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RESUMEN

Lainformacion genealdgica de laraza Tudanca
disponible contiene animales nacidos entre 1966
y 2010 en 455 explotaciones. La caracterizacion
del nivel de completitud de dicha informacién
mostré un nimero medio de 2 generaciones com-
pletas equivalentes. Se calcularon los coeficien-
tes de endogamia y de parentesco de cada indi-
viduo representado en el fichero de pedigri, asi
como el nimero efectivo de fundadores, el de
ancestros y el de genomas fundadores. Se calcu-
16 el censo efectivo de la poblacion mediante la
regresion de la endogamia sobre la cantidad de
informacién genealdgica, y también el de la tltima
generacion. A partir de estos parametros se
obtuvo la evolucién de la pérdida de diversidad a
medio plazo (50 afios). Entre los animales con
endogamia no nula el porcentaje de los que tienen
valores elevados (>6,25) es muy elevado (87%),
debido en gran medida al gran porcentaje de
apareamientos entre animales muy emparentados
(hermanos, padre-hijo). Los censos efectivos de
genomas fundadores (72) y de ancestros (88)
reflejan la base genética de la que proviene la
poblacién actual, mientras que la pérdida de varia-
bilidad genética a medio plazo deducida del censo
efectivo (18-29) muestra riesgo bajo o moderado.

SUMMARY

The pedigree file of the Tudanca local bovine
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breed recovers information of animals born from
1966 to 2010 in 455 herds. The pedigree
completeness level is characterised by a low
number of equivalent complete generations (~ 2).
Individual inbreeding and relatedness coefficients,
and effective number of founders, ancestors and
founder genomes, were computed. Average
effective population size was estimated based on
the regression of the inbreeding on genealogical
amount of information, and effective population
seize for the last generation were also calculated.
Using this information, medium-term inbreeding
rate evolution (50 years) was predicted. A high
percentage of animals (87%) with a high level of
inbreeding (>6,25) was found. The effective
number of founder genomes (72) and the effective
number of ancestors (88) reflect the genetic base
of the current population, while the medium-term
loss of genetic variability predicted from the
effective population size (18-29) showed a breed
under a low to moderate level of genetic risk.

INTRODUCCION

El Catalogo Oficial de Razas de Ganado
de Espafia incluye a la raza Tudanca entre
aquellas que se encuentran en grave regre-
sidn o en trance de desaparicion, de acuer-
do con los criterios establecidos a los efec-
tos por la UE.

Segunelcriterio del reglamento (CE) N°
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1974/2006 de lacomision, laraza Tudancase
consideraunapoblacionenriesgoyaqueel
numero de hembras reproductoras es infe-
rior a 7500. Y siguiendo los criterios de
clasificacion de las razas autoctonas espa-
fiolas de proteccion especial propuesto por
FEDERAPES (www.federapes.com), esta
raza estaria clasificada en la clase B (la de
menor riesgo) dentro de la categoria de
riesgo moderado.

Laausenciade unainformacion geneal6-
gicaadecuadano permiti¢ incluir los resul-
tados de estarazaenel trabajo publicado en
2003 (Gutierrezetal., 2003). Duranteel afio
2009 se finalizo lainformatizacionde lain-
formacion genealdgica disponible, lo que
ha permitido llevar a cabo este trabajo que
tiene como objetivo analizar lainformacion
genealdgica para conocer el flujo de genes,
la estructura de la poblaciény el riesgo po-
tencial de pérdida de diversidad genética.

MATERIALY METODOS

El fichero de genealogias constaba de
27 057 registros de animales nacidos entre
1966y 2010 en 455 explotaciones. Para ca-
racterizar el nivel de profundidad del pedigri
se utilizaron dos pardmetros: el porcentaje
de ancestros conocidos por generaciony el
numero equivalente de generaciones com-
pletastrazadas que se calcul6 como lasuma
para todos los ancestros conocidos de cada
animal del término (1/2t), siendo tel niumero
de la generacion del ancestro de que se
trate, y que tendrd un valor de uno para los
padres, dos para los abuelos, etc. Se calcul6
el intervalo generacional para las cuatro
vias de transmisién genética como la edad
media de los padres cuando se seleccionaba
alosdescendientes paraser utilizados como
reproductores.

Se calcularon los coeficientes de
endogamiay de parentesco de cada indivi-
duo representado en el fichero de pedigri,
asi como el nimero efectivo de fundadores
(Lacy, 1989), el de ancestrosy el de genomas
fundadores (Boichard et al., 1997). Algu-

nos de estos calculos se realizaron para el
conjunto de la poblacidn, y otros para una
poblacion de referencia que se considerd la
de todos aquellos animales nacidos des-
pués del afio 2006.

Parael calculo de estos parametros se
utilizoel programa PEDIG (Boichard 2002,
http://www-sgqa.jouy.inra.fr/sgga/diffusions.
htm).

Unaformade obtener unaestimacion del
tamafio efectivo actual es a partir de la
expresion del incremento en endogamia en
latltimageneracion:

— (Ft - Ft—l)
AR = A_ Ft—l) g

F, se calculo como la endogamia media
de los animales nacidos durante 2007 y
2010, y F_, mediante la expresion F - bl,
siendo b el coeficiente de regresion de la
endogamia sobre el afio de nacimiento del
animal y l el intervalo medio de generacién.
A partir de la expresion [1] el tamafio efec-
tivo se calculé como 1/2 AF.

A partir de este calculo podemos tener
una idea de cual seréd el valor de la endo-
gamiatranscurridos 50 afios (Simon, 1999),
en el supuesto de apareamiento aleato-
rio. Paraellopodemosaplicar laexpresion:

Tabla I. Nivel de completitud del pedigri en
las razas Tudanca y Asturiana de la Monta-
fia expresado como proporcion de ancestros
conocidos. (Pedigree completeness for the
Tudanca and Asturiana de la Montafia breeds).

Tudanca AM

Poblacién Toda  Referencia Referencia
Generacién

1t 0,786 1,000 0,992

2 0,576 0,934 0,916

3 0,364 0,738 0,803

4 0,192 0,471 0,641

5 0,081 0,240 0,421

6 0,024 0,084 0,217

AM: Asturiana de la Montafia; padres.
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Tabla Il. Promedios de intervalos genera-
cionales, en afios, para toda la poblacion y
para la poblacion de referencia (animales
nacidos después de 2006). (Average generation
intervals (years) for the whole and the reference
populations (animals born after 2006)).

Poblacién Toda Referencia
n° afios n° afios

Transmision

Padre-hijo 877 5,3 51 4,9
Padre-hija 6789 4,8 55 4,7
Madre-hijo 954 7,1 51 7,7
Madre-hija 7632 7,0 55 7,0
Media ponderada - 6,0 - 6,1

F=1-(1-AF)', siendo tel nimero de gene-
raciones que transcurren en los 50 afios.

RESULTADOSY DISCUSION

El promedio del numero méaximo de gene-
raciones conocidas fue inferiora4 (3,4),yel
promedio del nimero equivalente de gene-
raciones fue 2,03. Los valores de completitud
del pedigri para la poblacién de referencia
son parecidos a los que se obtuvieron en la
raza Asturiana de la Montafia (Baro et al.,
2007) enel caso de lastres primeras genera-
ciones, y significativamente mas reducidos
a partir de la cuarta generacion (tabla I).

Los intervalos entre generaciones (ta-
bla I1) corresponden con los de una raza
autoctona de aptitud carnicera. Enestaraza

la evaluacion genética de los machos se
basa en informacion recogida en el propio
candidato, por lo que los intervalos entre
generaciones son mas reducidos.
Enlatablalll aparecenlosvaloresde los
principales parametros de endogamiay pa-
rentesco, y conviene resaltar varios resulta-
dos. La elevada consanguinidad de los ani-
males endogdmicos (16%), y el elevado
porcentaje (87%) de animales con endogamia
superioral 6,25% que es la consanguinidad
que generariael apareamiento entre primos.
En este resultado ejerce unagraninfluencia
los elevados porcentajes (16%) de apa-
reamientos entre parientes préximos (her-
manos, padre-hijo). El censo efectivo es
muy sensible al volumen de informacién
genealdgicadisponible, por lo que su calcu-
lo mediante el reciproco del doble de la
regresion del coeficiente de endogamia so-
bre lainformacidn genealdgicade cada ani-
mal ajusta para ese factor, y en el caso de la
Tudanca proporcion6 un valor de 18,4. Por
otro lado, el censo efectivo de la dltima
generacion (29) estambién claramente infe-
rioral recomendado por laFAO para mante-
ner ladiversidad genéticaalargo plazo,ya
medio plazo (préximos 50 afios) con laactual
estructura, y en el supuesto favorable de
apareamiento aleatorio, el incremento espe-
rado en endogamia estara entre el 20,6 y el
13,5%, lo que indica, de acuerdo con el
criterio més importante de censo efectivo de
laEAAP (1998), un riesgo o amenazaentre

Tabla 111. Valores de los principales parametros de endogamia y parentesco medio.
(Inbreeding and average relatedness values).

Endogamia (%) en el conjunto de la genealogia 4,9
Porcentaje de animales endogamicos 31,5
Endogamia (%) de los animales endogamicos 16
Porcentaje de animales con F>6,25 respecto a los animales endogamicos 87
Censo efectivo teniendo en cuenta la informacion genealdgica individual 18,4
Censo efectivo de la Ultima generacion 29
Incremento en endogamia (%) en la Ultima generacion 1,7
Incremento en endogamia (%) durante los proximos 50 afios 20,6-13,5
Media del parentesco medio (%) 0,5
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Tabla V. Analisis de las probabilidades del origen de los genes en la poblacion de referencia
(animales nacidos después de 2006). (Parameters of gene origin for the reference population

(animals born after 2006)).

Tamafio de la poblacion analizada 27057
Censo efectivo de fundadorest 223
Censo efectivo de ancestros? 128
Numero de ancestros que contribuyen con el 50 % de los genes? 88
Censo efectivo genomas fundadores? 72
Relacion ancestros efectivos/fundadores efectivos 0,57

Valores calculados sobre la poblacién de referencia, animales nacidos después de 2006.

moderado y bajo. Hay otros criterios adicio-
nales propuestos por la EAAP (1998) para
ajustar la categoria de riesgo entre dos ad-
yacentes, como la proporcion de registros
en el libro genealdgico, el cambio en el
numero de reproductores, el porcentaje de
animales de purarazay de inmigraciony el
numero de rebafios.

Los resultados sobre el analisis de la
base genética de la raza se presentan en la
tabla IV. El censo efectivo tanto de funda-
dores, como de ancestros se refiere a la
poblacion de referencia (animales nacidos
después de 2006) y presentan valores ele-
vados, indicando una escasa concentra-
cion en la utilizacion de reproductores, in-
cluso la relacion entre ancestros efectivos
y fundadores efectivos no es muy desfavo-
rable, aunque hay que tener en cuenta que
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la informacion de pedigri no es excesiva-
mente completa.
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