Tabla 1. Pares de cromosomas con mayor informacién genémica para cada cardcter.

Kilos de Leche (ki)

Cromosomas clave en
los distintos caracteres

Como vimos en el nimero anterior de la re-
vista, es posible identificar la aportacion de cada
parte del genoma del animal a su valor genémico
directo final. Los resultados mostraban cémo los
caracteres evaluados en el vacuno de leche
estan controlados por infinidad de genes localiza-
dos en todos los cromosomas. Sin embargo, fam-
bién es posible determinar cudles de estos
cromosomas tienen un peso mayor.

A partir de las evaluaciones gendmicas de no-
viembre de 2013 se estimaron los valores gendmi-
COs por cromosoma de tfodos los animales
evaluados y se analizd -mediante un modelo
lineal de regresion- la importancia de cada cro-
mosoma. Finalmente, se escogieron para cada
cardcter aguellos cromosomas que aportaban
mds informacién a partir de los resultados de un
andlisis Step-wise (Tabla 1).

Como se puede observar, los cromosomas 22 a
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Kilos de Grasa (kg) X

Kilos de Proteina (kp) X

% de Grasa (ppg) X

% de Proteina (ppp) X

29 no aparecen en ningun cardcter entre los mas
informativos. Esto es debido a que son los de
menor tfamano y por tanto confienen menor canti-
dad de informacién genética. Esta es una muestra
mas de que los caracteres de inferés con los que
trabajamos estdn controlados por un nimero muy
elevado de genes de pequeno efecto individual.

Dentro de los cromosomas marcados, se ob-
serva como el cromosoma 14 aparece en todos los
caracteres de produccion excepto Proteina, mien-
tras que el 2 aparece en los componentes y el 5 en
Kilos de leche y Porcentaje de grasa. En Porcentaje
de proteina tenemos también el 6 y el 20.

Respecto alos caracteres de capacidad, te-
nemos el 5 que aparece en Estatura, Anchura de
pecho, Profundidad corporal y Angulosidad, mien-
tras que el 1 aparece en Angulo de grupay el 19
en Anchura de grupa. También tendrian importan-
cia el 7 en Estatura y el 10 en Angulosidad.

16/17/18/19/20 21 22 23/24/25/26/27/28 29

Estatura (est)

Anch. Pecho (pe)
Prof. Corporal (pc)
Angulosidad (angul)

X X X

Angulo Grupa (angg) X
Anch. Grupa (anc)

ICAP

Vista Lateral Patas (vip) X

Vista Posterior Patas (vpp)
Angulo Podal (ap) X
Miembros y Aplomos (ma)

Movilidad (mov)
IPP

Insercion Anterior (ia)
Insercion Posterior (ip) X
Ligamento Susp (lig)

Prof. Ubre (pu)

Col. Pez. Ant. (pa)
Long. Pezones (Ip) X
Col. Pez. Post. (ppo)

ICU
IGT

RCS
Longevidad (lon)

Dias Abiertos (da) X

ICO
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Figura 1. Grafico de correlaciones entre los valores genémicos directos de la poblacién genotipada.
Verde: correlaciones positivas; rojo: correlaciones negativas; amarillo: caracteres incorrelacionados.

La intensidad del color representa el grado de la correlacién.
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En patas tenemos el 11 en Vista posterior,
Miembros y aplomos y Movilidad mientras que el
cromosoma mads importante en Vista lateral es el 3
y en Angulo podal el 2,

En cuanto a los caracteres de ubre, el 11 apao-
rece en Ligamento, Profundidad y Colocacion de
pezones posteriores; el 10 en Inserciéon posterior y
Ligamento; y el 5 en Insercion posterior y Longitud
de pezones. También fenemos el 12y 13 en Inser-
cién anterior y el 21 en Colocacidén de pezones
anteriores.

En relacién a los caracteres funcionales, el 12
aparece en recuento, el 6y 11 en longevidad y el
6 en dias abiertos.

Finalmente, con respecto al ICO, los dos cro-
mosomas mas informativos serian el 11 -que como
se ha visto es importante en varios caracteres de
fipo-y el 7, que a priori sélo aparecia destacado
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en Estatura pero sin embargo si tiene importancia
en muchos caracteres.

La pregunta es, ¢coémo podemos ayudarnos
de esta informacion para seleccionar los animales
de la forma mas eficaz?

Es bien conocido que dentro de un programa
de seleccion donde influyen varios caracteres,
aparecen correlaciones genéticas negativas entre
ellos; es decir, en ocasiones cuando mejoramos un
cardcter empeoramos otro (Figura 1).

En esta figura podemos observar en color rojo
las principales correlaciones gendmicas negativas
observadas en los animales genotipados en nues-
tra poblacién. Comenzando por la parte superior
izquierda, vemos las que relacionan de forma ne-
gativa los Porcentajes de grasa y proteina con
Kilos de leche, como era de esperar.

También son destacables las que encontramos
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entre Vista lateral de patas con el resto de carac-
teres de patas.

Por otro lado, en el extremo superior derecho
tenemos las correlaciones negativas entre Longevi-
dad y Dias abiertos con los caracteres de produc-
cién. Ademads Dias abiertos también presenta
correlaciones negativas con Angulosidad y de
forma mas débil, con Profundidad, Estatura, Inser-
cion posterior y Colocacion de pezones posteriores.

Para contestar a la pregunta que plantedba-
mos antes, una posible respuesta seria tratar de
buscar zonas del genoma donde no se produzcan
estas correlaciones negativas y tratar de seleccio-

caracteres de produccion

nar animales en base a este conocimiento.

Obviamente las correlaciones mds claras como
por ejemplo entre Kilos de leche, grasa y proteina y
Porcentajes de grasa y proteina responden en rea-
lidad al mismo proceso metabdlico y por tanto, la
correlacion negativa, como era de esperar, es ne-
gativa en todas las dreas del genoma.

Sin embargo, en el caso de ofras correlaciones
negativas menos fuertes o no tan claramente defi-
nidas como puede ser el caso de Longevidad y
produccién, encontramos regiones como, por
ejemplo, los cromosomas 10, 18, 24, 25, 28 y 29
donde la correlacion es incluso positiva (Figura 2).

Figura 2 Grdfico de correlaciones por cromosoma entre los valores genémicos directos en longevidad y los
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Utilizando esta informacion seria posible hacer
mas eficiente la seleccion de algunos de los co-
racteres clave minimizando los efectos negativos
sobre ofros.

Conclusion

Debemos continuar insistiendo en que los ca-
racteres evaluados en vacuno lechero estén con-
frolados por un nimero muy elevado de genes
distribuidos a lo largo de tfodo el genoma. También
es cierto que existen diferencias entre los distintos
pares de cromosomas en cuanto a su efecto
sobre dichos caracteres.

Detectando estos pares de cromosomas, la se-
leccién gendmica nos permite hacer mas efi-
ciente la seleccioén, por ejemplo, haciendo mayor
hincapié en las regiones con efecto sobre los ca-
racteres clave y que a su vez no suponen un dete-
rioro de ciertos caracteres. O bien, en aquellas
otras regiones donde se encuentran combinacio-
nes de genes positivas para varias caracteristicas.

en el proximo numero...

Consanguinidad
genémica

En el nimero anterior de la revista, Nino
Gutiérrez de Sdad. Coop. El Pandio nos comen-
taba que, al igual que para ofros muchos gana-
deros, su mayor problema era la consanguini-
dad. Como principal consecuencia exponia la
dificultad cada vez mayor a la hora de utilizar
toros élite, ya que estos se encontraban muy em-
parentados con las vacas de su explotacion.

El programa de mejora genética de CONAFE
tiene en cuenta la consanguinidad y los posibles
efectos sobre la produccion, la morfologia y la
funcionalidad de los animales. Mediante el pro-
grama de acoplamientos CONAFEMAT es posi-
ble controlarla de forma eficiente. Con respecto
a otros caracteres no incluidos en los indices,
como pueden ser las enfermedades asociadas a
genes recesivos, el confrol se realiza mediante la
identificacion de toros portadores, quedando
como decision del ganadero asumir el riesgo de
usarlos o no.

De nuevo, los programas de acoplamiento,
Cuyo uso recomendamaos encarecidamente,

permiten tomar estas decisiones de forma auto-
matica. Con estas herramientas podemos mane-
jar la consanguinidad de la explotacion, pero
tienen el coste de limitar el uso de algunos foros
top como nos comentaba Nino. Sin embargo se
puede hacer algo mas...

Actualmente, es posible mejorar notable-
mente la forma en que nos enfrenfamos a la
consanguinidad. En el proximo ndmero de Fri-
sona Espanola entraremos en mas detalle en
como las herramientas genémicas nos permiten
conftrolar la consanguinidad y sus posibles efec-
tos adversos de una forma muchos mas eficaz.

Sirva como adelantfo un ejemplo en el que
dispongamos de un grupo de toros genémicos
top que sean hermanos completos o hijos del
mismo padre. En este caso es factible, a dia de
hoy, determinar el nivel de parentesco a nivel
genomico entre estos sementales y nuestras
vacas. De esta forma, es posible realizar acopla-
mientos enfre parientes que, sin embargo, com-
parten menos material genético que el esperado
a partir de la informacién genealdgica.

Por tanto, para obtener el mayor rendimiento
de las herramientas gendémicas, es fundamental
avanzar en el genotipado de nuestras vacas.
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