composicién genética de la poblacién
actual. Sin embargo, generalmente cuando se plantean estos estudios no se considera
informacién previa disponible sobre la composicidon genealdgica de la poblacion que permita
establecer un intervalo generacional determinado y la proporcién de descendientes dentro de
esta, lo cual puede optimizar los esquemas de muestreo y obtener una muestra con un mayor
control de sesgo mas cercana a la realidad de la poblacién actual. Esta informacién puede
generar un marco de referencia que permita establecer estratos dentro del universo muestral
en las poblaciones bovinas lo cual permitiria aumentar la homogeneidad dentro de las unidades
muestrales y asi obtener estimaciones mas precias y confiables de los parametros de la
poblacién a estudiar.



Adicionalmente, la metodologia de muestreo aleatorio simple involucra un costo alto, ademas
de asumir una completa homogeneidad de la poblacién, incluso puede ser superior al del
procesamiento mismo de las muestras en el laboratorio segun el nivel de distribucidn geografica
gue se quiera analizar. Por esto, existe la necesidad de explorar estrategias de muestreo que
puedan realizar una mejor seleccion de los individuos y optimizar los recursos disponibles para
realizar estudios genéticos poblacionales de las razas domésticas. Considerando que los
laboratorios que realizan genotipificaciones de animales domésticos alrededor del mundo
acumulan la informacién de miles de perfiles genéticos, el empleo de estas bases podrian
actualizar y brindar informacién reciente sobre estas poblaciones de razas domésticas sin
plantear esquemas de muestreo costosos, siempre y cuando, haya criterios de seleccién
adecuados basados en la determinacién de los intervalos generacionales y la proporcion de
descendientes por reproductor.

Por ello, este trabajo plantea dos puntos. El primero es considerar la informacion genealdgica
respecto a intervalos generacionales y la utilizacion de descendientes disponibles para la
definicidn de estratos y realizar un muestreo estratificado que reduzca la variabilidad presente
en un muestreo aleatorio simple cuando no se considera la informacién anterior. Segundo, una
metodologia para validar la informacion disponible en las bases de datos de genotipos para la
seleccién de animales en poblaciones domésticas que tengan genealogias para ser utilizados en
estudios genético poblacionales.

Para evaluar el primer punto, se realizaron simulaciones con poblaciones aleatoriamente
construidas bajo una estructura poblacional similar a la encontrada en razas cebu (Bos taurus
indicus) en Colombia, la cual fue establecida a través de sus genealogias. Se evalué el efecto de
diferentes métodos de muestreo sobre la estimacion de algunos parametros genéticos
poblacionales. Se evaluaron diferencias genéticas dentro y entre las metodologias de muestreo
planteadas. Para el segundo punto, se compard el total de una base de datos de 2000 perfiles
genéticos de la raza Brahman en Colombia con la seleccion de individuos de esa misma base con
criterios poblacionales y genealégicos mediante las mismas estimaciones realizadas
anteriormente en la simulacion.

MATERIALES Y METODOS

Criterios poblacionales

Se analizaron los pedigries de la raza cebu Brahman (1°017.853 animales desde 1990 hasta el
2008), Gyr (17.571 animales desde 1954 hasta 2008), Guzera (13.303 animales desde 1956
hasta 2008) y Nelore (8.063 animales desde 1956 hasta 2008), suministrados por la Asociacién
Colombiana de criadores de ganado Cebu (ASOCEBU). Se filtré la informacién de datos faltantes
o no congruentes (por ejemplo, fechas de nacimiento vacias o padres mas jévenes o con la
misma edad que algunos de los hijos) y se recodificaron los animales en donde se desarrollo un
sistema de informacién para tal fin. El calculo del intervalo generacional se basé en la
metodologia propuesta por Falconer & Mackay (1996) y se realizdé en el programa POPREP
(Groeneveld et al. 2009), donde este es el promedio de edad de los parentales al nacimiento de



sus hijos quienes también fueron seleccionados para ser padres. El promedio del intervalo
generacional anual de los ultimos 10 afios definid el tiempo en afios de la ultima generacién. Se
establecid el aporte de descendientes de los toros y de las vacas reproductoras en esta ultima
generacioén estimada.

Construccidn de poblaciones simuladas

Se construyd una poblacion de 10.000 perfiles genéticos bovinos constituidos con 12
microsatélites con base en los siguientes criterios: La poblacidn esta caracterizada por el aporte
genético de 5 toros, cuyos genotipos se construyeron aleatoriamente, que aportan el 35% en
descendientes, donde el toro A aporta el 15%, el toro B el 8%, el toro C el 5%, el toro D el 5% y
el toro E el 2%. Todos los animales de dicha poblacion provienen de distintas madres. Los
genotipos de estos 5 toros, los de sus descendientes y los animales restantes fueron
seleccionados aleatoriamente por procedimientos programados mediante una hoja de calculo
con base en una lista de alelos de cada microsatélite y con los genotipos de los toros
mencionados.

Estrategias de muestreo

Se realizaron tres esquemas de muestreo tomando como referencia 100 muestras de 100
animales de las poblaciones simuladas. 1. Muestreo Aleatorio (AL) se seleccionaron
aleatoriamente 100 animales de la lista de 10.000. 2. Muestreo No Emparentado (NE) se
seleccionaron aleatoriamente 100 animales no relacionados (mdaximo un descendiente por
toro). 3. La propuesta metodoldgica: Muestreo por Proporcion de Descendientes por Toro (PT),
para esto se establecieron estratos con base en el nimero de descendientes por toro en la
ultima generacidn determinada, de esta forma se definieron los 5 primeros estratos con base en
los 5 reproductores simulados que reunieron el 35% de descendientes y el sexto estrato lo
conformaron los descendientes de los toros que reunieron desde el 36 hasta el 100%.
Considerando que el tamafio de muestra fue 100, dentro de cada estrato se seleccionaron
aleatoriamente los animales, proporcionalmente al nimero de descendientes dentro del
estrato. Por ejemplo, para la primera muestra simulada, para el toro A se escogieron
aleatoriamente 15 animales de sus descendientes por cada muestra, para el toro B se
escogieron a 8 toros y asi sucesivamente se conformaron 100 muestras de 100 animales. Esta
metodologia, se basa en considerar la estructura per se que se puede inferir en poblaciones
domésticas (con registros genealdgicos) donde hay un uso intensivo de algunos pocos
reproductores que finalmente se convierten en la base genética de la generacién siguiente. Esto
aumentaria la homogeneidad dentro de los estratos y permitiria tener mayor confiabilidad en
las estimaciones que se realicen. Ademas, aunque no fue evaluado, esta metodologia considera
la seleccién de animales dentro de una misma generacién, lo cual reduce el sesgo de analizar
animales de diferentes generaciones.

Construccion de muestras para validacion de bases de datos para estudios genéticos
poblacionales.

Se utilizd una base de datos de 2000 genotipos con 11 microsatélites sugeridos por la Sociedad
Internacional de Genética Animal (ISAG-2006) para pruebas de parentesco en bovinos. Con base
en los criterios poblacionales calculados previamente (Intervalos generacionales y numero de



descendientes por toro (Tabla 1)) para la raza Brahman en Colombia, se escogieron 515
genotipos que cumplieron con dichos criterios. Se evaluaron 2 estrategias de seleccion de
individuos. 1. Animales no emparentados nacidos en la ultima generacién y 2. Animales que
cumplieran con los criterios de aporte genético por toro en la ultima generacion (Muestreo por
Proporcidon de Descendientes por Toro: PT) y que fueran de diferentes madres. Para esto se
realizaron 100 muestras aleatorias compuestas por 192 animales cada una por cada tipo de
muestreo. No se realizé el muestreo aleatorio simple ya que las muestras analizadas ya se
encontraban previamente en el laboratorio.

Analisis de las muestras

Se realizaron los siguientes cdlculos tanto para las poblaciones simuladas por tipo de muestreo
como para las muestras basadas en la base de datos utilizada: NiUmero Medio de Alelos (NMA),
diversidad genética no sesgada (Nei 1987) y el coeficiente de endogamia (Fis) de Wright segun
Weir & Cockerham (1984) wusando el programa GENEPOP v. 4.0 disponible en
http://kimura.univ-montp2.fr/~rousset/Genepop.htm. Para determinar si existe un efecto del
tipo de muestreo sobre estas medidas (Ho: existe igualdad en los efectos de los tres tipos de
muestreo) se realizaron pruebas no paramétricas (Kruskal-Wallis o Mann-Whitney) en el
programa SPSS v.15. Se realizaron este tipo de andlisis porque las distribuciones de los
resultados no se ajustaron a una distribuciéon de datos conocida o porque no cumplieron con la
condicién de homocedasticidad.

Para evaluar la estructura genética dentro de las muestras de cada tipo de muestreo y en las
muestras de la base de datos, se realizd una prueba de diferenciacién alélica mediante una
prueba exacta de Fisher segliin Raymond & Rousset (1995) usando el programa GENEPOP v 4.0.
Los niveles de significancia se corrigieron segun el método de Bonferroni (Rice 1989).

Para evaluar la diferenciacion genética entre los tipos de muestreo, se seleccionaron 30 de las
muestras construidas (poblaciones simuladas) y de las muestras de la base de datos, se realizé
un AMOVA entre estas poblaciones y Fst pareado segun Excoffier et al. (1992) empleando el
programa Arlequin v3.01. Se realizé un Andlisis de Correspondencias Multiples (ACM) de
acuerdo a Belkhir et al. (2000) en el programa GENETIX v.4.05.2. Adicionalmente, se realizaron
estimaciones del nimero de posibles poblaciones presentes en las muestras con base en
modelos de inferencia bayesiana de acuerdo con Pritchard et al. (2000) utilizado por el
programa STRUCTURE 2.2 (100.000 burning period; 500.000 MCMC).

RESULTADOS

Después de realizar las depuraciones a las bases de datos de los animales registrados para las
razas Brahman y Gyr, se utilizé informacién consistente de 712.865 animales. Se establecio un
intervalo generacional promedio de 5.75 y 7.2 afos para la razas Brahman y Gyr
respectivamente. El aporte en numero de descendientes en la ultima generacion por
reproductor, calculado a partir de los intervalos generacionales, varid entre las razas analizadas.
La distribucidn de los porcentajes de descendientes por reproductor(es) y el nimero total de
animales en la ultima generacién se presenta en la Tabla 1. Las hebras reproductoras no
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tuvieron aportes superiores al 1% en la ultima generacion definida para todas las razas y por
esto no se tuvieron en cuenta las proporciones de descendientes por vaca.

Tabla 1. Porcentaje de descendientes en la ultima generacidon estimada y numero de animales
gue nacieron en esa generacion en las dos razas analizadas. T: Nimero total de animales en la
ultima generacién definida. En paréntesis se muestra el nimero de toros que tuvieron ese
porcentaje de descendientes.

Brahman Gyr
T: 261007 T:8770
1.5% (1) | 11% (1)
1.4%(1) 10% (1)
1.2%(2) 9% (1)
1.0%(1) 4% (1)
0.8%(1) 6% (2)
0.7%(1) 2% (5)
0.6%(3) 1% (12)
0.5%(7)
0.4%(10)

Resultados de la Simulacion

Con base en los criterios de seleccién se conformaron 100 poblaciones por cada tipo de
muestreo. Se encontraron diferencias significativas entre las tres metodologias de muestreo
respecto al Nimero Promedio de alelos (Valor de P<0.01, o=0.05), Diversidad Genética (Valor
de P<0.01, a=0.05) y Coeficiente de Endogamia, Fis, (Valor de P<0.01, o=0.05) (Figura 1). Al
realizar pruebas pareadas no se encontraron diferencias significativas entre el muestreo
aleatorio (AL) y por proporcién de descendientes por toro (PT) en los tres estadisticos calculados
(Valor de P>0.05, a=0.05). En cambio entre AL con NE y PT con NE se encontraron diferencias
significativas (Valor de P<0.01, o=0.05).
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Figura 1. Box plots de los tres parametros estimados bajo las tres codiciones de muestreo con los datos
simulados. AL: Aleatorio, NE: No Emparentado, TR: PT, Proporcién por descendientes por toro. FIS:
Coeficiente de Endogamia, NMA: Numero medio de alelos, HtUb: Diversidad Genética no sesgada (Nei
1987).

Se encontraron 33, 21 y 1 pares de poblaciones diferentes en la prueba de diferenciacién alélica
(P<0.0041, o=0.0041 con la correccién de Bonferroni) dentro de los métodos AL, NE y PT
respectivamente. La metodologia que obtuvo menos poblaciones diferentes fue la PT y la que
mas, fue AL.

El AMOVA muestra una diferenciacion muy baja (Fsr: 0.0007) pero significativa (P < 0.000001)
entre las tres poblaciones. Al evaluar la significancia entre pares de poblaciones se encontré que
para dentro del método de PT hubo sélo un par de poblaciones significativamente diferentes de
las 435 comparaciones posibles (0.2%), dentro del método AL hubo 50 de las 435
comparaciones (11.5%) y dentro del método NE hubo 45 de 435 comparaciones (10.3%). Al
comparar las poblaciones entre los 3 métodos se encontrd que entre las poblaciones por PT y AL
hubo 17 pares de poblaciones significativamente diferentes de las 435 comparaciones posibles
(3.9%), entre PT y NE 325 pares de poblaciones diferentes de las 435 (74.7%) y entre AL y NE se
encontraron 330 pares de poblaciones diferentes de las 435 (75.9%). Adicionalmente, estos
analisis muestran un aumento en la homogeneidad dentro de las muestras definidas por PT que
las definidas por AL.

El ACM entre los tres tipos de muestreo separa a las poblaciones formadas con base en el
muestreo de animales no emparentados de las otras poblaciones (Figura 2).
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Figura 2. Analisis de correspondencias multiples entre 90 muestras o poblaciones simuladas a partir de
tres diferentes metodologias de muestreo. El nimero de cada poblacién corresponde a los dos primeros
numeros de la etiqueta. Poblaciones de la 1 a la 30 muestreo aleatorio estratificado por descendientes
de toros, de la 31 a la 60 muestreo aleatorio, de la 61 a la 90 muestreo de animales no emparentados.
Las poblaciones 61 a 90 se separan de las otras poblaciones en el eje 1.

El analisis bayesiano establecié que las muestras por proporcion de descendientes por toro (PT)
muestran el mismo numero de poblaciones encontradas en la muestra (K=5, K, nUmero de
poblaciones mas probables) que corresponden con el nimero de reproductores que tienen mas
del 2% de descendientes en ese intervalo generacional. Por otro lado, las muestras basadas en
muestreo por animales no emparentados (NE) y en el aleatorio (Al) muestran que no se
presenta estructura genética en las muestras analizadas.

Base de datos genotipica

Se encontraron diferencias significativas entre las dos metodologias de muestreo respecto a la
Diversidad Genética (Valor de P<0.05, 0=0.05) y Coeficiente de Endogamia, Fi5, (Valor de
P<0.05, a=0.05) pero no para el Numero Medio de Alelos (Valor de P=0.97, o=0.05) (Figura 3).
Hubo correspondencia entre estos resultados y la simulacién realizada anteriormente, excepto
para el NMA.
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Figura 3. Box plots de los tres parametros estimados de una base de datos genotipica de la raza Brahman
en Colombia bajo 2 codiciones de muestreo. NE: No Emparentado, PT: Proporcidn por descendientes por
toro. FIS: Coeficiente de Endogamia, NMA: Nimero Medio de Alelos, HtUb: Diversidad Genética no
sesgada (Nei 1987).

No se encontraron poblaciones diferentes en la prueba de diferenciacién alélica (P>0.05,
0=0.05) dentro de los métodos NE y PT. EIl AMOVA no muestra diferenciacién significativa
(P>0.05, o=0.05) entre los dos tipos de muestreo. Al evaluar la significancia entre pares de
poblaciones mediante el Fsy, tampoco se encontraron poblaciones diferentes para ningun
método.

El ACM entre los tres tipos de muestreo separa parcialmente a las poblaciones formadas con

base en el muestreo de animales no emparentados de las de proporcion de descendientes por
toro (Figura 4).
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Figura 4. Analisis de correspondencias multiples entre 60 muestras provenientes de 2 metodologias de
muestreo. El niumero de cada poblacion corresponde a los dos primeros numeros de la etiqueta.
Poblaciones de la 1 a la 30 muestreo de animales no emparentados y de la 31 a la 60 muestreo por
proporcién de descendientes de toros. Las poblaciones 61 a 90 se separan de las otras poblaciones en el
eje 1.

Los analisis bayesianos muestran que las dos metodologias evaluadas generan resultados
diferentes. Las muestras obtenidas con la metodologia de animales no emparentados muestran
repetibilidad, k=2 (Fig. 5), mientras que la metodologia de proporcién de descendientes por toro
muestra un k=4 (Fig. 5).
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Figura 5. Graficos de barras de los resultados del andlisis bayesiano en el programa STRUCTURE
de datos genotipicos bajo dos esquemas de muestreo. Imagen superior, k=2, muestra obtenida
con la metodologia de muestreo de animales no emparentados. Imagen inferior, k=4, muestra
obtenida con la metodologia de proporcidn de descendientes por toro.

DISCUSION

Los resultados muestran robustez en las simulaciones realizadas en donde hay correspondencia
mayoritaria entre lo obtenido con la poblacion construida y los datos reales. Ademads, los
resultados en general muestran que cuando se realizan muestreos de animales no
emparentados hay una sobre estimacion de la diversidad genética en términos de
heterocigocidad esperada (Fi. 1), una sub estimacién del nivel de apareamiento aleatorio
(coeficiente de endogamia Fis) (Fig. 3) y particularmente sobre la estructura genética segun los
analisis bayesianos y de ACM (Fig. 2, 4 y 5). Esto muestra la importancia de utilizar la
informacién genealdgica (cuando estd disponible) en los estudios genético poblacionales, al
establecer estratos (en términos de composicién genética) y al definir una generacién con base
en los intervalos generacionales calculados, ya que esto aumenta la homogeneidad esperada en
cada unidad muestral (estratos) y permite estimar con mayor exactitud parametros genéticos
de la poblacidn.

Por otro lado, no hubo una diferenciacién alélica o genotipica de las muestras obtenidas de los
datos reales con las metodologias de muestreo comparadas a diferencia de los datos simulados.
Esto puede explicarse por la diferencia en cuanto al tamafo de las poblaciones simuladas
(10.000 animales) con la poblacidn real de cebu Brahman (aprox. 388.000 animales, fuente:
Unién Nacional de Asociaciones Ganaderas de Colombia UNAGA 2010) y ademas, a la
similaridad genética entre los animales reproductores en la poblacién real a diferencia de Ila
poblacion simulada donde compartian menos del 10% de alelos. En poblaciones reales con un
nimero menor de animales o con reproductores mads distantes genéticamente es posible que
los efectos de las metodologias de muestreo sean mds acentuados. Ademads, fuera de las
simulaciones computacionales, los efectos de flujo génico y su relacién con aspectos de la
geografia regional, aunado con las nuevas practicas de reproduccion artificial como Ia
inseminacion artificial, fertilizacién in vitro, transferencia de embriones y del uso intensivo de
unos pocos reproductores puedan generar aun mas diferencias que serian registradas en
procedimientos de muestreo tales como el muestreo PT.
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En cuanto a los resultados obtenidos de los k probables segun el analisis bayesiano, el origen y
la conformacidn de esas sub-poblaciones deberdn ser discutidos en un posterior analisis.

Con base en los andlisis con los datos reales y en la estrategia de muestreo PT, se plantea la
siguiente metodologia para validar datos genotipicos en estudios genético poblacionales:

1. Las bases de datos deben contener un niumero de genotipos necesarios que mantengan las
mismas proporciones de animales descendientes de los toros reproductores (y de diferentes
madres) en el ultimo periodo generacional. Estos criterios poblacionales deberdn ser calculados
a partir de la informacidn existente de las genealogias de todos los animales de una raza en
particular.

2. El nimero de animales para la muestra sera el nimero méximo de animales que conserven
las proporciones de descendientes de los toros reproductores.

3. Los andlisis de diferenciacion genética, Fst pareado y pruebas de diferenciacion alélica y
genotipica entre las muestras no deben ser significativas o al menos en el 95% de las pruebas
pareadas.

4. Los resultados de pruebas de andlisis bayesiano de subestructura genética, tomando
aleatoriamente algunas (>3) de las muestras obtenidas, deben ser repetibles entre si.

Si alguno de los puntos 3 y/o 4 no se cumplen se recomienda incrementar el nimero de
genotipos en la base de datos y realizar nuevamente los andlisis planteados.

Esta metodologia permite evaluar bases de genotipos bajo las directrices aqui planteadas. Pese
a que los animales presentes en dichas bases no cumplen con la condicidén de aleatoriedad, con
la metodologia propuesta es posible tener un marco de referencia que se acerque a la realidad
de la poblacién y permitan utilizar toda esta informacion que se va acumulando a través de los
aflos con una confiabilidad aceptable. Esto reduciria los costos que involucran actualizar los
pardmetros estimados de los estudios genético poblacionales iniciales, principalmente por la
velocidad con que este tipo de poblaciones pueden evolucionar en el tiempo.
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DIFERENCIAS GENETICAS ENTRE RAZAS DE GANADO CEBUINO COLOMBIANO (Bos taurus
indicus) MEDIANTE EL ANALISIS DE INFORMACION GENEALOGICA Y MOLECULAR
(MICROSATELITES)

Novoa, M.A.
Departamento de Biologia, Universidad Nacional de Colombia, Bogota D.C.
manovoab@bt.unal.edu.co

INTRODUCCION

Las razas de ganado tipo cebu (Bos taurus L., 1758) son la base principal del comercio de esta
especie en Colombia y paises tropicales. Particularmente las razas Brahman, seguidas por Gyr y
Guzerd son las mas ampliamente difundidas en nuestro pais.

En el proceso de genotipificacion de estas razas comerciales, indispensable en el comercio
internacional, el conocimiento de la variabilidad genética y las relaciones genéticas con otras
razas permiten vislumbrar el potencial genético de las razas evaluadas. Ademas, la Organizacion
de las Naciones Unidas para la Agricultura y la Alimentacién (FAO) hace un llamado para la
conservacién, sostenibilidad y manejo de los recursos genéticos animales mediante un Plan
Global de Accién para los Recursos Genéticos Animales, a través de la evaluacién sistematizada
de estos recursos. Este llamado es debido a una serie de reportes por la misma FAO, por
ejemplo, en el reporte de este afio llamado “The State of the World’s Animal Genetic Resources
for Food and Agriculture” (FAO 2007), se estima que al menos una raza doméstica por mes se ha
extinguido sobre los Ultimos 7 afios y que ademas, cerca del 20% de las razas domésticas de
todo el mundo estan en peligro de extincidn. Esto crea una necesidad cientifica, econdmica y
técnica para desarrollar estudios de esta naturaleza que permitan el conocimiento y mejor
aprovechamiento de nuestros recursos zoogenéticos.

Existen dos grandes grupos de ganado doméstico vacuno (B. taurus) en el mundo, las de tipo
taurino y cebuino. Las razas cebuinas divergieron de las razas taurinas alrededor de 850000
afios atrds y fueron domesticadas independientemente de las mismas hace 10,000 afios aprox.
en lo que hoy es la regién del oriente medio, mas precisamente en Pakistan (Loftus et al. 1994,
MacHugh et al. 1997). En esta regién se desarrollaron la mayoria de razas cebuinas incluyendo
al Nelore u Ongole, Gyr y Guzera. A diferencia de estas razas, el origen del Brahman es producto
del cruzamiento de razas taurinas (presumiblemente Shorthorn) y cebuinas (Indubrasil, Gyr,
Guzerad), sin embargo la mayoria de sus caracteristicas fenotipicas (Rodriguez 1993) y genéticas
(Meirelles et al. 1999; Novoa & Usaquén 2010) corresponden a éstas ultimas. Adicionalmente,
en la formacién del Brahman se diferenciaron dos tipos el Brahman Gris o Blanco y el Brahman
Rojo, cada cual con un origen que se basdé en componentes diferenciales de las razas cebu
anteriormente mencionadas (Sanders 1980). Estas razas llegaron a Colombia a principios del
siglo XX, particularmente el Brahman, y la importacién de las razas Gyr y Guzerd aumentod
considerablemente desde los afios 70 (Rodriguez 1993). Actualmente, las razas cebuinas son la
base principal del comercio de esta especie en Colombia y en paises tropicales como Venezuela,
Brasil e India.
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Una raza es un grupo homogéneo, subespecifico, de individuos que poseen caracteristicas
externas definidas e identificables que se heredan genéticamente (Dobzhansky 1941) que
permiten distinguirlos a simple vista de otros grupos definidos de la misma manera en la misma
especie (Turton 1974), que comparten una ancestria o historia evolutiva comun (Carter & Cox
1982) y que generalmente estan circunscritos a una regién biogeografica comun. El origen de
estas razas estd enmarcado en un proceso de seleccién artificial, desde la domesticacién misma
de estas especies. En este proceso, el hombre es la fuerza que ha generado gran parte de las
presiones selectivas y sumado a la seleccién natural se ha generado una diversidad alta de razas
de ganado vacuno. Pese a que la condicidon de particularidad genética esta explicita en el
concepto de raza, sélo hasta las ultimas décadas se ha evidenciado que la diferenciacién
fenotipica entre razas corresponde a una diferenciacién genética entre las mismas (MacHugh et
al. 1997; Cafion et al. 2001; Moazami-Goudarzi et al. 2003).

Actualmente, gran parte de los reportes en genética de poblaciones sobre razas bovinas se ha
centrado en razas taurinas (Blott et al. 1998; Cainon et al. 2001; Kantanen 2000; Li et al. 2007;
MacHugh et al. 1994,1998; Troy et al. 2001) debido, en parte, al esfuerzo para conservar las
razas criollas taurinas en paises europeos, donde se encuentran distribuidas la mayoria de estas
razas y en menor grado las razas cebuinas (Edwards et al. 2000; Freeman et al. 2004; Ibeagha-
Awemu et al. 2004, 2005; Kumar et al. 2003; Loftus et al. 1994; MacHugh et al. 1997; Metta et
al. 2004). Estudios en estas ultimas se han centrado principalmente en la introgresiéon de razas
cebuinas en poblaciones taurinas Africanas y Asiaticas, y también en generar hipdtesis acerca de
los centros de domesticacion de estas razas. Ademas, estudios en razas cebuinas tropicales son
escasos (Bicalho et al. 2006; Brenneman et al. 2007; Cervini et al. 2006; Egito et al. 2007,
Meirelles et al. 1999) y para Colombia estd el reporte de la raza Brahman (Novoa & Usaquén
2010). Esta es la informacion con la que se cuenta actualmente y permite hacer inferencias en
las relaciones genéticas entre las razas evaluadas con otras razas cebuinas y taurinas en el
mundo.

Teniendo en cuenta que en Colombia son escasos los estudios de variabilidad, estructura
genética de las razas cebu (excepto para el Brahman) y trabajos que combinen la informacion
molecular y genealdgica, este trabajo busca analizar genéticamente estas razas mediante la
comparacion de microsatélites y datos genealdgicos, basados en el comportamiento de
pardmetros poblacionales, la inferencia de estructura genética y a su vez en las relaciones
genéticas de las mismas con otras poblaciones del mundo.

MATERIALES Y METODOS

Este proyecto estd enmarcado en el convenio entre el Instituto de Genética de la Universidad
Nacional de Colombia — Sede Bogota y la Asociacion Colombiana de Criadores de ganado Cebu
Brahman (ASOCEBU), en el programa de identificaciéon animal de la Unidad de Especies

Domésticas del Grupo de Identificacion del Instituto de Genética.

ANALISIS GENEALOGICO DE LAS RAZAS CEBU EN COLOMBIA
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Se analizaron los pedigries de la raza cebd Brahman (1°017.853 animales desde 1990 hasta el
2007), Gyr (17.571 animales desde 1954 hasta el 2007), Guzera (13.303 animales desde 1956
hasta el 2007) y Nelore (8.063 animales desde 1956 hasta el 2007), suministrados por la
Asociacién Colombiana de criadores de ganado Cebu (ASOCEBU). Se filtré la informacién de
datos faltantes o no congruentes (por ejemplo, fechas de nacimiento vacias o padres mas
jévenes o con la misma edad que algunos de los hijos) y se recodificaron los animales (se utilizo
la informacién de numero de registro, nUumero de identificacién en la finca y nombre) a un
cddigo unico, en donde se desarrollo un sistema de informacion para tal fin.

Con base en esta informacidn se establecieron medidas descriptivas y se estimaron parametros
poblacionales por afio:

A nivel de la estructura de la poblacion.

Numero de machos y hembras reproductoras, distribucién del niumero de parto por hembra,
intervalo generacional (IG) como el promedio de edad de los parentales al nacimiento de sus
hijos quienes también fueron seleccionados para ser padres (Falconer & Mackay 1996). Machos
y hembras con mayor descendencia y machos y hembras con el mayor nimero de animales
seleccionados.

Andlisis de genealogias

Nivel completado del pedigri, distribucién de animales y su coeficiente individual de endogamia,
numero de animales endogdmicos, estadisticas de los coeficientes de endogamia (F) de todos
los animales y los animales endogamicos. Se calculé el tamaiio efectivo poblacional (Ne)
mediante dos metodologias (Falconer & Mackay 1996) la primera como el incremento del

coeficiente de endogamia por generacion como AF.- , ——donde F; es la endogamia

promedio en la i-ésima generacidn o por el nimero de parentales, donde Ny, y Ny

es el nimero de machos y hembras reproductoras respectivamente. Todos los analisis
anteriores se realizaron con el programa POPREP (Groeneveld et al. 2009).

ANALISIS GENETICO POBLACIONAL

Muestreo

Se escogieron 180 genotipos (53 machos y 127 hembras) de la raza Brahman en Colombia
distribuidos en varios departamentos (Tabla 1 sup.), con base en criterios genealdgicos y
generacionales (ultima generacion) los cuales fueron validados para estudios genético
poblacionales segin Novoa (2010). Estos genotipos se encontraban en la base de datos del
Instituto de Genética de la Universidad Nacional de Colombia (IGUN). Para la raza Gyr se realizd
un muestreo aleatorio estratificado basado en la proporcion de descendientes de los
reproductores en la ultima generacién (Novoa 2010) para un total de 100 individuos (5 machos
y 95 hembras).

Toma y procesamiento de las muestras
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Se tomaron muestras de pelo de la borla de los animales seleccionados y el ADN se extrajo de
los foliculos pilosos con la metodologia sugerida por Troy et al. (2001).

Se utilizé un panel de 12 microsatélites dinucleétidos fluoromarcados (BM1818, BM1824,
BM2113, ETH10, ETH3, ETH225, INRA23, TGLA227, TGLA126, TGLA122, TGLA53 y SPS115),
ubicados en diferentes cromosomas, sugeridos por la Internationational Society of Animal
Genetics (ISAG) y la Food and Agriculture Organization of the United Nations (FAO) para
estudios de diversidad genética en ganado doméstico. Adicionalmente, estos microsatélites son
los recomendados para pruebas de parentesco en bovinos (ISAG 2009). Se realizd la co-
amplificaciéon de los microsatélites por PCR multiplex, se visualizé el producto amplificado por
electroforesis capilar con un ABI prism 310 y se analizaron estos resultados con los programas
GeneScan y Genotyper (AppliedBiosystems®).

Andlisis de la estructura genética

Se evalud la estructura genética a nivel inter e intra-racial mediante: 1) Analisis multivariados
mediante el andlisis de correspondencias multiples con el programa GENETIX v.4.02. 2).
Estimaciones del nimero de posibles poblaciones presentes en la muestra con base en modelos
de inferencia bayesiana de acuerdo con Pritchard et al. (2000) utilizado por el programa
STRUCTURE 2.3.3. 3) El Fst de Wright, segin Weir & Cockerham (1984) y su significancia en el
programa Arlequin v3.5. 4) Se realizd la prueba exacta de Fisher para diferenciacion génica y
genotipica entre razas segin Raymond & Rousset (1995) en el programa GENEPOP v.4.0. 5) Se
realizd un analisis molecular de la varianza (AMOVA) entre razas y poblaciones encontradas
segun Excoffier & Lischer (2010) empleando el programa Arlequin v3.5. Adicionalmente, para
evaluar la estructura genética se tuvo en cuenta la presencia de loci con comportamientos
particulares denominados loci atipicos también nombrados “outliers” (Luikart et al. 2003; Manel
et al. 2003) que pueden sesgar este tipo de andlisis, para esto se realizé un analisis de equilibrio
Hardy-Weinberg segun segin Raymond & Rousset (1995) en el programa GENEPOP v.4.0.
Finalmente, con base en estos resultados de estructura genética se realizaron los mismos
andlisis (1, 3, 4 y 5 citados anteriormente) entre los grupos encontrados, también se
construyeron dendrogramas a nivel poblacional con los métodos UPGMA y Neighbor Joining
empleando diferentes distancias genéticas (Cavalli-Sforza & Edwards 1967), DAS y Nei (1987).
Estas distancias genéticas han mostrado ser Utiles para datos tipo microsatélite en estudios
anteriores (Takezaki & Nei 1996). Se estimaron las distancias y la robustez de las mismas (1000
Bootstrap) en el programa POPULATIONS, y se graficaron en el programa TreeView v. 1.6.6.
(Page 1996).

Por otro lado, se analizo la independencia entre los grupos encontrados con el origen geografico
(departamentos y regiones biogeograficas), abuelos y bisabuelos maternos y paternos y con el
linaje al cual pertenecen cada uno de los animales evaluados, mediante analisis de tablas de
contingencia con la prueba X° Considerando la posibilidad de la presencia de marcadores
“outliers” que pudieran sesgar los resultados de estructura genética dentro de cada raza, se
retiraron los microsatélites que mostraron consistentemente desequilibrio HW en todos los
grupos analizados como posibles “outliers” y se realizé el andlisis bayesiano para comparar los
resultados obtenidos anteriormente.
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Finalmente, se evalud el comportamiento de las frecuencias alélicas entre dos generaciones del
Brahman en Colombia mediante pruebas exactas de Fisher de diferenciacion genética vy
genotipica con el programa GENEPOP v.4.0. (Raymond & Rousset 1995) entre los datos actuales
de la raza Brahman con los datos genotipicos de la generacién anterior (periodo anterior al
establecido para la poblacién actual, definido por el intervalo generacional calculado) de la
misma raza en Colombia. Para la generacién anterior del Brahman se escogieron 235 genotipos
de los animales que cumplieron criterios genealdgicos y poblacionales segun la metodologia de
Novoa (2010).

Estimadores genético poblacionales

Con base en los resultados de estructura genética, se calcularon las frecuencias alélicas por cada
raza o poblacién encontrada mediante conteo directo. Para la raza Brahman se calcularon a su
vez intervalos de confianza al realizar 100 muestras de 180 genotipos de la base de datos del
IGUN con base en la proporcion de descendientes por reproductor en la uUltima generacion
estimada (Novoa 2010). Se evalud la diversidad genética en cada poblacidn por: alelos totales,
alelos efectivos en cada locus y nimero medio de alelos observados en todos los loci (NMA). Se
calcularon las heterocigocidades observadas y esperadas, las pruebas exactas de Fisher para
evaluar el equilibrio Hardy-Weinberg (EHW) y desequilibrio gamético, por cada locus, en el
programa GENEPOP v.4.0. (Raymond & Rousset 1995). Se estimd el nivel de apareamiento
aleatorio con base en el Fis dentro de las razas (Weir & Cockerham 1984).

Se calculé el indice de contenido polimérfico (ICP) de acuerdo con Marshall et al. (1998) y las
probabilidades de exclusidon a priori (PE y PE2) para cada marcador y acumuladas Jamieson
(1994); Jamieson & Taylor (1997) en el programa CERVUS 2.0.

Relaciones genéticas entre razas

Para analizar las relaciones genéticas de estas dos razas y de las posibles poblaciones
encontradas en las mismas con otras razas taurinas y cebuinas, se realizd un analisis de
componentes principales (ACP) en el programa MVSP (Multivariate Statistical Package) 3.1
(http://www.kovcomp.com), segun Cavalli-Sforza et al. (1994) con las frecuencias alélicas de
nueve loci BM1824, BM2113, ETH10, ETH225, ETH3, INRA23, TGLA122, TGLA227 y TGLA53 de
22 poblaciones de estas y otras poblaciones taurinas y cebuinas reportadas en el mundo (Tabla
2Sup.) que reunen 2089 animales. Adicionalmente, con las poblaciones encontradas en el
anadlisis de estructura genética anterior se hizo este mismo ACP y un andlisis de distancias
utilizando la distancia de cuerda derivada de Cavalli-Sforza & Edwards (1967) con base en las
frecuencias utilizadas (Tabla 2Sup.) en el programa MVSP 3.1.

RESULTADOS

Numero de machos y hembras reproductoras por afio

Los resultados se muestran en las tablas suplementarias 3, 4, 5 y 6 en el Anexo. Cada raza
muestra un comportamiento particular en estos resultados. Las razas Brahman, Gyr y Guzerd
muestran una tendencia a aumentar el nUmero de animales que nacen en los ultimos anos, sin
embargo, la Unica raza que tiene un valor positivo en el Ultimo aflo comparado (2007) con
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respecto al anterior es la raza Gyr, en las demas razas este valor es negativo. El nimero de
animales reproductores, asi como seleccionados para ser reproductores también por cada afio
(considerando el tiempo fisioldgico de reproduccién de estos animales) en la raza Gyr tiende a
aumentar en ambos géneros, en la raza Brahman el nimero de hembras reproductoras y
seleccionadas aumenta pero en los machos el comportamiento es mas estable comparando los
ultimos afios con los resultados de hace 10 afios. En la raza Guzerd, el nimero de hembras
reproductoras ha aumentado y el de machos se ha estabilizado a partir del afio 2003. La raza
Nelore es la que muestra una disminucién evidente en estos resultados, a partir del afio 1988 ha
decrecido la poblacién reproductora asi como de animales nacidos.

Intervalo generacional por afio

En la raza Brahman (Fig. 1A) y Gyr (Fig. 1B) la edad promedio entre machos y su descendencia es
mayor que entre las hembras y su descendencia desde 1994. En la raza Nelore (Fig. 1C), la edad
promedio entre machos y su descendencia es mayor que entre las hembras y su descendencia
en todos los afios analizados, excepto en el afio de 1978. Esto indica que el uso de machos mas
longevos que hembras ha sido una prdctica generalizada. Desde el afio 1986 el uso de machos
reproductores de mayor edad ha tenido una tendencia a aumentar, por el contrario, el intervalo
generacional entre las hembras y su descendencia ha disminuido considerablemente en los
ultimos 3 afios (1991-1993).
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En la raza Guzerd la falta de informacion en las fechas de nacimientos no permitié realizar afio a
afio estos calculos. El cilculo que se pudo establecer fue para toda la poblacién, la cual fue de 8

anos.

Nivel completado promedio de los pedigries por afio
El porcentaje de ancestros conocidos permite evaluar la confianza sobre las estimaciones en
cuanto a coeficiente de endogamia y comparar el nivel de informacién disponible con el de
otras razas de interés.

Las razas Brahman, Gyr y Guzerd (Fig. 2 A, B y C) muestran un alto nivel de ancestros conocidos
en los ultimos afios analizados alcanzando 35%, 38.3 % y 43.3% de animales son ancestros
conocidos hasta la 6ta generacion, respectivamente. En cuanto a la raza Nelore, hasta el afio de

1996 los valores son similares a las otras dos
hasta el 2008 se presenta una variaciéon alta

animales registrados en ese periodo.
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Brahman (A), Gyr (B), Guzerd (C) y Nelore (D) en Colombia.
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Coeficiente de endogamia y numero de animales endogdmicos por afo

La raza que mas presenta un mayor coeficiente de endogamia promedio en toda la poblacién es
el Gyr con un 1.4%, comparada con el 1.05% en Brahman, 0.4% en Guzera y el 0.3% en la raza
Nelore. Sin embargo este valor ha disminuido para el Gyr en los ultimos 17 afios (Fig. 3B), en
Guzerd (Fig. 3C) ha sido estable cercano a 0 y en Nelore disminuyd a partir de 1996 y se ha
mantenido estable (Fig. 3D). En cuanto el nimero de animales endogdmicos (F>0), para el
Brahman, Gyr y Guzerd aumento en los Ultimos 15 afios. La raza Nelore muestra una variabilidad
alta en el nimero de animales endogdmicos, causado particularmente por el escaso nimero de
animales registrados en los ultimos afios.

0.011 — 40000 0.03 1800
00105 | A /\/{ ,,,,, ) 4 1600
/ p 1 25000 0.025 | A 1
~~ 4 [
001 | f , 4 1400
; i
/ / 002 | !
0.0085 - / ya 4 30000 ¢ 4 1200 2
/ 4 = i £
/ ] | \ E)
= 0009 / 5 = 0UEr [} no| Voo Ym0 s
= / d a5000 £ & | / \ ‘ S 5
H - o ] g £ [ | I =
5 e Fo - S i / i
= 00085 /T R T /1 /g0 3
i / 3 | ,-"\ || / | |‘ i =
¢ H | I [IRY || i s
0.008 |- Iy + 20000 = | R [V | i 4600 =
S/ 0.005 H [ A \ /
s | [ i
- s i [ 4 4
00075 b . / . o~ 400
£ 4 | [ / \ i
/ 1,\ y 15000 PPV Py \ /
ooor [/ \ / v g o 1 200
a / P
0.0065 - 1 1 / 1 1 1 L il 10000 -0.005 L L 1. e - L L L L 0
1992 1994 1996 1998 2000 2002 2004 2006 1966 1970 1974 1978 1962 1986 1990 1994 1998 2002 2006
Year of Birth Year of Birth
01 250 0.05 70
‘V
o /
C i eosst D ) [ 1
0.08 1 ! Y 200
\ I 0.04 |
| ! -
/ 4 =0
0.0 | 035

4 40

iverage

4 30

-0.04 L L L L L L L L L 50 _0.005 L L L L L L L T Y
1958 1963 1968 1973 1978 1983 1988 1993 1998 2003 1982 1985 1988 1991 1984 1897 2000 2003 2006

Tear of Birth Year af Birth

Average F Mumber of Inbred Animals ——--

Figura 3. Comparacion entre el coeficiente de endogamia y nimero de animales endogamicos
por afio para la raza Brahman (A), Gyr (B), Guzera (C) y Nelore (D) en Colombia.

Tamariio efectivo poblacional (Ne) por el numero de parentales por afio.

El tamafio efectivo poblacional es una medida de diversidad genética y control de reproductores
de la poblacién en cuanto resume el nUmero de animales parentales que efectivamente se
estan reproduciendo en la poblacion a través de los afios. Los datos de Brahman permitieron
realizar el calculo del Ne mediante las dos metodologias planteadas (Fig. 4), para las demas
razas se calculd el Ne a partir de los animales reproductores por afio (Fig. 5). Se observa un
comportamiento concordante entre las dos metodologias para la raza Brahman. La media
armoénica del Ne (mediante el AF) para el periodo analizado (1992-2007) es 212. El Ne esta
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aumentando paulatinamente desde el afio 2000, luego de una disminucién sustancial desde la

mitad de la década de los noventa.
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Figura 4. Tamafio efectivo poblacional (Ne) por afo de la raza Brahman en Colombia. Superior,
estimacion del Ne mediante el nimero de reproductores. Inferior, estimacion del Ne mediante
el cambio del coeficiente de endogamia (AF).

Tanto Gyr como Guzerd muestran un aumento progresivo en el NE a partir de comienzos de la
década de los ochenta (Fig. 5). Por otro lado, la raza Nelore es la Unica que muestra una
disminucién del Ne en los ultimos afios.
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Figura 5. Tamafio efectivo poblacional por afio de la raza Gyr, Guzerd y Nelore en Colombia
mediante el nimero de reproductores.

ANALISIS GENETICO POBLACIONAL

Estructura genética

Los diferentes analisis de estructura genética evidencian diferencias genéticas significativas
entre la raza Brahman y Gyr en Colombia. El Andlisis de Correspondencias Multiples (ACM, Fig.
6) reune en su primer eje el 100% de la variacion encontrada y separan animales Gyr de
animales Brahman. El Fsr estimado 0.068 es significativo (P<<0.001, a=0.05) entre las razas. El
AMOVA evidencia que el 6.68% de la variacién se explica entre las poblaciones, 3.6% entre
individuos dentro de poblaciones y el 89.72% de la variacién restante se explica por la variacién
dentro de los individuos
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Figura 6. Andlisis de Correspondencias Multiples entre los genotipos de los animales de las razas
Gyr (puntos azules) y Brahman (puntos amarillos).

Los analisis bayesianos también muestran una diferenciacion genética entre las razas evaluadas
y adicionalmente muestra una estructuracién genética en la raza Brahman (Fig. 7). Este andlisis
muestra que se podrian presentar alrededor de 3 poblaciones dentro de la raza Brahman en
Colombia.
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Figura 7. Grafico de barras de los resultados del analisis bayesiano (K=4) en el programa
STRUCTURE de datos genotipicos de las razas Brahman (1) y Gyr (2) en Colombia. B. Para la raza
Brahman en Colombia (K=3).

El analisis de tablas de contingencias mostré independencia (P>>0.05, a:0.05) entre las
agrupaciones obtenidas por el programa STRUCTURE en la raza Brahman con departamentos,
regiones geograficas, abuelos paternos y maternos, bisabuelos paternos y maternos, pero no
hubo independencia entre las agrupaciones con los linajes definidos en cada animal (P<<0.01,
a:0.05), demostrando que la estructura genética encontrada se basa en la ancestria de los
animales.

Al evaluar la estructura genética de estos tres grupos, los analisis muestran diferenciacion
genética y genotipica (P<<0.01, a: 0.05) con un Fsr (0.06) significativo (P<<0.01, a: 0.05). El
AMOVA muestra que el 6% de la varianza encontrada se explica entre los grupos, el 4.33% entre
los animales dentro del grupo y el 89.66% restante se presenta dentro de los animales. El Fsr
pareado también muestra valores significativos (P<<0.01, a: 0.05) entre los pares de grupos. El
analisis de distancias genéticas (Fig. 8) y de ACM (Fig. 9) refuerzan las diferencias genéticas
presentes entre los 3 grupos encontrados. Hubo correspondencias entre las distancias genéticas
evaluadas. Con base en estos resultados de estructura genética, dentro de la raza Brahman en
Colombia, se presentan dos grandes linajes 1: el linaje HK MR. AMERICA 61/9 y VLy 2) el linaje
de los descendientes de MANSO. Estos linajes corresponden con el color de capa de los
animales siendo el primero Brahman Rojo y sus tonalidades (de aqui en adelante Brahman Rojo)
y el segundo Brahman Blanco junto al Gris (de aqui en adelante referido como Brahman Blanco).
Adicionalmente, este ultimo linaje se podria separar en dos grupos con los marcadores
analizados, para confirmar dicha separacién y lo que lo origina, se requieren andlisis posteriores.
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Figura 8. Distancia genética de Cavalli-Sforza (1967) entre los tres grupos obtenidos en el
analisis de estructura genética de la raza Brahman provista por el programa STRUCTURE. Los
valores de bootstrap soportan estas agrupaciones.
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Figura 9. Analisis de correspondencias multiples de los grupos definidos por el programa
STRUCTURE en los animales de la raza Brahman en Colombia. Puntos amarillos, linea HK MR.
AMERICA 61/9 y VL o Brahman Rojo, Puntos azules y blancos linea MANSO o Brahman Blanco.

Al realizar andlisis de equilibrio HW en cada grupo, se encontraron diferencias significativas
entre grupos vy el total (Tabla 1). El grupo 1 presenta 6 microsatélites y la prueba multiloci en
desequilibrio HW (P<<0.001, a: 0.05). Los otros dos grupos presentan 2 microsatélites en
desequilibrio HW (ETH225 y TGLA53, P<<0.01, a: 0.05) y la prueba multiloci no es significativa
(P>0.05, a:0.05). Estos dos microsatélites se presentan en todos los grupos encontrados en la
poblacién total en un desequilibrio altamente significativo (P<<0.01, a: 0.05).

Tabla 1. Valores de probabilidad para la prueba exacta de equilibrio HW por cada locus y en
cada grupo evaluado. Pop1l, Pop2 y Pop3, grupos definidos en el analisis de estructura genética
para la poblacién Brahman en Colombia. Total, andlisis definido como una sola poblacién de la

raza Brahman.
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Locus Popl Pop2 Pop3 Total

BM1824 0.014 0.864 0.697 0.182
BM2113 0.888 0.695 0.879 0.076
ETH10 0.033 0.445 0.136 0.514
ETH225 0.014 0.013 0.016 <<0.001
ETH3 0.547 0.376 0.156 0.097
INRA23 0.826 0.922 0.490 0.611
SPS115 0.015 0.062 0.626 0.024
TGLA122 0.254 0.764 0.477 0.559
TGLA126 0.017 0.899 0.288 0.036
TGLA227 0.218 0.641 0.451 0.322
TGLAS3 <<0.001 0.002 0.032 <<0.001
Total <<0.001 >0.05 >0.05 <<0.001

Al retirar estos dos marcadores (ETH225 y TGLA53) que podrian ser outliers, el analisis
bayesiano evidencia dos poblaciones (K=2) dentro de la raza Brahman, una menos que en el
analisis con todos los marcadores, sin embargo se conserva la asociacién con los linajes citados.
Con base en este resultado se escogieron los animales que presentaron un porcentaje de
ancestria mayor a 55% para catalogarlos dentro de uno de los grupos y se realizé6 un AMOVA, el
cual confirma las diferencias entre estas poblaciones el cual evidencia que cerca del 7% de la
variacion y se explica entre las poblaciones, 1.15% entre individuos dentro de poblaciones vy el
91.9% de la variacion restante se explica por la variacion dentro de los individuos. Lo cual
muestra una mayor homogeneidad genética dentro de los grupos (1.15%) que la encontrada
cuando se analizaron anteriormente 3 posibles grupos en la raza Brahman (4.33%). El Fst (0.069)
es significativo (P<<0.001, a: 0.05) y el Fst pareado muestra que hay menor distancia entre el
Gyr con el Brahman Rojo (Fst: 0.0517, P<<0.001, a: 0.05) que entre las dos poblaciones de
Brahman (Fst: 0.0524, P<<0.001, a: 0.05) y la mayor distancia se presentd entre el Gyr con el
Brahman blanco (Fst: 0.0851, P<<0.001, a: 0.05). En los analisis posteriores se utilizaran las
poblaciones del Brahman Rojo y el Brahman Blanco como poblaciones discriminadas. Es posible
encontrar algunos pocos animales cuyo fenotipo sea de un color y pertenezcan al otro linaje,
por causa de cruzamientos entre dichos linajes.

El analisis entre las dos generaciones de la raza Brahman evaluadas muestran que no hay
diferenciacién alélica o genotipica (P>0.05 a: 0.05), el Fst no es significativo (P>0.05 a: 0.05) y en
la generacion anterior el Fis tampoco es significativo (P>0.05 a: 0.05). El Unico marcador que
evidencio dichas diferencias fue el marcador ETH10 (P<0.05 a: 0.05).

Estimadores genético poblacionales

En las tablas 2, 3 y 4 se reportan las frecuencias alélicas para las razas Gyr, Brahman, la
poblacién de Brahman Rojo y Brahman Blanco, respectivamente. Se observa una mayor
cantidad de alelos en las poblaciones del Brahman que en el Gyr (Tabla 5), en donde el nimero
medio de alelos (NMA) para la raza Gyr es de 7.3, para el Brahman es 9, para el Brahman Blanco
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es 7.7 y para el Brahman Rojo es 8. El nimero de Alelos efectivos es similar en todos los
marcadores entre poblaciones excepto para el microsatélite TGLA122, donde es mayor para
Brahman (Tabla 5). Se presentan diferencias contrastables en cuanto a heterocigocidades, Fsy
equilibrio HW entre las poblaciones analizadas (Tabla 5). La raza Brahman total presenta un Fis
de 0.082, el Brahman Blanco un Fis de 0.0517, el Brahman Rojo un Fis de 0.1014 y el Gyr un Fis de
-0.021. Las 3 poblaciones del Brahman presentan un desequilibrio HW generalizado (P<<0.001,
0:0.05) por déficit de heterocigotos (P<<0.001, a:0.05) a diferencia de la raza Gyr, la cual se
encuentra en equilibrio HW (P>0.05, a:0.05) en todos los marcadores. El Brahman total
presenta desequilibrio en 6 (BM2113, ETH225, ETH3, SPS115, TGLA126 y TGLA53) de los 11
marcadores evaluados, el Brahman Blanco 2 y el Brahman Rojo 6. Los valores forenses de ICP y
PE se reportan en la tabla 5. Las probabilidades acumuladas de exclusién cuando sdlo existe
informacién de uno de los padres (PE) para el Brahman es 98.90%, para el Brahman Blanco es
98.18%, para el Brahman Rojo es 98.74% y para el Gyr: 98.26%. Cuando existe informacién de
ambos padres (PE2) para el Brahman es 99.96% %, para el Brahman Blanco es 99.91 %, para el
Brahman Rojo es 99.95% y para el Gyr 99.94%.

Tabla 2. Frecuencias alélicas de 11 microsatélites de la raza Brahman en Colombia. Al, Alelo;
Freq, frecuencia: IC, Intervalo de confianza al 95%.

BM1824 BM2113 ETH10 ETH225 ETH3 INRA23

Al Freq IC+- Al Freq IC+- Al Freq IC+/- Al Freq IC+- Al Freq IC+/- Al Freq IC+/-

178 0.041 0.001 121 0.003 1E-05 209 0.249 0.00118 140 0.013 0.0003 101 0.003 3E-05 194 0.041 0.0002
180 0.447 0.002 125 0.004 0.0003 211 0.178 0.00113 142 0.010 0.0002 103 0.067 0.0003 196 0.157 0.0004
182 0436 0.002 127 0.029 0.001 213 0.516 0.00106 144 0.015 0.0002 111 0.003  3E-07 198 0.089 0.0003
184 0.005 3E-04 129 0.155 0.0015 215 0.003 2E-06 146 0.003  5E-05 115 0.440 0.0006 202 0.062 0.0002
188 0.030 8E-04 131 0.005 0.0003 217 0.015 0.0003 148 0.172 0.0006 117 0.458 0.0006 204 0.032 0.0002
190 0.003 1E-04 133 0.042 0.0008 219 0.039 0.00037 150 0.013 0.0003 119 0.013 0.0001 206 0.009 8E-05
192 0.039 7E-04 135 0.156 0.0017 221 0.003 0.00007 152 0.003  6E-07 121 0.003  3E-07 208 0.050 0.0003
137 0.017 0.0006 225 0.003 1E-06 154 0.036 0.0003 125 0.013 0.0002 210 0.107 0.0003
139 0.113 0.0012 160 0.738 0.0006 135 0.003  3E-07 214 0.351 0.0005
141 0.391 0.0015 162 0.003  1E-06 216 0.099 0.0003
143 0.090 0.0009 218 0.003 6E-07
222 0.003 2E-05
SPS115 TGLA122 TGLA126 TGLA227 TGLAS53
Al Freq IC+- Al Freq IC+- Al Freq IC+/- Al Freq IC+- Al Freq IC+/-
246 0202 4E-04 137 0.214 0.0003 105 0.003 0.00002 77 0.585 0.0003 154 0.032  0.0001
248 0427 4E-04 139 0.003 2E-07 109 0.025 0.0001 79 0.049 0.0001 156 0.003 6E-07
250 0201 4E-04 143 0.068 0.0002 115 0.164 0.00023 81 0.217 0.0002 158 0.026  7E-05
252 0.017 1E-04 145 0.077 0.0002 117 0.106 0.0002 83 0.136 0.0002 160 0.414 0.0003
254 0.040 2E-04 147 0.013 9E-05 119 0.104 0.00023 87 0.003  3E-07 162 0.087  0.0001
256 0.069 2E-04 149 0.103 0.0002 121 0.103 0.0002 89 0.003 3E-07 164 0.042 0.0001
258 0013 1E-04 151 0.190 0.0002 123 0.237 0.00026 91 0.003  3E-07 166 0.063 0.0001
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260 0027 1E-04 153 0.38 00002 125 0253 0.00023 93 0007 5E-05 168 0.287  0.0002
262 0005 5E-05 157 0.034 00001 127 0.005 000004 95 0003 4E-07 170 0015  6E-05
161 0069 00001 131 0003 3E-07 97 0004 3E-05 172 0.007 5E-05
163 0.008  6E-05 174 0.003  4E-07
167 0.056 0.0002 176 0003  5E-07
169 0.029  0.0001 180 0.003  4E-07
175 0003 1E-07 182 0004  2E-05
184 0011  5E-05
186 0.004  2E-05
188 0.009  4E-05
Tabla 3. Frecuencias alélicas de 12 microsatélites de la raza Gyr en Colombia.
BM1818 BM1824 BM2113 ETH10 ETH225 ETH3
Al Freq Al Freq Al Freq Al Freq Al Freq Al Freq
260 0005 178 0065 129 0300 209 0220 140 0165 103  0.065
262 0415 180 0385 131 0015 211 0010 144 0040 115  0.775
264 0365 182 0285 133 0005 213 0705 148 0010 117  0.155
266 0198 184 0080 135 0330 217 0005 150 0045 125  0.005
268 0109 192 0185 137 0425 219 0050 154  0.235
270 0.089 139 0095 221 0010 160  0.495
272 0.057 141 0.090 162 0.010
274 0.021 143 0.040
280  0.042
INRA23 SPS115 TGLA122 TGLA126 TGLA227 TGLAS53
Al Freq Al Freq Al Freq Al Freq Al Freq Al Freq
194 0005 246 0204 137 0375 105 0031 77 0770 154  0.010
196 0040 248 0464 143 0080 115 0041 79 0055 158  0.020
198 0420 250 0296 145 0010 117 0015 81 0075 160  0.485
204 0055 256 0036 149 0140 119 0224 8 0010 162  0.015
206  0.055 151 0050 121 0071 93 0070 164  0.041
208 0.215 153 0285 123 0464 95 0005 166  0.051
210  0.160 161 0050 125 0122 97 0015 168  0.153
214 0.320 163 0010 127  0.005 170 0.020
216 0.030 129  0.026 180  0.071
182 0.005
184 0122
186 0.005
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Tabla 4. Frecuencias alélicas de 11 microsatélites de las poblaciones de brahmdn Blanco (BRB) y
Brahman Rojo (BRR) en Colombia.

BM1824 BM2113 ETH10 ETH225 ETH3
Al BRB BRR Al BRB BRR Al BRB BRR Al BRB BRR Al BRB BRR
178 0.058 0.060 125 0.005 0.000 209 0.174 0.337 140 0.000 0.067 101 0.004 0.000
180 0.512 0.260 127 0.018 0.074 211 0284 0071 142 0.000 0.048 103 0.042 0.118
182 0.347 0.620 129 0.078 0.316 213 0470 0551 144 0.017 0.010 111 0.004 0.000
184 0.004 0.010 131 0.000 0.011 217 0034 0010 148 0.210 0.048 115 0.393 0.520
188 0.037 0.010 133 0.023 0.137 219 0038 0.020 150 0.004 0.010 117 0.540 0.304
192 0.041 0.040 135 0.184 0.116 221 0000 0010 152 0.000 0.010 119 0.004 0.029

137  0.000 0.053 154 0.050 0.019 121 0.004 0.000

139 0.152 0.042 160 0.718 0.788 125 0.008 0.020

141 0.452 0.200 135 0.000 0.010

143 0.088 0.053
INRA23 SPS115 TGLA122 TGLA126 TGLA227 TGLAS53
Al BRB BRR Al BRB BRR Al BRB BRR Al BRB BRR Al BRB BRR Al BRB BRR
194 0.041 0.040 246 0245 0.103 137 0.237 0.176 105 0000 0.010 77 0509 0.755 154 0.009 0.100
196 0.182 0.129 248 0401 0.448 139 0.000 0.010 109 0.043 0000 79 0.048 0.092 158 0.017 0.020
198 0.050 0.158 250 0.212 0.241 143 0.012 0.176 115 0162 0172 81 0287 0.041 160 0.353 0.450
202 0.079 0.010 252 0.005 0.046 145 0.087 0.069 117 0.034 0232 83 0.148 0.092 162 0.103 0.100
204 0.012 0.069 254 0.038 0.057 147 0.029 0.000 119 0145 0.051 89 0.000 0.010 164 0.022 0.100
206 0.008 0.020 256 0.052 0.069 149 0.141 0.029 121 0.094 0091 93 0.000 0.010 166 0.047 0.040
208 0.021 0.139 258 0.005 0.023 151 0.224 0.157 123 0230 0.222 97 0.009 0.000 168 0.418 0.120
210 0.103 0119 260 0.033 0.011 153 0.129 0.176 125 0.294 0.222 170 0.000 0.040
214 0372 0.267 262 0.009 0.000 157 0.004 0.069 172 0.013 0.010
216 0.132 0.040 161 0.025 0.127 174 0.000 0.010
218 0.000 0.010 163 0.008 0.010 184  0.013 0.000

167 0.075 0.000 188 0.004 0.010
169 0.029 0.000

Tabla 5. Variabilidad genética de las poblaciones colombianas de las razas Gyr, Brahman total y
las poblaciones Brahman Rojo y Brahman Blanco en Colombia.

Aet A2 Ho® He* HW®  ICP® PE’ PE2®
BM1818 Gyr 5 9 0.81 079 -0.024 Ns 0.765 0.428 0.607
BM1824 Gyr 4 5 0.77 0.73 -0.056 Ns 0.680 0.313 0.488
Brahman Total 3 6 0.60 0.62  0.038 Ns  0.542 0.205 0.344
Brahman Blanco 3 6 0.60 0.61 0.030 Ns 0.542 0.202 0.347
Brahman Rojo 2 6 0.58 0.55 -0.060 * 0.486 0.157 0.301
BM2113 Gyr 4 8 0.80 0.77 -0.039 Ns 0.732 0.380 0.559
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0.258
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0.069
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0.382

0.603
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0.231
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1. Alelos efectivos
2. Numero de Alelos,

3. Heterocigocidad Observada,
4. Heterocigocidad Esperada,
5. Prueba de Equilibrio Hardy-Weinberg



6. indice de Contenido Polimérfico

7. Probabilidad de Exclusion cuando esta la informacion de uno sélo de los padres
8. Probabilidad de Exclusion cuando esta la informacion de ambos padres

Ns=No significativo

* P<0.05, *** P<0.001

La tabla 6 muestra los pares de microsatélites que presentaron desequilibrio gamético en cada
poblacién. La poblacién que mas presenta desequilibrios gaméticos es la de Brahman Rojo y la
que menos presento fue el Gyr. La presencia del BM1824 en la mayoria de desequilibrios en la
poblacién del Brahman Blanco requiere analisis posteriores.

Tabla 6. Pares de microsatélites que presentan desequilibrio gamético en la poblacién
colombiana de las raza Gyr y las poblaciones Brahman Rojo (BRR) y Brahman Blanco (BRB) en
Colombia.

Poblacién Microsatélite 1  Microsatélite 2 Valor de P

BRB BM1824 TGLA227 0.0225
BRB BM2113 ETH225 0.0242
BRB BM1824 SPS115 0.0316
BRB BM1824 ETH225 0.0336
BRB BM1824 INRA23 0.0473
BRR ETH225 TGLA227 0.0011
BRR BM1824 BM2113 0.0105
BRR ETH10 TGLA227 0.0126
BRR ETH225 ETH3 0.0203
BRR BM2113 ETH10 0.0212
BRR ETH10 TGLA126 0.0233
BRR BM2113 TGLA227 0.0267
GY ETHI10 TGLA227 0.0180

Relaciones genéticas con otras razas

El ACP (Fig. 10) con las frecuencias alélicas reportadas de algunas razas en otras partes del
mundo (Tabla 2Sup.) muestra concordancia, en cuanto a los patrones generales, con distintos
analisis similares realizados con diferentes tipos de marcadores y con un nidmero mas extenso
de animales y razas (MacHugh et al. 1997, 1998; Egito et al. 2007, The Bovine HapMap
Consortium et al. 2009; Novoa & Usaquén 2010). Las dos poblaciones de la raza Brahman
(Novoa & Usaquén 2010 y los datos aqui reportados) mantienen su cercania entre si y una leve
separacion de las demds razas taurinas. Adicionalmente, la posicién del Gyr en Colombia
muestra diferencia con la raza Gyr reportada en Brasil que |la esperada entre poblaciones de la
misma raza. Al realizar el ACP (Fig. 11) y el andlisis de distancias con base en las frecuencias
alélicas (Fig. 12), utilizando las dos poblaciones encontradas dentro del Brahman, se observa
gue el Brahman Rojo es mas cercano genéticamente al Gyr que con el mismo Brahman Blanco.
Ademas, el Brahman Rojo y el Brahman Blanco son mas distanciadas genéticamente que la
distancia existente entre otras razas cebuinas como entre el Gyr y Guzera brasilefio o entre la
raza Nelore con estas dos razas. Este andlisis también evidencia la separacion genética que
existe entre el Gyr en Colombia y el Gyr Brasilefio, lo cual requiere analisis posteriores.
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Figura 10. Andlisis de Componentes Principales de las frecuencias alélicas de 9 microsatélites de
22 poblaciones diferentes de razas de ganado. Las poblaciones cebuinas colombianas son mas
cercanas entre si respecto a las demas razas cebuinas.
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Figura 11. Andlisis de Componentes Principales de las frecuencias alélicas de 9 microsatélites de
22 poblaciones diferentes de razas de ganado separando la poblacién de Brahman en las dos
poblaciones posibles encontradas sefialadas por las flechas. BRR: Brahman Rojo, linea punteada;
BRB: Brahman Blanco, linea sélida.
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Figura 12. Dendrograma construido con la distancia de cuerda (Cavalli-Sforza y Edwards 1967) y
el método UPGMA con las frecuencias alélicas de 9 microsatélites de las poblaciones de razas de
ganado analizadas. BRR: Brahman Rojo, BRB: Brahman Blanco.

DISCUSION

El nivel de informacién genealdgica analizado es alto comparado con Faria et al. (2009) en las
mismas razas en Brasil (excepto para Brahman) las cuales alcanzan para la 6ta generaciéon solo
hasta el 8% y 12% (Faria et al. 2009) y es similar con la informacién disponible en algunas razas
criollas estudiadas en Colombia (Martinez et al. 2008). Particularmente, el nivel de confiabilidad
de las estimaciones es adecuado para los siguientes periodos Brahman: Todo el periodo
analizado 1992 - 2007, Gyr: entre 1984 — 2007, Guzera: entre 1980 -2008 y Nelore: 1980 — 1996.
En esta ultima raza, la variacion de la informacion es alta en los ultimos afios (1997 -2007)
debido a la disminucion sustancial de la poblacién y en su nucleo reproductivo (Tabla 6 sup).

En los intervalos generacionales (Fig. 1), la tendencia es a aumentar en tres de las razas
analizadas (en Guzera sélo se calculd en todos los afios: 8). Estos valores son menores a los
reportados en el Ultimo periodo de 4 afios analizado en las razas cebuinas en Brasil Nelore y Gyr
pero similar en la raza Guzera (Faria et al. 2009) y de algunas razas taurinas como el Negro
Japonés (Nomura et al. 2001) y el Café Japonés (Honda et al. 2006). Sin embargo, los valores
aqui reportados siguen siendo muy altos comparados con muchas razas taurinas (Gutiérrez et
al. 2003, Sorensen et al. 2005, Mc Parland et al. 2007, Martinez et al. 2008). Esto se explica por
el enfoque reproductivo diferente entre los dos tipos de produccion. En las ganaderias de leche,
la base genética son las hembras y en las de carne son los machos, en donde las tasas de
reemplazo en las hembras, independiente de su uso, es mas alta que en los machos
reproductores en ganaderias de carne.
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En los datos reportados, el IG por via paterna siempre es mas elevado que por via materna, esto
indica que en las Ultimas 2 décadas el uso de machos mds longevos que las hembras es una
practica generalizada. Por otro lado, esto refleja el uso intensivo de algunos reproductores
machos, por ejemplo en la raza Gyr, 11 reproductores tienen el 42% de descendientes en la
ultima generacion. Para la raza Brahman la tendencia al aumento del IG fue constante hasta el
afio 2005, pero en el ultimo afio analizado el promedio via paterna aumento drasticamente (El
AlG en el 2006 aumentd 4 veces con respecto al afo anterior). En el Gyr, es evidente la
utilizacion de muy pocos animales reproductores (Tabla 4sup.) en el periodo entre 1981 y 1990
donde el IG llegd alcanzar 16 anos, entre 1991 y 2002 aumentd el nimero de animales
reproductores diferentes de los afios anteriores lo que conllevo a una disminucidn sustancial del
IG, sin embargo desde el afio 2003, el uso de animales mas viejos tanto en machos como en
hembras reproductoras ha aumentado en el pais y esta tendencia viene en ascenso
sustancialmente. Esto refleja la masificacidon de biotecnologias en la reproduccién animal como
la fertilizacién in vitro (FIV), la inseminacidn artificial (IA) y la transferencia de embriones (TE) en
estas dos ultimas décadas, donde el promedio de nacimientos de animales mediante estas
técnicas aumentd en la ultima década (Comunicacién personal Jiménez A., Asocebl). Este
aumento del IG incide directamente en el mejoramiento general de parametros zootécnicos
aumentando los tiempos esperados para observar esos cambios favorables en la poblacion, por
lo tanto es necesario mantener el monitoreo de estas poblaciones y fomentar el reemplazo de
nuevos reproductores para disminuir y estabilizar las tendencias del IG.

Los coeficientes de consanguinidad (F) presentan comportamientos diferentes entre las cuatro
razas analizadas. En general el aumento de animales consanguineos en los Ultimos afios esta
relacionado con el aumento de los IG, por las mismas causas explicadas anteriormente. Esto
muestra el empleo de lineas emparentadas para cruzamientos pero con niveles bajos de
consanguinidad, lo cual no afecta por ahora el coeficiente de endogamia en estas poblaciones.
Por ese aumento de animales endogamicos en las razas analizadas, para evitar aumentos en la
consanguinidad y por ende a un riesgo de endogamia, se recomienda realizar pruebas de
coeficiente de “kinship” (Falconer & Mackay 1996) entre los animales que se desean cruzar,
entendido como el F de la posible descendencia entre los parentales (Hedrick 2005). Otra
alternativa es utilizar los datos moleculares y estimar el parentesco de los individuos mediante
indices propuestos en la literatura, por ejemplo el de Queller & Goodnight (1989) o el de Lynch
& Ritland (1999). Por otro lado, estos valores son mucho menores de los reportados en estas
razas cebu en Brasil (Faria et al. 2009) los cuales corresponden para Gyr, Guzerd y Nelore
brasilefio en 2.28%, 1.75% y 2.13% respectivamente.

La media armodnica del Ne (212) segun el AF para el Brahman, para los ultimos 15 afios
analizados, es un valor alto comparado con lo reportado en otras razas del mundo taurinas
(Nomura et al. 2001; Honda et al. 2006; Gutiérrez et al. 2003, Sorensen et al. 2005, Mc Parland
et al. 2007) y cebuinas (Faria et al. 2009). Sin embargo, se requiere un monitoreo continuo de
este valor, en particular por la disminucién que hubo del mismo desde 1996 hasta el 2001
donde disminuyé aproximadamente un poco menos a la cuarta parte de su valor en 1996 y
luego mantuvo una regularidad en los ultimos 6 aifos. Esto muestra también el uso intensivo de
algunos pocos reproductores como el aumento del IG.
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Sélo fue posible obtener un Ne por animales reproductores en las razas Gyr, Guzera y Nelore
debido a valores negativos, cercanos a 0 o erraticos (Nelore) del AF a través de los Ultimos afios,
lo cual no permite comparar las otras razas cebuinas aqui analizadas con los datos reportados
de las mismas en otros estudios, ya que el Ne estimado por sélo el nimero de parentales no es
comparable con el Ne estimado por el AF. El comportamiento del AF y Ne en el Gyr y Guzerd
corresponde al aumento de animales reproductores de nuevas lineas genéticas desde las
década de los ochentas, indicando una importacién elevada de estas lineas en las ultimas
décadas. En cuanto a Nelore, esta raza en Colombia muestra una reduccién significativa de su
poblacién a partir de 1988, lo cual conllevé reduccién de su Ne y por ende a la pérdida de la
variabilidad genética que pudo haber tenido esta poblacién en Colombia a mediados de los afios
ochenta.

Los diferentes analisis de estructura genética y de relaciones genéticas (ACP y distancias
genéticas) entre poblaciones evidencian una diferenciacidon genética significativa entre la raza
Gyr y Brahman y a la vez dos grupos genéticos diferenciados dentro de la raza Brahman,
adicionalmente el grupo Brahman Rojo es mds cercano genéticamente con el Gyr (lo que
concuerda con el origen mismo de esta poblacion segin Sanders 1980) que con el Brahman
Blanco (o Gris) y presentan distancias genéticas mayores entre ellas que las presentes entre
razas cebuinas brasilefias. Estas diferencias reflejan aislamiento reproductivo, linaje genético
ancestral diferente, con una tasa baja de cruzamientos interpoblacionales y objetivos de
seleccion diferentes entre los grupos. Por lo tanto, se podria plantear la existencia de dos razas
dentro de lo que se consideraba solamente una, el Brahman en Colombia, las cuales
corresponden a linajes diferentes que se relacionan con dos fenotipos distintos de color capa, el
Brahman Rojo y sus tonalidades y el Brahman Blanco junto al Gris, teniendo en cuenta que estas
poblaciones cumplirian con la mayor parte de elementos descritos por diferentes autores
(Revisado por Rodero & Herrera 2000) para ser consideradas como razas. La variacion en el
color de estos animales probablemente ha permitido seleccionar a los mismos durante mas de
60 afios bajo unas condiciones ambientales (temperaturas, humedad relativa, parasitos
presentes, enfermedades, manejo nutricional, entre otros) propias de nuestro pais, sumado a la
constancia de los criadores del Brahman en Colombia, al mantener la pureza relativa de las dos
poblaciones mediante cruzamientos dirigidos casi exclusivamente entre animales con el mismo
color de capa, en otras palabras la interaccion entre selecciéon natural y artificial de estas
poblaciones, llevd a la consolidacion de las diferencias genéticas entre estos dos grupos
genéticos. Para catalogar oficialmente al Brahman Rojo y al Brahman Blanco (incluido el Gris)
como dos razas diferentes y propias en Colombia, se requieren analisis adicionales en cuanto a
marcadores heredados uniparentalmente como los presentes en regiones del cromosoma Y y
en la mitocondria, lo cuales permitan argumentar con mayor informacion la presencia o no de
estas dos razas. Adicionalmente, para generar mas argumentos para aprobar o rechazar esta
hipotesis, se requiere caracterizar morfoldgica, reproductiva, productiva y fisiolégicamente
estos dos grupos de manera separada para evaluar y caracterizar estas diferencias fenotipicas.
Por otro lado, es posible la existencia de subestructura genética en la poblacién denominada
como Brahman Blanco, la diferencia en los resultados entre utilizar los 11 marcadores (K=3) y
retirar 2 posibles outliers (K=2) podria deberse efectivamente por un sesgo en la utilizacién de
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estos Ultimos o a la disminucion de informacidon genotipica. Esta posible sub estructuracion
genética haria mas complejo el panorama poblacional del Brahman en Colombia. Esto requiere
realizar analisis adicionales que incluyan la genotipificacion de mds microsatélites ubicados en
otros cromosomas del genoma bovino.

Adicionalmente, pueden existir animales dentro del Brahman que sean producto del
cruzamiento de los 2 grupos genéticos planteados en proporciones diferentes y en diferentes
generaciones, lo que dificulta la asignacidon de un animal a uno u otro grupo genético solamente
con su color de capa. Para esto, la asignacion de un animal a uno u otro grupo con base en su
genotipo se convierte en la herramienta adecuada, sin embrago existirdn algunos pocos
animales que tengan cerca del 50/50 de ancestria de los 2 grupos genéticos planteados. Para
esto conviene aumentar el nimero de animales como poblacidon referente de cada grupo
genético (Brahman Rojo y Brahman Blanco) y la posibilidad de aumentar el nimero y tipo de
marcadores genéticos analizados con el fin de asignar con mayor probabilidad el grupo genético
al cual tiene mayor pertenencia o ancestria. Pese a esto, es posible realizar una primera
asignacion a dicho grupo genético con una confiabilidad aceptable con los marcadores genéticos
aqui analizados. Esta asignacidn es una herramienta clave para mantener lineas puras de estas
dos posibles razas para que dichas poblaciones sigan diferencidndose genéticamente. El
cruzamiento entre animales con una alta ancestria de Brahman Rojo y Blanco (animales
catalogados a cada grupo con base en su genotipo) probablemente generarda en su
descendencia un efecto de heterosis o vigor hibrido en ciertas caracteristicas cdmo se observa
actualmente en cruzamientos entre razas distanciadas genéticamente, lo que en ganaderia
comercial puede ser aprovechado beneficiosamente.

La base genética del color de capa asociados con ese origen de linaje requiere investigaciones
posteriores que permitan caracterizar estos grupos también por variaciones en los genes
asociados. El color de capa Rojo estd caracterizado molecularmente (Robins et al. 1993,
Klungland et al. 1995), el cual se basa en el polimorfismo encontrado del gen MSH o MC1r38
(melanocortinl receptor) que se encuentra en el locus Extension (E). Para el color Blanco y Gris,
no se ha descrito molecularmente su base genética en bovinos pero se cree que es otro gen con
efecto epistdtico sobre el E y sobre otros genes involucrados.

La muestra del Brahman total presenta mayor nimero de marcadores en desequilibrio HW por
déficit de heterocigotos (P<<0.001, a:0.05) que la muestra analizada por Novoa & Usaquén
(2010) debido a la estructura genética presente en la presente muestra, lo cual se evidencia en
particular en el desequilibrio HW de los microsatélites BM2113 y ETH3 en la poblacidon de
Brahman total pero no cuando se analizan separadamente los grupos del Brahman.
Adicionalmente, los criterios de seleccion de animales utilizados en el presente estudio (Novoa
2010) pueden aumentar el nimero de marcadores en desequilibrio al considerar la composicidn
real de la poblacién y no por individuos no emparentados como se realizd en el estudio de
Novoa & Usaquén (2010). En general las poblaciones de Brahman mostraron un Fis significativo
y mayor que la poblacién de Gyr. Este nivel de apareamiento no aleatorio podria evidenciar un
proceso de seleccién artificial con mayor intensidad en el Brahman que en el Gyr. Por otro lado,
el Fis mds elevado se encontré en la poblacién de Brahman Rojo, probablemente al tener un
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menor tamafio poblacional que la poblacién de Brahman Blanco, el apareamiento no aleatorio
es mas evidente. Adicionalmente, en el Gyr todos los microsatélites analizados se encuentran en
equilibrio HW y toda la poblacidn presenta un Fis no significativo, lo cual puede mostrar un
proceso de seleccidn artificial menor que en la poblacién Brahman, ademas corresponde con la
disminucion en el coeficiente de endogamia junto al aumento del Ne (resultados del anélisis
genealdgico) que ha tenido el Gyr en los ultimos afos.

Los marcadores ETH225 y TGLA53 presentaron desequilibrio HW a través de todas las
poblaciones del Brahman asi como en la muestra analizada por Novoa & Usaquén (2010).
Posiblemente el marcador ETH225 esté sometido a un proceso de hitchhicking o barrido
selectivo (Hedrick 2005) al presentar una baja variabilidad (sélo 2 alelos efectivos) con una
frecuencia muy alta (mayor al 70% en las dos poblaciones) del alelo 160. Se requieren andlisis
posteriores para argumentar esta hipdtesis, por ejemplo la genotipificacidon y evaluacién de
microsatélites cercanos en el genoma. El marcador TGLA53 podria presentar una tasa inusual de
alelos nulos, particularmente los de mayor tamaio (20 a 30 pb mds que los mds comunes y que
fueron dificiles de genotipificar en su momento) por condiciones de PCR en las
genotipificaciones del Brahman, que se mejoraron posteriormente en los andlisis del Gyr, para
confirmar esto se requiere repetir la genotipificacion de algunas de estas muestras para
confirmar la presencia de alelos nulos que generen este desequilibrio HW. El analisis de
desequilibrio gamético muestra varios pares de microsatélites en desequilibrio probablemente
por el inbreeding o (valores de Fs) en las dos poblaciones del Brahman lo cual genera dichas
asociaciones estadisticas entre alelos de diferentes marcadores localizados en distintos
cromosomas. Sin embargo, hay una asociacidon recurrente en el Brahman Blanco del
microsatélite BM1824 con algunos otros marcadores que requieren analisis posteriores para
explicar este evento.

La diferencia en el Fis entre las dos muestras generacionales del Brahman, evidencia que el
aumento del nivel de apareamiento no aleatorio, homocigocidad es significativo en la poblacién
actual del Brahman, lo que esta de acuerdo con el aumento del coeficiente de endogamia, de
animales endogamicos y a la tendencia en la disminucién del Ne en la misma poblacién lo que
confirma que se debe realizar un control mas exhaustivo en los cruzamientos que se estdn
realizando con el fin de disminuir los niveles de consanguinidad que pueda llevar a la endogamia
lo que afectaria los parametros productivos, reproductivos y de calidad como se ha demostrado
en otras razas (Gonzalez-Recio et al. 2007; Sorensen et al. 2005; Thompson 2000a, 2000b) y que
a su vez aumenta la expresion de enfermedades genéticas (Hedrick 2005). Para evaluar estos
efectos es recomendable correlacionar medidas de estos pardmetros zootécnicos con medidas
como la homocigocidad de cada animal o medidas que también toman en cuenta la frecuencia
de los alelos (Internal relatedness o IR, Amos et al. 2001) o la variabilidad y el peso que tienen
en esta medida (Homocygosity by Loci o HL, Aparicio et al. 2006).

La informacion forense que brindan estos marcadores es adecuada para la identificacion

genética y la combinacién de los mismos garantiza la confiabilidad en la resolucidon de casos de
parentesco que puedan surgir en estas poblaciones. En particular, los calculos de PE podrian
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resolver con mayor precision los casos de parentesco en el Brahman considerando la
pertenencia de los animales al Brahman Rojo o Brahman Blanco.

Los analisis de distancias genéticas y de ACP son congruentes con los estudios realizados
anteriormente (MacHugh et al. 1997, 1998) en la separacién de las razas taurinas y cebuinas y
en la posicion intermedia de las criollas Brasilefias respecto a estos dos grupos (Egito et al.
2007). Adicionalmente, este analisis muestra como el Gyr en Colombia es mas cercano a las
poblaciones del Brahman en Colombia, siendo mas cercano con el Brahman Rojo, que con el Gyr
en Brasil. La diferenciacion genética entre estas poblaciones de Gyr podria ser causada por las
distancias geograficas y condiciones ambientales propias, criterios de seleccion diferentes en
cada poblacién y que durante la historia de la poblacion Gyr en Colombia se hubieran dado
ocasionalmente cruzamientos con lineas del Brahman que redujeron el flujo génico entre estas
poblaciones. Se requieren analisis adicionales con marcadores uniparentales para confirmar si
estas diferencias son mds profundas.
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ANEXOS.

Tabla 1 suplementaria. Distribucion de los animales de las razas Brahman y Gyr escogidos por
departamento en Colombia.

Departamento

Brahman

Gyr

ANTIOQUIA
ATLANTICO
BOLIVAR

BOYACA

CALDAS

CAQUETA
CASANARE

CESAR

CORDOBA
CUNDINAMARCA
HUILA
MAGDALENA
META

NORTE DE SANTANDER
PUTUMAYO
RISARALDA
SANTANDER
SUCRE

TOLIMA

VALLE DEL CAUCA

61
1
1
2
2

15

36
18

= OO N -

0 N N o

16

22
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Tabla 2 suplementaria. Lista de razas taurinas y cebuinas empleadas en este estudio.

Geog_r ?ph'c Subspecies Breed Code N“”.‘ber of
origin animals
Belgium European-Taurine Belgian Blue' BBL 100
Colombia American-Zebuine  Brahman® BRHC 178
Colombia American-Zebuine  Brahman’ BRHC2 180
Colombia American-Zebuine  Gyr’ GYRC 100
Switzerland  European-Taurine Brown Swiss® BSW 50
Germany European-Taurine German Simmental* GSIM 50
Brazil Asian-Zebuine Nellore® NEL 200
Poland European-Taurine Hereford* HER 56
Belgium European-Taurine Holstein® HOL 100
Belgium African-Taurine N'Dama’ NDA 50
India Asian-Zebuine Ongole! ONG 60
Brazil American-Taurine Caracu® CAR 77
Brazil American-Taurine Criollo Lageano® CRL 100
Brazil American-Taurine  Curraleiro® CUR 99
Brazil American-Taurine Mocho Nacional® MON 97
Brazil American-Taurine Pantaneiro® PAN 96
Brazil European-Taurine Holstein® HOLB 100
Brazil European-Taurine Jersey® JERB 54
Brazil Asian-Zebuine Gyr GYR 98
Brazil Asian-Zebuine Guzerd® GUZ 100
Brazil Asian-Zebuine Nellore® NELB 94
Switzerland  European-Taurine Simmental* SIM 50

! Roslin Institute database

2 Bicalho et al. (2006)
3 Cervini et al. (2006)
* Radko et al. (2005)

> Egito et al. (2007)

® Novoa & Usaquén (2010)

’ Datos de este estudio
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Tabla 3 suplementaria. NUmero de machos y hembras reproductoras por afio de nacimiento de
su descendencia para la raza Brahman en Colombia. Births, nimero de machos o hembras con
descendencia en ese afio. Select, nimero de machos o hembras cuya descendencia fueron
seleccionados también para ser reproductores en afios siguientes. Por ejemplo en machos, para
la raza Brahman en el afo 2003, 3039 machos produjeron 38293 descendientes, mientras que
descendientes de 1986 de esos machos fueron seleccionados para ser padres en las siguientes
generaciones.

Year males females Number of animals
services | births | select | services | births select horn
19492 - 2351 1717 - 24139 0643 28579
1993 - 2562 1516 - 26739 0935 30409
19494 - 2707 1508 - 31237 10424 33842
19495 - J081 1956 - 35153 10455 37565
19496 - 3273 1926 - 37606 10661 40248
1997 - 3238 2016 - 37550 10491 40084
19495 - 2038 1560 - 35083 10158 37362
19499 - 2804 155() - 34037 10492 J6521
2000 - 2731 1808 - 31449 10215 33601
200 - 2820 2023 - 31591 10755 J38h2
2002 - 2906 2062 - 33926 10919 36212
2003 - 3039 1086 - 36172 10056 38203
2004 - 3047 1593 - JHEIR GTE A28TT
2005 - 3227 386 - 41148 832 47502
2006 - 3305 10 - 419610 1 ARTO7T
2007 - 4310 2 - 40943 2 47302
Total - 23632 | 16360 - 242423 | 129724 613046
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Tabla 4 suplementaria. NUmero de machos y hembras reproductoras por afio de nacimiento de
su descendencia para la raza Gyr. Por ejemplo en machos, para la raza Gyr en el 2002, 107
machos produjeron 688 descendientes en ese afio, mientras que descendientes de 76 de esos

machos fueron seleccionados para ser padres en las siguientes generaciones.

Year

1956
1960
1965
1966
1968
1970
1971
1972
1973
19741
197H
1976
1977
1978
1980
1981
1982
1983
1984
1985
1986
1987
1988
1989
1990
1991
1992
1993
1994
1995
1996
1997
1998
1999
2000
2001
2002
2003
2004
2005
2006
2007
2008
Total

services

males
hirths

1
I
1
1

3
19
|

= a ey —_ o PR —
wo.ncu—-o__l—lu‘.ﬂu.—_

e
> DD SN WO N

—~1 Ot Ot Ot L

select

s

[

)

Tt Ut Ot Ut

o

services

females
hirths

select

O = t}[ﬂ [SL SR, Bl R

151
199
207
284
272
268
355
314
121

=1

Number of animals
horn
10
11
10

35
23
47
57
85
156
121
152
216
312
387
436
454
580
666
688
1039
1250
1299
1764
2392
1310
14017
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Tabla 5 suplementaria. NUmero de machos y hembras reproductoras por afio de nacimiento de
su descendencia para la raza Guzera.

Year males females Number of animals
services | births | select | services | births | select born
1956 - 13 11 - 15 14 31
1958 - 1 - 2 2 3
1960 - 8 8 - 13 13 17
1965 - 2 2 - | 3 |
1967 - 13 12 - 18 16 36
1968 - 11 11 - 15 15 33
1969 - 1 1 - 2 1 8
1970 - 50 16 - 95 87 193
1971 - 5 5 - 11 11 15
1972 - 7 7 - 11 9 2
1976 - 2 2 - 1 1 )
1977 - 11 10 - 20 18 30
1978 - 71 69 - 143 129 257
1979 - 23 22 - 30 30 67
1980 - 15 14 - T4 G5 133
1981 - 11 8 - 55 31 64
1982 - 22 2() - 105 61 112
1983 - 13 9 - 113 12 119
1984 - 22 17 - 119 h2 139
1985 - 26 19 - 140 53 160
1986 - 25 18 - 146 19 156
1987 - 29 21 - 173 81 180
1988 - 35 21 - 148 52 158
1989 - 33 23 - 135 G2 149
1990 - 16 32 - 199 74 217
1991 - 19 33 - 196 87 209
1992 = 5T 19 - 188 122 205
1993 - 29 26 - 116 h& 122
1994 - 53 37 - 181 89 195
1995 - I8 37 - 273 114 287
1996 - 14 29 - 248 119 284
1997 - 14 36 - 268 139 353
1998 - 64 52 - 292 147 329
1999 - T2 G1 - 366 213 115
2000 = 5 BE! - 103 203 163
2001 = 60 14 - 123 190 171
2002 - 80 ol - 510 189 579
2003 - 101 G2 - GR3 185 42
2004 - 92 52 - 731 160 848
2005 - 79 25 - 801 G1 994
2006 - 92 2 - 779 1 1076
2007 - 99 - - T89 - 917
2008 = 706 = - 111 - 154
Total = 1054 865 - 1699 2895 11274
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Tabla 6 suplementaria. NUmero de machos y hembras reproductoras por afio de nacimiento de
su descendencia para la raza Nelore.

Year males females Number of animals
services | births | select | services | births | select born
1956 - 2 1 - 2 - 13
1960 - 1 - - 1 - 12
1963 - 1 1 - 1 1 1
1964 - 1 1 - 1 1 2
1965 = 1 1 - 1 1 3
1966 - 1 1 - 1 1 §
1967 - 1 1 - 2 1 13
1968 = 7 7 - 9 9 34
1969 - 2 2 - 2 2 8
1970 - 8 5 - 10 5 114
1971 - 7 7 - 8 8 24
1972 - 2 2 - 3 3 22
1973 - 10 9 - 11 9 15
1974 - 5 5 - | 1 7
1975 - [ 5} - 7 § 19
1976 - 16 13 - 14 13 25
1977 - 26 25 - 56 50 70
1984 - 73 37 - 103 124 18Y
1985 - 81 50 - 111 111 179
1986 - 82 27 - 116 63 189
1987 - 78 36 = 175 63 530
1988 - 81 23 - 192 19 537
1989 - 54 15 - 303 11 323
1990 - 38 12 - 166 29 203
1991 - 28 5 - 124 24 132
1992 - 23 5 - 103 11 115
1993 - 28 10 - 167 13 174
1994 - 32 3 - 133 3 139
1995 - 23 2 - 108 2 110
1996 - 12 - - 53 - 55
1997 - 11 2 - 39 2 39
1998 - 5 - - 10 - 34
1999 - 2 - - 2 - 2
2000 - 1 1 - 1 1 1
2001 - 1 2 - § 2 §
2002 - 3 2 = 3 2 5
2003 - 1 1 - 2 2 2
2004 - 1 - - 2 - i
2005 - 2 - - 3 - 20)
2006 - 3 - - 10 - 30
2007 - 3 - - 13 - 21
2008 - 6 = = 8 = 11
Total - 563 167 = 2441 1293 6078
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CONCLUSIONES FINALES

El muestreo en poblaciones es un punto crucial en los estudios que apuntan a caracterizar
dichas poblaciones, en un momento definido de su historia evolutiva, mediante la estimacién de
diferentes parametros. En animales domésticos, en particular en bovinos, se cuenta con
informacién adicional como las genealogias y algunas medidas zootécnicas. Esta informacion se
puede emplear, como lo demostramos en esta investigacién, para estimar con mayor
confiabilidad algunos pardmetros genético poblacionales (niveles de apareamiento aleatorio
FIS, diversidad genética y estructura genética) que los analisis basados en un muestreo aleatorio
simple o de la selecciéon de animales no emparentados. Buena parte de los estudios genético
poblacionales en estas razas domésticas estdn basados en muestreos de animales no
emparentados, lo cual puede estar sesgando los resultados encontrados a la luz de las
conclusiones presentadas en este trabajo.

Adicionalmente, considerando esta informacién genealdgica es posible seleccionar genotipos
almacenados en bases de datos, bases que son producto de servicios de genotipificaciéon por
parte de laboratorios, empresas y universidades alrededor del mundo, para utilizarlos en
estudios genético poblacionales y obtener resultados confiables. Esto permitira, en primer lugar
utilizar dicha informacién con base en una metodologia propuesta por vez primera, para la
seleccidon adecuada de ejemplares, reducir costos en cuanto a la toma de muestra de animales
dispersos en areas geograficas apartadas y realizar un seguimiento generacional mas exhaustivo
considerando que estas poblaciones domésticas presentan cambios evolutivos acelerados por
procesos de seleccion artificial y natural combinados. Esta metodologia es susceptible en ser
aplicada, ademads de otras poblaciones y razas bovinas, a otras especies domésticas que cuentan
con informacién de las genealogias como equinos, caprinos, caninos y porcinos, entre otros.

Las poblaciones de Gyr y Brahman en Colombia son significativamente diferentes en los
microsatélites analizados, lo cual refleja aislamiento reproductivo entre estas lo que incide en
un bajo flujo génico y un proceso de seleccion artificial con diferentes direcciones y niveles. Por
otro lado, existe evidencia significativa de la presencia de dos poblaciones genéticamente
diferentes dentro del Brahman en Colombia que podrian catalogarse como dos razas o subrazas
distintas, el Brahman Blanco/Gris y el Brahman Rojo. Esto tiene una especial incidencia en el
contexto mundial en cuanto a que es el primer reporte con evidencia genética que plantea la
posibilidad de que haya surgido una nueva raza en Colombia bajo un proceso de seleccién
artificial de los criadores en nuestro pais durante los ultimos 60 a 70 afios. Adicionalmente,
frente a la coyuntura internacional de una alta pérdida anual de razas domésticas de diferentes
especies (FAO 2007) este trabajo se convierte en una guia para una adecuada caracterizacion y
seguimiento de estas razas.

Con el fin de conservar los nucleos de las posibles razas encontradas se pueden emplear las
metodologias realizadas y descritas en este estudio para asignar los ejemplares reproductores a
una de las poblaciones e identificar los ejemplares producto de la mezcla de animales
provenientes de diferentes lineas genéticas. Este tipo de practicas asegurara que se consoliden
estas potenciales razas como diferentes, convirtiéndose en desarrollos propios de los ganaderos
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de nuestro pais lo cual les dard un valor agregado en los mercados internacionales.
Adicionalmente, las diferencias genéticas encontradas entre y dentro de las razas, la
identificacion y asignacion de los animales mediante analisis genéticos a cada poblacidén permite
que la Universidad Nacional de Colombia y demas empresas y laboratorios que brindan este
tipo de servicios realicen con mayor confiabilidad calculos estadisticos para resolver casos de
parentesco y forenses en dichas poblaciones colombianas.

La raza Brahman estd bajo un proceso de seleccién intensiva y tiende al aumento en la
consanguinidad mediante el apareamiento no aleatorio de los animales en los ultimos anos. En
particular la poblacion de Brahman Rojo presenta una alta consanguinidad respecto a la
poblacion Brahman Gris/Blanco, esto lleva a la necesidad de utilizar informacién molecular
complementaria a la genealdgica para el disefio de los cruzamientos que se estan realizando en
el pais, mediante andlisis genéticos y genealdgicos especificos que permita mantener o
aumentar la variabilidad genética presente en estas poblaciones en el pais. Esto se convierte en
una herramienta para los criadores de estas razas para manejar la consanguinidad dentro de sus
propiedades, ademds es necesario realizar andlisis posteriores que evallen la posible asociacién
entre niveles de variabilidad genética con algunos pardmetros de calidad, producciéon o
reproduccién, lo cual implicaria implementar esquemas de seleccion a partir de estos
marcadores moleculares.

Adicionalmente, este andlisis muestra como el Gyr en Colombia es mdas cercano a las
poblaciones del Brahman en Colombia, siendo mas cercano con el Brahman Rojo, que con el Gyr
y demas razas cebu en Brasil. En general las poblaciones de cebu analizadas en Colombia
muestran distancias genéticas apreciables respecto a las poblaciones cebl en Brasil. Estas
diferencias podrian reflejar un aislamiento reproductivo causado entre otros aspectos por
distancias geograficas, condiciones ambientales propias (alimentacién, clima, enfermedades...),
criterios de seleccion diferentes en cada poblacidn y que durante la historia de la poblacion Gyr
en Colombia se hubieran dado ocasionalmente cruzamientos con lineas del Brahman que
aumentaron el flujo génico entre estas poblaciones y por lo tanto son mas similares
genéticamente entre si. Adicionalmente, reflejan el liderazgo de nuestro pais en cuanto a
poseer un mayor numero de reproductores nacionales y a la disminuciéon de germoplasma
foraneo.

La raza Gyr presenta niveles de consanguinidad y homocigocidad no significativos en la
poblacion e incluso tiende a la disminucion de los mismos. Esto refleja una poblacién de
reproductores suficiente para mantener niveles de diversidad genética adecuados que permiten
brindarle una potencialidad evolutiva y una base genética para obtener resultados favorables en
programas de mejoramiento genético.

La poblacion Nelore en Colombia presenta una disminucién sustancial de su poblacién en los

ultimos 20 afios que ha conllevado probablemente a una disminucién y deterioro de la
variabilidad genética existente en los afios anteriores.

55



No existen diferencias genéticas significativas entre las dos muestras generacionales analizadas
del Brahman en Colombia. A excepcién de un marcador posiblemente asociado a un gen o
genes relacionados con peso al nacimiento y marmoreo, segun lo descrito en la literatura, que
puede estar bajo un proceso de seleccidn en la Ultima generacion.

Finalmente, este tipo de trabajos que caracterizan con rigurosidad los pardmetros genéticos de
estas poblaciones domésticas, de su estructura genética, distribucidn en dreas geograficas y de
su historia evolutiva, al ser especies proclives a procesos de seleccion molecular mediante el
empleo de QTL’s, QTG’s, marcadores genéticos tipo Snp’s dentro de genes identificados, estos
trabajos sientan las bases para analizar con alta confiabilidad este tipo de estudios de
marcadores y estudios de asociacién al reducir el error propio en los modelos estadisticos,
minimizar el sesgo y evaluar adecuadamente los posibles efectos de estos marcadores sobre
caracteristicas fenotipicas, las cuales pueden impulsar y acelerar el mejoramiento de las razas
domésticas, en principio bovinas, en Colombia.

RECOMENDACIONES

Se recomienda el empleo de informacidon molecular complementaria a la genealégica para el
disefio de los cruzamientos que se estan realizando en el pais, que permita mantener o
aumentar la variabilidad genética presente en el pais para la raza Brahman.

Es necesario realizar la caracterizacidén molecular de las otras razas cebu presentes en Colombia
para, entre otros aspectos, esclarecer las relaciones genéticas entre las poblaciones cebu en
Colombia.

Para ampliar los argumentos sobre la existencia de las posibles razas Brahman Blanco y
Brahman Rojo es necesario realizar anadlisis genéticos adicionales con marcadores moleculares
uniparentales, junto a una caracterizacién fenotipica por parte de Asocebu que diferencie las
dos posibles razas. Adicionalmente, se requiere analizar un panel mas numeroso de marcadores
microsatélites para evaluar la posible presencia de dos subpoblaciones genéticamente distintas
dentro del Brahman Gris/Blanco en Colombia.
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