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Resumen y Abstract Xl

Resumen

Diversidad gendmica, andlisis de la composicién racial y endogamia en ganado

Lucerna de Colombia

En Colombia, existen 10 razas de bovinos criollos en diferentes regiones del pais. En el
Valle del Cauca existen dos razas, Harton del Valle (HV) y Lucerna (LUC), en las que se
desconocen muchos aspectos asociados a la genética. El HV es una raza localmente
adaptada, con mas de 500 afios de historia y adaptacion en el trépico colombiano. Por otro
lado, Lucerna es una raza sintética compuesta por las razas Holstein 40%, Shorthorn 30%
y Harton del Valle 30%. A pesar de su importancia lechera en condiciones tropicales,
Lucerna aln no ha sido completamente caracterizada. Ambas razas representan un
valioso patrimonio genético, y su estudio puede proporcionar valiosa informacién para su
conservacion, utilizacién y manejo adecuado en el contexto de la ganaderia colombiana.
Ambas razas son objeto de estudio, para determinar los pardmetros genéticos en el caso
de Lucerna y la diversidad genética, composicion racial y mezcla en ambas razas. Para
esto, se utilizo la informacién de las ganaderias (Reserva Natural el Hatico y hacienda
Lucerna) de Lucerna y la poblacion de HV de la Universidad Nacional de Colombia, sede
Palmira. Enrelacion con Lucerna, se evalué la produccion total de leche (PTL) y el intervalo
entre partos (IEP) en un grupo de animales registrados entre 1968 y 2021. Se encontré un
buen desempefio productivo y reproductivo, con una media de produccién de leche de
2844.93+6.23 por lactancia y un intervalo entre partos de 392.53+0.57 dias. Las
heredabilidades para PTL e IEP fueron 0.14+0.02 y 0.03+£0.01, respectivamente. Las
repetibilidades fueron de 0.31+0.01 y 0.08+0.01, para PTL e IEP, respectivamente. La
correlacion genética entre las dos caracteristicas fue de -0.05+0.00. Las tendencias
genéticas para ambas caracteristicas fueron cercanas a cero, lo que sugiere la
implementacién de un programa de seleccién basado en valores genéticos predichos para
mejorar estas caracteristicas. Por otro lado, se analizaron los patrones de diversidad

genética, la mezcla y composicion racial de HV y Lucerna, utilizando informacion
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genealdgica y analisis de ADN. Lucerna mostr6 un MAF promedio de 0.31 mientras que
HV tuvo 0.28, con mayor heterocigosidades observada y esperada para Lucerna. Ambas
razas presentaron fragmentos homocigéticos largos, asociados con mayor endogamia
reciente. Los analisis de PCA y estructuracién poblacional mostraron una clara separacion
entre las dos razas, estando HV mas cerca de Romosinuano y los bovinos ibéricos. El
analisis mediante Admixture revel6 la presencia entre 7 y 8 poblaciones distintas,
coincidiendo las 8 poblaciones con la cantidad de razas utilizadas. El analisis de Treemix
mostré una clara separacion genética entre HV y LUC, sin evidencia de migracion genética
de otras razas en ninguna de las dos. Se encontré6 menor diversidad en la poblacién HV,
lo que concuerda con los reportes de la FAO que establecen que la raza Lucerna presenta

una poblacion importante y esta fuera de riesgo.

Palabras clave: Evaluaciébn genética, corridas de homocigosidad, genética de

poblaciones, raza autéctona, reproduccion.
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Abstract

Genomic diversity, breed composition analysis and inbreeding in Lucerna cattle

from Colombia

In Colombia, there are 10 Creole cattle breeds in different regions of the country. In Valle
del Cauca there are two breeds, Harton del Valle (HV) and Lucerna (LUC), in which many
aspects associated with genetics are unknown. The HV is a locally adapted breed, with
more than 500 years of history and adaptation in the Colombian tropics. On the other hand,
Lucerna is a synthetic breed made up of 40% Holstein, 30% Shorthorn and 30% Hartén
del Valle breeds. Despite its dairy importance under tropical conditions, Lucerna has not
yet been fully characterized. Both breeds represent a valuable genetic patrimony, and their
study can provide valuable information for their conservation, use and proper management
in the context of Colombian livestock. Both breeds are the object of study, to determine the
genetic parameters in the case of Lucerne and the genetic diversity, racial composition and
mixture in both breeds. For this, the information of the cattle ranches (El Hatico Natural
Reserve and Lucerna ranch) of Lucerna and the HV population of the National University
of Colombia, Palmira campus, were used. In relation to Lucerne, the total milk production
(PTL) and the interval between calvings (IEP) were evaluated in a group of animals
registered between 1968 and 2021. A good productive and reproductive performance was
found, with an average milk production of 2844.93+6.23 per lactation and an interval
between calvings of 392.53+0.57 days. The heritabilities for PTL and IEP were 0.14+0.02
and 0.03%0.01, respectively. The heritabilities for PTL and IEP were 0.14+0.02 and
0.03£0.01, respectively. The repeatabilities were 0.31+0.01 and 0.08+0.01, for PTL and
IEP, respectively. The genetic correlation between the two characteristics was -0.05+0.00.
Genetic trends for both traits were close to zero, suggesting the implementation of a
selection program based on predicted breeding values to improve these traits. On the other

hand, the patterns of genetic diversity, admixture and racial composition of HV and Lucerne
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were analyzed, using genealogical information and DNA analysis. Lucerna showed an
average MAF of 0.31 while HV had 0.28, with higher observed and expected
heterozygosities for Lucerna. Both breeds presented long homozygous fragments,
associated with more recent inbreeding. The PCA and population structuring analyzes
showed a clear separation between the two breeds, with HV being closer to Romosinuano
and Iberian bovines. The analysis using Admixture revealed the presence between 7 and
8 different populations, the 8 populations coinciding with the number of breeds used.
Treemix analysis showed a clear genetic separation between HV and LUC, with no
evidence of genetic migration from other races in either. Less diversity was found in the HV
population, which agrees with the FAO reports that establish that the Lucerna breed

presents an important population and is out of risk.

Keywords: Genetic evaluation, runs of homozygosity, population genetics, indigenous
breed, reproduction.
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Introduccioén

Los bovinos fueron traidos por primera vez a América en el segundo viaje de Cristobal
Coldn (1493) y posteriormente en otros viajes. Provenian principalmente de la zona de
Andalucia (Espafia), aunque también hay evidencia de transporte de animales desde las
islas Canarias, por lo que se cree que los animales actuales de esas zonas de Espafia
tuvieron ancestros comunes con los ganados criollos de América. Los bovinos traidos de
Espafia fueron mantenidos en las Antillas (Especialmente en la isla La Espafiola) hasta
lograr una poblacion importante de animales (Aproximadamente 10000). Posteriormente,
se concedieron permisos para la entrada a la zona continental, por Santa Marta,
Cartagena, el Cabo de la Vela, Panama, Peru, entre otros sitios. De esos animales, se cree
que se formaron las diferentes poblaciones de ganado criollo de Colombia (Martinez S et
al., 2012).

El ganado bovino entr6 al Valle del Cauca principalmente por el sur desde Peru, de esos
ganados se formé la raza criolla Hartén del Valle, que sufri6 procesos de seleccion y
adaptacion para producir en las condiciones climéticas del Valle del Cauca (Federacién
Colombiana de Ganaderos [FEDEGAN], 2007), confiriéndoles caracteristicas de
rusticidad, tolerancia a enfermedades y parasitos y capacidad de producir en condiciones
complejas, donde las razas especializadas presentan dificultades (Martinez S et al., 2012).
Muchos de estos bovinos han sido absorbidos con razas especializadas, y en algunos
casos se han cruzado o mantenidos puros bajo seleccion fenotipica, buscando mejores
caracteristicas para rasgos econdémicamente importantes, con el fin de crear estrategias
gue ayuden a alinear el potencial genético para mejorar los sistemas productivos
(Carvalheira et al., 1998).

Otra de las razas propias del Valle del cauca es la raza Lucerna, creada de manera artificial
a partir de las razas Harton del Valle (30%) y sus cruzamientos con las razas Holstein
(40%) y Shorthorn (30%) con la intencién de obtener individuos rusticos y adaptados a las

condiciones propias del trépico bajo, pero con una buena aptitud para la producciéon de
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leche y carne. El ganado Lucerna se origind en 1937 en la hacienda Lucerna, en
Bugalagrandre, Valle de Cauca, a partir de cruzamiento mencionado anteriormente. Desde
entonces se ha sometido a procesos selectivos y de endocria que han permitido la
estabilizacion racial (Mahecha et al., 2002), por lo que en 1983 fue declarada como raza
bovina colombiana y actualmente se reconoce como raza bovina colombiana en el DAD-
IS (Organizacion de las Naciones Unidas para la Agricultura y la Alimentacion [FAO],
2018), adaptado para la produccién de leche en las condiciones propias del Valle del
Cauca, que se caracteriza por presentar pastos de baja calidad nutricional, alta
temperatura y humedad a lo largo del afio, presencia de gran variedad de parasitos y

condiciones dificiles para los ganados especializados (Duran, 1970; Mahecha et al., 2002).

Por lo anterior, la raza Lucerna es un recurso genético de gran importancia para el Valle
del Cauca, con caracteristicas zootécnicas importantes, como peso promedio al
nacimiento para machos 39 kg y hembras 37 kg, asi mismo, la raza predomina por su
comportamiento reproductivo, con un intervalo entre partos de 382 dias en promedio y una
produccion de leche media anual por vaca de 2925 kg promedio (Duran, 1970). La raza
criolla Lucerna, con sus cualidades zootécnicas y adaptativas, constituye un recurso
genético importante para el sector ganadero de Colombia, pero su multiplicacién y uso
sostenible se ven limitados debido a la falta de investigacion y caracterizacion completa
(Martinez Correal, 2010).

En este trabajo se presentara una primera unidad asociada con la caracterizacion
productiva y la estimacion de los pardmetros genéticos para produccion de leche total por
lactancia e intervalo entre partos en ganado Lucerna, por ser dos de las caracteristicas
mas importantes para los sistemas de produccién lechera. Ademas, se termina con la
presentaciéon de tendencias genéticas en el tiempo para estas caracteristicas. Una
segunda unidad, plantea el desarrollo de la evaluacion de la diversidad en la raza Lucerna
comparada con Hartén del Valle. Ademés, se evallan pardmetros de estructuracion
poblacional, ancestria, mezcla y relaciones gendémicas entre Lucerna, Harton del Valle, y
otras razas de importancia para la conformacion de la raza Lucerna o que posiblemente

se haya introducido en la historia de formacion de la raza en el pais.



1.Parametros y tendencias genéticas para
produccidén de leche e intervalos entre
partos en el ganado Lucerna de Colombia

Parameters and genetic trends for total milk
yield and calving interval in Lucerna cattle
from Colombia

1.1 Resumen

El objetivo del presente trabajo fue determinar los parametros y tendencias genéticas para
las caracteristicas produccion total de leche (PTL) e intervalo entre partos (IEP), en ganado
Lucerna de Colombia. Para esto, se tomé la informacién histérica de 11639 animales puros
registrados entre 1968 y 2021. El pedigri estuvo conformado por 15 generaciones y se
cont6 con informacion productiva de 22775 partos y lactancias de la reserva Natural el
Hatico y la hacienda Lucerna del departamento del Valle del Cauca. Esta informacién fue
depurada para eliminar valores fisiolégicamente anormales y eliminar los animales que en
su composicion racial tuvieran valores inferiores a 90% de la raza Lucerna, segun el
pedigri. A partir de la informacion, se estimaron los parametros genéticos y fenotipicos
para las caracteristicas mediante modelos animales unicaracter y bicaracter. La
determinacion de los componentes de varianza y los parametros genéticos se realizé
usando el procedimiento del promedio de informacion por maxima verosimilitud restringida
(AIREML) incluido en la familia de programas del BLUPF90. Las tendencias genéticas se
determinaron mediante regresion lineal entre los valores genéticos, fenotipicos y el afio de
nacimiento, utilizando el software R. Se encontré una media de produccién total de leche
de 2844.93+6.23 litros por lactancia ajustada después de correccion, adicionalmente, se
obtuvo un intervalo entre partos medio de 392.53+0.57 dias, lo que muestra el buen

desempeiio productivo y reproductivo de la raza. Las heredabilidades para PTL e IEP
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fueron 0.14+0.02 y 0.03+0.01 respectivamente. Por otra parte, las repetibilidades fueron
de 0.31+0.01 y 0.08+0.01, respectivamente para PTL e IEP. La correlacion genética entre
las dos caracteristicas fue de -0.05+0.00. Las tendencias genéticas para PTL e IEP, son
cercanas a cero y las tendencias fenotipicas presentan oscilaciones durante el periodo de
tiempo evaluado. Por lo cual, se recomienda implementar un programa de seleccién con

base en valores genéticos predichos, para las dos caracteristicas.

Palabras clave: Correlacion genética, heredabilidad, produccién lechera, recursos

zoogenéticos.

1.1.1 Abstract

The aim of the present work was to determine the parameters and genetic trends for traits
total dairy yield (TDY) and calving interval (ClI), in Lucerna cattle from Colombia. For this,
the historical information of 11639 pure animals registered between 1968 and 2021 was
taken. The pedigree was made up of 15 generations and there was productive information
on 22775 births and lactations from the El Hatico Natural Reserve and the Lucerna farm in
the department of Valle del Cauca. This information was filtered to eliminate physiologically
abnormal values and eliminate animals that in their racial composition had values less than
90% of the Lucerna breed, according to the pedigree. From the information, the genetic
and phenotypic parameters for the characteristics were estimated using single- and bi-
character animal models. The determination of the variance components and the genetic
parameters was carried out using the Restricted Maximum Likelihood Information Mean
(AIREML) procedure included in the BLUPF90 family of programs. Genetic trends were
determined by linear regression between genetic and phenotypic values and year of birth,
using R software. An average total milk production of 2844.93 * 6.23 liters per adjusted
lactation after correction was found, additionally, an average calving interval of 392.53 +
0.57 days was obtained, which shows good performance. productive and reproductive of
the breed. The heritabilities for PTL and IEP were 0.14+0.02 and 0.03+0.01 respectively.
On the other hand, the repeatabilities were 0.31+0.01 and 0.08+0.01, respectively for PTL
and IEP. The genetic correlation between the two characteristics was -0.05+0.00. The

trends genetic for PTL and IEP are close to zero and the phenotypic tendencies present
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oscillations during the period of time evaluated. Therefore, it is recommended to implement

a selection program based on predicted breeding values, for the two characteristics.

Key words: Genetic correlation, heritability, milk productionn, animal genetic resources.

1.2 Introduccién

La raza Lucerna es una raza sintética colombiana formada inicialmente desde 1937; por el
agronomo Carlos Durdn Castro en el Valle del Cauca, compuesta por el cruzamiento de
razas Holstein 40%, Shorthorn 30% y Harton del Valle 30%, con el propésito de desarrollar
una raza adaptada a las condiciones tropicales con la alternativa para producir leche y

carne en dichas condiciones climaticas (Durdn & Manrique, 1999).

Los reportes describen para la raza una produccién media anual de leche por vaca de 2925
kg, un intervalo entre partos de 382.1 dias, valores que pueden considerarse favorables
productivamente, si se compara con los parametros productivos de otras razas bajo

condiciones de produccion similares (Duran, 1970).

La raza lucerna constituye un recurso genético valioso para la produccion en el Valle del
Cauca, no sélo por su buen desempefio productivo y reproductivo, sino por su adaptacion
y capacidad de soportar condiciones dificiles donde algunas razas especializadas no
podrian, en 1983 fue declarada oficialmente como raza bovina colombiana por el Instituto
Colombiano Agropecuario y posteriormente incluida en el DAD-IS de la FAO (Organizacién
de las Naciones Unidas para la Agricultura y la Alimentacion [FAQ], 2018), a pesar de ser
un recurso genético importante el ganado Lucerna como muchos de los ganados criollos
colombianos ha sido poco estudiado y aunque se reconocen sus bondades, se desconocen

muchos aspectos de importancia para los programas de mejoramiento.

El mejoramiento genético animal en algunas razas criollas de Colombia se ha realizado
por los productores durante muchos afos, pero principalmente se ha basado en registros
fenotipicos en lugar de valores genéticos. Esto puede afectar la respuesta a la seleccion
esperada, ya que la seleccion eficaz depende de los pardmetros genéticos de las

caracteristicas en la poblacién que se esta seleccionando. Al utilizar los valores genéticos
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de los individuos en lugar de simplemente sus caracteristicas fenotipicas (con efectos
ambientales), se pueden seleccionar aquellos que tienen una mayor probabilidad de

transmitir los genes deseados a su descendencia (Pifieira et al., 2009).

En el mejoramiento genético, a menudo se seleccionan individuos en funcién de un
conjunto especifico de caracteristicas deseables. Esta seleccidon puede llevar a cabo
mejoras significativas en dichas caracteristicas, pero puede tener consecuencias
indeseadas en otras caracteristicas si se ignoran las correlaciones genéticas que pueden
existir (Taye et al., 2018). La producciéon de leche acumulada ha sido el principal criterio
de seleccién en razas lecheras. Sin embargo, es importante tener en cuenta que la
seleccidn basada Uunicamente en la produccién de leche puede tener un impacto negativo
en otros parametros reproductivos como el intervalo entre partos que es determinante en

la eficiencia de los sistemas de produccién de leche (Gatica, 2020).

La produccién total de leche (PTL) y el intervalo entre partos (IEP) son algunas de las
caracteristicas productivas mas importantes para la produccion lactea (Dominguez-
Castafio et al., 2020). La produccion total de leche es una medida importante de la
capacidad de una vaca para producir leche durante una lactancia completa. Por otro lado,
el intervalo entre partos se refiere al tiempo que transcurre entre el parto de una vacay su
siguiente parto. Un intervalo mas corto entre partos significa que una vaca puede tener
mas partos en su vida productiva, lo que puede aumentar la produccion de leche a lo largo

de su vida y reducir los costos de reemplazo de animales.

Es importante tener en cuenta que por lo general existe una correlacion positiva entre la
PTL e IEP. Es decir, cuanto mayor sea la produccion de leche de una vaca, es probable
gue tenga un intervalo entre partos mas largo. Por lo tanto, los programas de mejoramiento
genético deben tener en cuenta ambas caracteristicas y encontrar un equilibrio adecuado

entre ellas para lograr una produccion eficiente y sostenible (Berry et al., 2016).

Por lo expuesto, el objetivo del presente trabajo fue determinar los parametros y tendencias
genéticas para las caracteristicas produccion total de leche (PTL) e intervalo entre partos

(IEP), en ganado Lucerna de Colombia.
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1.3 Materiales y métodos

1.3.1 Localizacion

Este trabajo se desarroll6 usando la informacion histérica (1968-2021) obtenida de la
Reserva Natural el Hatico y la Hacienda Lucerna, lugar de origen de la raza, ambas
ubicadas en el departamento del Valle del Cauca. La Reserva Natural El Hatico esta
localizada en el municipio de El Cerrito a una altura de 1.000 m.s.n.m. con temperatura
promedio de 24°C. La Hacienda Lucerna se encuentra ubicada en el municipio de
Bugalagrande, altura promedio de 960 m.s.n.m. y temperatura de 24°C. Las condiciones
de manejo, alimentacién y sanidad fueron similares en ambas ganaderias, los animales se
mantuvieron en pastoreo, suplementados con subproductos de molineria como pulimento
de arroz, afrecho de yuca y melaza de cafia. Las producciones realizan dos ordefios, uno
cada doce horas. Se emplean diferentes tipos de pastos, incluyendo Cynodon
plectostachyus, Megathyrsus maximus, Dichanthium aristatum, entre otros, con presencia
de arboles entre los que sobresale Leucaena leucocephala, Ceratonia siliqua, Albizia

guachapele, Guazuma ulmifolia, etc, donde los animales ramonean directamente.

1.3.2 Tamafio muestral

Teniendo en cuenta la informacion historica se cont6é con registros de 11639 hembras
puras con registros de produccién, las cuales contaron con mediciones tomadas entre 1968
y 2021, un pedigri conformado por 15 generaciones, informacion productiva de 22775
partos y lactancias. Esta informacion fue depurada intentando eliminar valores
fisiologicamente anormales o que generaban sospecha de su veracidad, para la PTL se
descartaron lactancias con duraciones menores a 220 dias y mayores a 450 dias, con
producciones menores a 517 litros y mayores a 5258 litros, de acuerdo con los valores
considerados normales en este tipo de sistemas de produccion por los criadores, teniendo
en cuenta para todos los casos de la depuracion las tres desviaciones estandar. Para el
IEP se eliminaron vacas con intervalos menores de 280 dias y mayores de 650 dias;
también se descartaron las vacas cuya composicion racial por pedigri presentan valores
menores a 90% de la raza Lucerna (lo que los clasificaria como no puros de acuerdo con
los criadores de la raza). Toda la informacién se depur6 con el software R version 4.1.2 (R
Core Team, 2023).
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Después de la depuracion, se contd con 13993 registros de animales para la caracteristica
PTL y 18586 para la caracteristica de IEP, de los cuales 11639 fueron pareados, es decir,
se establecidé una correspondencia o emparejamiento entre el IEP anterior y la PTL para

el mismo animal.

1.3.3 Analisis estadistico

Se llevé a cabo un andlisis estadistico descriptivo, donde se estimaron medias, desviacion
estandar y coeficientes de variacion para las caracteristicas de (PTL) e (IEP) en el software
R version 4.1.2 (R Core Team, 2023).

Para determinar el mejor modelo lineal a ser utilizado en la evaluacion genética de las
caracteristicas PTL e IEP, se consideraron todos los factores identificados como fuentes
significativas de variacion para estas caracteristicas. Se emple6 la metodologia stepwise
para determinar el modelo més adecuado, considerando como criterios de comparacion
de modelos, los valores de AIC, BIC y R?, descritos en un analisis previo por (Acuiia et al.,
2012). Inicialmente, se observé una fuerte relacion entre la edad al parto (EP) y el nUmero
de partos (NP). Aunque NP se considera una variable cualitativa, se incluyé como efecto
fijo en el analisis, ya que su inclusién no alteraba significativamente la estimacion. Esto se
debié a que, tanto el modelo con la variable NP como el modelo con solo EP tenian valores
de R"2 similares. Sin embargo, con el objetivo de simplificar el modelo y evitar
redundancias, se opté por conservar solo la variable EP, que presentaba una mejor bondad
de ajuste y una interpretacion mas clara. Se probaron todos los modelos con las
interacciones que sugirio la metodologia stepwise, los modelos incluyeron interacciones y
algunas caracteristicas de dificil comprension por lo que se definié conservar el mejor
modelo sin términos redundantes. Por lo tanto, los modelos utilizados para PTL e IEP

fueron los siguientes (ver Ecuacion 1.1).
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Donde:

Yij: rasgo a evaluar (PTL, IEP),

M: media poblacional del rasgo,

Bi: efecto fijo de la i-ésima finca (i= 1,2),

éj: efecto fijo del j-ésimo afo de parto de la vaca (j = 1980, ..., 2017),

€ij: error aleatorio asociado con cada observacion.

Los componentes de la varianza y los valores genéticos de cada caracteristica se
estimaron utilizando un modelo animal unicaracter usando el procedimiento del promedio
de informacién por maxima verosimilitud restringida (AIREML) incluido en la familia de
programas BLUPF90 (Misztal et al., 2015). Se calcularon los parametros genéticos de
heredabilidad estricta (h?) y repetibilidad (r) para las variables (PTL) e (IEP) en vacas de la
raza Lucerna con su respectivo error estandar. Se us6 el modelo unicaracter para estos
pardmetros genéticos porque permite tener mayor cantidad de informaciéon y menos error
estandar que en el bicaracter, que depende de los datos pareados para las dos

caracteristicas. El modelo como ecuacion fue el siguiente (ver Ecuacion 1.2).

Y=XB+Za+Wp+e (1.2)

Donde:

Y: vector de observaciones (PTL e IEP); X, Z y W: matrices de incidencia conocida que
relacionan los registros con los efectos fijos y aleatorios; B: vector de efectos fijos (finca,
afio de parto); edad al parto se incluyé como covariable para ambas caracteristicas y dias
de lactancia (solo para PTL); a: vector de efectos aleatorios genéticos aditivos del animal;
p: vector de los efectos aleatorios del ambiente permanente; e: vector de los efectos

aleatorios residuales.
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La heredabilidad (ver Ecuacién 1.3) y repetibilidad (ver Ecuacién 1.4) fueron definidas

matematicamente por (Elzo & Vergara, 2012) a través de las formulas siguientes:

2

2 _ ox
h® = 04+05y+0s (1.3)
.= (0&+02p) (1.4)
a§+0§p+a§ ’
Donde:

h?: heredabilidad estricta, r: repetibilidad; o2a: varianza genética aditiva, o%ep: varianza
ambiental permanente, o2e: varianza de los efectos residuales.

Los componentes de (co)varianza se estimaron utilizando un modelo animal
bicaracteristico mediante maxima verosimilitud restringida usando el software BLUPF90,
incluyendo para ambas variables los efectos fijos (finca, aflo de parto). Como efectos
aleatorios se incluyeron el efecto aditivo del animal y el efecto del ambiente permanente.

El modelo matricial (ver Ecuacion 1.5) que se utilizo fue:

[112]: )81 )?2] Z;]J’ Zol ZOZ] [Z;]J’ M(gl 1/32] 52]%2] (1.5)
Donde:

Yi: vector de n observaciones para cada caracteristica i (PTL e IEP); bi: vector de solucién
para los efectos fijos (finca y afio de parto y la covariable duracién de la lactancia para PTL
y edad al parto para ambas caracteristicas); ai: vector de solucion para los efectos
aleatorios del animal; pei: vector de solucién para los efectos aleatorios del ambiente
permanente; e: vector de efectos residuales; Xi, Zi y Wi: Matriz de incidencia de los efectos

fijos, los efectos aleatorios del animal y los efectos aleatorios del ambiente permanente.

Las correlaciones fenotipicas (rf) y genética (rg) (ver Ecuacién 1.6) entre las dos

caracteristicas analizadas, fueron definidas de la siguiente manera:
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Orii Ot
/O'Zfio'zfj [024i02qj
Dénde:

ori;: covarianza fenotipica para los caracteres i y j; 0% varianza fenotipica para la
caracteristica i; crzfj: varianza fenotipica para la caracteristica j; g,;;: covarianza genetica
para los caracteres iy j; 0%,; varianza genética para la caracteristica i y o?;: varianza
genética para la caracteristica .

Para evaluar las tendencias genéticas se tomaron los valores fenotipicos después de la
depuracién y los valores genéticos estimados a partir del modelo unicaracter planteado
anteriormente para PTL e IEP. A partir de esta informacion se realizé un diagrama de
dispersién de los valores genéticos y fenotipicos respecto al afio de nacimiento de los
animales y se realiz6 un modelo de regresién lineal para describir el comportamiento

mediante el programa R version 4.1.2 (R Core Team, 2023).

1.4 Resultados

1.4.1 Analisis descriptivo

La evaluacidn descriptiva permitié estimar una media para PTL de 2844.93+6.23 litros por
lactancia y para IEP de 392.53+0.57 dias. En la Tabla 1-1 se muestran el nimero de
observaciones, las medias, desviacion estandar y coeficientes de variacion de las

caracteristicas estudiadas.

Tabla 1-1: Estadistica descriptiva para Produccion total de leche (PTL) e Intervalo entre

partos (IEP) en ganado Lucerna.

Caracteristica N Media +SE SD CcvV Min Max
PTL 13993 | 2844.93+6.23 | 734.50 25.82% 517.00 5256.00
IEP 18586 392.53+0,57 64.39 16.41% 280.30 649.96

Numero de registros (N), error estandar (SE), desviacion estandar (SD), coeficiente de

variacion (CV).
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1.4.2 Parametros genéticos y componentes de varianza

A partir del modelo unicaracter se pudo determinar la varianza fenotipica para PTL de
326821 y su varianza genética 47275, los demas valores de la descomposicion de la
varianza fenotipica se pueden observar en la Tabla 1-2. Se determiné una heredabilidad
de 0.14+0.02 y una repetibilidad 0.31+0.01 para la caracteristica PTL.

Para el caso de IEP, la varianza fenotipica fue de 3977.41 y la genética 157.81, asi mismo,
la heredabilidad fue de 0.03+0.01 y repetibilidad de 0.08+0.01 como se muestra en la tabla
1-2.

Tabla 1-2: Valores genéticos y componentes de varianza para Produccion total de

leche (PTL) e Intervalo entre partos (IEP) en ganado Lucerna de Colombia.

Caracteristica h? Repetibilidad of? (o ) c’ap o’e
PTL 0.14+0.02 0.31£0.01 326281 47275 54226 225320
IEP 0.03£0.01 0.08+£0.01 3977.41 | 157.81 195.60 3624.0

Heredabilidad (h?), varianza genética aditiva (o2a), varianza del ambiente permanente

(o%ep), varianza fenotipica (of?), varianza residual (c%e).

Por otra parte, el modelo bicaracter permitié establecer una correlacién genética entre PTL
e IEP de (-0.05+0.00) y una correlacion fenotipica de (0.32+0.02).

1.4.3 Tendencias fenotipicas y genéticas

La tendencia fenotipica para PTL (Fig. 1-1A), presenta oscilaciones durante el tiempo
evaluado, lo que sugiere que no hay una presion de seleccién constante sobre este
caracter a lo largo de los afos, el incremento fenotipico fue de 3.66 litros/afio con un bajo
coeficiente de determinacion (R?= 0.002). Por otra parte, la tendencia genética de PTL es
casi una linea horizontal (Fig. 1-1B), lo que sugiere que no hay una presion de seleccion
importante sobre este caracter en el tiempo y por lo tanto no hay progreso genético,

ademas, el coeficiente de determinacién es muy bajo (R?=0.001).
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Figura 1-1: Tendencia fenotipica (A) y genética (B) de Produccion total de leche en el

ganado.
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Para IEP las tendencias tienen un comportamiento similar a las de PTL, (Fig. 1-2A), la
tendencia fenotipica presenta oscilaciones y no se evidencia un progreso genético durante
el tiempo evaluado. De la misma manera la tendencia genética (Fig. 1-2B), se representa
con una linea horizontal cercana a cero y su coeficiente de determinacion es bajo
(R?=0.005), lo que indica que no hay una presiéon de seleccion importante, ni progreso

genético para este caracter en el tiempo.
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Figura 1-2: Tendencia fenotipica (A) y genética (B) de Intervalo entre partos del ganado.
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1.5 Discusioén

El promedio de Produccién total de leche fue de 2844.93+6.23 litros con una desviacion
estandar de 734.50 litros, valor mayor al reportado por (L6pez Martinez et al., 2019) donde
evaluaron produccion de leche a los 305 dias de lactancia para bovinos Lucerna,
obteniendo un valor de 2223.26+522.42 kg. Aunque la diferencia se debe a que en el
presente trabajo se usaron las lactancias de diferente niUmero de parto, por lo que se
espera que en promedio sea mayor, porque se incluyen animales maduros
fisiolégicamente, también porque los datos utilizados son datos con producciones de
diferentes afios bajo diferentes condiciones. El valor de PTL de este trabajo fue también
mayor al reportado por Restrepo Jiménez (2014), quien evalu6 produccion de leche en la
primera lactancia ajustada a los 305 dias en los mismos hatos, obteniendo un valor de
2425+0.51. La Federaciéon Colombiana de Ganaderos (FEDEGAN), (2007), indica que los
valores de productividad de leche en ganado Lucerna puede ser mayor a 3000 litros, lo
cual concuerda con la media y desviacion estandar obtenidos en este trabajo, donde el

40.12% de los animales superan los 3000 litros en tropico bajo.

Al comparar la produccion de leche del ganado Lucerna con la raza Gyr, que se considera
una de las razas de mayor potencial lechero en el trépico bajo del pais, con producciones
medias ajustadas a 305 dias de 3489.86 kg (Ferro et al., 2022), se puede observar que
son producciones superiores a las reportadas en ganado Lucerna de este trabajo. Sin
embargo, es crucial considerar que los valores de produccion pueden variar
significativamente segun la genética de los animales y las condiciones especificas de
manejo y alimentacion. También es interesante notar que los valores de produccién de los
bovinos Lucerna son menores que los reportados en la raza Holstein, que alcanza una
produccion de 5524 litros en el trépico alto de Antioquia con alta suplementacién. Esto
resalta la importancia de la raza en la produccién lechera y cémo las condiciones del
entorno pueden influir en el rendimiento de las distintas razas. (Federaciéon Colombiana de
Ganaderos [FEDEGAN], 2014; Rincén et al., 2015). Un estudio previo que valoré el
desempefio productivo lechero de vacas F1 Gyr x Holstein en el Valle del Cauca report6
un promedio de produccién de leche de 3306+£922 kg (Motta Delgado et al., 2012), A pesar
de que este promedio es mayor que el observado en la raza Lucerna en este estudio, es
esencial tener en cuenta que la desviacion estandar obtenida para la produccion de

Lucerna (SD = 734.50) permite ubicar la produccién de leche en Lucerna dentro del rango
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del F1 Gyr x Holstein. Esto indica que el ganado Lucerna, a pesar de las diferencias en
tamafo y requerimientos nutricionales asociados, demuestra un notable potencial para la
produccién lechera en el tropico bajo. Esta variabilidad resalta la importancia de considerar
factores genéticos y ambientales en la produccion de leche en diferentes razas y

cruzamientos.

El valor del IEP 392.53 con un error estandar de 0.57 dias encontrado en el presente
estudio, que equivale a 12.90 meses, se compara favorablemente con investigaciones
anteriores realizadas en ganado Lucerna en condiciones de tropico bajo. Restrepo
Jiménez, (2014), reportd un valor de 12.84+1.65 meses para primer intervalo entre partos
en ganado Lucerna. Un estudio en vacas mestizas con predominio Bos indicus en Arauca,
inform6é un valor de IEP mucho mas alto, alcanzando 608.0+165.4 dias (Arcesio
Salamanca et al., 2017). Esto resalta cémo factores genéticos y ambientales pueden influir
en la duracion del IEP en el ganado. Ademas, en comparacion con otras razas criollas del
pais, nuestros resultados indican que el ganado Lucerna presenta un IEP mas corto en
promedio. Por ejemplo, en ganado Blanco orejinegro se reporto un IEP de 469+112.18 dias
(S. L. Caivio-Nasner et al., 2021), valor superior comparado con los resultados del presente
estudio y en la raza Romosinuano, la media reportada fue menor que en Lucerna con un
valor de 379.74+47.74 dias (Ossa et al., 2021).

Los resultados de IEP en el estudio realizado indican un buen desempefio reproductivo en
el ganado Lucerna, con una proporcion de animales (44%) que cumplen con el ideal de
tener un parto por afo (IEP=365). Cabe destacar que, en el analisis, se tuvo en cuenta la
eliminacion de datos fisioldgicamente anormales o que se sospechaba su veracidad. Para
identificar los datos extremos, se consideré valores que superaran 3 desviaciones estandar
respecto a la media. Ademas, se considerd los resultados de la practica productiva
manifestada por los productores. Sin embargo, la depuracion de datos no afectd
significativamente la media y los datos eliminados fueron menos del 5% en las variables.
Estos resultados resaltan el potencial reproductivo de la raza Lucerna en el trépico bajo, a

pesar de los desafios ambientales que influyen en la variacion de la caracteristica.

La heredabilidad para PTL fue de 0.14+0.02, lo cual indica la contribucién de la genética

aditiva en la variabilidad de este rasgo. Por otro lado, la repetibilidad con un valor de
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0.31+0.01, refleja la importancia del efecto del ambiente permanente en la variacion de
este rasgo. La heredabilidad de este estudio es baja comparada con las encontradas en la
literatura, donde se reportan valores de 0.23+0.03 para la produccion de leche ajustada a
los 305 dias de la raza Lucerna en condiciones de tropico bajo (Restrepo Jiménez, 2014),
y la heredabilidad reportada en un estudio también en Lucerna para produccién de leche
a los 305 dias de lactancia que fue de 0.23 (L6épez Martinez et al., 2019). Ambos estudios
reportaron valores idénticos de heredabilidad en la raza Lucerna. Sin embargo, existen
diferencias significativas que podrian influir en los resultados, como el tamafio de la
muestra, los modelos estadisticos distintos y las variables especificas evaluadas en cada

estudio.

En sistemas doble propoésito del tropico reportan valores de 0.35+0.06 para la
heredabilidad y de 0.41+0.01 para la repetibilidad (Galeano & Manrique, 2010). En el
sistema de doble propésito en el tropico, es posible que se apliquen practicas de manejo y
alimentaciéon diferentes, disefiadas para satisfacer las necesidades de un sistema de
produccion que combina carne y leche. Esto podria influir en la variabilidad de la
produccién de leche y otros rasgos evaluados, lo que a su vez podria afectar la
heredabilidad y repetibilidad. Ademas, las practicas de cria y reproduccion en el sistema
de doble propésito podrian diferir en términos de seleccién y apareamiento, lo que también
podria tener un impacto en la variabilidad genética y, por lo tanto, en los resultados de
heredabilidad y repetibilidad. En este estudio, se evaluaron animales en un contexto
especifico con sus propias practicas de manejo y alimentacion. Estas practicas podrian ser
diferentes de las utilizadas en el sistema de doble propésito comparado ya que ellos
tomaron la informacién de 15 fincas ubicadas en tres departamentos. Por lo tanto, las
diferencias en heredabilidad y repetibilidad entre los dos sistemas podrian atribuirse a

estas variaciones en el manejo y las préacticas especificas en cada contexto.

Un estudio realizado en Antioquia reporta valores similares al de este estudio en ganado
especializado Holstein y Jersey para produccién de leche donde las heredabilidades y
repetibilidades obtenidas fueron 0.16+0.08 y 0.30+0.08 para Holstein, 0.15+0.30 y
0.32+0.30 para ganado Jersey (Rincon et al., 2015), las repetibilidades evidencian el efecto
importante del ambiente permanente en el ganado Lucerna, al igual que el reporte anterior
en Holstein y Jersey. Es posible que el componente genético de Holstein en Lucerna sea

un factor importante en la similitud de los resultados de estas dos razas, al igual de que
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ambos estudios fueron realizados en el tropico colombiano. Otro estudio reciente en
ganado Holstein con vacas multiparas inform6 una heredabilidad de 0.26 y repetibilidad de
0.42 para la produccién de leche de 305 dias (Atashi et al.,, 2020), resaltando la alta

heredabilidad y repetibilidad de esta caracteristica en ganado Holstein.

Para IEP la heredabilidad fue de 0.03+0.01, muy baja (h2<5%), la repetibilidad fue de
0.08+0.01, lo cual significa que aproximadamente el 3% de la varianza fenotipica puede
ser explicada por el componente genético aditivo y el restante por el ambiente y el
componente no aditivo. Al realizar la comparacién con otros estudios, se ha reportado una
heredabilidad similar para la caracteristica primer intervalo entre partos en bovinos Lucerna
de (0.05+0.03), donde se resalta que este es un caracter que responde poco en los
programas de seleccion y que los animales que son criados en un entorno de tropico bajo,
el cual presenta condiciones ambientales desafiantes, se limita la expresion genética de la
caracteristica (Restrepo Jiménez, 2014). Esto sugiere que estas caracteristicas responden
poco a la seleccién genética directa y que los factores no genéticos desempefian un papel
predominante. En razas criollas se han reportado valores como 0.0001+0.002 en ganado
Romosinuano (Ossa Saraz et al., 2021). Estos resultados respaldan la idea de que el IEP
€s una caracteristica que es altamente influenciada por factores ambientales y no aditivos,
lo que limita su capacidad de respuesta a la seleccidn. Valor superior al reportado en este
trabajo se refleja en otros estudios, 0.09+0.08 en vacas Sanmartineras (Martinez-Villate et
al., 2009), 0.13+0.03 en ganado Blanco Orejinegro (Rocha et al., 2012), valores
ligeramente superiores a los reportados en este trabajo. Es importante destacar que los
valores de heredabilidad y repetibilidad pueden variar segun la raza, el sistema de
produccién y las condiciones especificas de cada estudio. Por ejemplo, en sistemas de
doble propésito del tropico bajo, se han reportado valores de heredabilidad de 0.04+0.06 y
repetibilidad 0.08+0.01 (Galeano & Manrique, 2010). En ganado especializado como
Holstein se report6 heredabilidad de 0.09+0.04 y repetibilidad de 0.10+0.04, para ganado
Jersey heredabilidad de 0.07+0.10 y repetibilidad de 0.07+0.12 (Zambrano et al., 2014),
aungue son valores bajos para la caracteristica, son un poco superiores a los de este
estudio en el ganado Lucerna. Ademas, es importante notar que el error estandar de la
heredabilidad en las caracteristicas evaluadas en este estudio fue baja, debido
principalmente al tamafio de muestra y a la confiabilidad de los registros, en algunos

estudios los errores estandar fueron un poco mayores a los de este trabajo.
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En general, se puede observar que independientemente de la raza, la heredabilidad de
esta caracteristica es baja. Esto indica una alta influencia del ambiente, lo que sugiere que
el progreso genético para esta caracteristica sera lento. Estos resultados estan en linea
con el estudio de (Zambrano et al., 2014) donde se refiere a las caracteristicas
reproductivas y destaca su baja heredabilidad. A la luz de esta baja heredabilidad, surge
la pregunta de cémo abordar adecuadamente estas caracteristicas en la crianza de

ganado.

Una estrategia clave para enfrentar caracteristicas con baja heredabilidad implica la
optimizacion de factores ambientales. Dado que la variabilidad en estas caracteristicas
esta fuertemente influenciada por el ambiente, mejorar aspectos como la nutricion, el
manejo, la salud y el entorno en el que se crian los animales se convierte en una prioridad.
La gestion adecuada de estos factores puede ayudar a maximizar el rendimiento en
caracteristicas de baja heredabilidad. Ademas, la seleccién y el uso de herramientas como
la gendmica pueden generar pequefios efectos, pero acumulativos con el tiempo. Esta
combinacién de optimizacion ambiental y herramientas genémicas se convierte en un
enfoque efectivo para abordar las caracteristicas de baja heredabilidad en la crianza de

ganado.

La correlaciéon fenotipica para las caracteristicas PTL e IEP fue de 0.32+0.02. Esta
correlacion positiva sugiere que, en el grupo de animales de estudio, las vacas con una
mayor PTL tienden a tener IEP més largos. a comparacion de otros estudios como en el
caso de Restrepo Jiménez, (2014) que obtuvo una correlacién fenotipica de 0.13 entre la
produccion de leche a los 305 dias y el primer intervalo entre partos en Lucerna, y
Zambrano et al., (2014), que reportaron unas correlaciones fenotipicas menores, con un

valor de 0.1 en las razas Holstein y Jersey.

La correlacién fenotipica positiva media observada entre las caracteristicas PTL e IEP en
el grupo de animales de estudio podria ser explicada desde la perspectiva de la fisiologia
reproductiva y la fisiologia de la lactancia. En el contexto de la ganaderia, se sabe que la
duracién del IEP estad relacionado con la recuperacion y preparacion del sistema

reproductivo de las vacas después del parto anterior. Las vacas con una mayor produccion
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de leche a menudo requieren mas tiempo para recuperarse completamente y estar en

condiciones Optimas para concebir nuevamente.

En consecuencia, las vacas que presentan una mayor produccion de leche pueden
experimentar IEP mas largos, ya que su cuerpo necesita un periodo adicional para
recuperarse antes de entrar en un nuevo ciclo reproductivo. Esta correlacion fenotipica
positiva puede deberse a la mayor demanda energética y nutricional de las vacas lecheras,
lo que influye en la duracién del IEP. Ademas se observa que la correlacion fenotipica
indica que posiblemente estas caracteristicas por algun otro efecto ambiental o efectos

genéticos no aditivos.

Por otra parte, la correlacion genética entre las variables PTL e IEP fue de -0.05+0.00,
valor muy diferente al reportado en la literatura, Restrepo Jiménez, (2014) observé en la
raza Lucerna una correlacion genética entre la produccion de leche a los 305 dias y el
primer intervalo entre partos de 0.48 positiva. Galeano & Manrique, (2010) también
estimaron una correlacion positiva y alta de 0.53 = 0.02, en sistemas doble propésito en el
tropico colombiano sefialando que las hembras con mayor produccién de leche tienen

intervalos entre partos mas prolongados.

La correlacién genética en este estudio cercana a cero indica que la magnitud de la relacion
entre ambas caracteristicas es practicamente nula, lo gue significa que las variaciones en
una caracteristica tienen un impacto muy limitado en la otra. Es decir, si se intenta mejorar
una de estas caracteristicas, como la PTL, no se espera que cause un cambio significativo
en el IEP. Las dos caracteristicas tienen una baja dependencia genética, por lo que es

poco probable que existan genes pleiotrépicos para ellas.

Finalmente, la tendencia fenotipica para la caracteristica PTL presenta oscilaciones de la
linea de tendencia media. Es decir, el comportamiento promedio de la caracteristica a lo
largo del tiempo evaluado en este estudio a partir de una regresién lineal. Durante el
andlisis de los datos, se observd que la PTL no siguidé una tendencia lineal constante de
aumento o disminucion a lo largo de los afios, sino que experimento fluctuaciones en su
valor promedio, evidenciando poco progreso fenotipico para la PTL durante el tiempo

evaluado. Por otra parte, la tendencia genética fue mas o menos constante, con pendiente
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cercana a cero y un coeficiente de determinacién que no alcanza a explicar ni el 1% de la
variacién de la caracteristica (R2=0.001). Esto significa que la tendencia genética en la
PTL no mostré un cambio significativo a lo largo del tiempo y que el coeficiente de
determinacion es extremadamente bajo. Este hallazgo sugiere que, a pesar de las
observaciones fenotipicas realizadas en la poblacion de ganado Lucerna, la seleccion
basada en estas observaciones no ha tenido un efecto significativo en el progreso genético
de la PTL.

Existen pocos estudios sobre tendencias en el caracter produccion de leche. El resultado
de este estudio difiere al realizado por Lépez Martinez et al., (2019) en la produccion de
leche a los 305 dias de lactancia en vacas Lucerna, donde el incremento fenotipico medio
fue de 21.30 kg/afio (R?=0.43), aunque el progreso genético de 0.50 kg/afio (R? =0.07) fue
mas parecido al reportado en este trabajo. Lo anterior quiere decir que el progreso
fenotipico se atribuyé principalmente a factores ambientales y no a los factores genéticos
aditivos. Otro estudio realizado en Peru en vacas Holstein obtuvo tendencia fenotipica con
un incremento de 294.3 kg/afio de leche con un (R? =0.89) y una tendencia genética
negativa de -2.4 kg/afio (Hidalgo Vasquez et al., 2021), lo cual muestra la gran variabilidad
que puede existir en estos estimadores y como la seleccion fenotipica puede no verse

reflejada en la genética, sobre todo en caracteristicas de media a baja heredabilidad.

La tendencia fenotipica de IEP, al igual que la de PTL, presenta oscilaciones y no se
evidencia una fuerte presion de seleccidén sobre este caracter a lo largo de los afios. La
tendencia genética para IEP no fue significativa (valor p > 0.05), lo que indica que no es
claro el comportamiento del IEP a través de los afios, la pendiente es constante en todo el

periodo de evaluacion y su coeficiente de determinacién es bajo (R? =0.005).

Los valores obtenidos en el presente trabajo fueron inferiores a los reportados por Caivio-
Nasner et al., (2021), en ganado Blanco Orejinegro (BON), donde la tendencia fenotipica
fue positiva con un incremento de 0.306 dias/afio y la genética fue negativa con progreso
genético de -0.0132 dias/afio. Ademas, también sefialaron que la mayor proporcién de la
variabilidad fenotipica estaba dada por cambios ambientales a lo largo de los afios.
Finalmente, otro estudio en ganado cruzado en Colombia report6 tendencias genéticas en
primer, segundo y tercer intervalo entre partos que no fueron significativas y cercanas a

cero, similar al reportado en este trabajo, ellos sugirieron que no hubo progreso genético
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para las caracteristicas evaluadas (Vergara et al., 2016). Es relevante destacar que este
estudio de Lucerna abarca una gama mas amplia de intervalos, lo que proporciona una
vision mas completa de la eficiencia reproductiva a lo largo del tiempo y a lo largo de varias

lactancias.

Por lo anterior, considerando el buen desempefio productivo y reproductivo del ganado
Lucerna, la heredabilidad de PTL y las correlaciones genéticas entre PTL e IEP, se
recomienda establecer un programa de seleccién a través de los afios, para aumentar el
valor genético de estas caracteristicas, que por su baja heredabilidad requieren de varias
generaciones para ver sus efectos. Seleccionar por formato de la curva de lactancia para
seleccionar animales que no piqguen mucho, pero sean persistentes, que de esa manera
no se desgaten tanto y tengan mejores condiciones para abordar un nuevo parto. Ademas,
se deben explorar estrategias como el mejoramiento del manejo y alimentacion, el uso de
tecnologias gendmicas que pueden acelerar la identificacion de animales con potencial
genético superior, la seleccion de caracteristicas correlacionadas que puedan estar mas
influenciadas por factores genéticos y que, a su vez, tengan un efecto positivo en las
caracteristicas de baja heredabilidad y programas de cruzamiento selectivo combinando
las fortalezas genéticas de diferentes razas para mejorar las caracteristicas deseadas, esta
estrategia es utilizada por los productores de la raza Lucerna. Sin embargo, mantienen su
ndcleo puro. Combinar un programa de seleccién a largo plazo con estas estrategias puede
maximizar la respuesta a la seleccion y acelerar el progreso genético en el ganado

Lucerna.
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2.Diversidad, composicion y relaciones
genéticas del ganado Harton del Valle y
Lucerna de Colombia

Diversity, composition and genetic
relationships in Harton del Valle and Lucerna
cattle from Colombia

2.1 Resumen

El ganado Harton del Valle (HV) es una raza localmente adaptada en Colombia,
descendiente de los bovinos traidos por los espafioles a América durante la conquista, con
mas de 500 afios de adaptacidn a las condiciones tropicales del suroccidente colombiano.
Lucerna (LUC) es una raza sintética colombiana, compuesta por las razas Holstein,
Shorthorn y Harton del Valle (40:30:30). Fue declarada oficialmente como raza colombiana
en 1.983. Las dos razas han sido poco estudiadas. El objetivo de este trabajo fue analizar
los patrones de diversidad genética, la ancestria y mezcla de ambas razas. Para esto, se
utilizé la informacion de las ganaderias (Reserva Natural el Hatico y hacienda Lucerna) de
Lucerna y la poblacion de HV de la Universidad Nacional de Colombia, sede Palmira. Se
recopilé informacion genealdgica de 9.526 individuos Lucerna y 64 HV. Se extrajo ADN de
sangre o semen de 94 animales Lucerna y 10 HV. El genotipado se realiz6 con el chip
GGP-Bovine 100K. Se utilizé control de calidad (MAF<0.05, Call rate<0.05 por SNP e
individuo) para la estimacion de la frecuencia del alelo menor (MAF) y el LD. Se realizé la
depuracioén por LD (r2<0.2), se estimaron fragmentos de ROH, Ne, la heterocigosidad y el
Fis. Se realiz6 el analisis de PCA y estructuracién poblacional por Fst. Se construy6 el
arbol filogenético usando la matriz de Nei. Finalmente, se realiz6 un andlisis mediante
Admixture (K=2 a 12) y Treemix entre las razas, utilizando informacion adicional (50K) de

las razas Brahman, Gyr, Holstein, Shorthorn, Negra andaluza y Romosinuano. EI MAF
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promedio de Lucerna fue 0.31 y HV 0.28. La heterocigosidad observada y esperada fue
mayor en LUC que en HV. Se obtuvo un total de 242 fragmentos homocigoéticos para HV 'y
2670 para Lucerna, con endogamia por ROH de 8.43+1.94 para HV y 7.00+£0.37 para
Lucerna con mayor contribucion de endogamia reciente para ambas razas. La
estructuracion poblacional y PCA muestran separacién de la poblacién Lucerna de HV,
estando HV mas cerca de Romosinuano y los bovinos ibéricos. El andlisis mediante
Admixture revel6 la presencia entre 7 y 8 poblaciones distintas, lo que coincide con la
cantidad de razas utilizadas en el caso de las 8 poblaciones. El andlisis de Treemix mostré
una clara separacién genética entre HV y LUC, sin evidencia de migracién genética de
otras razas en ninguna de las dos. Finalmente, se encontr6 menor diversidad en la
poblacion HV muestreada, respecto a Lucerna, lo que concuerda con los reportes de la

FAO que establecen que la raza Lucerna esta fuera de riesgo.

Palabras clave: Ancestria genética, bovinos criollos, recursos zoogenéticos, variabilidad

genética.

2.1.1 Abstract

The Hartén del Valle (HV) cattle is a locally adapted breed in Colombia, descendant of the
bovines brought by the Spanish to America during the conquest, with more than 500 years
of adaptation to the tropical conditions of southwestern Colombia. Lucerna (LUC) is a
Colombian synthetic breed, made up of the Holstein, Shorthorn and Harton del Valle breeds
(40:30:30). It was officially declared as a Colombian breed in 1983. The two races have
been little studied. The objective of this work was to analyze the patterns of genetic
diversity, ancestry and mixing of both breeds. For this, the information of the cattle ranches
(El Hatico Natural Reserve and Lucerna ranch) of Lucerna and the HV population of the
National University of Colombia, Palmira campus, were used. Genealogical information
was collected from 9,526 Lucerna individuals and 64 HV. DNA was extracted from blood or
semen of 94 Lucerna animals and 10 HV. Genotyping was performed with the GGP-Bovine
100K chip. Quality control (MAF<0.05, Call rate<0.05 per SNP and individual) was used for
the estimation of the minor allele frequency (MAF) and the LD. Purification was performed
by LD (r2<0.2), ROH fragments, Ne, heterozygosity and Fis were estimated. PCA analysis

and population structuring by Fst were performed. The phylogenetic tree was constructed
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using the Nei matrix. Finally, an analysis was carried out using Admixture (K=2 to 12) and
Treemix between the breeds, using additional information (50K) from the Brahman, Gyr,
Holstein, Shorthorn, Black Andalusian and Romosinuano breeds. Lucerne's average MAF
was 0.31 and HV 0.28. The observed and expected heterozygosity was higher in LUC than
in HV. A total of 242 homozygous fragments for HV and 2670 for Lucerna were obtained,
with inbreeding by ROH of 8.43+1.94 for HV and 7.00£0.37 for Lucerna with a greater
contribution from recent inbreeding for both breeds. The population structure and PCA
show separation of the Lucerna population from HV, being HV closer to Romosinuano and
the Iberian bovines. The analysis using Admixture revealed the presence of between 7 and
8 different populations, which coincides with the number of races used in the case of the 8
populations. Treemix analysis showed a clear genetic separation between HV and LUC,
with no evidence of genetic migration from other races in either. Finally, less diversity was
found in the sampled HV population, compared to Lucerna, which agrees with the FAO

reports that establish that the Lucerna breed is out of risk.

Key words: Genetic ancestry, creole cattle, animal genetic resources, genetic variability

2.2 Introduccion

Las razas bovinas criollas son un recurso genético muy importante porgue constituyen un
reservorio de variabilidad genética con potencial de adaptacién a diferentes condiciones
ambientales, lo que les permite resistir enfermedades y desarrollar habilidades especificas
para aprovechar los recursos disponibles en su entorno, por lo tanto, representan un
recurso de gran valor, para hacer frente a los desafios del cambio climético en el futuro
(Martinez Correal, 2010). La caracterizacion de estas razas permite apreciar sus atributos
en los sistemas productivos del tropico bajo, lo que incentiva el desarrollo de programas

de conservacion y multiplicacion (Moreno et al., 2001).

En Colombia existen varias razas de Bovinos Criollos localmente adaptados a diferentes
regiones del pais. En el Valle del Cauca se encuentra la raza Harton del Valle, raza que se
origina del ganado introducido por el sur del pais en la época de la conquista, sufrié
procesos de cruzamiento y seleccion para desarrollar caracteristicas Unicas que le

permitiera adaptarse a las condiciones tropicales y fortalecer su rendimiento productivo en
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los agroecosistemas del Valle del Cauca. Posteriormente, en el Valle del Cauca se forma
la raza Lucerna, que es una raza sintética compuesta por el cruzamiento de razas Holstein
40%, Shorthorn 30% y Harton del Valle 30%, creada como alternativa para la producciéon
de leche en el trépico seco (Federacion Colombiana de Ganaderos [FEDEGAN], 2007). La
raza Lucerna lleva 86 afos establecida en el territorio, pero en el proceso de endocria no
se conoce exactamente qué proporcion racial de genes quedaron fijados en la poblacién a
través de las generaciones y si ya se puede considerar como raza por los hallazgos
genéticos. Sin embargo, ya ha sido reconocida como raza colombiana por la FAO, (2023b).
A pesar de las cualidades que presentan estas dos razas que contribuyen a la seguridad
alimentaria del pais, se conoce poco sobre la diversidad, historia genética, estructura

poblacional y muchos mas componentes para su multiplicaciéon y uso eficiente.

En las ultimas décadas, la ganaderia ha experimentado avances significativos en el campo
de la genética. La busqueda constante de mejorar la productividad, la eficiencia y la
adaptabilidad de las razas bovinas ha llevado al desarrollo de nuevas herramientas y
tecnologias que permiten un analisis mas profundo del material genético de los animales.
Estos avances tienen un gran potencial para la mejora genética y la conservacion de las
caracteristicas adaptativas propias de las razas ganaderas, como es el caso del ganado
criollo. (Organizacién de las Naciones Unidas para la Agricultura y la Alimentacion [FAQ],
2015). En este contexto, la genémica se presenta como una herramienta innovadora y
prometedora para el ganado criollo, al aprovechar la informacion genética contenida en el
genoma de estos animales, es posible realizar estimaciones precisas de la diversidad,
mezcla, y ancestria. Esta herramienta permite a los ganaderos comprender en profundidad
la composicion genética de las poblaciones de ganado criollo, identificar rasgos deseables
y conservar las caracteristicas adaptativas Unicas de estas razas. La gendmica también
facilita la toma de decisiones informadas en los programas de mejora genética, lo que
contribuye a la seleccién de animales con un mayor potencial genético, aumentando asi la

eficiencia y sostenibilidad de la produccion ganadera (Nayeri et al., 2016).

Adicionalmente, la informacion gendémica ofrece una alternativa para el estudio de la
diversidad, lo que permite obtener una visién detallada de las variaciones genéticas y las
diferencias en el ADN entre individuos y poblaciones. En la actualidad, existen diferentes
plataformas y tecnologias para este estudio, los SNPs (Polimorfismos de Nucleétido

Unico), microsatélites, secuenciacion de nueva generacién (NGS), entre otros. Los SNPs
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son uno de los marcadores genéticos mas utilizados debido a su abundancia en el genoma
y su capacidad para proporcionar informacion detallada sobre las relaciones entre
individuos o grupos poblacionales, los origenes, migracion, historia evolutiva y las
relaciones de parentesco. Sin embargo, la eleccion de los marcadores genéticos depende

de los objetivos de cada estudio y de las tecnologias disponibles. (Eguiarte et al., 2013).

El objetivo del presente estudio fue investigar la diversidad genética, estructura
poblacional, ancestria y relaciones genéticas en el ganado Harton del Valle y el ganado
Lucerna de Colombia, y posteriormente comparar estos hallazgos para comprender las

diferencias y similitudes en la genética con otras razas.

2.3 Materiales y métodos

2.3.1 Animales y extraccion de ADN

Para este estudio se consideraron un total de 104 animales, de los cuales 94 individuos
fueron Lucerna (20 machos y 74 hembras) de las ganaderias Reserva Natural el Hatico y
hacienda Lucerna, y 10 Hartén del Valle (4 machos, 6 hembras) de la granja Mario
Gonzéalez Aranda de la Universidad Nacional de Colombia, sede Palmira. Se seleccionaron
los animales considerando como criterios los valores genéticos contrastantes para PTL y
la relacion genealégica promedio de los individuos, con el fin de incluir animales con
genotipos extremos y de la base de la poblacién, buscando capturar la diversidad genética
presente. Se recolectaron muestras de sangre en el caso de animales presentes y semen
para toros en uso que ya no se encontraban en el hato. La sangre se recolectd por puncién
de la vena coccigea mediante agujas de calibre 21, utilizando tubos BD Vacutainer con
EDTA como anticoagulante. La extraccién de ADN se realiz6 en el laboratorio de Biologia
Molecular de la Universidad Nacional de Colombia, sede Palmira utilizando el kit comercial
Canvax de acuerdo con las recomendaciones del fabricante. La integridad y cantidad del
ADN extraido se evalué por electroforesis y espectrofotometria. Finalmente, las muestras
de ADN dispuestas en tubos Eppendorf de 100 microlitros cada una, fueron previamente
ultracongeladas a -40°C para preservar su integridad. Luego, se procedio a la liofilizacion
en el equipo Labconco™ FreeZone™ -105°C 4.5L Benchtop Freeze Dry Systems, en el
laboratorio de Quimica de la Universidad Nacional de Colombia sede Palmira. Durante el

proceso, las muestras fueron colocadas cuidadosamente en el liofilizador, asegurando una
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distribucién uniforme, una vez iniciado el proceso, el liofilizador elimind el agua de las
muestras congeladas a través de sublimacién, dejandolas en un estado sdlido seco y
preservando asi el ADN que fue enviado para genotipado al laboratorio de Neogen en

Lansing, Michigan, Estados Unidos.

2.3.2 Genotipado

Se genotiparon en total 94 animales Lucerna (LUC) y 10 Hart6n del Valle (HV). El
genotipado se realiz6 mediante el chip GGP-Bovine 100K, este chip contiene un panel de
90349 SNPs (polimorfismos de nucleétido simple) por animal. Los genotipos obtenidos se
sometieron a una serie de procedimientos de edicion. Esto incluy6 la eliminacion de
INDELS y SNPs en los cromosomas mitocondriales y sexuales utilizando el software R
version 4.1.2 (R Core Team, 2023). Luego, se dividieron las bases de datos de Lucernay
Harton del Valle para el andlisis de cada una. Finalmente, se aplicaron una serie de
medidas de control de calidad de manera similar a las recomendaciones de flujo de trabajo
sugeridas por la FAO, (2023a). con el fin de garantizar la confiabilidad y precisién de los
datos. Se mantuvieron marcadores con una frecuencia de alelos menores (MAF) superior
a 0.05, una tasa de llamados de genotipo (GENO) superior a 0.05 y ausencia de datos por
individuo (MIND) superior a 0.1, para estos pasos de control de calidad se utilizd el
programa PLINK v1.90 (Purcell et al., 2007).

2.3.3 Desequilibrio de ligamiento (LD), diversidad y Tamafo
efectivo poblacional (Ne)

Inicialmente se determiné el equilibrio de Hardy Weinberg (HWE) para los SNPs a través
del software PLINK v1.90 (Purcell et al., 2007), utilizando el comando (--hardy) y se valoré
el valor de p corregido por el método de Bonferroni. La frecuencia del alelo menor (MAF)
para cada marcador genético de las razas se calcul6 después de aplicar las ediciones
necesarias usando el software PLINK v1.90 (especificamente el comando “--freq”). Se
utilizoé el software R version 4.1.2 (R Core Team, 2023), para evaluar el promedio y
distribucién de los valores de MAF. El andlisis del LD se realiz6 empleando el estadistico
r? entre pares de SNPs. Este andlisis se realizé utilizando el software PLINK v1.90 (Id-
window-r2 0) (Purcell et al., 2007), se evalu6 a una distancia de 1 Mb y se represent6

graficamente respecto a la distancia en pares de bases para observar el decaimiento del
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LD utilizando el paquete “ggplot2” (Wickham, 2009) en R versiéon 4.1.2 (R Core Team,
2023). Ademas, se estimo el estadistico de r? promedio y la distancia media en la que se
alcanza un r? mayor de 0.3. Posteriormente, se utilizé el software SNeP v1.1 con los
ficheros PLINK para estimar el tamafio efectivo de la poblacién (Ne), siguiendo la ecuacién
propuesta por Corbin et al. (2012), se asumié una conversion de 1 Mb = 1 cM. El analisis

se fundamenté en la relacién entre la distribucion del LD y la tasa de recombinacion.

2.3.4 Andlisis de los tramos de homocigosidad (ROH) y
endogamia

En este caso, se utilizaron las opciones “--homozyg” y “--homozyg-group” del software
PLINK v1.90 para identificar los segmentos de ROH en el genoma, mediante un enfoque
basado en ventanas deslizantes. Siguiendo el enfoque de Ferencakovi¢ et al., (2013), se
consideraron ventanas de 50 SNPs, con una superposicion del 5%. Para identificar un
segmento como homocigoto, se aplicaron los siguientes criterios: una longitud minima de
1000 kilobases (kb), una densidad de al menos de 1 SNP por cada 100 kilobases (kb) y un
minimo de 50 SNPs por segmento, no permitiendo marcadores heterocigéticos dentro de
ellos. Los segmentos de ROH encontrados se clasificaron en cuatro categorias segun sus
longitudes: 1-4 Mb, 4-8 Mb, 8-12 Mb y >12 Mb. La estimacion del coeficiente de
consanguinidad por ROH (FROH) siguio el método propuesto por (Bjelland et al., 2013).
Para este célculo, se utilizé una longitud de genoma de 2,489,385.779 kb, correspondiente
al genoma de referencia especificado (ncbi.nim.nih.gov/assembly/GCA_002263795.2). Se
espera que la longitud de las regiones autocigéticas siga una distribucion exponencial. La
media de esta distribucién, denotada como “t”, se calculd6 mediante la férmula 1/2g
Morgans, como se describe en el trabajo de Howrigan et al., (2011). En el caso de los
segmentos autocigéticos mayores de 12 Mb, se estima que indiquen las Ultimas 4.16

generaciones, a partir de la ecuacion propuesta por (Corbin et al., 2012).

Posteriormente, se realizé depuracién por LD (Prunning) a las bases de datos de Harton
del Valle y Lucerna a través del comando “--indep-pairwise” del software PLINK v1.90
(Purcell et al., 2007) utilizando los pardmetros (50 5 0.2), que indican ventanas de 50 SNPs,
deslizando cada 5 SNPs y estableciendo un umbral de r? = 0.20 con el fin de mantener
marcadores informativos y reducir la sobrerrepresentacion de algunas partes del genoma.

Una vez realizado el prunning de las bases de datos, a partir de estas se calculd la
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heterocigosidad observada y esperada para ambas razas usando el comando “--het” de
PLINK v1.90 (Purcell et al., 2007), de acuerdo con la férmula propuesta por Keller et al.,
(2011). Ademas, se estimo el coeficiente de endogamia por medio del indice de fijacion
(FIS) a partir de las heterocigosidades (HET) mediante la comparacion entre la

Heterocigosidad esperada (HE) y la Heterocigosidad observada (HO).

2.3.5 Analisis de estructuracion genética, Admixture y Treemix

Ademas del genotipado de HV y LUC, se incluyé la informacién de 25 individuos Brahman
y 24 Gyr (Matukumalli et al., 2009), 30 Holstein (Gautier et al., 2010), 32 Negra Andaluza
(Flori et al., 2019), 8 Romosinuano y 34 Shorthorn (Decker et al., 2014). Estos datos
genéticos fueron obtenidos de la base de datos WIDDE
(http://widde.toulouse.inra.fr/widde), la informacion se obtuvo del chip de lllumina
BovineSNP50 v1 para Brahman (BRM), Gyr (GIR) y Holstein (HOL), y v2 para Negra
Andaluza (NAN), Romosinuano (ROM) y Shorthorn (SHO). Se utiliz6 esta informacion
genética adicional con el propésito de identificar la estructura genética, la diversidad y las
relaciones de mezcla ancestral. Las razas Harton del Valle, Holstein y Shorthorn fueron
incluidas dentro del analisis para observar el porcentaje de composicién dentro de la raza
Lucerna; las razas Brahman y Gyr para identificar posibles mezclas de genes debido a su
uso masivo reciente en el pais; Negra Andaluza ya que es raza autdctona de Espafia y su
inclusion esté relacionada con la introduccién del ganado durante la época de la conquista;
y por ultimo, la raza Romosinuano debido a su ascendencia comlUn mas reciente como
raza criolla colombiana. El andlisis se llevé a cabo en tres etapas: primero, comparando la
raza Lucerna con Hartén del Valle; segundo, analizando las razas que componen
directamente la raza Lucerna, en este caso Hartén del Valle, Holstein y Shorthorn; y
tercero, ampliando el analisis con las demas razas para obtener una visibn mas completa
de la composicion genética y las relaciones de mezcla ancestral de Lucerna con otras

razas bovinas en el andlisis de componentes principales (PCA).

Las bases de datos fueron unidas utilizando el software PLINK v1.90 para identificar
variantes genéticas comunes. Esto se realizé mediante los comandos “--bmerge” y “-flip”.

Después de la union de las bases de datos en cada una de las etapas, se identificaron
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para Lucerna y Hartén del Valle 79885 variantes genéticas comunes, con una tasa de
genotipado del 99.40%; para Lucerna, Harton del Valle, Holstein y Shorthorn 26305
variantes comunes, con una tasa de genotipado del 99.68%; y finalmente, para todas las
razas 25074 variantes comunes, con una tasa de genotipado del 99.59%. Esto permitié
trabajar con un conjunto de datos genéticos compartidos para realizar analisis posteriores
para todas las razas juntas, como el andlisis de componentes principales (PCA) utilizando
el comando “--pca” en PINK v1.90 (Purcell et al.,, 2007) para visualizar la estructura
genética de las poblaciones estudiadas y examinar las relaciones entre individuos y se
estimaron las frecuencias del alelo menor (MAF) para cada raza utilizando el comando “--
freq” con la opcion “--family”. Se incluy6 dos tipos de distancias genéticas en el analisis.
En primer lugar, se gener6 una matriz de distancias gendmicas (IBS) utilizando el paquete
“snpStats” (Solé et al., 2006) en R version 4.1.2 (R Core Team, 2023). Luego, se calcularon
las distancias genéticas de Nei utilizando el paquete “poppr” (Kamvar et al., 2014) también
de R version 4.1.2. La incorporacion de ambos tipos de distancias genéticas permitid
obtener una perspectiva mas completa de la variabilidad genética dentro del estudio.
Posteriormente, se construy6 el arbol filogenético usando la matriz de distancias de Nei
con el paquete “factoextra” (Kassambara & Mundt, 2020) para mostrar las relaciones
genéticas entre las razas. La matriz de distancias de Nei se represent6 por medio de un
dendrograma y un mapa de calor utilizando la funcion “heatmap”. De manera simultanea,
se utilizaron los ficheros Plink convertidos en ficheros de tipo Arlequin utilizando el
programa PGDSpider 2.1. Se definieron las poblaciones segun la raza (BRM, GIR, HOL,
HV, LUC, NAN, ROM y SHO) para representar cada una de ellas. De acuerdo con lo
planteado por Excoffier & Lischer (2010), se calcularon los estadisticos FSTs pareados de

Slatkin utilizando el software Arlequin.

Seguidamente, se llevo a cabo un andlisis utilizando el método ADMIXTURE (Alexander
et al., 2009), para inferir la estructura genética y la composicion ancestral de las
poblaciones. Este andlisis se realizo considerando diferentes escenarios de poblaciones
ancestrales, se evaluaron posibles poblaciones ancestrales desde k 2 hasta 12. Se utiliz6
el paquete Starmie en R, para llevar a cabo el analisis de validacién cruzada y seleccionar
el nimero 6ptimo de poblaciones ancestrales (k) basado en el menor error de validacion
cruzada, se generaron los gréficos utilizando el software R version 4.1.2 (R Core Team,
2023) para representar los resultados del analisis de ADMIXTURE para los casos de k=2,

k=5, k=8 y k=10 de posibles poblaciones ancestrales. Finalmente, se realizé un analisis
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utilizando Treemix, una herramienta que permitié representar el arbol de poblaciones con
relaciones histéricas y eventos de migracion. Durante este analisis, se exploraron varios
escenarios de eventos migratorios, considerando desde 0 hasta 10 posibles eventos,
utilizando el software Treemix en conjunto con R. Se utilizé el método lineal y el de Evanno
para estimar el nimero 6ptimo de eventos migratorios mediante la funcién "OptM" del
software R version 4.1.2 (R Core Team, 2023), se realiz6 siguiendo el enfoque propuesto
en el articulo de Fitak, (2021).

2.4 Resultados

2.4.1 Desequilibrio de ligamiento (LD), diversidad y Tamafio
efectivo poblacional (Ne)

Antes de realizar el control de calidad, la frecuencia promedio de alelos menores (MAF)
para HV fue de 0.25 y para LUC de 0.29. Después de realizar una rigurosa edicion de
control de calidad, se logr6é obtener un conjunto de datos compuesto por 10 individuos de
la raza HV (4 machos y 6 hembras), que contenian 77720 marcadores SNP con tasa de
genotipado de 99.82%. En el caso de LUC, 92 individuos (19 machos y 73 hembras), con
77210 marcadores SNP con tasa de genotipado de 99.44%, el MAF promedio después del
control de calidad fue de 0.28 para HV y 0.31 para LUC como se observa en la (Tabla. 2-
1) donde muestra la distribucién de la frecuencia de alelos menores en las poblaciones de
HV y LUC. Después del control de calidad, se observé que todos los marcadores de la raza
HV estaban en equilibrio de Hardy-Weinberg, mientras que en la raza LUC, se identificaron
29 marcadores que no cumplian con el equilibrio de Hardy-Weinberg. Esto sugiere la
presencia de factores que podrian estar afectando la distribucién genotipica en la raza

Lucerna.
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La tabla 2-1 muestra los pardmetros de diversidad genética para las poblaciones de HV y

LUC.

Tabla 2-1: Parametros de diversidad en ganado Harton del Valle y Lucerna.

Raza SNP MAF Dist. LD a Dist. Ne HO HE
Prunning media 1Mb media
LDa1l LD>0.3
Mb

Harton 77720 0.28 |159341.3 | 0.28 | 145597.3 13 0.40 0.34

del Valle
Lucerna 77210 0.31 |160160.2 | 0.17 | 109157.3 58 0.43 0.41

Frecuencia del alelo menor (MAF), desequilibrio de ligamiento (LD), distancia (Dist),

tamanfo efectivo de la poblacion (Ne), heterocigosidad observada y esperada (HO) y (HE).

En la (Fig. 2-1) muestra la distribucién de frecuencia de los alelos menores (MAF) para las

razas Hartén del Valle (HV) y Lucerna (LUC).

Figura 2-1: Distribucién de Frecuencia de Alelos Menores (MAF) para las razas Harton

del Valle (HV) y Lucerna (LUC).
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En este estudio, se encontré que el desequilibrio de ligamiento promedio (LD)
considerando distancias menores a 1 Mb fue de 0.28, con una distancia media de
aproximadamente 159341.3 kb para HV y LD a 1 Mb para LUC de 0.17 a una distancia
promedio de 160160.2 kb (Tabla 2-1). Ademas, la distancia promedio a la que se alcanza
un r?2 > 0.3 fue de 145597.3 para HV y 109157.3 para LUC, visualizando un r2 mas
persistente para HV que LUC como se representa en la (Fig. 2-2).
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Figura 2-2: Decaimiento del desequilibrio de ligamiento (r?) por distancia para Hartén
del Valle (HV) y Lucerna (LUC).
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Por otro lado, el tamafio efectivo de la poblacidon (Ne) presentd diferencias significativas
entre las dos razas, la raza HV presenté un Ne actual de 13 y LUC de 58 como se observa
en la (Tabla 2-1). Estos resultados indican que LUC tiene un Ne mayor en comparacion
con la raza HV reflejando una mayor diversidad genética en LUC de las ultimas 5
generaciones. Sin embargo, para las dos razas se observa un decrecimiento constante en

las ultimas 50 generaciones como se representa en la (Fig. 2-3).
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Figura 2-3: Tamafio Efectivo de la Poblacion (Ne) para las Razas HV y LUC en las

Ultimas 50 generaciones, basado en LD.
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2.4.2 Analisis de los tramos de homocigosidad (ROH) y
endogamia

El andlisis de tramos de homocigosidad (ROH), permitié identificar 242 fragmentos ROH
para los individuos HV que cubrian aproximadamente 209.90+48.28 Mb del genoma en
promedio, esto significa que alrededor del 8.43+1.94% del genoma de cada individuo fue
autocigotico, con un minimo de 2.54% y maximo de 21%. Para LUC se identificaron 2670
fragmentos ROH que cubrieron en promedio 174.15+9.20 Mb por individuo, con una
autocigosidad promedio de 7.00+0.37% (endogamia por ROH), con minimo de 0.80% y
maximo de 21.2%, valores que se presentan en la Tabla 2-2, donde se observa la
distribucion de ROH en los diferentes grupos de longitud (1-4 Mb, 4-8 Mb, 8-12 Mb y >12

Mb) en el genoma de las razas HV y LUC y la endogamia por ROH. Los resultados indican
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gue en el genoma del ganado HV, la mayor contribucién a la homocigosidad se observo
en los fragmentos (ROH1-4Mb), representando el 38.43% del genoma, mientras que la
menor proporcion se encontré en los fragmentos (ROH8-12Mb) con un 15.29%. Estos
resultados sefialan que HV presenta una distribucién variada de fragmentos ROH en su
genoma, como la mayor proporcion es de fragmento corto, esto indica una homocigosidad
antigua, pero que representa muy poca proporcién de la endogamia. Por lo tanto, al
contrario de la proporcion en cantidad de ROH, la mayor cobertura de genoma
homocigético es por fragmentos largos, mientras que el menor es por fragmentos cortos.
Por otra parte, para la raza LUC la mayor proporcion de homocigosidad por fragmento se
encontr6 en los fragmentos (ROH1-4Mb), representando el 52.02% indicando una
homocigosidad antigua con poca endogamia. Por otro lado, la menor proporcién se hallé
en los fragmentos de 8000 a 12000 Mb, correspondiendo al 10.04% y reflejando un periodo

reciente, inmediatamente anterior.

Los resultados FIS para las dos razas indican exogamia, en el caso de laraza HV se obtuvo
un valor de -0.17 y en LUC un valor menor de -0.05, estos resultados indican una tendencia

hacia el exceso de heterocigotos en ambas razas.

Una vez realizado el prunning de datos para las razas HV y LUC, se realiz6 el calculo de
la HO y HE, para HV la HO fue de 0.40 y HE de 0.34, para LUC HO de 0.43 y HE de 0.41
como se observa en la tabla 2-1, estos resultados indican que en las poblaciones de ambas
razas hay un exceso heterocig6tico, lo que concuerda con la tendencia a la exogamia

obtenida en los valores de FIS.

Los valores de FIS se basan en las estimaciones de heterocigosidad esperada y observada
de una poblacion especifica y pueden indicar una tendencia general en la poblacién hacia
la exogamia o endogamia. Por otro lado, el andlisis de ROH se enfoca en regiones de
homocigosidad en el genoma de individuos especificos, lo que puede reflejar la existencia
de antepasados comunes y regiones de homocigosidad idénticos por ascendencia que
nunca pueden ser negativos por lo que ROH no permite calcular tendencias hacia

exogamia.
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Tabla 2-2: Coeficiente de consanguinidad por ROH y distribucion de ROH en los

diferentes fragmentos de longitud (1-4 Mb, 4-8 Mb, 8-12 Mb y >12 Mb) para las razas HV

y LUC.
RAZA VARIABLE ROH ROH | ROH ROH ROH
1-4 4-8 8-12 >12 TOTAL
N ROH 93 66 37 46 242
% ROH 38.43 | 27.27 | 15.29 19.01 | 100
Media fragmento (Mb) 2.51 5.17 | 10.03 21.17 | 7.94
SD Media fragmento 0.23 0.67 | 0.77 6.11 3.17
Méax. Media fragmento (Mb) 2.84 591 |11.11 30.83 | 14.08
HV Largo sumado homocigético 23.24 | 36.07 | 36.74 126.48 | 209.90
Endogamia ROH % 0.93 1.45 1.48 5.08 8.43
SE Endogamia ROH % 0.14 0.36 0.24 1.67 1.94
CV Endogamia ROH % 46.8 77.5 51.8 98.4 72.7
Min. Endogamia ROH % 0.11 0.16 | 0.36 0.51 2.54
Méx. Endogamia ROH % 1.43 3.04 |3.03 14.9 21
N ROH 1389 | 710 268 303 2670
% ROH 52.02 | 26.59 | 10.04 11.35 | 100
Media fragmento (Mb) 2.48 5.59 9.69 18.80 |5.71
SD Media fragmento 0.19 0.45 |0.74 3.81 1.59
Méax. Media fragmento (Mb) 3.00 6.54 | 11.69 2791 | 10.54
LUC | Largo sumado homocigético 37.16 | 44.44 | 31.50 74.61 | 174.15
Endogamia ROH % 15 1.79 | 1.27 3.00 7.00
SE Endogamia ROH % 0.04 0.08 0.08 0.27 0.37
CV Endogamia ROH % 27.4 43.9 58.2 80.7 50.7
Min. Endogamia ROH % 0.64 0.16 0.32 0.51 0.80
Max. Endogamia ROH % 2.46 4.1 4.13 14.3 21.2

Numero de fragmentos por ROH (N ROH), desviacion estandar (SD), error estandar (SE),

coeficiente de variacion (CV).
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2.4.3 Analisis de estructuracion genética, Admixture y Treemix

Con el fin de llevar a cabo la comparacion con otras razas, se integré una base de datos
gue incorporé la informacion genética de las razas Brahman, Gyr, Holstein, Negra
Andaluza, Romosinuano y Shorthorn, compuesta por 110174 SNPs diferentes y
presentaba una tasa de genotipado del 50.48%. Se incluyeron 10 animales HV y 27 LUC
seleccionados aleatoriamente de la base de datos total, con el fin de evitar el sesgo por el
tamano grupal. Luego de combinar y aplicar filtro de calidad (MAF, MIND Y GENO = 0.05),
se identificaron 25074 variantes genéticas comunes entre las distintas densidades y
paneles de genotipado, logrando una tasa de genotipado del 99.59%, luego de unir las
bases de datos. Posteriormente, se realizé prunning a la base de datos y como resultado
de este proceso se obtuvo finalmente 12404 variantes en un total de 190 animales, con
una tasa de genotipado del 99.59%. Utilizando los marcadores genéticos comunes en la
base de datos, se calcularon los valores promedio MAF para cada raza. Las razas
Brahman y Gyr presentaron un MAF de 0.25 y 0.23, respectivamente, lo que indica una
tendencia similar en las poblaciones de estas razas. Por otro lado, Holstein mostré un MAF
de 0.34, Harton del Valle de 0.32, y Shorthorn presenté una MAF de 0.30. Las razas
Lucerna, Negra Andaluza y Romosinuano también presentaron una frecuencia del alelo
menor de 0.33, sefialando una similitud para marcadores particulares, puede sugerir cierta
similitud genética en esas areas especificas, pero no proporciona una imagen completa de

la relacion genética entre las razas en su conjunto en términos de MAF.

En cada una de las etapas del analisis de componentes principales, se evaluaron los 20
primeros componentes. Los tres primeros componentes en cada etapa explicaron
practicamente toda la varianza en la estructura genética de las poblaciones. La explicacion
de los 20 primeros componentes de HV y LUC se detalla en la (Fig. 2-12 suplementaria).

Primero entre las bases de datos originales de HV y LUC que incluia 10 animales HV y 94
LUC. Se observé que el primer componente fue el responsable de explicar el 14.16% de
la variabilidad total mientras que el segundo explicé el 9.73% de la variabilidad total, al
representar graficamente estos dos componentes (Fig. 2-4), se detalla una clara
separacion entre las dos razas evaluadas, indicando que hay diferencias en su estructura

genética.
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Figura 2-4: Analisis de componentes principales (PC1 vs PC2) a partir de genotipos
SNP en las razas Harton del Valle (HV) y Lucerna (LUC).
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Posteriormente en el analisis PCA de las razas que conforman a Lucerna, se incluyeron
junto con esta Harton del Valle, Holstein y Shorthorn, el primer componente explica el
17.76% y el segundo 13.17% de la variabilidad total, al representar graficamente estos dos
componentes (Fig. 2-5A), se observa una separacion clara entre las razas Holstein y
Shorthorn, de Lucerna y Harton del Valle que se encuentran juntas, lo que indica una mayor
similitud en estas dos poblaciones que puede deberse a la influencia de la raza HV en la
formacion de LUC suponiendo una mayor cercania genética. Al considerar el tercer
componente en el analisis que explica el 11.35% de la variabilidad total (Fig. 2-5B), se

evidencia una mayor diferencia entre HV y LUC, indicando que, aunque comparten cierta
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similitud genética, existen diferencias adicionales que se capturan en el tercer
componente. La explicacion de los 20 primeros componentes se detalla en la (Figura 2-13

suplementaria).

Figura 2-5:  Analisis de componentes principales (A) (PC1 vs PC2) y (B) (PC1 vs PC3)

a partir de genotipos SNP en las razas conformadoras de Lucerna.
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Holstein (HOL), Hartén del Valle (HV), Lucerna (LUC), Shorthorn (SHO).

Finalmente, en el andlisis de PCA con la inclusién de mas razas, como la Negra Andaluza,
Romosinuano, Brahman y Gyr, se observaron patrones interesantes de separacion entre
las razas, el primer componente principal explica el 26.19% y el segundo el 12.10% de la
variabilidad total, el primer componente evidencia una clara separacion entre el ganado
Bos indicus (Brahman y Gyr) de las demas razas Bos taurus (Fig. 2-6A) y el segundo
componente permite observar una separacion del grupo Shorthorn de las demas razas,
pero se observé un grupo cercano de la raza Lucerna a la de HV. Para tener mas claridad
en la estructura, se realiz6é un analisis con el tercer componente que explica el 10.17% de
la variabilidad total (Fig. 2-6B), en este andlisis se observd a Lucerna junto a Holstein,
dado que la visualizacién no brindaba suficiente claridad en las relaciones genéticas, se
utilizé un gréfico en tres dimensiones (Figura 2-7), en este grafico se identifico
primeramente la separacion de Bos indicus con Bos taurus, muestra la separaciéon de

Holstein con Lucerna, cercana a esta se encontraba Harton del Valle, al lado Romosinuano



46  Diversidad gendémica, andlisis de la composicién racial y endogamia en ganado

Lucerna de Colombia

y cercano a Negra Andaluza, perteneciente al ganado ibérico, ganado que fue introducido
durante la conquista, finalmente Shorthorn separado de estas. En el grafico se evidencia
gue genéticamente Lucerna muestra un comportamiento distintivo de los demas grupos,
lo que sugiere que se comporta como una raza independiente, diferente a las que la
conformaron, su cercania a Holstein puede explicar su produccién de leche. Ademas, se
ve mas alejada de Shorthorn, indicando menor aporte en la conformacion racial. La

explicacién de los 20 primeros componentes se detalla en la (Figura 2-14 suplementaria).

Figura 2-6: Analisis de componentes principales (A) (PC1 vs PC2) y (B) (PC1 vs PC3)
a partir de genotipos SNP de todas las razas.
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Brahman (BRM), Gyr (GIR), Holstein (HOL), Hartén del Valle (HV), Lucerna (LUC), Negra
Andaluza (NAN), Romosinuano (ROM), Shorthorn (SHO).
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Figura 2-7:  Andlisis de componentes principales (PCA) en 3D de todas las razas.

Brahman (BRM), Gyr (GIR), Holstein (HOL), Hart6n del Valle (HV), Lucerna (LUC), Negra
Andaluza (NAN), Romosinuano (ROM), Shorthorn (SHO).

En el analisis de estructuracion utilizando los estadisticos FSTs se pudo determinar el valor
entre la raza HV y LUC que fue de wFST = 0.10, lo que refleja una moderada separacion
entre estas dos razas. Por otro lado, entre las razas que conformaron originalmente a

Lucerna una separacién ligeramente mayor, con un wFST=0.11.

El andlisis de estructuracion genética con todas las razas el wFST fue de 0.15, utilizando
el estadistico FSTs pareado de Slatkin, reveld que las razas Lucerna y Gyr presentan una
mayor separacion genética, con un valor de FST de 0.31 y un numero de migrantes (Nm)
de 1.26. Por otro lado, la menor diferenciacion genética en Lucerna se encontré con la raza

Holstein con un FST de 0.10 y un Nm de 2.89. El valor de FST pareado entre Lucerna y
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HV fue de 0.15, con Nm de 3.29 y para LUC y SHO, FST=0.14 con Nm de 3.47. Los
resultados completos de FSTs pareados y las relaciones genéticas entre las razas segun

FSTs pareados de Slatkin se encuentran representados en la tabla 2-3.

Tabla 2-3: Valores de FSTs pareados de Slatkin (debajo de la diagonal) y nimero de

migrantes (encima de la diagonal) entre las diferentes razas de bovinos evaluados.

Raza BRM | GIR | HOL | HV | LUC | NAN | ROM | SHO
Brahman (BRM) 941 | 192 | 1,65 | 1,95 | 2,01 | 1,67 | 1,74
Gyr (GIR) 0,05 160 | 1,33 | 1,62 | 1,67 | 1,32 | 1,46
Holstein (HOL) 0,26 | 0,31 2,89 | 481 | 451 | 3,49 | 3,27
Hartén del Valle (HV) 0,30 | 0,37 | 0,17 3,29 | 3,15 | 2,67 | 2,30
Lucerna (LUC) 0,26 | 0,31 | 0,10 | 0,15 4,38 | 3,51 | 3,47
Negra Andaluza (NAN) 0,25 | 0,30 | 0,11 | 0,16 | 0,11 4,64 | 3,27
Romosinuano (ROM) 0,30 | 0,38 | 0,14 | 0,19 | 0,14 | 0,11 2,63
Shorthorn (SHO) 0,29 | 0,34 | 0,15 | 0,22 | 0,14 | 0,15 | 0,19

Se utilizé la medida de similitud (IBS) para analizar y explorar las relaciones entre las
diferentes razas estudiadas, se construyé una matriz de relaciones genémicas y una matriz
de distancias de Nei que se represent6é por medio de un Dendrograma y mapa de calor
(Fig. 2-8), donde se observa claramente que hay dos grupos, uno compuesto por los Bos
indicus donde se encuentran Brahman y Gyr separados también en grupos y por otro lado
los Bos taurus donde estan las demas razas. Primero los Brahman y Gyr, luego esta NAN
formando un grupo, se puede observar también que unos pocos individuos Lucerna fueron
clasificados como HV en este analisis, seguido HV formando otro grupo, luego se ve
nuevamente otro grupo de NAN al lado de Romosinuano eso podria explicar que de pronto
hay unos individuos NAN que parecen Romosinuano o Harton del Valle y viceversa,
Shorthorn muestra un grupo claro, Lucerna forma un grupo claro y Holstein también. Se
puede concluir que Lucerna se comporta como una raza separada, Harton del Valle
también con su cercania al ganado Ibérico (NAN) que forma dos grupos como se pudo

evidenciar también en el andlisis de PCA.
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Figura 2-8: Dendrogramay mapa de calor basado en distancias gendmicas de las razas

evaluadas.

Brahman (BRM), Gyr (GIR), Negra Andaluza (NAN), Harton del Valle (HV), Romosinuano
(ROM), Shorthorn (SHO), Lucerna (LUC), Holstein (HOL).

Para centrar un poco mas el andlisis de relaciones e historia evolutiva a partir de las
distancias genéticas de Nei entre las razas, se construyé un arbol filogenético donde se
observa cada una de las razas acomodadas en grupos monofiléticos (Fig. 2-9), los mas
cercanos Brahman y Gyr, al lado se encuentra Lucerna cercana por un lado pero separado
a Holstein y por el otro a Hartén del Valle, a un lado Romosinuano se encuentra cercano a
Negra Andaluza y se observa nuevamente los dos grupos en que se divide ella, Shorthorn

nuevamente se ve mas lejos.
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Figura 2-9:  Arbol filogenético a partir de distancias genéticas entre las diferentes razas

bovinas

evaluadas. BRA=Brahman, GIR=Gyr, HOL=Holstein, HV=Harton del Valle,

LUC=Lucerna, NAN=Negra Andaluza, ROM=Romosinuano y SHO=Shorthorn. La sigla de

cada raza representa un individuo.
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Posteriormente, el andlisis de mezcla y estimacién del error de validacion cruzada (CVE)

para elaborar las relaciones ancestrales hipotéticas entre las diferentes razas de ganado,

centrandose en la raza Lucerna, se hizo el analisis de Admixture con las razas que

conformaron la raza Lucerna y los resultados mostraron que el valor del mejor k fue para

K=4 (Figura 2-15 Suplementaria) donde se observa que Lucerna se comporta como una

raza independiente, Sin embargo, en el analisis de Admixture se obtuvieron resultados

diferentes en la composicién genética de Lucerna, mostrando que las proporciones de las

razas han cambiado, ahora el andlisis sugiere que la poblacion LUC en K=3 esta
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compuesta por 3.69% del cluster Shorthorn, 8.07% del cluster Holstein y 88.25% del cluster
Harton del Valle, K=3 identifica genes comunes entre los criollos del Valle del Cauca.
Considerando K=4, la composicién fue de 6.61% del cllster de Holstein, 3.91% del cluster
HV, 2.10% del cluster de Shorthorn y 87.38% para el clister de Lucerna, lo que muestra
que Lucerna si se comporta como raza, Cuando se evalué K=4 el porcentaje restante de
LUC presentaba un porcentaje de composicién de cada raza asi: 52.38% para HOL,
30.98% para HV y 16.64% para Shorthorn.

En la figura 2-10 se observan los resultados con todas las razas evaluados donde el mejor
k fue aproximadamente entre K= 7 y 8, se puede observar el resultado del analisis de
mezcla, donde se consideraron entre 2 y 12 poblaciones ancestrales. Con K=3, se
descubrié que se puede separar un cllster que representa a los Bos indicus de los Bos
taurus. Dentro de las razas Bos taurus, se identificé un clister para el ganado britanico y
otro cluster para el ganado ibérico. Al aumentar K a 5, se noté que las razas Indicus
Brahman (BRM) y Gyr (GIR) no se pueden distinguir, ya que se agrupan juntas. Ademas,
se identific6 un cluster para la raza Holstein, para HV junto con LUC comparten su
composicion. NAN mostré la presencia de dos grupos distintos, siendo uno de ellos similar
a Romosinuano. Shorthorn se agrup6 en un clister separado, pero también mostré cierta
similitud con los otros grupos de la raza Bos taurus. Al graficar K=7 se observa que las
razas cebuinas se encuentran en un solo grupo, pero Lucerna estd como una raza
independiente. Al utilizar K=8, se separa el Brahman del Gyr en clisteres individuales.
También se identificaron clusteres independientes para Holstein, Hartén del Valle, LUC y
ROM. NAN siguié mostrando dos grupos distintos, aunque en esta ocasion con menos
similitudes con Romosinuano. Shorthorn se agrupé en su propio clister. Para terminar, con
K=10, se observaron clusteres separados para BRM, GIR, HOL, HV y LUC. NAN auln
muestra separacion en dos grupos, pero con una menor similitud con ROM. ROM se

agrupod en un cluster individual, y SHO mostré agrupamiento en dos clisteres diferentes.
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Figura 2-10: Analisis de validacién cruzada con K de 2 a 12 poblaciones ancestrales
hipotéticas del ganado Brahman (BRM), Gyr (GIR), Holstein (HOL), Harton del Valle (HV),
Lucerna (LUC), Negra Andaluza (NAN), Romosinuano (ROM) y Shorthorn (SHO) mediante

analisis de Admixture. El mejor K fue aproximadamente entre K = 7 y 8 segun el CVerror.
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Finalmente, para conocer cudles son los eventos y la cantidad de migracion, los resultados
del andlisis de Treemix indicaron que el nimero 6ptimo de eventos migratorios que mejor
se ajusta a los datos es de 2 eventos migratorios. Tanto el método lineal (Figura 2-16
suplementaria) como el método de Evanno concordaron en esta estimacion, ambos
métodos sugieren que hay evidencia de dos importantes episodios de migracion en la
historia de estas poblaciones. Esto puede indicar interacciones genéticas significativas
entre ellas y proporciona informacion valiosa sobre la estructura y la dindAmica poblacional.
El &rbol de poblacién resultante que representa la estructura de poblaciones y los eventos

migratorios se puede observar en la Figura 2-11.

Figura 2-11: Analisis de Treemix con dos eventos de migracién.
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2.5 Discusion

Los ganados criollos son portadores de una diversidad genética Unica, moldeada a lo largo
de las generaciones por condiciones ambientales especificas y seleccién natural y artificial,
lo que los convierte en un recurso genético de inmenso valor adaptativos y deseables.
Dada la importancia de estos recursos para la agricultura y los diversos beneficios que
brindan, es esencial estudiar y entender su diversidad genética, esta comprension permite
conservar y manejar de manera sostenible las distintas razas, asegurando su aporte
continuo a la seguridad alimentaria y al desarrollo agricola (Organizacion de las Naciones

Unidas para la Agricultura y la Alimentacion [FAO], 2023a).

En este estudio, el MAF para las razas HV y LUC después del control de calidad fue de
0.28 y 0.31 respectivamente, con base en estos resultados, se puede inferir que LUC tiene
una mayor frecuencia del alelo menos comun en comparacién con HV, lo que sugiere una
mayor diversidad genética, estos valores son similares a otras razas criollas, en un estudio
realizado en ganado Blanco Orejinegro (BON) y Romosinuano presentaron un valor
promedio de MAF para ambas razas de 0.27 (Bejarano et al., 2018), comparado con otros
estudios los valores reportados son inferiores en las razas Chino Santandereano y
Romosinuano que presentan un MAF de 0.34 y 0.38 (Ocampo Gallego et al., 2021). Un
estudio reciente en la raza BON reporté un MAF promedio de 0.32 (S. Caivio-Nasner et al.,
2021). Al comparar estos resultados con estudios previos en razas de origen Bos indicus,
se observa un valor de MAF en la raza Gyr de 0.24 (Garcia et al., 2023), los cual es logico
si se entiende que el Chip de genotipado es para ganado Bos taurus, por lo que en estas

razas es comun observar valores de MAF mas bajos.

El andlisis de LD revel6 una diferencia significativa entre las razas HV y LUC. El promedio
de LD hasta una distancia de 1 Mb fue notablemente mas alto en HV (0.28) en comparacién
con Lucerna (0.17). Estos hallazgos sugieren una mayor persistencia de ligamiento en HV
gue en lucerna, quiere decir que hay mas homocigosidad y probablemente menos
diversidad, en la Figura 2-2, se puede observar el decaimiento donde HV esta por encima,
bajando lentamente, lo que indica que los bloques haplotipicos son mas grandes. Para
LUC en cambio, decae mas rapido, lo que indica una mayor diversidad que HV. Los valores

de r? en este estudio son superiores a lo reportado por Ocampo Gallego et al (2021), en la
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raza criolla Chino Santandereano, donde el r?fue igual a 0.13 a la misma distancia, pero
con menor densidad de genotipado (26K). En la raza BON se reportd un LD también
considerando la distancia hasta 1Mb donde el LD fue de 0.21, pero también con menor
densidad de genotipado (50K) (S. Caivio-Nasner et al., 2021). Un estudio realizado por
Bejarano et al (2018), muestra resultados similares a los de este estudio donde a una
distancia de 1Mb el r? fue de 0.23 para la raza Romosinuano y 0.19 para BON. Otro estudio
realizado en la raza Gyr obtuvo un valor r?> de 0.20 para una distancia de 50Kb donde
observaron que a medida que aumentaba la distancia, disminuia el valor promedio de r?

COmo en una curva tipica de decaimiento de LD (Garcia et al., 2023).

Se ha documentado que las razas Bos taurus tienden a mostrar niveles mas altos de LD
en comparacion con las razas Bos indicus, como se ha observado en estudios realizados
por Pérez O’'Brien et al (2014). Estos hallazgos respaldan la idea de que las razas Bos
taurus tienen un mayor valor de LD en su genoma en comparacion con las razas Bos
indicus, lo cual puede ser explicado en el sesgo por el mayor conocimiento genémico y
porque los chips de genotipado fueron disefiados para ganado Bos taurus, buscando un

alto niumero de SNPs segregado en esas razas.

Teniendo en cuenta que es deseable que los valores r? entre marcadores contiguos sean
mayores a 0.20 o0 0.30 ya que indican una fuerte asociacion genética entre los marcadores
y son necesarios para capturar de manera completa la variacion genética de los rasgos de
interés (Ardlie et al., 2002), la densidad de genotipado utilizada en la seleccion genémica
depende, en parte, de los patrones de LD presentes en la poblacion estudiada. Por lo tanto,
es necesario tener un nivel adecuado de LD entre marcadores para garantizar una
cobertura 6ptima de la variacién genética y una buena prediccion de los valores genémicos
(S. Caivio-Nasner et al., 2021).

La distancia promedio a la que se obtiene un r?> > 0.3 fue de 145.59Kb para HV y 109.15Kb
para LUC, se sugiere que la persistencia del ligamiento a QTLs para la evaluacion
gendmica requeriria una densidad de genotipado de al menos 17000 marcadores SNPs
para HV'y 22800 para LUC, asumiendo un tamafio de genoma de 2,489,385.77 Kb tomado
de la base de datos de ENSEMBL (https://www.ensembl.org/index.html), esto significa que
se requieren menos cantidad de marcadores genéticos para hacer seleccion genémica en

HV, lo que puede estar asociado a una menor diversidad genética en la poblacion. Estos
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resultados son inferiores y presentan una caida de LD mas rapida en comparacion a lo
reportado en Chino Santandereano donde encontraron un LD mayor de 0.3 a una distancia
promedio de 340.3Kb (Ocampo Gallego et al., 2021). Valores inferiores fueron encontrados
en ganado BON donde presentaron r? > 0.3 a una distancia de 77.43Kb (S. Caivio-Nasner
et al., 2021). Bejarano et al (2018) reporté distancias de 70Kb para BON y 100Kb para
ROM alcanzando el mismo valor. En ganado Simmental reportaron valores en los que se
encuentra un r> > 0.3 a una distancia de 33Kb (Amaya et al., 2020). Las distancias en las
gue se alcanza un valor de r? > 0.3 proporciona informacién sobre la persistencia del
ligamiento genético, como se observa en los resultados de los otros autores, los valores
son menores comparados con los de este estudio, aunque es importante tener en cuenta
que los valores pueden variar dependiendo del tamafio y estructura de la poblacion
analizada, la densidad de genotipado, los parametros que se hayan tenido en cuenta para

realizar el control de calidad y la diversidad genética presente en cada raza o poblacion.

En el estudio, el tamafio efectivo de la poblacién (Ne) juega un papel crucial en la
determinacion de la variabilidad genética, se observé una tendencia descendiente en el
tamanfo efectivo de la poblacién (Ne) a lo largo de las generaciones en ambas razas (Fig.
2-3). Enlaraza LUC se obtuvo un valor actual de Ne = 58, lo que indica un tamafio efectivo
de poblacion relativamente grande en comparacién con HV, que el Ne fue de 13, lo que
sugiere que esta poblacion ha experimentado una disminucion significativa en su tamafio
efectivo de poblacion a lo largo de las generaciones. Esta disminucion de Ne a lo largo del
tiempo puede ser el resultado de varios factores, como la reduccion del nidmero de
reproductores o eventos de cuello de botella que han limitado la variabilidad genética en
la poblacién. Comparado con ganados criollos, un valor mayor fue reportado en la raza
BON con un Ne = 123 (S. Caivio-Nasner et al., 2021), aunque es importante resaltar que
la densidad de genotipado fue diferente y que esta raza es la raza criolla de mayor
inventario en el pais, lo que contribuye a un Ne de poblacion mas grande debido a la
disponibilidad de un mayor numero de reproductores y una variabilidad genética mas
amplia. Estos factores favorecen la conservacion de la diversidad genética en la poblacion,
lo que se refleja en un Ne mas alto en BON en comparacién con HV y LUC. En la raza
Chino Santandereano se reportd un Ne = 32 (Ocampo Gallego et al., 2021). En razas
cebuinas, un estudio en ganado Gyr report6 un valor de Ne = 11, valor inferior al reportado

en las dos razas de este trabajo. Este Ne bajo del ganado Gyr, podria deberse a practicas
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de reproduccion selectiva a lo largo del tiempo, como la utilizaciéon continua de un nimero
limitado de sementales especificos sin reemplazo, lo que ha llevado a un aumento en la
endogamia y una disminucién en la diversidad genética. Sin embargo, ellos resaltan que
actualmente estan utilizando métodos genéticos mas avanzados en sus programas de cria,
lo que significa que estan introduciendo toros mas jovenes en sus programas de pruebas
de descendencia, acortando el tiempo necesario para que una hueva generacion

reemplace a la anterior. (Garcia et al., 2023).

Por otra parte, un estudio en una poblacién de Holstein espafiola determiné Ne a partir de
la informacién genealdgica y del genoma completo, sus resultados fueron consistentes y
oscilaron entre 66 y 79 (Rodriguez-Ramilo et al., 2015). Otro estudio realizado en ganado
lechero Jersey danés report6 un Ne = 135 (Thomasen et al., 2013). Segun la
recomendacion de la FAO (2013), se considera 6ptimo tener alrededor de 50 animales por
generacion para alcanzar un tamafio efectivo de poblacion deseado, aunque ese seria un
tamafio minimo, es preferible contar con un nimero mayor de animales para garantizar la
supervivencia a largo plazo de la poblacion. Con base en esta recomendacion, se puede
decir que las razas LUC y HV estan por encima y por debajo del tamafo deseado
establecido por la FAO. La raza LUC, con un Ne de 59, se encuentra por encima del
tamafio deseado, lo que sugiere que su diversidad genética y capacidad de seleccién son
adecuadas para segurar que la poblacién continle existiendo durante un periodo
prolongado. Por otro lado, la raza HV, con un tamafio efectivo de poblacién de 13, esta por
debajo del tamafio deseado, esto podria indicar que la raza corre un mayor riesgo de
pérdida de variabilidad genética y de enfrentar desafios en términos de adaptabilidad en
el futuro. Sin embargo, es importante resaltar que en HV solo se tomé una poblacién y no

una muestra de la diversidad genética existente.

Por otra parte, los eventos de mezcla de razas pueden contribuir a estas diferencias. Estos
factores pueden afectar la diversidad genética y tener implicaciones en el tamafio efectivo
de la poblacién (Organizacion de las Naciones Unidas para la Agricultura y la Alimentacion
[FAO], 2023a).

En este estudio, las regiones de homocigosidad (ROH) presentadas en la Tabla 2-2,
sefialan que para HV permitieron identificar 242 fragmentos ROH que representa 24.2

segmentos de ROH promedio por individuo, la suma media de todas las longitudes cubrié
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209.90 Mb, lo que resulta en una longitud media de 7.94 Mb por individuo, equivalente a
un 8.43% de endogamia. Para la raza LUC se identificaron 2670 fragmentos ROH, es decir,
29.02 regiones ROH promedio por individuo, la suma promedio de todas las longitudes
cubrieron 174.15 Mb, lo que infiere una longitud media de 5.71 Mb por individuo,
equivalente a un 7.00% de endogamia. La raza HV presenta un nivel de endogamia mas
alto, lo que se asocia con una menor diversidad genética en comparacion con el nivel de
endogamia de LUC, esto indica que ciertas regiones del genoma de los individuos de HV
estdn mas estrechamente relacionados por descendencia, lo que lleva a una mayor
homogeneidad genética dentro de la poblacién. Valores cercanos a la raza Lucerna fueron
reportados en la raza criolla BON donde cubrieron en promedio 170.36 Mb por individuo
con una endogamia del 6.78% (S. Caivio-Nasner et al., 2021), estos valores son inferiores
al compararse con los de HV de este estudio. Un resultado inferior al contrastarse con
ambas razas de este trabajo fue reportado por Ocampo Gallego et al (2021), donde las
regiones de ROH cubrieron 134.56 Mb por individuo y un 5.36% de genoma autocigético.
En Holstein fue reportada una endogamia por ROH del 3.8% (Bjelland et al., 2013) y en
Holstein mexicano 71.83 ROH por animal con una endogamia del 2.77% (Cortes-
Hernandez et al., 2022), valores también inferiores a los de este estudio. En ganado
especializado Gyr reportaron una cantidad significativa de tramos de homocigosidad con
un promedio de longitud ROH de 3.24 Mb y 53 ROH por individuo, la endogamia promedio
fue de 5.36% (Garcia et al., 2023). Valores mas altos se reportaron en la raza autoctona
Hainan en el sur de China (375 Mb) (Liu et al., 2022).

El ganado HV y LUC, presentaron una mayor contribucién a la endogamia con ROH largos
(>12Mb) que indican una endogamia reciente (Ultimas 4.16 generaciones), indicando que
en estas generaciones ha habido una mayor frecuencia de cruces entre parientes cercanos
quiza por la seleccion basada en caracteristicas deseadas, HV presenta una mayor
proporcion de endogamia en comparacion con LUC, esta endogamia reciente de HV en
las Gltimas generaciones esta relacionada con el Ne de la poblacién ya que es probable
qgue el numero efectivo de individuos disminuya como se reportd en este trabajo. Es
importante considerar que solo se trabajé con una poblacién HV, por lo que se espera
mayores valores en la poblacion total. Estudios anteriores realizados en ganado Chino
Santandereano y Blanco orejinegro, también informaron resultados similares, mostrando

una mayor proporciéon de endogamia reciente en los bovinos criollos de Colombia (S.
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Caivio-Nasner et al., 2021; Ocampo Gallego et al., 2021). En otras razas como el ganado

Gyr, se ha observado un patrén similar de mayor endogamia reciente (Garcia et al., 2023).

Por otra parte, se analiz6 la heterocigosidad observada y esperada de las razas HV y LUC
como se observa en la tabla 2-1, para HV (H0o=0.40 y He=0.34) para LUC (H0=0.43 y
He=0.41). Los resultados muestran que la raza LUC posee una mayor variabilidad genética
y una mayor proporcion de alelos heterocig6ticos en comparacion con HV. Pero también
revelan que ambas razas exhiben una mayor heterocigosidad observada en comparacion
con la heterocigosidad esperada, lo que indica un exceso de heterocigéticos en ambas
poblaciones lo que sugiere una mayor diversidad genética en ambas razas. A partir de
estos resultados se presentd un valor de FIS negativo para ambas razas (HV = -.017 y
LUC = -0.05), lo que concuerda con el exceso de heterocigotos relacionados con una
tendencia a la exogamia, que coincide en el caso de HV con la introduccién de
reproductores de otras ganaderias en la ganaderia evaluada, lo cual aporta alelos nuevos

a la poblacién.

Un estudio donde utilizaron ocho subpoblaciones comerciales de la raza bovina criolla
Romosinuano dos de esas subpoblaciones, una proveniente del departamento de Bolivar
de la hacienda Bonanza (BO) y otra del departamento de Meta de la hacienda Fabio Torres
(FT) mostraron resultados similares donde los animales analizados fueron heterocigotos y
el valor de FIS negativo para BO, He = 0.718, Ho = 0.724 y FIS = -0.006, para FT, He
=0.801, Ho = 0.869 y FIS = -0.088 (Bejarano G et al., 2012), como se presentd en este
estudio con Heterocigosidades observadas mayores y valores de FIS negativos que podria
indicar la presencia de procesos recientes de cruzamiento entre razas. Un estudio que
involucra varias razas criollas, entre ellas Lucerna y Hartén del Valle arrojé un resultado
contrario al de este estudio y una Ho mayor a la reportada, el promedio de las razas criollas
de Ho = 0.71 y He = 0.80 (Martinez et al., 2012), pero usando marcadores microsatélites
gue a menudo tienen tasas de mutacion mas altas y no SNPs. La heterocigosidad en este
estudio es superior a la reportada en dos estudios, uno reciente donde se incluyeron seis
razas bovinas criollas de Colombia, entre ellas HV, reportaron una heterocigosidad
esperada de 0.35 (Martinez et al., 2023). Otro en razas de ganado autéctonas de Chino
Santandereano encontro Ho = 0.27 para la raza Nandan y Ho = 0.28 para las razas Beisha
y Tiantai (Zhang et al., 2018). Estudios realizados por Hernandez Herrera et al (2015)

donde evaluaron el polimorfismo del gen DRB3 usando la metodologia PCR-SBT
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(Tipificacion basada en secuenciacion por reaccion en cadena de la polimerasa),
incluyeron las razas HV, LUC y HOL y reportaron valores superiores de Ho (para HV =
0.89, LUC = 0.90 y HOL = 0.90) con valores positivos de FIS indicando un déficit de
heterocigotos, solamente significativo en HV. Vargas et al (2016) en ganado Macabea
amazébnico de Ecuador donde realizaron el andlisis a partir de marcadores microsatélites
reportaron valores de Heterocigosidad Ho = 0.72 y He = 0.73. Valores mayores a los

encontrados en este estudio.

Seguidamente, al realizar la unién de las bases de datos con las de otras razas, el analisis
de PCA en cada una de las etapas, permitio distinguir en primera instancia la raza HV de
LUC (Fig. 2-4) en el primer componente. Ademas, en la Figura 2-5 donde se encuentra el
PCA de las razas que componen Lucerna, separ6 en el primer componente la raza
Shorthorn de las demas razas y en el gréfico de todas las razas (Fig. 2-6), el primer
componente permitié distinguir claramente entre los ganados Bos taurus y Bos indicus,
que es de esperarse debido a sus marcadas divergencias en su origen geografico, historia
evolutiva y caracteristicas fenotipicas, tal como se ha observado en otros estudios (Hu et
al., 2020; Pereira Verdugo et al., 2019). En el segundo componente de HV y LUC se sigue
evidenciando claramente su separaciéon, LUC comportandose como una raza

independiente a pesar de que HV hizo parte de su composicién como raza.

Para las razas que componen LUC, se puede observar que se separ6 la raza HOL y la
raza SHO de las razas criollas (LUC y HV), esta separacion del ganado Shorthorn puede
estar relacionada con su origen y su historia evolutiva que la distingue de las demas razas
presentes en el analisis, la separacion de la raza HOL puede ser atribuida a su fuerte
seleccidn para produccion lechera. Es importante notar que las razas criollas HV y LUC
poseen una historia evolutiva similar y su ancestria es en parte proveniente del ganado
Ibérico, lo que las diferencian de las otras razas (Martinez et al., 2012). Al graficar el tercer
componente en cada una de las etapas, se evidencia claramente la separacion de cada
una de las razas y sitia a LUC cercana a HOL, lo cual puede deberse a su caracteristica
como productora de leche y a que es una raza ampliamente difundida en Colombia. Sin
embargo, en el andlisis de Admixture con las razas que componen Lucerna, solo el 8.07%
correspondié al cluster asociado a Holstein, pero en el PCA los muestra cercanos en su

segundo componente. En cambio, en el andlisis filogenético en el que se incluyen todas



Capitulo 2 61

las razas, muestra a HOL més cercano a LUC. No obstante, cabe sefialar que los analisis
muestran que LUC se comporta como una raza independiente, con su impronta gendmica,

por lo que necesariamente la proporcion de relacién con los clUsteres puede ser relativa.

Finalmente, en el andlisis de PCA donde estan incluidas todas las razas dentro del estudio
incluyendo el grafico en tres dimensiones, el primer componente como se menciono
inicialmente muestra una separacion clara entre el ganado Bos indicus y Bos taurus. El
segundo muestra la separacién del grupo Shorthorn de las demas razas taurinas que se
atribuye a su historia evolutiva, se sitla a Lucerna cercana a Holstein como en el analisis
de las razas que la componen y cercana a esta se encuentran las razas criollas Hartén del
Valle y Romosinuano mostrando una proximidad al grupo de Negra Andaluza,
perteneciente al ganado Ibérico, que concuerda con el origen de las razas criollas
provenientes del ganado Ibérico durante la conquista (Martinez et al.,, 2012). Estos

hallazgos también se respaldaron mediante el andlisis de FSTs y el arbol filogenético.

Es importante tener en cuenta que en la evaluacién de HV y LUC se us6 toda la poblacion
Lucerna (94 animales) en comparacion con las demas razas donde se utilizo la base de
datos reducida (27 animales Lucerna), para evitar el sesgo por tamafio poblacional.
Inicialmente, se compararon las razas HV y LUC, y se obtuvo un valor de wFST =0.10 y
FST pareado por Slatkin de 0.15, el valor de FST global puede deberse al tamafio muestral,
ya que el FST pareado por Slatkin no considera el tamafio muestral y por eso la diferencia
es pequefa respecto a cuando se usan mas razas, ambos resultados indican una
moderada diferenciacion genética entre las razas, la presencia de HV en la composicion
de LUC puede haber influido en esta diferenciacién. Posteriormente, entre las razas que
componen Lucerna incluyendo también a LUC en el analisis, el resultado mostré un valor
de FST = 0.11, lo que indica un grado ligeramente mayor, comportandose LUC como una

raza independiente.

Posteriormente, se llevd a cabo un andlisis exhaustivo que incluy6é todas las razas
mediante el uso de FSTs pareados por Slatkin. Estos resultados respaldan y
complementan los hallazgos obtenidos en los analisis previos de PCA y el arbol
filogenético. Es notable la marcada separacién entre las razas de ganado Bos indicus y
Bos taurus, debido al menor flujo de genes que causa estructuracion poblacional. En el

analisis de PCA, que involucra las razas que componen Lucerna, se observo la cercania
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de HOL con LUC y, a su vez, esta con HV. Aungue algunos estudios previos, utilizando
diferentes marcadores y métodos, han reportado una clara separacion entre ciertas razas
criollas de América y razas especializadas como Holstein (Giovambattista et al., 2013;
Martinez et al., 2012), es importante considerar que este estudio utiliz6 FSTs pareados por
Slatkin y se centré en todas las razas, incluyendo las que componen Lucerna. Por lo tanto,
los resultados obtenidos en este analisis pueden ofrecer una perspectiva complementaria,
destacando la impronta genémica distinta de las razas criollas en comparacion con las

razas especializadas.

El arbol filogenético (Fig. 2-9) separoé las razas Bos indicus, separ6 el ganado Shorthorn,
separé la raza Holstein y la situ6 cercana a LUC. Lucerna con cercania a HV, ROM y estas
razas criollas cercanas a NAN, lo cual esta en concordancia con estudios anteriores que
muestran una separacion entre algunos criollos de América y razas especializadas como
Holstein, Shorthorn Brahman y Gyr (Bejarano G et al., 2012; Martinez et al., 2012; Ocampo
Gallego et al., 2021). Se evidencia una separacion entre LUC, HV y HOL, lo que concuerda
con otros estudios donde se observo la separacion de estas razas en un arbol de
Neighborn joining (Hernandez Herrera et al., 2015), otro estudio evidencid la separacion
de HV de razas especializadas Holstein, Brahman y Gyr (Vargas et al., 2016). También se
pudo observar dentro del arbol filogenético que la raza Negra Andaluza presenta una
separacion en dos grupos distintos, lo cual sugiere la existencia de subpoblaciones o
subgrupos dentro de esta raza que también se observan en los analisis de PCA (Fig. 2-7),
Dendrograma, mapa de calor (Fig. 2-8) y Admixture (Fig. 2-10). Esto puede deberse a
distintos factores como la adaptacién a diferentes ambientes geograficos o eventos de
mezcla genética reciente con otras razas. En un analisis de PCA de un estudio de
diversidad genética donde incluyeron NAN para el analisis, se puede observar también la

division de los grupos dentro de la raza (Freitas et al., 2021).

El analisis de Admixture con las razas que componen Lucerna (Figura 2-15 suplementaria)
el mejor k fue para K=4, lo que sugiere que el analisis ha sido capaz de identificar cuatro
fuentes ancestrales distintas en la composicion genética de las poblaciones analizadas, el
cluster de LUC muestra una composicion genética Unica (impronta genética), ya que se
comporta como un grupo separado en el andlisis a pesar de tener proporciones pequefias

de las otras tres razas. Esto demuestra que, aunque haya habido cierta influencia genética
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de las tres razas en la formaciéon de LUC, ha habido procesos de seleccién, endocria y/o
aislamiento reproductivo que han llevado a una diferenciaciébn genética significativa y

sitian hoy en dia a Lucerna como una raza.

Por otra parte, en el analisis de Admixture con todas las razas (Fig. 2-10), el error de
validacién cruzada permite suponer entre 7 y 8 poblaciones ancestrales hipotéticas, al
graficar cada uno de los resultados, en K=3 se ve un comportamiento Unico entre Bos
indicus y Bos taurus, dentro de los Bos taurus se forma un grupo para el ganado britanico
y otro grupo para el ganado Ibérico. Avanzando en el analisis se observa como K=5 agrup6
las razas Bos indicus (Brahman y Gyr) y LUC con HV parecen estar compartiendo la misma
mezcla. K=7 separ6 las razas cebuinas en un grupo. En K=8 se ven completamente
separados los grupos, Lucerna se comporta como una raza diferente con algo de mezcla
de las demas razas, un poco mas de Holstein y por eso es productora de leche, para HV,
HOL y LUC se observa un poco del ganado Cebuino dentro de ellas, aunque se observan
dos grupos dentro de Negra Andaluza como se habia mencionado anteriormente y se

evidencio en el Dendrograma y mapa de calor (Fig. 2-8).

Cuando se grafica K=10 se observa como los Bos indicus se mezclan un poco entre si,
aparece HOL, HV y LUC comportandose como grupos independientes con algo de mezcla
dentro de ellos de los otros grupos, que puede deberse a la reproduccion con otras razas,
ROM se comporta como un grupo aparte, NAN muestra su divisiéon en dos grupos con algo
de ROM en uno de ellos y Shorthorn comienza a separarse en dos grupos también. Al
considerar todas las razas, se encontr0 que la composicibn genética de Lucerna
corresponde al 85.62% del clister Lucerna. El porcentaje restante representa la
contribucion de otras razas, dentro del 2.17% corresponde a los Bos indicus,
mayoritariamente Gyr (1.55%), lo cual es coherente, ya que Gyr es una raza de ganado
lechero ampliamente utilizada en el Valle del Cauca. Para Hartdn del Valle, la composicion
genética corresponde al 85.70% del cluster de HV en promedio, el porcentaje que resta
representa la contribucion de otras razas, el 2.02% corresponde a los Bos indicus,
mayoritariamente Brahman (1.21%), Holstein 0.20% y de Lucerna 4.16%. Un estudio
realizado por Martinez et al (2012) utilizando marcadores microsatélites reportd
contribucién del ganado Cebuino, britdnico e Ibérico en las razas criollas Harton del Valle
y Lucerna como se evidencié en este estudio. Otro estudio donde determinaron la

estructura genética de las poblaciones mediante el software Structure se pudo observar en
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el cluster de HV un poco de mezcla de ganado Cebuino dentro de la raza (Vargas et al.,
2016). Un estudio reciente que involucr6é el ganado HV reporté en su analisis que se
encontraron sefiales de introgresion dentro de HV, mostrando que algunos animales no

tenian un origen puro (Martinez et al., 2023).

Los resultados del analisis de Treemix no revelaron eventos de migracion reciente para
HV y LUC, los eventos estuvieron asociados a migracion entre otras razas. Los resultados
permitieron observar conjuntamente el agrupamiento de poblaciones y los eventos
migratorios. Y se observa nuevamente como se agruparon en dos ramas los Bos indicus
de los Bos taurus. La raza LUC se encontré en una rama cercana a Holstein, lo que puede
explicar su produccion de leche, tal como se menciond previamente. Se observaron dos
eventos de migracion en la historia evolutiva de las razas estudiadas (Fig. 2-11). Uno de
ellos entre la raza Holstein hacia la raza Negra Andaluza. Sin embargo, en el andlisis de

Admixture se observé poca proporcion de Holstein en NAN.

El segundo evento de migracion fue desde la raza Brahman hacia la raza Shorthorn, con
una proximidad de flujo de genes cercana a 0. Esto indica que también ha habido un evento
de migracién entre estas dos razas, pero con una cantidad de flujo de genes muy baja. No
obstante, en el andlisis de Admixture de todas las razas (Fig. 2-10), el K=10 en el caso de
SHO no se evidencia una proporcién importante de esos genes en el clister relacionado

con Shorthorn.

Finalmente, los resultados de este estudio indican que la poblacion Hartén del Valle tiene
una menor diversidad en comparacion con la poblacién de Lucerna, lo que establece que
la raza Lucerna tiene potencial de ser usada en programas de mejora genética, mientras
gue HV depende de un analisis mas profundo usando varias poblaciones. En otras
palabras, se encontr6 que la poblaciébn HV evaluada es mas vulnerable en términos de
diversidad genética, lo que sugiere que podria estar en mayor riesgo en términos de
conservacioén en comparacion con la raza Lucerna. Por Ultimo, a pesar de que Lucerna es
originalmente una raza sintética, sus caracteristicas genéticas y fenotipicas se han

estabilizado lo suficiente, lo que la coloca en la categoria de una raza independiente.
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2.6 Material suplementario

Figura 2-12: Varianza explicada por los 20 primeros componentes principales de HV y
LUC.
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Figura 2-13: Varianza explicada por los 20 primeros componentes principales de las

razas que componen Lucerna.
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Figura 2-14: Varianza explicada por los 20 primeros componentes principales con todas

las razas.
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Figura 2-15: Analisis de validacién cruzada con K de 2 a 6 poblaciones ancestrales
hipotéticas del ganado Holstein (HOL), Harton del Valle (HV), Lucerna (LUC) y Shorthorn

(SHO) mediante analisis de Admixture.
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Figura 2-16: Modelo lineal de migraciones

Log Likelihood

240

220

200

180

160

140

120

Observed data
Piecewise Linear

Bent Cable

Simple Exponential
Mon-linear Least Squares
change points

m (migration edges)

| |
4 5



70 Diversidad gendémica, analisis de la composicion racial y endogamia en ganado

Lucerna de Colombia

2.7 Referencias

Alexander, D. H., Novembre, J., & Lange, K. (2009). Fast model-based estimation of
ancestry in unrelated individuals. Genome Research, 19(9), 1655-1664.
https://doi.org/10.1101/gr.094052.109

Amaya, A., Burgos, W., Martinez, R., & Cer6n-Mufioz, M. (2020). Linkage disequilibrium,
population stratification and patterns of ancestry in Simmental cattle. Archivos de
Zootecnia, 69, 148-154. https://doi.org/10.5061/dryad.th092

Ardlie, K. G., Kruglyak, L., & Seielstad, M. (2002). Patterns of linkage disequilibrium in the
human genome. In Nature Reviews Genetics (Vol. 3, Issue 4, pp. 299-309).
https://doi.org/10.1038/nrg777

Bejarano, D., Martinez, R., Manrique, C., Parra, L. M., Martinez Rocha, J. F., Gbmez, Y.,
Abuabara, Y., & Gallego, J. (2018). Linkage disequilibrium levels and allele
frequency distribution in blanco orejinegro and romosinuano creole cattle using
medium density snp chip data. Genetics and Molecular Biology, 41(2), 426—-433.
https://doi.org/10.1590/1678-4685-gmb-2016-0310

Bejarano G, D., Pedraza L, A., M-Rocha, J. F., & Martinez S, R. (2012). Variabilidad
genética en subpoblaciones comerciales de la raza criolla colombiana
Romosinuano. Revista Corpoica - Ciencia y Tecnologia Agropecuaria, 97-107.

Bjelland, D. W., Weigel, K. A., Vukasinovic, N., & Nkrumah, J. D. (2013). Evaluation of
inbreeding depression in Holstein cattle using whole-genome SNP markers and
alternative measures of genomic inbreeding. Journal of Dairy Science, 96(7), 4697—
4706. https://doi.org/10.3168/jds.2012-6435

Caivio-Nasner, S., Lopez-Herrera, A., Gonzalez-Herrera, L. G., & Rincon, J. C. (2021).
Diversity analysis, runs of homozygosity and genomic inbreeding reveal recent
selection in Blanco Orejinegro cattle. Animal Breeding and Genetics, 613—627.

Corbin, L. J., Liu, A. Y. H., Bishop, S. C., & Woolliams, J. A. (2012). Estimation of
historical effective population size using linkage disequilibria with marker data.
Journal of Animal Breeding and Genetics, 129(4), 257-270.
https://doi.org/10.1111/j.1439-0388.2012.01003.x

Cortes-Hernandez, J. G., Ruiz-L6pez, F. J., Vasquez-Peldez, C. G., & Garcia-Ruiz, A.
(2022). Runs of homocigosity and its association with productive traits in Mexican



Capitulo 2 71

Holstein cattle. PLoS ONE, 17(9 September).
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0274743

Decker, J. E., McKay, S. D., Rolf, M. M., Kim, J. W., Molina Alcala, A., Sonstegard, T. S.,
Hanotte, O., Gotherstréom, A., Seabury, C. M., Praharani, L., Babar, M. E., Correia de
Almeida Regitano, L., Yildiz, M. A., Heaton, M. P., Liu, W. S, Lei, C. Z., Reecy, J.
M., Saif-Ur-Rehman, M., Schnabel, R. D., & Taylor, J. F. (2014). Worldwide Patterns
of Ancestry, Divergence, and Admixture in Domesticated Cattle. PLoS Genetics,
10(3). https://doi.org/10.1371/journal.pgen.1004254

Eguiarte, L. E., Aguirre-Liguori, J. A., Jardén-Barbolla, L., Aguirre-Planter, E., & Souza, V.
(2013). Gendémica de poblaciones: Nada en evolucion va a tener sentido si no lo es
a la luz de la genomica, y nada en genomica tendra sentido si no es a la luz de la
evolucién. TIP Revista Especializada En Ciencias Quimico-Bioldgicas, 42(1), 42-56.

Excoffier, L., & Lischer, H. E. L. (2010). Arlequin suite ver 3.5: A new series of programs
to perform population genetics analyses under Linux and Windows. Molecular
Ecology Resources, 10(3), 564-567. https://doi.org/10.1111/j.1755-
0998.2010.02847.x

Federacién Colombiana de Ganaderos [FEDEGAN]. (2007). Ganaderia Colombiana Las
Razas.

Ferencakovi¢, M., Hamzi¢, E., Gredler, B., Solberg, T. R., Klemetsdal, G., Curik, I., &
Solkner, J. (2013). Estimates of autozygosity derived from runs of homozygosity:
Empirical evidence from selected cattle populations. Journal of Animal Breeding and
Genetics, 130(4), 286—293. https://doi.org/10.1111/jbg.12012

Fitak, R. R. (2021). OptM: Estimating the optimal number of migration edges on
population trees using Treemix. Biology Methods and Protocols, 6(1).
https://doi.org/10.1093/biomethods/bpab017

Flori, L., Moazami-Goudarzi, K., Alary, V., Araba, A., Boujenane, |., Boushaba, N.,
Casabianca, F., Casu, S., Ciampolini, R., Coeur D’Acier, A., Coquelle, C., Delgado,
J. V., El-Beltagi, A., Hadjipavlou, G., Jousselin, E., Landi, V., Lauvie, A., Lecomte,
P., Ligda, C., ... Gautier, M. (2019). A genomic map of climate adaptation in
Mediterranean cattle breeds. Molecular Ecology, 28(5), 1009—-1029.
https://doi.org/10.1111/mec.15004

Freitas, P. H. F., Wang, Y., Yan, P., Oliveira, H. R., Schenkel, F. S., Zhang, Y., Xu, Q., &
Brito, L. F. (2021). Genetic Diversity and Signatures of Selection for Thermal Stress
in Cattle and Other Two Bos Species Adapted to Divergent Climatic Conditions.
Frontiers in Genetics, 12. https://doi.org/10.3389/fgene.2021.604823

Garcia, A. O., Otto, P. I., Glatzl Junior, L. A., Rocha, R. de F. B., dos Santos, M. G., de
Oliveira, D. A., da Silva, M. V. G. B., Panetto, J. C. do C., Machado, M. A.,



72  Diversidad gendmica, analisis de la composicion racial y endogamia en ganado

Lucerna de Colombia

Verneque, R. da S., & Guimaraes, S. E. F. (2023). Pedigree reconstruction and
population structure using SNP markers in Gir cattle. Journal of Applied Genetics.
https://doi.org/10.1007/s13353-023-00747-x

Gautier, M., Laloég, D., & Moazami-Goudarzi, K. (2010). Insights into the genetic history of
French cattle from dense SNP data on 47 worldwide breeds. PLoS ONE, 5(9), 1-11.
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0013038

Giovambattista, G., Takeshima, S. nosuke, Ripoli, M. V., Matsumoto, Y., Franco, L. A. A,,
Saito, H., Onuma, M., & Aida, Y. (2013). Characterization of bovine MHC DRB3
diversity in Latin American Creole cattle breeds. Gene, 519(1), 150-158.
https://doi.org/10.1016/j.gene.2013.01.002

Hernandez Herrera, D. Y., Mufioz Flérez, J. E., & Alvarez Franco, L. A. (2015). Genetic
diversity of BoLA-DRB3 gene in Colombian creole Harton del Valle cattle. Revista
CES Medicina Veterinaria y Zootecnia, 10(1), 18-30.

Howrigan, D. P., Simonson, M. A., & Keller, M. C. (2011). Detecting autozygosity through
runs of homozygosity: A comparison of three autozygosity detection algorithms.
BMC Genomics, 12. https://doi.org/10.1186/1471-2164-12-460

Hu, Y., Xia, H., Li, M., Xu, C., Ye, X., Su, R., Zhang, M., Nash, O., Sonstegard, T. S.,
Yang, L., Liu, G. E., & Zhou, Y. (2020). Comparative analyses of copy humber
variations between Bos taurus and Bos indicus. BMC Genomics, 21(1).
https://doi.org/10.1186/s12864-020-07097-6

Kamvar, Z. N., Tabima, J. F., & Gifunwald, N. J. (2014). Poppr: An R package for genetic
analysis of populations with clonal, partially clonal, and/or sexual reproduction.
PeerJ, 2014(1), 1-14. https://doi.org/10.7717/peerj.281

Kassambara, A., & Mundt, F. (2020). Extract and Visualize the Results of Multivariate
Data Analyses  factoextra. https://rpkgs.datanovia.com/factoextra/index.html

Keller, M. C., Visscher, P. M., & Goddard, M. E. (2011). Quantification of inbreeding due
to distant ancestors and its detection using dense single nucleotide polymorphism
data. Genetics, 189(1), 237—-249. https://doi.org/10.1534/genetics.111.130922

Liu, Y., Zhao, G., Lin, X., Zhang, J., Hou, G., Zhang, L., Liu, D., Li, Y., Li, J., & Xu, L.
(2022). Genomic inbreeding and runs of homozygosity analysis of indigenous cattle
populations in southern China. PLoS ONE, 17(8 August).
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0271718

Martinez, A. M., Gama, L. T., Cafédn, J., Ginja, C., Delgado, J. V., Dunner, S., Landi, V.,
Martin-Burriel, I., Penedo, M. C. T., Rodellar, C., Vega-Pla, J. L., Acosta, A., Alvarez,
L. A., Camacho, E., Cortés, O., Marques, J. R., Martinez, R., Martinez, R. D.,
Melucci, L., ... Zaragoza, P. (2012). Genetic Footprints of Iberian Cattle in America



Capitulo 2 73

500 Years after the Arrival of Columbus. PLoS ONE, 7(11).
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0049066

Martinez Correal, G. (2010). Plan nacional de accién para la conservacion, mejoramiento
y utilizacién sostenible de los recursos genéticos animales de Colombia.

Martinez, R., Bejarano, D., Ramirez, J., Ocampo, R., Polanco, N., Perez, J. E., Onofre, H.
G., & Rocha, J. F. (2023). Genomic variability and population structure of six
Colombian cattle breeds. Tropical Animal Health and Production, 55(3).
https://doi.org/10.1007/s11250-023-03574-8

Matukumalli, L. K., Lawley, C. T., Schnabel, R. D., Taylor, J. F., Allan, M. F., Heaton, M.
P., O’Connell, J., Moore, S. S., Smith, T. P. L., Sonstegard, T. S., & Van Tassell, C.
P. (2009). Development and Characterization of a High Density SNP Genotyping
Assay for Cattle. PLoS ONE, 4(4). https://doi.org/10.1371/journal.pone.0005350

Moreno, F., Derr, J., Bermudez, N., Ossa, J., Estrada, L., Scott, D., Bedoya, G., Carvajal,
L. G., Zuluaga, F., Berdugo, J., Barrera, J., & Ruiz Linares, A. (2001). Diversidad
genética y relaciones filogenéticas del ganado criollo colombiano. Ciencia &
Tecnologia Agropecuaria, 3(2), 17-23.
https://doi.org/10.21930/rcta.vol3_num2_art:183

Naji, M. M., Utsunomiya, Y. T., Solkner, J., Rosen, B. D., & Mészaros, G. (2021).
Assessing Bos taurus introgression in the UOA Bos indicus assembly. Genetics
Selection Evolution, 53(1). https://doi.org/10.1186/s12711-021-00688-1

Nayeri, S., Sargolzaei, M., Abo-Ismail, M. K., May, N., Miller, S. P., Schenkel, F., Moore,
S. S., & Stothard, P. (2016). Genome-wide association for milk production and
female fertility traits in Canadian dairy Holstein cattle. BMC Genetics, 17(1).
https://doi.org/10.1186/s12863-016-0386-1

Ocampo Gallego, R. J., Rincén Flérez, J. C., & Bejarano Garavito, D. H. (2021). Genomic
characterization of the nucleus for conservation of the Chino Santandereano breed
using SNP markers. Tropical Animal Health and Production, 53(5).
https://doi.org/10.1007/s11250-021-02936-4

Organizacién de las Naciones Unidas para la Agricultura y la Alimentacién [FAO]. (2013).
In vivo conservation of animal genetic resources.

Organizacion de las Naciones Unidas para la Agricultura y la Alimentacion [FAQO]. (2015).
Los recursos zoogenéticos mundiales para la alimentacion y la agricultura (p. 16).

Organizacién de las Naciones Unidas para la Agricultura y la Alimentacion [FAO].
(2023a). Genomic characterization of animal genetic resources. In Genomic
characterization of animal genetic resources. FAO. https://doi.org/10.4060/cc3079en



74  Diversidad genémica, analisis de la composicion racial y endogamia en ganado

Lucerna de Colombia

Organizacioén de las Naciones Unidas para la Agricultura y la Alimentacién [FAO].
(2023b). Sistema de Informacién sobre la Diversidad de los Animales Domésticos
(DAD-IS). https://www.fao.org/dad-is/es/

Pereira Verdugo, M., Mullin, V. E., Scheu, A., Mattiangeli, V., Daly, K. G., Maisano Delser,
P., Hare, A. J., Burger, J., Collins, M. J., Kehati, R., Hesse, P., Fulton, D., Sauer, E.
W., Mohaseb, F. A., Davoudi, H., Khazaeli, R., Lhuillier, J., Rapin, C., Ebrahimi, S.,
... Bradley, D. G. (2019). Ancient cattle genomics, origins, and rapid turnover in the
Fertile Crescent. In Chaido Koukouli-Chrysanthaki (Vol. 23). https://www.science.org

Pérez O’Brien, A. M., Utsunomiya, Y. T., Mészaros, G., Bickhart, D. M., Liu, G. E., Van
Tassell, C. P., Sonstegard, T. S., Da Silva, M. V., Fernando Garcia, J., & So6lkner, J.
(2014). Assessing signatures of selection through variation in linkage disequilibrium
between taurine and indicine cattle. http://www.gsejournal.org/content/46/1/19

Pitt, D., Bruford, M. W., Barbato, M., Orozco-terWengel, P., Martinez, R., & Sevane, N.
(2019). Demography and rapid local adaptation shape Creole cattle genome
diversity in the tropics. Evolutionary Applications, 12(1), 105-122.
https://doi.org/10.1111/eva.12641

Purcell, S., Neale, B., Todd-Brown, K., Thomas, L., Ferreira, M. A. R., Bender, D., Maller,
J., Sklar, P., De Bakker, P. I. W., Daly, M. J., & Sham, P. C. (2007). PLINK: A tool
set for whole-genome association and population-based linkage analyses. American
Journal of Human Genetics, 81(3), 559-575. https://doi.org/10.1086/519795

R Core Team. (2023). R: A language and environment for etatistical computing.
https://www.r-project.org/

Rodriguez-Ramilo, S. T., Fernandez, J., Toro, M. A., Hernandez, D., & Villanueva, B.
(2015). Genome-Wide estimates of coancestry, inbreeding and effective population
size in the spanish holstein population. PLoS ONE, 10(4).
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0124157

Solé, X., Guiné, E., Valls, J., Iniesta, R., & Moreno, V. (2006). SNPStats: A web tool for
the analysis of association studies. Bioinformatics, 22(15), 1928-1929.
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btl268

Thomasen, J. R., Sgrensen, A. C., Su, G., Madsen, P., Lund, M. S., & Guldbrandtsen, B.
(2013). The admixed population structure in Danish Jersey dairy cattle challenges
accurate genomic predictions. Journal of Animal Science, 91(7), 3105-3112.
https://doi.org/10.2527/jas.2012-5490

Vargas, J., Landi, V., Martinez, A., Gbmez, M., Camacho, M. E., Alvarez, L. A, Aguirre,
L., & Delgado, J. V. (2016). Molecular study of the amazonian Macabea cattle
history. PLoS ONE, 11(10). https://doi.org/10.1371/journal.pone.0165398



Capitulo 2 75

Wickham, H. (2009). ggplot2: Elegant Graphics for Data Analysis. In ggplot2. Springer
New York. https://doi.org/10.1007/978-0-387-98141-3

Zhang, W., Gao, X., Zhang, Y., Zhao, Y., Zhang, J., Jia, Y., Zhu, B., Xu, L., Zhang, L.,
Gao, H., Li, J., & Chen, Y. (2018). Genome-wide assessment of genetic diversity and
population structure insights into admixture and introgression in Chinese indigenous
cattle. BMC Genetics, 19(1). https://doi.org/10.1186/s12863-018-0705-9






3.Conclusiones y recomendaciones

3.1 Conclusiones

Las caracteristicas evaluadas presentaron buen desempefio tanto productivo como
reproductivo para el ganado Lucerna, los datos del estudio sefialan una destacada
eficiencia en cuanto a la produccién de leche, es un indicativo positivo en términos de
productividad lechera. Ademas, presentd un intervalo entre partos cercano al ideal
productivo, aspecto muy positivo también, ya que demuestra una buena capacidad

reproductiva de la raza.

Las caracteristicas evaluadas tienen heredabilidades medias a bajas lo cual indica una alta
influencia ambiental, por lo que se espera que el progreso genético sea lento para estas
caracteristicas. Por otra parte, existe poca correlacion genética entre PTL e IEP, por lo

tanto, mejorar una caracteristica no afectaria de manera simultanea a la otra.

El analisis de las tendencias genéticas para ambas caracteristicas, fueron cercanas a cero,
esto indica que, a lo largo del periodo de tiempo evaluado no hubo un cambio significativo
en el valor genético de estas caracteristicas en la poblacion estudiada. Por otro lado, las
tendencias fenotipicas para PTL e IEP presentaron oscilaciones durante el mismo periodo

de tiempo.

El estudio revel6 que la raza Lucerna presenta una mayor diversidad genética en
comparacion con la poblacion Hartén del Valle. Esto sugiere que Lucerna tiene una base
genética mas amplia y variada, lo que permite ser utilizada en programas de mejora
genética. En la poblacion HV, presenta una menor diversidad genética en comparaciéon
con Lucerna. Ambas razas mostraron fragmentos homocigéticos largos, lo que indica la
presencia de endogamia reciente en ambas poblaciones. A pesar de que Lucerna es una

raza sintética, el estudio muestra que sus caracteristicas genéticas se han estabilizado lo
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suficiente para ser considerada como una raza independiente. Ademas, se observé una

impronta gendmica y poca introgresion de otras razas en la poblacién evaluada.

3.2 Recomendaciones

Se sugiere implementar un programa de seleccion basado en valores genéticos predichos
para las caracteristicas PTL e IEP, con el objetivo de mejorar el valor genético de ambas
caracteristicas en el ganado Lucerna. Dado que las heredabilidades son medias-bajas, se
advierte que se requeriran varias generaciones para ver efectos significativos en la mejora
de estas caracteristicas, por lo que se insta a establecer el programa de seleccion a lo
largo del tiempo. Considerando el buen desempefio productivo y reproductivo de la raza,
se enfatiza la importancia de mantener y mejorar estos rasgos mediante el programa de
seleccion propuesto para asegurar la sostenibilidad y competitividad del ganado Lucerna

en el futuro.

Dado que la poblacion HV mostr6 una menor diversidad genética en comparacion con
Lucerna, es fundamental evaluar la diversidad gendémica total que existe en el pais, con el
fin de proteger y aprovechar este patrimonio genético. Por otra parte, se deben establecer
programas de control de endogamia que eviten la consanguinidad excesiva y promuevan
la introduccién de nuevos genes a través de cruzamientos con otras poblaciones de

ganado Hartén del Valle.

Se recomienda enfocarse en la seleccidon de individuos con caracteristicas genéticas
deseables dentro de la poblacién de Lucerna para mejorar rasgos especificos y aumentar

el valor productivo y adaptativo de la raza.

Es importante monitorear continuamente la diversidad genética y la estructura poblacional
de ambas razas. Realizar analisis periddicos permitira evaluar cualquier cambio en la
diversidad y detectar posibles problemas de endogamia o pérdida de variabilidad genética

a tiempo, para tomar medidas correctivas adecuadas.

Es importante difundir los resultados del estudio, resaltando la importancia de la

conservacion de la diversidad genética en las razas criollas de ganado. Informar a los
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criadores, productores y tomadores de decisiones sobre los hallazgos del estudio puede

aumentar la comprension y el apoyo a la conservacion de estas razas.
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