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Resumen general

Objetivo. Identificar la estructura genética en tres subpoblaciones de ganado
bovinos Blanco Orejinegro (BON). Materiales y Métodos. Se evaluaron tres
subpoblaciones de BON en Colombia: dos de ellas pertenecientes a la Corporacién
Colombiana de Investigacion Agropecuaria — Agrosavia (Banco de germoplasma -
BG y el ndcleo de mejoramiento genético -MG) y un grupo de individuos
pertenecientes a 12 hatos de diversas regiones de Colombia (Prod). Se realiz6 la
genoatipificacion de 1162 individuos con un chip 7K a través del uso de polimorfismos
de un solo nucledtido (SNPs) para analizar la diferenciacion genética y estructura
entre las subpoblaciones, mediante FST, FIS, FIT, distancias de Nei y un analisis
de componentes principales. También se utilizé informacion genealdgica de 12652
individuos para estimar el coeficiente de consanguinidad (F) y el tamafio efectivo de
la poblacion (Ne) en el tiempo. Resultados. La estructura genética poblacional
general presentd baja diferenciacion genética (FIS=0.0016, FST=0.0147,
FIT=0.0163), bajos niveles de consanguinidad (F=2.08%), y una tendencia a
mantener el Ne relativamente constante a través del tiempo en las tres
subpoblaciones. Se encontro diferenciacion genética de Prod con respecto a BG o
MG. Conclusiones. Existe variabilidad genética en la poblacion BON de Colombia
y no se evidencian huellas de seleccion neutral, deriva genética o por la existencia

de programas de mejoramiento genético o apareamientos selectivos.

Palabras claves: endogamia, estructura poblacional, mejoramiento genético,

nucleos de conservacion, variabilidad genética.



Abstract

Objective. To identify the genetic structure in three subpopulations of Blanco
Orejinegro (BON) cattle. Materials and Methods. Three subpopulations of BON
were evaluated in Colombia: Two groups belonged to Corporacion Colombiana de
Investigacion Agropecuaria — Agrosavia (germplasm bank -BG and the nucleus of
genetic improvement -MG), and one group of individuals belonged to 12 herds from
several Colombian regions (Prod). The genotyping of 1162 individuals was made
with a chip 7K through Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs) to analyze the
genetic differentiation and structure among the subpopulations through FST, FIS,
FIT, Nei distances and analysis of principal components. Besides, genealogical
information of 12652 individuals was used to estimate the inbreeding coefficient (F)
and the population’s effective size (Ne) over time. Results. The general population
genetic structure presented low genetic differentiation (FIS=0.0016, FST=0.0147,
FIT=0.0163), low levels of inbreeding (F=2.08%), and a tendency to keep the Ne
relatively constant over time in the three subpopulations. There was found genetic
differentiation between Prod and BG or MG. Conclusions. There is genetic
variability in the BON population of Colombia, and there are no evidence of selection
signatures neutral, genetic drift, the existence of genetic improvement programs or

selective matings.

Key words: inbreeding, population structure, genetic improvement, conservation

herds, genetic variability.
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1. Introduccion general

1
d
4
4
|
b

El ganado BON es un recurso genético local importante por su potencial productivo,
reproductivo, adaptabilidad a los diferentes climas del pais, aprovechamiento de los
forrajes en diferentes ambientes y la resistencia a enfermedades y ectoparasitos
(Lépez et al., 2001; Martinez et al., 2012; Ramirez et al., 2020), ademas de ser una
raza criolla que cuenta con el apoyo del Estado para su conservacion, fomento de
la raza y mejoramiento genético (Martinez y Cafon, 2008; Martinez et al., 2012).

Muchos de los bovinos criollos ya han sido reconocidos como razas y existen
asociaciones de criadores que llevan registros, sin embargo algunos factores
biolégicos como tamafo efectivo y consanguinidad, producen cambios profundos
en la disminucién de la diversidad genética, por lo cual la importancia de caracterizar
la estructura genética de las poblaciones a partir de la genealogia o marcadores
genéticos ya que son una herramienta importante para describir la evolucién de la
variabilidad genética en las generaciones (Martinez, 2021).

11



El conocimiento de la estructura y diversidad en las poblaciones juega un papel
importante en la preservacibn de recursos genéticos y en programas de
mejoramiento genético (Pizarro et al., 2009). La diversidad genética hace posible la
adaptacion o resistencia de los animales a enfermedades, parasitos, diversas
condiciones climaticas y de alimentacion, y de otros factores como las cambiantes

exigencias del mercado.

Echeverri et al. (2015) afirmaron que la estructura genética de una poblacién se
puede caracterizar por el nimero de subpoblaciones dentro de ella, la comprension
de las variantes genéticas en la subpoblacion ha mejorado con el uso de
polimorfismos de un solo nucleétido (SNP) y el desarrollo de técnicas moleculares.
Los marcadores moleculares SNPs son patrones de variantes Unicos dejados en el
ADN de los individuos a partir de los cuales se calculan las frecuencias de estas en
diferentes poblaciones a lo largo de varias generaciones. Asimismo, han sido
utilizados para la identificacion de procesos biolégicos que han intervenido para que
se hayan dado cambios en el genoma de los animales, entre ellos, la deriva
genética, cuellos de botella, flujo génico, seleccion natural y por programas de

mejoramiento genético (Cafias-Alvarez et al., 2015).

La utilizacion de herramientas para facilitar la identificacion de individuos dentro y
entre poblaciones, como las planteadas por Saitou y Nei (1987) y Slatkin (1993),
contribuyen en la determinacion del grado de consanguinidad y diversidad genética
existente entre las distintas poblaciones animales, asi como también en la

estimacion de las distancias genéticas entre ellas.

El indice de fijacion FST permite identificar regiones gendémicas que exhiben alta
variacion en la frecuencia alélica y se basa en la comparacion entre pares de
grupos, los bajos niveles de variaciébn son una caracteristica de las regiones del
genoma que han pasado por seleccion (Porto-Neto et al., 2013). Dentro de este
método de evaluacién gendmica son utilizados marcadores moleculares como los

polimorfismos de nucleétido simple (SNPs), a partir del célculo de las frecuencias
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alélicas en individuos de una misma raza para establecer variabilidad genética en

poblaciones de ganado (Brito et al., 2017; Perfectti et al., 2009).

Para analizar la diferenciacién y estructura genéticas entre subpoblaciones de
ganado BON, que han estado en procesos de seleccion natural o artificial, se
requiere la implementacion de estudios que permitan evaluar las variaciones en las
frecuencias alélicas, el analisis de la estructura genética y la consanguinidad como
herramientas para establecer medidas que favorezcan la conservacion de los
recursos genéticos locales. El presente trabajo tuvo como objetivo identificar la
estructura genética en tres subpoblaciones de ganado Blanco Orejinegro (BON) en
Colombia.

13



2. Objetivos

2.1. Objetivo General

Identificar la estructura genética en tres subpoblaciones de ganado Blanco
Orejinegro (BON) en Colombia.

2.2. Objetivos especificos

e Estimar la diferenciacion genética mediante el método FST en

subpoblaciones de ganado Blanco Orejinegro.

e Identificar cambios de variabilidad y estructura genética a través del tiempo
en subpoblaciones de ganado BON.

14



3. Marco teodrico

3.1 Ganado BON (Blanco Orejinegro)

El ganado BON es una raza criolla colombiana de la especie Bos taurus,
descendiente de razas europeas. Tiene su habitat natural en regiones de la
cordillera central y occidental, se caracteriza por tener pelaje de color blanco sobre
piel negra, orejas pigmentadas de color negro, adaptabilidad a diferentes terrenos,
habilidad para aprovechar forrajes ricos en celulosa, y gran fertilidad de las vacas
en comparacion con otras razas; adicionalmente, estos animales presentan mayor
facilidad al parto, por su capacidad pélvica y altas ganancias en la tasa de

crecimiento al destete (LOpez et al., 2001).

3.1.1. Origen del Ganado BON (Blanco Orejinegro)

La teoria del origen de las razas de ganado criollo colombiano aduce que estas
provienen de animales de razas Ibéricas, ya que su formacién se dio a partir de los
primeros animales traidos en los viajes de Col6on al continente americano, las cuales
comenzaron su adaptacion y cruce formando las ocho razas bovinas criollas:
Romosinuano (Romo), Costefio con Cuernos (CCC), Blanco Orejinegro (BON),
Chino Santandereano (Chino), Harton del Valle (Hartén), Casanareiio,
Sanmartinero y Caquetefio (Martinez, 2010).

3.1.2. Estudios genéticos y manejo del ganado BON

Dada la importancia de conservar los recursos genéticos locales y considerando su
potencial productivo, reproductivo y de adaptabilidad, la raza BON ha sido apoyada
por programas estatales para su conservacion, fomento y mejoramiento genético
(Canas et al., 2008; Martinez et al., 2012), asi como de estudios dirigidos a evaluar,
desde las caracteristicas de crecimiento (Ramirez et al., 2017, Ramirez et al., 2019)
hasta parametros productivos, como peso al destete (Cafias et al., 2008) y la calidad

composicional de la leche (Onofre et al., 2012).
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De manera patrticular, en la Corporacién Colombiana de Investigacion Agropecuaria
AGROSAVIA se realizan diversas investigaciones con la utilizacion del ganado
BON. En la actualidad la raza BON cuenta con tres poblaciones o grupos genéticos
principales: la primera denominada banco de germoplasma (BG) la cual busca
conservar la variabilidad genética de la poblacion a través de estrategias de
apareamiento circular ciclico entre ocho familias (Martinez et al., 2012), clasificadas
de acuerdo con el grado de parentesco entre individuos. La poblacion de
mejoramiento genético (MG) derivada de individuos seleccionados por medio de
valores genéticos para caracteristicas de crecimiento y reproduccion de la BG en el
2010; y la poblacion de individuos pertenecientes a rebafios de productores de la
raza (Prod). Las tres poblaciones cuentan con informacion genémica (Ramirez et
al., 2020; Pedraza et al., 2012).

En dichos grupos genéticos se han realizado investigaciones con el objetivo de
preservar la variabilidad genética y evaluar el uso de herramientas de seleccion en
programas de mejoramiento genético. Algunos de los temas estudiados en estos
recursos genéticos incluyen: uso de informacion genémica (Ramirez et al., 2019);
caracterizacion fenotipica y genética (Gallego et al., 2006); evaluacion productiva y
tendencias genéticas para caracteristicas de crecimiento de la raza (Gallego et al.,
2006; Ramirez et al., 2020); variabilidad genética, a partir de marcadores
moleculares tipo microsatélites (Bejarano et al., 2012); mantenimiento de la
variabilidad genética de la raza (Martinez et al., 2012); diversidad genética,
evaluada por analisis de pedigri en BG (Ocampo et al., 2020a); y en estudios de

evaluacion genémica de la raza BON (Ramirez et al., 2020).

Con la realizacion de estos estudios, se ha estado brindando un importante aporte
cientifico que ha proporcionado informacion sobre la variabilidad genética, el
desempeiio reproductivo y el crecimiento del ganado criollo colombiano BON, lo que
ha permitido monitorear los resultados de los programas de conservacion y
encaminar los procesos de seleccion, todo esto con el objetivo de incrementar los
indices productivos y reproductivos en la raza, realizando una adecuada seleccion

basada en los valores y parametros genéticos (Londofio, 2020). No obstante, en
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programas de seleccién para poblaciones con reducido niumero de ejemplares,

puede ocurrir pérdida de variabilidad genética.

Por lo anterior, un programa de conservacion o de mejoramiento genético puede
aumentar la consanguinidad y evidenciar una reduccion de la variabilidad genética,
lo que sucede en menor tiempo cuando existe un limitado nimero de reproductores
o cuando se reduce el tamafio efectivo de una poblacion (Morais, 1997; Molina et
al. 2007; Ramirez-Valverde et al., 2018).

La pérdida de variacion en las frecuencias alélicas, en otros casos se debe a un
efecto fundador, que se da cuando un reducido nimero de individuos nuevos entran
en una poblacion como fundadores o colonizadores (Molina et al., 2007). En este
sentido, es esencial utilizar el mayor nimero posible de fundadores para el proceso
de formacién de la raza y asegurarse de que los elegidos son los que capturan la

mayor cantidad de variabilidad genética total (Molina et al., 2007).

3.1.3. Distribucion y manejo de animales BON en Colombia

En Colombia se tiene informacion de tres subpoblaciones de la raza bovina BON:
1) la denominada banco de germoplasma (BG), cuyo objetivo principal es el de
conservar la variabilidad y con ello mantener un banco de genes para la
preservacion de la poblacion; 2) la subpoblacion de mejoramiento genético (MG),
derivada de individuos de BG, y seleccionados por caracteristicas de crecimiento y
reproduccién desde el afio 2012; y 3) la subpoblacion conformada por individuos
pertenecientes a rebafos de productores de la raza (Prod) de varias regiones de

Colombia.

En el programa BG se llevan a cabo estrategias de apareamiento para la
preservacion de la variabilidad genética, las cuales consisten en dividir los
individuos de esta subpoblacién en ocho familias, de acuerdo con el grado de
parentesco entre estos grupos familiares. El apareamiento se realiza bajo una

metodologia conocida como apareamiento circular ciclico, que consiste en aparear
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machos de la familia 1 con hembras de la familia 2, los machos de la familia 2 con
las hembras de la familia 3 y asi sucesivamente hasta terminar el ciclo. Ademas, se
usa otro disefio de apareamiento cada tres afios, entre mayor sea la cantidad de
familias (grupos de apareamiento) mejor es el control de la consanguinidad
(Martinez y Carfion, 2008).

El programa de MG se conformé con parte de hembras del rebafio de BG de la
Corporacion de Investigacion Agropecuaria Agrosavia. Con esta disposicion se
busca seleccionar animales con el mejor mérito genético (valores genéticos) para
caracteristicas productivas, reproductivas, funcionales y de calidad, todo con la
finalidad de obtener un mejor desempefio en su progenie y generar cambios

genéticos positivos para las caracteristicas en evaluacion (Ramirez et al., 2020).

De igual manera, el programa de MG ha venido utilizando las nuevas tecnologias
de genotipado a gran escala de marcadores genéticos de mediana y alta densidad,
junto con el uso de nuevos métodos estadisticos para estimar el valor genético de
un animal sin descuidar el principal valor agregado de la raza: las caracteristicas de
adaptacion y rusticidad. Todo esto permite utilizar la seleccion genémica como una
herramienta de apoyo en el programa de mejoramiento en las poblaciones de

ganado criollo de Colombia (Ramirez et al., 2020).

La subpoblacién Prod fue conformada por animales de rebafios BON de la red de
productores comerciales y asociaciones de varias regiones del pais, con el propdsito
de promover la valorizacion gendmica y el mejoramiento genético de la raza
(Martinez, 2019). Este programa ha tenido gran aceptacion, vinculando criadores
de diferentes regiones del pais, en €l se han utilizado dos estrategias de seleccion.
La primera estrategia inicié en el 2012, y se basa en la ejecucion de pruebas anuales
de crecimiento en pastoreo de toretes BON; los mejores toros de cada prueba
ingresan al programa de produccion de material seminal. La segunda estrategia
consisti6 en conformar nucleos base para el mejoramiento de la raza, con la
seleccion de animales de alto valor genético para caracteristicas de interés

productivo, ubicados en los centros de investigacion de la Corporacion

18



Agropecuaria Agrosavia y en las fincas de ganaderos particulares (Bejarano et al.,
2012).

3.2.  Genotipificacion y marcadores moleculares tipo SNPs

La genotipificacion es una técnica molecular aplicada que se ha implementado en
el estudio de ganado, utilizando el ADN de las células nucleadas para su analisis.
Con esta técnica se realiza la trazabilidad genética del animal, identificando su
procedencia, consanguinidad y proporcion del material genético heredado por un
individuo de sus padres bioldgicos, lo que permite realizar un seguimiento al animal

sobre sus bondades genéticas (Bravo y Bernal, 2011).

En cuanto a razas criollas colombianas, Barrera et al. (2006) realizaron
genotipificacion usando marcadores tipo microsatélites, con el fin de evaluar la
variabilidad genética y las relaciones filogenéticas de seis razas criollas
colombianas y la raza Brahman. Los microsatélites se han utilizado para el analisis
de parametros de diversidad genética, relaciones de parentesco, relaciones
filogenéticas e identificaciones forenses, debido a su alto polimorfismo y
reproducibilidad (Eding y Meuwissen, 2001, Ortega y Garcia, 2010). Sin embargo,
en los ultimos afos, el uso de los marcadores SNPs se ha vuelto méas habitual en
estudios de genotipificacion en bovinos (Lopez et al., 2017; Martinez, 2019), por ser
considerados de alto desempefio y precision para la caracterizacion de las

poblaciones e identificacion de los genotipos (Rodrigues, 2009).

Por tanto, los marcadores moleculares son cada vez mas frecuentes en la
exploracién genética, esto debido a que son fragmentos de ADN y es posible seguir
su transmision de una generacion a otra (Griffiths-Jones et al., 2008). Los
marcadores moleculares como los SNPs son polimorfismos de un Unico nucleétido,
con una variaciéon en un solo par de bases y se pueden determinar por tener una
ubicacion cromosOmica fija y presentar diferentes variantes o alelos. Los
marcadores SNP se basan en los cambios mas elementales en la molécula de ADN,

es decir, mutaciones en bases unicas de la cadena de bases nitrogenadas (adenina,
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citosina, timina y guanina). Las mutaciones que mas se presentan son las
transiciones, donde hay un intercambio de wuna purina por otra purina
(Adenina/Guanina) o una pirimidina por otra pirimidina (citosina/timina). También
puede darse, pero con menos frecuencia, eventos transversales, donde hay un
intercambio de una purina por una pirimidina, o viceversa. Los marcadores SNP
suelen ser dialélicos, es decir, que solo se encuentran dos variantes en una especie
(por ejemplo, un alelo corresponde a un par de bases Adenina/Timina y el otro a
Guanina/Citosina). Los SNP pueden ocurrir en regiones codificantes o con funcion
reguladora; sin embargo, en la mayoria de los casos se encuentran en espacios
intergénicos, sin funcion especifica. Los marcadores SNP estan altamente
presentes en los genomas de especies no endogamicas, y ademas, sus bases
moleculares permiten una distribucion homogénea de SNP en el genoma
(Rodrigues, 2009), por ello, son muy utilizados en el analisis de la variabilidad
genética en regiones funcionales y estructurales de un gen donde pueden
encontrarse SNP (Perfectti et al., 2009). Por esta razon, esta técnica se ha
convertido en una herramienta muy utilizada en estudios filogenéticos vy
establecimiento de mapas gendémicos (Klug et al.,, 2006, Cuetia, 2012; Amaya-
Martinez et al., 2020).

En los bovinos, la identificacion de SNPs permite que los genetistas hallen
asociaciones entre ciertos genes y la manifestacién fenotipica de diversos rasgos
de interés zootécnico (Cuetia, 2012). Al respecto, Lopez et al. (2017) relacionaron
variantes genéticas de SNPs en algunos genes con la produccion de carne mas
tierna y jugosa para la raza Brahman en ganaderias del tropico bajo colombiano,
donde se pueden encontrar animales portadores de alelos asociados con
frecuencias muy bajas. Mientras que Cuetia (2012), evaluando también genes
asociados a la calidad de la carne, pero en razas criollas colombianas como Blanco
Orejinegro (BON), Casanarefio (CAS), Costeilo con Cuernos (CCC), Chino
Santandereano (ChS), Caquetefio (CQT), Harton del Valle (HV), Lucerna (LUC),
Romosinuano (ROMO), San Martinero (SM) y Velasquez (VEL), hallé que el uso de
marcadores moleculares para genotipificar los genes CAPN1 (calpaina), CAST

(calpastatina) y LEP (leptina), eran utiles y efectivos para determinar la relacion
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entre los genotipos y la variacion funcional que afecta la terneza y marmoleo en la

carne.

3.3. Factores que influyen en las frecuencias alélicas

Los factores que afectan las frecuencias alélicas o génicas de las poblaciones y que
influyen en la evolucion son la mutacion, la migracion, la seleccion natural, efecto

fundador y la deriva genética (Barbadilla, 2012).

3.3.1. Deriva genética (flujo genético y cuellos de botella)

Se han desarrollado parametros biolégicos que permiten establecer y explicar
cambios en las frecuencias alélicas, como son los cuellos de botella o flujo genético,
los cuales describen el cambio que experimenta una poblacion ante el descenso
dréstico en el numero de individuos en algin momento del pasado evolutivo de las
razas, lo que puede llevar en algunos casos a la extincion. Como consecuencia de
los cuellos de botella, los individuos de las generaciones posteriores pueden
presentar una escasa Vvariabilidad genética y cambiar considerablemente la

proporcion de alelos en la poblacion (Villalobos et al., 2011).

Los cuellos de botella hacen referencia a la reducciéon del tamafio poblacional, y son
considerados como una de las principales causas de la pérdida de variabilidad
genética e incremento de consanguinidad. En poblaciones naturales pueden
deberse a causas ambientales, como la pérdida de hébitat u otros cambios en el
ambiente; en poblaciones en cautividad puede darse por problemas logisticos o de
gestion inadecuada (Brook et al., 2002). Cuando surgen estos cuellos de botella se
genera una gran pérdida de alelos y de heterocigosidad (Luikart et al., 2003),
ocasionando consecuencias sobre la variabilidad genética en cuanto a la diversidad
alélica y disminuyendo las clases diferentes de alelos transmitidos.

El flujo génico es un componente importante en la estructura de las poblaciones y

se refiere a los mecanismos que generan intercambio de genes en mayor o menor
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grado entre poblaciones de una misma especie. Cuando el flujo génico es alto, todas
estas poblaciones evolucionan de manera conjunta, pero si es muy bajo, empiezan
a divergir, lo que puede contribuir al establecimiento de linajes evolutivamente

independientes (Aguirre, 2007).

En un andlisis realizado para estudiar la diversidad genética de ganado lechero del
tropico bajo de Narifio se encontré que existe flujo genético entre las razas
analizadas, el cual se podria deber a los cruzamientos dirigidos teniendo como base
la raza Holstein, que se realizan para incrementar el volumen de leche por dia. Estas
practicas promueven el flujo genético entre regiones, lo que resulta en una
homogenizacién de las frecuencias alélicas, por lo que también se evidenciaron
ausencia de sub-estructura genética en las razas Holstein, Jersey, Normando,

Pardo Suizo y el ganado Criollo Colombiano (Mejia et al., 2015).

3.3.2. Efecto fundador

El efecto fundador es un fendbmeno que se presenta cuando una poblacién es
constituida por un nimero muy reducido de individuos nuevos que entran como
fundadores o colonizadores (Alcala et al., 2007). Debido a esto, la nueva poblacion
conformada podria exhibir una mayor frecuencia de alelos raros o carecer de otros
comunmente encontrados en la poblacién de origen (Pifieira et al., 2011). En
algunos casos, la variacion de las frecuencias alélicas no se genera por flujo
genético ni por cuellos de botella, sino que se debe al efecto fundador. En este
sentido, es esencial utilizar el mayor nimero posible de fundadores en este proceso
y asegurarse de que los elegidos son los que capturan la mayor cantidad de
variabilidad genética total (Alcala et al., 2007). Por lo tanto, cuando se reduce una
poblacion en un periodo y se aumenta su consanguinidad, produce reduccion de la
variabilidad genética, la cual no se recupera con el aumento de numero de
reproductores, ya que esto no garantiza que los nuevos individuos sean
genéticamente diferentes (porque generalmente provienen de ancestros comunes);
por este motivo, se debe tener en cuenta el tamafio efectivo de la poblacién

(reproductores que realmente generan variabilidad en la poblacion) y también tener
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en cuenta esto en programas de conservacion, para evitar oscilaciones demasiado
grandes en el tamafio poblacional (Alcala et al., 2007; Morais, 1997; Martinez et al.,
2018).

En un estudio realizado por Hernandez et al. (2015), el cual fue aplicado en diversas
razas, entre ellas la criolla Hartén del Valle (HV), se detecté una alta variabilidad
genética en el locus del gen BoLA-DRB3 de esta raza. El alelo mas comdn que se
encontré en varias razas es el DRB3 *1101, lo cual se atribuye a factores como el
efecto fundador, el origen de la raza, seleccion artificial o natural, dichos factores
han sido relacionados como responsables de las diferencias en las frecuencias y
distribucion de los alelos. De forma similar, se encontraron 10 alelos frecuentes del
mismo gen en otras razas, estos alelos han sido asociados a resistencia o
susceptibilidad a diversas patologias como mastitis, leucosis viral bovina,
enfermedades transmitidas por garrapatas, asi como con caracteristicas como
produccion de leche y crecimiento. La alta variabilidad en el en el locus BoLA-DRB3,
fue atribuida al origen mdltiple de las poblaciones fundadoras de las razas, como el
Harton del Valle, donde de acuerdo con datos de ADN mitocondrial, tendria un
91,7% de razas europeas, 5,5% de razas africanas, y 2,7% de razas del medio

oriente.

De forma similar, Martinez et al. (2006) evaluaron siete subpoblaciones de la raza
Criolla Colombiana Casanarefio (CAS), hallando una proximidad entre las
poblaciones de CAS y cebu, por compartir una proporcion baja de alelos producto
del mestizaje. Sin embargo, los autores determinaron que habia una baja
variabilidad de las subpoblaciones en comparacion con las demas poblaciones
criollas (Romosinuano, Costefio con Cuernos, Blanco Orejinegro, Sanmartinero y
Hartén del Valle), lo cual atribuyeron a un ‘efecto fundador’ o, en su defecto a una
disminucién dramatica del tamafio efectivo de las subpoblaciones en el pasado,
sefialando, ademés, que estos fenbmenos tienden a reducir los alelos presentes y

con ello la variabilidad genética.
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Las mutaciones

Las mutaciones se definen como cambios en el material genético que son
heredables (Gardyn, 2008). Aquellas mutaciones que se dan en el individuo sin que
provenga de alguno de sus progenitores se le conoce como mutacion de novo, y las

gue se heredan de los progenitores se le denomina mutacién heredada.

Una mutacion puede darse en tres niveles, en un primer orden estan las genéticas,
las cuales son mutaciones a nivel molecular que afectan la conformacion de los
genes, la alteracién de la secuencia de nucle6tidos y en ellas existen diferentes tipos
de delecciones, sustituciones, inserciones y traslocaciones. En segundo lugar,
estan las cromosoémicas, que consisten en un cambio que afecta a un segmento de
cromosoma, por tanto a su estructura y en tercer lugar, se encuentran las genémicas
gue afectan al conjunto del genoma, aumentando el nimero de cromosomas

(poliploidia) o reduciéndolo (haploidia). (Gardyn, 2008).

Las mutaciones silenciosas, en este tipo de mutacion hay un cambio en una de las
bases del ADN de forma que el triplete de nucleétidos se modifica; sin embargo,
sigue codificando para el mismo aminoacido (Gardyn, 2008). Las mutaciones que
alteran la funcién, que pueden ser de varios tipos: mutaciones no conservadoras,
mutaciones sin sentido y las que se producen por cambios de un niamero de bases
(Martinez-Friasa, 2009). La mutacion puntual es un cambio en un solo nucleétido o
en un numero reducido de nucleétidos. Se podria comparar con el hecho de cambiar

una Unica letra en una frase completa (Gardyn, 2008).

Los polimorfismos de un Unico nucleétido (SNP), provienen de un tipo de
mutaciones dadas por cambios en una de las bases que conforman la estructura
del ADN, de manera que existen cambios en el triplete de nucledtidos, alterando la
formacion de los aminoacidos y por ende las proteinas. El uso de mutaciones
funcionales podria explicar una proporcion significativa de la varianza fenotipica, lo
cual permite considerarlas como una opcién para la seleccion asistida por

marcadores si la estimacién de los efectos esta apropiadamente validada (Sica et
24
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al., 2014). Estos marcadores moleculares (SNPs) representan los mas abundantes
y se ubican a través de los tres billones de pares de bases dentro del genoma
bovino. Algunas sustituciones de un Unico nucleétido se encuentran en regiones
codificantes de un gen, afectando la estructura y funcion de una proteina, lo cual
puede implicar diferencias fenotipicas en los individuos y en las poblaciones
(Martinez, 2015).

El uso de los marcadores SNPs, ha sido considerado en los programas de
mejoramiento genético para identificar relaciones entre el genotipo y fenotipo de los
individuos, evaluando el efecto de estos tipos de mutaciones sobre caracteristicas
como la textura de la carne (terneza y dureza), estudiando genes que posiblemente
actian en los diferentes procesos de conversion de musculo a carne y genes que
posteriormente tengan influencia en la terneza final de la carne (Pinilla, 2014). En
esta misma linea, Leal y Jiménez (2013) evaluaron siete mutaciones (SNPs) en el
gen de la desmina en bovinos, dado su potencial como gen candidato asociado a
parametros de calidad carnica, por guardar relacion con alteraciones fenotipicas en
parametros carnicos asociados, como la terneza y la capacidad de retencién de

agua.

3.3.3. Tamaio efectivo

El tamafio efectivo (Ne) se considera como el factor determinante de la tasa de
decaimiento de la heterocigosis en las poblaciones, donde el numero de
heterocigotos en una poblacion disminuird a una tasa de (¥2N), siendo N el tamafio
poblacional. El Ne se relaciona con el tamafo poblacional y corresponde con el
namero de individuos reproductivos relevante en términos evolutivos, siendo éstos
los que contribuyen en la generacion siguiente en términos genéticos (Letelier,
2007).

Existen diversas formulaciones para calcular el Ne en subpoblaciones subdivididas,
Bongiorno (2004) elabor6 una revision bibliografica sobre dichos métodos, en los

cuales surgen expresiones que se obtienen teniendo en cuenta diferentes
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estructuras poblacionales y conllevan supuestos sobre el tamafio de las
subpoblaciones, la proporcion de machos y hembras, y la contribucion de cada sexo
y la progenie. Entre estas formulaciones se encuentran los modelos de isla y
vecindario planteados por Wright (1943, 1946), modelo “pasarela” propuesto por

autores como Kimura (1953) y Maruyama (1970), entre otros.

Segun Martinez et al. (2020), el tamafio efectivo alto favorece la conservacion de
niveles bajos de consanguinidad en las poblaciones y de igual forma sera menor la
pérdida de variabilidad genética. El conservar un Ne apropiado en cada poblacion
permite mantener una alta variacion genética y evitar incremento de consanguinidad
(AF) por generacion, contribuyendo en la conservacion de las razas. Por tanto, el
conocimiento de la estructura poblacional, variabilidad genética y la introgresion de
razas fordneas es necesario para enfocar esfuerzos de conservacion de los
recursos geneéticos que posee el pais en materia de razas bovinas criollas (Ocampo
et al., 2020b).

3.3.4. Procesos de seleccion

Los procesos de seleccion dirigida se realizan con el proposito de aumentar la
capacidad productiva, reproductiva y sanitaria de los animales, favorecen el cambio
en las frecuencias de los genes en las poblaciones, tal y como ha sucedido en la

raza criolla colombiana Blanco Orejinegro (Martinez et al., 2018).

Segun Martinez y Malagoén (2005), en la planificacidn y ejecucion de programas de
seleccién es esencial la estimacién fiable de parametros fenotipicos y genéticos,
independientemente de la estrategia de mejoramiento que sea aplicada. Asimismo,
es necesario disponer de valores de heredabilidad y de correlaciones genéticas de

las caracteristicas que se van a seleccionar para construir indices de seleccion.
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3.3.4.1. Seleccibon fenotipica

En la seleccion fenotipica son evaluadas las caracteristicas externas del bovino de
acuerdo con su raza, siguiendo un orden de observacion estricto anatomico del
animal, principalmente los rasgos descriptivos generales, perfiles de la cabeza, ojos
redondos o elipticos y posicion centrales o laterales, presencia o ausencia de
(papada, pliegue umbilical, giba), nivelacién y forma de la grupa, forma de la cola,
tamanfo y forma de las (patas, pezufas), longitud y tamafio del pelo (la coloracion
del pelo o pelaje); la pigmentacién de las mucosas son las estimaciones mas

utilizadas para identificar el componente animal (Villasmil y Aranguren, 2005).

3.3.4.2. Seleccién gendémica

La seleccion genomica combina informacion genealdgica y fenotipica con
informacion de un gran nimero de marcadores genéticos (SNP), los cuales son
puntos de referencia en el andlisis de un genotipo, y representan una variacion en
la expresién de un gen o en su defecto en un segmento particular de ADN, que
pueden o no ser de una region expresada del genoma. Segun las leyes
mendelianas, si se halla que los marcadores segregan bien sea para caracteristicas
monogénicas y poligénicas, el marcador molecular se define de igual forma como
marcador genético (Cuetia, 2012). Estos marcadores se encuentran distribuidos a
lo largo del genoma en los animales, brindando una estimacion mas precisa de la

relacion genética que existe entre individuos y su valor genético (Bejarano, 2016).

Los procesos de seleccion dejan huellas en el ADN de los individuos y pueden
evidenciarse a través de los cambios que se dan en las frecuencias alélicas, lo cual
se logra a partir de calculos estadisticos en individuos de una misma raza para
establecer variabilidad genética (Perfectti et al., 2009). Mc Hugh et al. (2011)
afirmaron que la seleccidon genomica es importante porque posee el potencial de
incrementar la precisién de la seleccion y la ganancia genética; adicionalmente,
permite reducir la tasa de endogamia. Mrode et al. (2018) realizaron un estudio en

el cual demostraron que la seleccidbn gendémica ha permitido tasas rapidas de
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ganancias genéticas, haciendo énfasis en el ganado lechero dentro de los paises
desarrollados. Los resultados obtenidos reflejan una mayor proporcion de toros

jovenes genémicamente probados que se emplean en el mejoramiento genético.

Otros métodos son la utilizacion de esquemas de seleccion basados en la
estimacion de las diferencias esperadas de la progenie (DEPSs), tiene como ventaja
gue incrementan la probabilidad de efectuar una seleccion mas exacta que cuando
se realiza solamente con datos fenotipicos. La DEP es un método que le permite al
criador de raza pura o comercial determinar si un animal tiene las caracteristicas
para producir terneros con las cualidades deseadas (Parra-Bracamonte et al.,
2007). Las DEP miden rasgos de produccion, tales como el peso al nacer, el peso
al destete, el peso al afio, la leche materna, la facilidad de parto, el peso de la canal,

docilidad, grasa, grado de marmoleo y circunferencia escrotal, entre otros.

Las tendencias genéticas ayudan a entender el efecto que tiene la seleccién (en
caso de gque haya existido), a través del tiempo, en sistemas de produccidn; esto es
importante, principalmente en ganado de carne, donde la evaluacion de las
tendencias anuales puede brindar una base para justificar la toma de decisiones en

los programas de seleccion.

3.4. Estructura genética poblacional

La estructura genética de una poblacion es la distribucion de la variacion genética
(frecuencias alélicas) dentro y entre poblaciones, determinada por la historia
evolutiva de esa poblacién y se da como consecuencia de la mutacién, flujo génico,
deriva genética, seleccion y sistema de reproduccion (Pizarro et al., 2009). La
estructura genética poblacional se utiliza para generar de manera segura la mejora
gue mas convenga teniendo en cuenta la intensidad de seleccion, precision de la
seleccion e intervalo generacional componentes que contribuyen a la tasa de
cambio genético (FAO, 2010).
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3.4.1. Método de determinacidon de diferenciacion genética FST (indice de

fijacion)

Los estadisticos F de Wright, FIT, FIS y en especial el FST, proporcionan
informacion importante sobre la evolucion y procesos que influyen en la estructura
de la variacion genética dentro y entre poblaciones; estos métodos se encuentran
entre las estadisticas descriptivas mas utilizadas en genética poblacional y
evolutiva. Al estimar el FST se pueden identificar regiones del genoma que hayan
sido objeto de la seleccion, asi como realizar comparaciones de los valores de FST
de diferentes partes del genoma, todo esto pueden brindar informacién sobre la
historia de las poblaciones.

El método FST es una medida de diferenciacion genética de las poblaciones,
cuando los valores de FST son bajos, estos indican que las frecuencias alélicas
dentro de cada poblacion son similares, por otro lado, cuando los valores son altos,
significa que las frecuencias alélicas son diferentes (Holsinger y Weir, 2015). EI FST
ha mostrado ser Util y sencillo para estimar el flujo genético (Nm) en las poblaciones.
Es un método indirecto en la identificacion del Nm y tiene la ventaja de poder
incorporar los efectos de todos los componentes historicos de la dispersion y
generar un promedio en la variacion de ésta a traves del tiempo. Los niveles de flujo
génico estimados con el estadistico FST reflejan flujo histérico en la estructura
poblacional, mas no el flujo génico que esta ocurriendo en el presente (Aguirre,
2007). Recientemente se ha utilizado el analisis FST en pares dentro de las razas
Bos Taurus y dentro de cruces e hibridos Bos taurus x Bos indicus, esto con el
proposito de analizar la estructura de la poblacién e identificar huellas de seleccion
(Zhang et al., 2020).

3.4.2. Distancias de Nei (Neighbor joining)

Las distancias genéticas determinadas a partir del algoritmo Nei son usadas para
estimar la filogenia en las poblaciones mediante la generacién de un “arbol

filogenético”. En este procedimiento se unen de a dos secuencias que tengan la
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menor distancia genética y luego se buscan las siguientes parejas de secuencias
gue tengan la menor distancia genética, el procedimiento continta hasta unir todos
los terminales al “arbol filogenético”. Para el caso de secuencias de ADN, la
distancia genética entre dos pares se calcula con base en el numero total de
sustituciones de bases nitrogenadas, y se construye el “arbol filogenético” al agregar
terminales tomando como informacion los valores de la matriz de distancias (Saitou
y Nei, 1987).

La distancia genética es el grado en que dos poblaciones difieren en sus frecuencias
alélicas, donde poblaciones con un mismo origen y diferente desarrollo histérico, se
pueden ir diferenciando y entre mas tiempo dure la divergencia, la diferencia entre
sus frecuencias génicas sera mayor (Nei, 1987). A partir de las distancias genéticas,
se puede obtener informacion para caracterizar razas y entender las relaciones
evolutivas entre poblaciones a partir de las distancias genéticas. Los valores
pequeiios de distancias entre poblaciones pueden indicar la existencia de
subestructura y flujo genético entre poblaciones o indicar aislamiento entre ellas
(Cortés, 2008).

En el calculo de las distancias genéticas se ha utilizado el algoritmo Neighbor joining
(Nei), dicho célculo se realiza partiendo de frecuencias alélicas, las cuales han
demostrado su utilidad para establecer relaciones filogenéticas. Barrera et al. (2006)
estudiaron las distancias genéticas, entre las razas criollas colombianas
Casanarefio, Romosinuano, Costefio con Cuernos, Blanco Orejinegro, San
Martinero, Harton del Valle y la espafiola Pirenaica con relacion a la Brahman,
encontrando grandes distancias genéticas de las razas criollas y la Pirenaica con
respecto a la raza de origen Bos indicus (Brahman). Lo anterior sugiere poca
relacion de las razas criollas con la espafiola, con valores entre 0.71 para la raza
Harton del Valle y 1.75 para la raza espafiola Pirenaica. Dentro de las razas criollas
colombianas, las razas BON y Costefio con Cuernos presentaron los menores

valores de distancia genética entre ellas (0.34).

En otros estudios se ha relacionado la raza bovina Criolla Casanarefio de Colombia

con otras razas. Analizando un total de 79 individuos (54 Casanarefio; 14 Cebu, 8
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cruzados de criollo con cebu y 3 de Pardo Alpino), la matriz de distancias genéticas
mostré cercania entre la raza Casanarefio y los animales cruzados, indicando
influencia de la raza cebu sobre la Casanarefio (Sastre et al., 2007). De forma
similar, Garcia-Valencia et al. (2017) realizaron el andlisis de la estructura genética
de 1054 animales de la raza Holstein, provenientes de 14 hatos lecheros de los
municipios de Bello, Belmira, la Unién, Medellin, el Retiro y San Pedro de los
Milagros en el departamento de Antioquia, encontrando baja diferenciacion entre
todas las subpoblaciones estudiadas, utilizando los estadisticos FST y las distancias
de Nei.

En un estudio del célculo de la distancia genética estandar de Nei entre 10
poblaciones comerciales de ganado BON mostraron que las poblaciones mas
distantes en este estudio fueron los rebafios El Palmar (EP) y Bohemia (BH) con un
valor de (0.91). De forma parecida, Pacora (JP) y BON-Banco de Germoplasma
(BON-BG) mostraron un alto valor de distancia genética de (0.84), al igual que los
rebafios Hatoviejo (HV) y El Palmar (EP), con un valor de (0.63). Lo anterior indica
que la frecuencia de los alelos compartidos por estas poblaciones es muy diferente,
sugiriendo que son poblaciones distantes genéticamente. Por el contrario, los
valores mas bajos entre poblaciones fueron entre HV y Azufral (AZ), con un valor
de (0.15), y entre las poblaciones BH y AZ (0.193); estas poblaciones estaban
geograficamente préoximas y habian compartido toros recientemente. Una baja
distancia genética (0.17) se encontré entre las poblaciones BH y Universidad
Nacional UNAL (Martinez et al., 2013).

3.4.3. Analisis de componentes principales

El andlisis de componentes principales (PCA) es una técnica que permite la
reduccion de dimensionalidad de los datos y es utilizada en la identificacion de la
estructura genética en las poblaciones, mostrando patrones de variacion genética
entre y dentro de las poblaciones (Giolo et al.,, 2012). EI PCA descompone la
varianza genética total en ejes de variacion genética llamados componentes

principales, los cuales pueden corresponder a procesos evolutivos. EI PCA es
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utilizado para detectar regiones gendmicas modificadas por seleccion natural
(Duforet-Frebourg et al., 2016).

El PCA ha sido utilizado para medir la estructura genética en subpoblaciones de las
razas BON y cebu (Bejarano et al., 2012), asi como en la construccion de un indice
de seleccion (IS) en ganado criollo Romosinuano (Ruales-Espafia y Manrique,
2007). En el estudio de la variabilidad genética entre poblaciones, se ha utilizado
para estimar la relacion genética existente entre poblaciones de ganado bovino
venezolano, partiendo de la frecuencia genotipica (Morillo et al., 2014), de manera
similar, se han empleado para determinar la distancia genética y la relacion
poblacional de bovinos criollos de la region de Pasorapa con otras poblaciones de
bovinos criollos y con otras razas taurinas europeas y cebuinas (Ferrufino et al.,
2016).

3.5. Coeficiente de consanguinidad

La consanguinidad, también conocida como endogamia, resulta de apareamientos
entre individuos emparentados, es decir, que comparten uno 0 mas ancestros
comunes. Entre mas cercano sea el parentesco entre dos animales, mayor es el

porcentaje de endogamia de su cria (Arzola, 2018; Ralls et al., 2013).

La endogamia puede surgir mediante diferentes situaciones, una de ellas es el
apareamiento dirigido, en el cual se escogen los individuos con mejores
caracteristicas genéticas para que sus descendientes adquieran las mismas
caracteristicas, no obstante, esta forma de seleccion solo se puede implementar
durante un periodo limitado, ya que puede darse el caso en el que los individuos
empiecen un proceso de apareamiento con sus mismos parientes, lo cual generaria
altos niveles de consanguinidad que podrian llevar a la manifestacion fenotipica de
depresion endogamica.

Otra manera mediante la cual puede surgir la endogamia es cuando las poblaciones

son pequefias, ya que, aunque el apareamiento sea al azar, se puede aumentar el
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riesgo de apareamientos entre parientes cercanos, generando asi niveles de
consanguinidad elevados y la expresion fenotipica de alelos recesivos perjudiciales.
Lo anterior sugiere que, en general, el porcentaje de parentesco o endogamia entre
los individuos depende del tamafio de la poblacién, o del nUmero de ancestros en
comun; a menor tamafio, menor es el numero posible de antepasados
independientes. Por lo tanto, los individuos emparentados pueden llevar copias
exactas de los genes de un antepasado en comun y pasar a la progenie, siendo de
esta forma homocigoto para algunos genes (Arzola, 2018) o aumentando la

probabilidad de tener genotipos homocigéticos idénticos por descendencia.

El coeficiente de consanguinidad es una medida que permite conocer
indirectamente el grado de parentesco entre dos individuos (sus progenitores), su
valor varia entre 0 y 1. Segun Wright (1949), representa la proporcién de loci en el
individuo en los que ambos genes son copias idénticas de un gen ancestral. Los
parametros FIS y FIT, propuestos por Wright (1949), permiten calcular los
coeficientes de consanguinidad en una subpoblacién o en la poblacion total, también

la endogamia de una poblacion a partir de subpoblaciones (Ma et al., 2015).

El estadistico FIS, se define como la probabilidad de que dos alelos en un individuo
sean idénticos por descendencia respecto a la subpoblacién. El valor de este indice
varia entre -1 y 1. Respecto al equilibrio Hardy Weinberg, los valores negativos
indican exceso de heterocigotos, mientras que los positivos sugieren deficiencia de
ellos (Mejia et al., 2015). El FIT (coeficiente de consanguinidad total) calcula el
déficit global de heterocigotos e indica la endogamia total en la poblacién, donde se
combinan los efectos intrapoblacional e interpoblacionales con respecto a la
endogamia. El rango de valores se encuentra entre -1 y 1, donde los valores
cercanos a 1 indican déficit de heterocigotos con tendencia a la endogamia, y
valores cercanos a -1 indican que no existe una tendencia a la endogamia (Cafas-
Alvarez et al., 2015).

El analisis de los indices de consanguinidad, en este caso el FIS y FIT en las

subpoblaciones, son un parametro importante para la conservacion de la
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variabilidad genética en las diferentes razas, debido a que al aumentar la endogamia
se puede ocasionar la depresion consanguinea, lo que puede generar la pérdida de
caracteristicas de adaptacion, produccion y reproduccion en las razas.

Por lo tanto, los estudios de los niveles de consanguinidad son importantes como
forma de diferenciar antepasados comunes en la genealogia de las poblaciones;
todo esto permite evitar cruces entre ejemplares emparentados, los cuales traen
efectos negativos como reduccion en el rendimiento fenotipico y disminucion de la
variacion genética (Montoya, 2018). Otros efectos negativos de la consanguinidad,
como la aparicién de defectos letales con mayor frecuencia, por anormalidades
genéticas debidas a la homocigosis de genes recesivos, y la declinacién de
caracteres como fertilidad, tasa de crecimiento y produccién de leche (Sifuentes,
2017).

Sin embargo, la consanguinidad no es del todo negativa, puede ser utilizada, con el
apareamiento dirigido para aportar de forma positiva la fijacion de alguna
caracteristica propia de cada raza y el desarrollo de lineas puras a través de las
generaciones. Por esta razén se puede considerar en la seleccion de los animales

gue van a actuar como reproductores (Sifuentes, 2017).

3.6. Lagenealogia

La construccion e indagacion de la genealogia a partir de datos obtenidos en las
poblaciones bovinas ha permitido poner en practica diferentes esquemas de
apareamiento donde se eligen parejas de animales teniendo en cuenta su grado de
parentesco, de manera que no estén emparentadas y pueda minimizarse el
incremento de la consanguinidad, puesto que si esta es alta sugiere reduccion de la
variabilidad genética en la poblacion, de igual manera puede ser asociada con
disminucién del rendimiento en algunos caracteres productivos y reproductivos.
Asimismo, la genealogia permite saber cuél es el promedio de animales fundadores

de donde provienen todos los genes que forman el nicleo genético de su
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genealogia, es decir, aquellos individuos con los cuales se inicid la nueva poblacién.
(Martinez et al., 2012).

La informacion genealdgica junto con los registros fenotipicos es utilizada en
evaluaciones genéticas basadas en modelo animal en la prediccion de valores
genéticos en los animales (Londofio, 2020). En estudios de intervalo entre partos
(IEP) se ha encontrado de gran utilidad los registros genealdgicos en hembras de
ganado Bos indicus, siendo importante para el analisis de este parametro (Loaiza y
coto, 2021).
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4. Materiales y métodos

4.1. Muestra poblacional y genotipificacion

Se evaluaron los registros genealdgicos y la informacion molecular existente de tres
subpoblaciones de ganado BON en Colombia: dos grupos pertenecientes a la
Corporacion Colombiana de Investigacion Agropecuaria — Agrosavia (Banco de
germoplasma - BG y el nucleo de mejoramiento genético - MG), presentes en el
centro de investigacion el Nus, San Roque, Antioquia, y un grupo de individuos
pertenecientes a 12 hatos de diversas regiones de Colombia (Prod).

La base de datos de genotipos contenia informacion de 6509 SNPs en 1162
individuos, los cuales se derivaron de la seleccion de SNPs presentes en el chip
Bovine (7k) LD v 1.1 BeadChip (lllumina), los cuales fueron inicialmente depurados
considerando un call rate de los SNPs y de los individuos superior al 95%, y un MAF

superior a 0.015.

4.2. Estructura genética

Existe un gran interés en la comprension de la estructura genética que controla
diferentes tipos de rasgos en los bovinos y puede ser utilizada esta informacion en
la valoracion genética de los animales, es posible mejorar la precision en los

procesos de seleccion y conservacion de cada una de las razas (Bejarano, 2016).

4.2.1. Diferenciacién y variabilidad Genética

Para cada SNP se obtuvo el promedio de heterocigosidad en el total de la poblacion
(HT), el promedio de heterocigosidad observada de las subpoblaciones (HI) y el
promedio de heterocigosidad esperada en las subpoblaciones (He). También se
calculo el indice de fijacion de las frecuencias alélicas entre subpoblaciones (FST),
teniendo como referencia el alelo de menor frecuencia (MAF) en cada subpoblacion,

con la siguiente ecuacion:
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HT — He

FST =
HT

Estos calculos se realizaron con la libreria “pedantics” de Morrissey (2018) del

programa R Core Team (2020).
4.2.2. Andlisis de las Distancias genéticas (Neighbor joining)

Para el analisis de las distancias genéticas entre poblaciones se utilizé el algoritmo
de Neighbor joining (Saitou y Nei, 1987), implementados en la libreria “ape” (Paradis
et al., 2004) del software R-project (R Core Team 2020) y se calculo la distancia de
Nei. Las distancias de Nei permitid determinar la cercania entre individuos de las
subpoblaciones y compararlas con la genealogia de cada uno de los animales y de
esta manera se identific6 la estructura y diferenciacion genética, segun lo

recomendado por Qanbari y Simianer (2014).
4.2.3. Andlisis de Componentes Principales

Se realizd un analisis de componentes principales (PCA) para comparar la
estructura genética de las subpoblaciones, para los célculos se depuro la base
donde se incluyeron aquellos individuos que tuvieran mas del 93% de los SNPs y
SNPs que estuvieran en el 90% de los individuos. Se imputaron algunos datos y
donde se presentaba el caso de SNPs faltantes fue ubicado el promedio de cada

SNPs en cada subpoblacion.
4.3. Informacién Genealdgica

Con la informacion genealdgica de 12649 individuos nacidos en el periodo
comprendido entre 1980 a 2018 se establecieron las relaciones de parentesco y se
estimd el numero maximo de generaciones completas (GC) entre el individuo y su
ancestro mas lejano (una GC considera que tiene los dos padres conocidos) y el

namero maximo de generaciones equivalentes (GE), definidos por MacCluer et al.
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(1983) y desarrollados en la libreria “optiSel” de Wellmann et al. (2012) del software
R-project (R Core Team 2020).

4.3.1. Coeficiente de consanguinidad

A partir de la base de datos que contenia la informacion de la genealogia (padre,
madre e hijos), se calcul6 el coeficiente de consanguinidad individual (F) para cada
subpoblacion con el estadistico propuesto por Wright (1943). Se calcul6 el FIS
(coeficiente de consanguinidad individual en cada subpoblacion) siendo la
probabilidad de que dos alelos en un individuo puedan ser idénticos por
ascendencia intrapoblacional y de la poblacién total con el FIT (coeficiente de

consanguinidad total), mediante las siguientes ecuaciones:

FIS = He — HI
N He
— HT — HI
~  HT

Se utilizé la libreria pedantics, y las funciones fixPedigree y calcinbreeding,
identificando los valores mas altos y bajos en cada subpoblacion, teniendo en
cuenta el afio de nacimiento de cada individuo y calculando a partir de la estadistica
descriptiva (media, minimo, maximo, mediana) la diferenciacion de cada

subpoblacion.
4.3.2. Tamafo efectivo
Se calcul6 el tamafio efectivo de la poblacion (Ne), teniendo en cuenta en cada afio

la cantidad de individuos que se reprodujeron (N) y que aportaron a la variabilidad

genética, sobre el promedio de F, asi:

N
Ne =——
1+F
Donde,
N= tamafio poblacional F =promedio del coeficiente de endogamia
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5. Resultados y discusion

5.1. Variabilidad genética

Los valores promedio de HI y He fueron respectivamente 0.40+0.11 y 0.41+0.11
para BG, 0.40+0.12 y 0.40+0.11 para MG, y 0.41+0.11 y 0.42+0.10 para Prod. En la
HI se encontraron diferencias estadisticas entre la subpoblacién Prod y las otras
dos subpoblaciones (p<0.01). El valor de diversidad genética He en las tres
subpoblaciones de ganado BON fue mas bajo al reportado por Pedraza et al. (2012),
donde el valor fue 0.78, en una poblacion de BG y otras razas criollas de Colombia
como Hartén del Valle y Romosinuano se observaron valores de He de 0.7
(Bejarano, 2016) y 0.67 (Ruiz, 2010), respectivamente. No obstante, los estudios
anteriores fueron realizados con marcadores moleculares microsatélites, los cuales
presentan un mayor grado de variabilidad por marcador respecto a los SNPs. Sin
embargo, la He estimada en este estudio se basé en marcadores SNPs que pueden
ser una mejor fuente de descripcién de la variabilidad por estar distribuidos de forma

espaciada a lo largo del genoma.

Los valores aproximados a 0.40 en las tres subpoblaciones mostraron que la
variabilidad genética se conserva en la poblacion general, por lo que se puede
continuar con los procesos de conservacion, incluso a partir de las tres
subpoblaciones, lo que sugiere que el apareamiento circular de familias y el uso de
un adecuado numero de toros seleccionados ha contribuido a mantener la
variabilidad genética en el caso de la subpoblacion de conservacion, aunque los
intereses especificos de cada subpoblacion pueden generar en el futuro alta
diferenciacion en regiones especificas del genoma, como fue el caso de algunos
marcadores utilizados en el presente estudio que mostraron diferencias en las
frecuencias alélicas y que pudieron cambiar posiblemente por la seleccion ejercida
llevados a cabo en las subpoblaciones de MG y Prod a partir de los intereses

especificos en cada una.
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5.2. Estadisticos F de (Wright), para los indices FIT, FIS, FST

Teniendo en cuenta los tres pardmetros F de (Wright), se encontré una baja
diferenciacion genética, dado que los valores de FIS, FST y FIT fueron menores a
0.02. Estos valores concuerdan con los valores obtenidos en el andlisis de la

variabilidad observada en las subpoblaciones de ganado BON.

5.2.1. Iindice FIT

El valor promedio de FIT fue 0.02, indicando bajo nivel de consanguinidad para la
poblacién total evaluada; por lo tanto, indica mayor variabilidad genética del BON
en comparacion con otras razas de ganado criollas colombianas como el
Romosinuano, donde el valor FIT promedio para las subpoblaciones fue de 0.37,

indicando un déficit de heterocigotos para esta poblacién (Ruiz, 2010).

5.2.2. indice FIS

Los valores de FIS fueron 0.01+£0.13, 0.01+0.13 y 0.02+0.17 para BG, MG y Prod,
respectivamente. Estos valores sugieren bajos niveles de consanguinidad de los
individuos en las subpoblaciones, de acuerdo con los parametros descritos por Hartl
(2020). Con respecto a reportes de otros estudios hechos en bovinos de la raza
BON, Delgado et al. (2012) obtuvieron un valor de FIS menor (-0.059) del presente
estudio, lo cual indica un exceso de heterocigotos y puede dar a entender que los
ganados criollos representan importantes reservorios de diversidad. Diferente a lo
encontrado por Pedraza et al. (2012), quienes hallaron un valor de FIS de magnitud
intermedia (0.09) al utilizar 12 microsatélites, lo que muestra que animales de la
raza BON presentan moderada endogamia, esto indica valores significativos en
cuanto a la proporcion de alelos en heterocigosis. Mejia et al. (2015) estimaron
valores de FIS moderados en las razas Criollo, Holstein, Jersey y Pardo Suizo,
aungue pudo existir una sobreestimacion del parametro porque el tamafio de la

muestra y el nUmero marcadores moleculares (microsatélites) fue pequerio.
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Con respecto a otras razas criollas como el Romosinuano en Colombia, Bejarano et
al. (2012) reportaron valores de indices de fijacién FIS (-0.20), FIT (0.37) y FST
(0.14), indicando un déficit de heterocigotos, utilizando 12 marcadores tipo
microsatélites para determinar la diversidad genética y estructura poblacional. Estos

datos resultan contrarios a lo obtenido en el presente estudio en la raza BON.

Ocampo et al. (2020b) evaluaron la estructura poblacional de bovinos colombianos
Casanarefio a través de marcadores moleculares microsatélites, estimando un
déficit de individuos heterocigotos en la poblacion general (FIS=0.059), que fue
atribuido a la alta consanguinidad producto del aislamiento geogréfico y practicas
reproductivas. De modo similar, hallaron que cuatro de seis subpoblaciones,
tuvieron tamafios efectivos poblacionales por debajo del nivel definido por la FAO
de 50 individuos, por lo que recomendaron, conformar un ndcleo de conservacion
con un esquema de apareamiento establecido que minimice la consanguinidad y el
uso intensivo de pocos machos, con el fin de mantener la diversidad genética y

prevenir la desaparicion de la raza.

Muy posiblemente los resultados obtenidos en el presente trabajo en cuanto a
valores de endogamia difieran de los mencionados en los anteriores parrafos. En
esta investigacion fueron utilizados marcadores tipo SNPs, una muestra de
animales mucho més grande y se utilizé6 una mayor cantidad de SNPs (6509) que
por su amplia cobertura en el genoma representan un mayor potencial para detectar

la variabilidad genética en los individuos.

5.2.3. indice de diferenciacion y fijacion (FST)

Los valores de FST obtenidos para el conjunto de marcadores en las tres
subpoblaciones fueron 0.07+£0.08, 0.07+£0.09 y 0.08+0.10 entre BG-MG, entre BG-
Prod y MG-Prod, respectivamente. Estos valores sugieren una baja diferenciacion
genética entre poblaciones, pese a que en los tres grupos existen diferentes
estrategias de apareamiento. Por ejemplo, en la subpoblacion BG, donde el objetivo

es conservar la variabilidad, se tienen en cuenta estrategias que maximicen la
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variabilidad y reduzcan la consanguinidad, y donde se tienen en cuenta las
siguientes estrategias: mayor cantidad de reproductores machos posibles,
apareamiento circular ciclico, mantenimiento del tamafio de las familias y control de
la consanguinidad (Martinez et al., 2012a). En el grupo MG los apareamientos son
dirigidos un mayor peso al destete 0 menores intervalos entre partos (Ramirez et al
2020). Por su parte, el grupo Prod se caracteriza por tener introgresion de individuos
de los grupos MG y BG con intercambio de material genético entre sus rebafos, la
seleccidn es independiente en cada hato, con seleccién hacia caracteristicas de

interés productivo como un mayor peso al destete o menores intervalos entre partos.

En el andlisis del FST en cada subpoblacién se encontraron valores bajos en la
mayoria de SNPs, en especial en la poblacién BG, estos resultados indican que no
existe una fijacion de alelos, ademas sugieren que no existieron huellas de seleccién
gue indiquen diferenciacion entre subpoblaciones (Figura 1). Los valores en el caso
de la subpoblacion BG estuvieron en un rango = 0y 0.11; sin embargo, el 99.5% de
los FST de esta subpoblacion se encontraron con valores por debajo de 0.05,
demostrando baja diferenciacion. Se puede inferir que las estrategias y acciones
gue se han hecho en el programa de conservacién genética de Agrosavia han

permitido mantener la variabilidad genética y una baja consanguinidad

Los valores de FST fueron mayores en comparacion con lo reportado por
Hernandez et al. (2013), donde se reportaron valores en un rango similar de
diferenciacion genética (FST=0.044) entre razas criollas colombianas y dos
foraneas (Brahman y Holstein). En la subpoblacion MG que se formé a partir de un
grupo de animales provenientes del BG, los apareamientos han sido direccionados
por caracteristicas de importancia econdmica, seleccionando hacia caracteristicas
de interés productivo como mayor peso al destete o0 menores intervalos entre partos
(Ramirez et al., 2020). Sin embargo, estos procesos de seleccibn en esta
subpoblaciéon son aun muy recientes. El andlisis de FST para cada SNP, no
mostraron alelos fijados (FST>0.9) entre las subpoblaciones, aunque si se

observaron marcadores cuyas frecuencias podrian estar bajo procesos de seleccion
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y cuya diferenciacion se puede ir incrementando en las proximas generaciones,

especialmente para la poblacién Prod.

Figura 1. indices de fijacion (FST) entre subpoblaciones pertenecientes al banco de
germoplasma (rojo), mejoramiento genético (verde) y red de productores (azul) de
ganado BON en Colombia, con base a informacion de polimorfismos de nucle6tido
simple (SNP).

FST
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En MG se encontraron valores de FST en un rango entre = 0 y 0.12, lo cual sugiere
baja diferenciacion, aunque algunos valores cercanos a 0.12 indican que se
empieza a evidenciar una mayor frecuencia de algunos alelos con tendencia a la
fijacién, producto de los procesos de mejoramiento que se vienen realizando en la
subpoblacion, los cuales se pueden ir evidenciando con el aumento en la frecuencia
de alelos producto de la presion de seleccion que se lleva a cabo, principalmente
para caracteristicas de interés econémico y por el aumento de endogamia. Aunque
el FST no tiene poder suficiente para detectar huellas de seleccion recientes (Akey
et al., 2002), un valor alto en una subpoblacion puede ser indicador de cambios en

las frecuencias alélicas por efectos recientes

Los resultados obtenidos en MG pudieron deberse a que el cambio de las

frecuencias es gradual, y posiblemente dado que el programa de seleccién se inicié
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recientemente (2012) en comparacion con nucleo de conservacion (1980), ain no
pueden evidenciarse claramente fijacibn de alelos que indiquen huellas de
seleccion. En la subpoblacion MG los resultados también sugieren una tendencia a
la diferenciacién genética, que puede deberse al proceso de seleccidn genética,
orientado a la predominancia de ciertas caracteristicas productivas, lo cual puede
estar ocasionando ese incremento de la frecuencia alélica de los SNP sefialados en
la Tabla 1.

Tabla 1. Polimorfismos de nucleétido simple (SNP) que presentaron mayores

valores de diferenciacion alélica (FIS) en tres subpoblaciones de ganado BON.

SNP Banco de Germoplasma Mejoramiento Red de
de Agrosavia Genético Agrosavia Productores
S6193 0.07 0.122 0.36!
S2165 0.08% 0.09 0.34?
S775 0.04 0.12% 0.313
S4112 0.11% 0.04 0.27
S1075 0.02 0.113 0.22
S4148 0.09? 0.01 0.17

1.2y3 | os tres SNPs con mayores valores de FIS en cada subpoblacion.

En la subpoblacién Prod se observaron valores de FST que estuvieron entre =0 y
0.36, los cuales son mas altos en comparacion con las otras dos subpoblaciones.
Esto indicaria una diferenciacion en cuanto al promedio en la frecuencia de algunos
alelos de los SNPs, asociada con cambios recientes en las frecuencias alélicas por
seleccion, siendo evidencia de pequefios eventos de seleccion y a que la poblacion
Prod puede contar con hatos que histéricamente no estaban vinculados a las
subpoblaciones BG y MG, que acrecientan las diferencias en las frecuencias
alélicas, como las observadas para dos SNPs (Tabla 1) entre MG y Prod. En cuanto
a los valores méas bajos de FST, coincidieron los mismos SNPs en las tres
subpoblaciones con valores menores de 0.01.
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Es importante resaltar que en la subpoblacion Prod no se aplicaron ciclos de
apareamiento que puedan favorecer la conservacion y mantener los coeficientes de
endogamia bajos. Los procesos de seleccidbn en esta subpoblacion consistian
principalmente en observar el fenotipo de los animales y seleccionar sin un proceso
técnico adecuado para el manejo reproductivo y el control de la endogamia, y no se
tenian en cuenta aspectos como la genealogia, las evaluaciones genémicas, ni

estudios genéticos.

Los SNPs 775y 6193, presentaron los valores mas altos de FST en MG y Prod, lo
gue puede indicar que se debe a la presién de seleccion que se lleva a cabo en
estas subpoblaciones frente a caracteristicas de produccion (Tabla 1). En cuanto a
los valores mas bajos de FST coinciden los mismos SNPs en las tres
subpoblaciones en un rango entre 0.0002 y 0.0037.

En un estudio sobre la variabilidad genética y estructura poblacional se determiné
la distribucion del coeficiente de pertenencia de cada individuo (Q), procedimiento
donde se realizé la asignacién de individuos a poblaciones o grupos (clusters) en
funcion de su similitud genética, incluyendo un total de 144 individuos, 102 animales
de laraza BON y 42 animales cebu, se agruparon en 3 poblaciones, la poblacion 1
definié claramente a los individuos de las razas cebu, mientras que las otras dos
poblaciones identificadas eran de los individuos BON muestreados. Los valores
obtenidos de FST fueron los siguientes, el valor mas alto se encontré en el grupo
K=1 con un valor de 0.1468, correspondiente al grupo en el que los individuos eran
principalmente poblaciones de la raza cebu. El grupo K=2 mostr6 un valor menor de
FST (0.0636), que representd principalmente a individuos con perfil genético
predominante, y el grupo K=3 tuvo un valor similar (FST= 0.0578), indicando que
estos dos ultimos grupos podrian ser del mismo agrupamiento (Martinez et al.,
2013). Los anteriores resultados muestran valores cercanos a los reportados en el
presente estudio.

De Leodn et al. (2019) evaluaron los niveles de variacion y diferencias genéticas de

las razas BON y Sanmartinero, genotipados con chips de mediana densidad,
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identificando 11 huellas de seleccibn y genes importantes implicados en
mecanismos productivos, reproductivos y de adaptacion. En la presente
investigacion se utiliz6 una muestra similar y un chip de menor densidad en tres

subpoblaciones BG, MG, Prod de laraza BON, encontrandose variabilidad genética.

Gurgul et al. (2019) en estudios sobre huellas de seleccion (HS) en bovinos de la
raza Roja Polaca, detectaron HS entre poblaciones de conservacion y mejoramiento
genético e indicaron la importancia de algunos genes para los rasgos de produccién
de leche, utilizando el FST como método para establecer la diversidad genética
entre los individuos de las dos subpoblaciones. El FST resultd ser apropiado para
estudios de HS, y las regiones del genoma que mostraron estas huellas fueron
analizados complementariamente con otros métodos para identificar genes y sus

procesos bioldgicos.

5.3. Distancias genéticas

Los valores de distancia de Nei fueron 1.11, 4.18 y 4.89 entre BG y MG, BG y Prod,
y MG y Prod, respectivamente. La menor distancia de Nei entre BG y MG se debe
a que gran parte del rebafio MG se origino del rebafio BG. Esto se confirma con el
andlisis de componentes principales donde existi6 mayor acercamiento de los
individuos de estas dos poblaciones (Figura 2), contrario a la mayor dispersion de
individuos de Prod. Las distancias de Nei fueron bajas comparadas con lo reportado
por Bejarano et al. (2012) en subpoblaciones de las razas criollas colombianas
Harton del Valle y Romosinuano. Sin embargo, los programas de mejora en BON
son recientes, por lo que, se requiere mas tiempo para la observacion de una
estructuracion. El andlisis de componentes principales mostré una relacién similar
respecto a los valores de las frecuencias alélicas observadas. El primer componente
principal (PC1), se asoci6 con la diferenciacion entre la subpoblacién Prod con los
grupos BG y MG (Figura 2). El componente PC2 relaciona la variabilidad observada
entre BG y MG, aunque el solapamiento de los individuos esta relacionado con la

relacion genética historica de las dos poblaciones.
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Figura 2. Distribucion de individuos provenientes de las subpoblaciones
pertenecientes al banco de germoplasma (rojo), mejoramiento genético (verde) y
red de productores (azul) de ganado BON, a partir del estudio de polimorfismos de

nucledtido simple con analisis de componentes principales y con distancias de Nei.
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5.4. Andlisis de la genealogia

En el andlisis de la matriz de parentesco construida con informacion de registros
genealdgicos, se observo un coeficiente de endogamia bajo en la poblacion total de
2.08%. Se observaron, ademdas, un maximo de 12 generaciones, siendo las
generaciones 11 y la 12 las que presentaron un menor nimero de individuos que
aportaron informacion ancestral, con 695 y 166 individuos, respectivamente (Figura

3).
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Figura 3. Analisis del niamero de individuos que aportaron en la matriz de

parentesco en cada generacion en la raza BON.

1500
1354
1285 1308 | —
—
» 1138 1095
g 1031 1048 1044
(R —
T 1000 - 34
> L
o
€ 796 774
——
95
'8 €95
o Anima 3 matr parer =1
@ 500 — N animale ir |
g A f it padre o | 10
Z 3549
715 166
Coeficents de andogamia poblacional= 2.08 % pr—
' Coeficienta de endogamia de animales endogamicos = 4 45 %

Generaciones

Se encontro un promedio de GC de 6 y GE mayor a 4, lo que permitié verificar la
integridad de la informacion ancestral, segun lo descrito por Ocampo et al. (2020a).
Un estudio previo de Martinez et al (2012b) en razas criollas colombianas mostro
un valor de GE= 1.8 para laraza BON, Costefio con Cuernos GE=2.3, Sanmartinero
GE=2.2 y Romosinuano GE= 2.2, en rebafios de conservacion durante 1980 a 2004.
En el caso del BON, donde se pasé de 1.8 a 4 en 14 afios, demuestra la efectividad
del trabajo institucional, gremial y de los productores para el control y custodia de
registros genealdgicos, para de esta forma complementar el analisis genealdgico de
la raza. Los valores estimados en este estudio se encuentran en un rango similar al
reportado por Martinez et al. (2018), que evaluaron la diversidad genética de siete
poblaciones de bovinos en México, hallando valores de GC entre 4.9y 7.5. Los
valores de este estudio se encontraron en concordancia con otros estudios
genealdgicos en razas bovinas publicados por Ramirez-Valverde et al. (2018),
donde se destaca la importancia de la informacion genealdgica para el calculo de

esta consanguinidad por generacién y tamafio efectivo.
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5.4.1. Andlisis de consanguinidad

En las tres subpoblaciones se encontraron bajos indices de consanguinidad, de
acuerdo con la escala propuesta por Hartl (2020), y segun Gallego et al. (2006), se
encuentran dentro de los limites aceptables (maximo 5%). En un estudio sobre
consanguinidad, Gallego et al. (2006) encontraron en una muestra de la raza bovina
criolla BON en el periodo comprendido entre 1982 y 2004, los indices de

consanguinidad individual y general bajos (0,01+ 0,02 y 0,06, respectivamente).

En la Figura 4 se presentan los valores de endogamia en las tres subpoblaciones,
observandose en la subpoblacién BG el mayor grado de consanguinidad en el 2015,
con un valor de 0.03, y el menor grado de consanguinidad con un valor de 0.002
para los aflos 2000 a 2001. Los valores se estabilizaron desde 2015 hasta el afio
2018, con un valor de 0.03. Es importante tener en cuenta que BG es una
subpoblacion cerrada, lo que podria conllevar a un mayor indice de consanguinidad,
pero debido al manejo adecuado de los apareamientos se puede mantener la

variabilidad genética.
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Figura 4. Coeficientes de consanguinidad en las subpoblaciones pertenecientes al
banco de germoplasma (rojo), mejoramiento genético (verde) y red de productores
(azul) de ganado BON.
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Respecto a la subpoblacién MG, entre los afios 2014 y 2018, hubo una disminucion
de la consanguinidad con valores entre 0.01 y 0.02, indicando una baja endogamia,
contrario alo que se esperaria en un programa de mejoramiento donde se favorecen
caracteristicas de produccion y reproduccion. Sin embargo, estos valores son
importantes para evitar la pérdida de caracteristicas de adaptabilidad de ganado
criollo sin dejar el progreso genético que se desea en la raza. El control de los
niveles de endogamia se debe al manejo técnico por parte del programa de MG,
donde se hace presién de seleccion en los individuos manteniendo valores bajos de

consanguinidad.

En la subpoblacion Prod, entre los afios 1999 y 2007 se presentaron los valores
mas altos y fluctuantes de consanguinidad entre (0.01 y 0.10), por causa de un
limitado control genealdgico en la mayoria de los hatos. A partir del afio 2009, los
coeficientes empezaron a estabilizarse (0.04 a 0.05), posiblemente por el impacto
de los programas de tecnificacion de la red de productores en el manejo de la raza.
Observando estos resultados se puede inferir que la tendencia de consanguinidad
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en la poblacién total de ganado BON es baja, lo cual sugiere una buena

conservacion de la variabilidad genética.

La importancia de medir la consanguinidad en una poblacién bovina estriba en que,
los coeficientes de consanguinidad altos tienen consecuencias en los indices
reproductivos, generando una disminucidon en el porcentaje de partos por afo,
ademas, conlleva a la pérdida de adaptabilidad, productividad, y a la expresion de

genes deletéreos (Porto-Neto et al., 2013).

Por lo anterior, altos niveles de consanguinidad pueden reducir la fertilidad, salud y
productividad animal, siendo necesario establecer estrategias para controlar el
incremento de la consanguinidad, especialmente en ndcleos pequefios, y de esta
forma mantener la variabilidad genética (Andere et al.,, 2017), como las que se

manejan en las subpoblaciones BG y MG.

5.4.2. Analisis del tamafio efectivo poblacional

Con relacion al Ne, la subpoblacion Prod en los afios 2010 y 2016 presento los
mayores valores (416 y 402, respectivamente). Cabe resaltar que, para estos afos
los coeficientes de endogamia fueron bajos, lo cual contribuyé a un mayor tamafio
efectivo. En la subpoblacion BG, el valor mas alto fue en los afios 2015 con un Ne
de 150 y para MG, uno de los valores mas altos estuvo en el afio 2017 con un Ne
de 110 (Figura 5).
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Figura 5. Tendencias del tamafio efectivo en las subpoblaciones pertenecientes al
banco de germoplasma (rojo), mejoramiento genético (verde) y la red de
productores (azul) de ganado BON.
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6. Conclusiones

Se concluye que existe variabilidad genética en la poblacion BON de Colombia y
aun no se evidencian contundentes diferencias genéticas o sefales de seleccion
causadas por procesos haturales, deriva genética, programas de mejoramiento

genético o apareamientos selectivos.

Se encontrd un bajo porcentaje de consanguinidad en los rebafios y un aceptable
tamafio efectivo de la poblacion. Sin embargo, es necesario continuar con
programas de conservacion que garanticen la variabilidad genética de la

subpoblacion BG como fuente principal de reservorio genético de la raza BON.

Se observo una tendencia de las subpoblaciones MG y Prod al incremento de la
frecuencia en algunos alelos; por el contrario, en BG se presentaron bajos valores
de FST, indicando la conservacion de alelos, que son un factor determinante para

la conservacion de la raza.

Como resultados del anterior proyecto fue publicado un documento el 1 de abril del
afo en curso en la revista del Centro para la Investigacidén en Sistemas Sostenibles
de Produccién Agropecuaria — CIPAV: Livestock Research for Rural Development
33 (4) 2021.

Link: http://www.Irrd.org/public-Irrd/proofs/Irrd3304/3353ceron.html
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7. Recomendaciones generales

Se recomienda continuar con el analisis de estas subpoblaciones que contribuyan
en la preservacion y conservacion de la variabilidad genética en la raza criolla BON.
Los resultados hallados en las subpoblaciones MG y Prod indicaron incremento en
algunos alelos que pueden ser un gran potencial para analisis, e indagacion en
cuanto a su relacion con caracteristicas de interés productivo y reproductivo para

los programas de mejoramiento genético.

Es conveniente utilizar otras técnicas y estadisticas complementarias que permitan
identificar y asociar las regiones gendmicas de los alelos que presentaron mayores
frecuencias en estas subpoblaciones con genes relacionados con caracteristicas

productivas.

Los programas de conservacion genética identificados en razas de ganado criollas
colombianas se constituyen en una exitosa estrategia, no solo para conservar el
material genético de razas como BON, sino que, también son una estrategia para
promover la incorporacion de genes caracteristicos de bovinos criollos en los
sistemas ganaderos, y con ello aprovechar el gran potencial productivo que tienen

estas razas.
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