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Los individuos de la raza asnal Catalana se pueden subdividir en cinco subpoblaciones: dos principales localizadas
en Catalunya (S1 y S2), y que siguen dos estrategias reproductivas muy diferentes, y tres mds situadas en otras
comunidades auténomas (S2, S3 y S4). En el marco del Programa de Conservacién de la raza, se compararon
los valores de coascendencia molecular y geneal6gica dentro y entre subpoblaciones, y se estudi6 la evolucién
del coeficiente de consanguinidad (F) de los animales segiin el afio de nacimiento. Los andlisis moleculares
se basaron en los registros de 243 individuos de la poblacién viva para 15 marcadores de tipo microsatélite.
Los datos genealégicos fueron obtenidos a partir de los registros de 1001 individuos, incluyendo 622 de la
poblacién viva. Los resultados mostraron que las subpoblaciones S2 y S4 presentaban valores intra-subpoblacionales
de coascendencia molecular y genealdgica claramente superiores a las demés. El estudio de la evolucién de
la consanguinidad en las dos principales subpoblaciones (S1 y S2), segtn los registros genealégicos, mostré
que los individuos de S2 tienen, en general, un mayor porcentaje de consanguinidad (F media individuos vivos
= 12,8%) pero que se mantiene relativamente estable en el tiempo, mientras que los de S1 presentan valores
mds bajos (F media individuos vivos = 2,3%) pero que ha aumentado en los animales nacidos en el periodo
2007-2009. Por ello se discuten, para cada caso, las estrategias reproductivas mds idéneas para reducir los
valores de consanguinidad y la coascendencia entre individuos, para as{ maximizar la variabilidad genética de
la raza. o
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INTRODUCCION

El asno Catalén es una poblacién asnal autéctona localizada mayoritariamente en areas del Pirineo y pre-Pirineo
catalan. Los asnos inscritos en el Libro Genealégico (LG) de la raza se subdividen basicamente en cinco
subpoblaciones (Figura 1): dos principales localizadas en Catalunya (S1 y S2) y tres mas situadas en otras
comunidades auténomas (S3, S4 y S5). En un estudio previo basado en los registros del LG hasta el afio 2002, se
detecté una pérdida importante de diversidad genética desde el establecimiento del LG y valores elevados de
consaguinidad en S2, mientras que éstos se mantenian bajos en S1 debido al manejo diferenciado de estas
subpoblaciones (Gutiérrez et al., 2005a). Este contraste entre ambas poblaciones también se reflej6 a nivel
molecular (Ferrando et al., 2008).

El objetivo de este estudio, que se enmarca en el Programa de Conservacion de la raza, es analizar los valores de
coascendencia dentro y entre subpoblaciones, tanto a nivel geneal6gico como molecular, y estudiar la evolucién
reciente del coeficiente de consanguinidad (F) de los animales.

Figura 1. localizacién geogréfica de las
cinco principales poblaciones de asno

Catalan

MATERIAL Y METODOS
Supoblaciones Andlisis genealdgico : Andlisis molecular :
« S1: agrupa la mayoria de los rebafios, con frecuentes  « 1001 registros en el Libro Genealégico (622 de la poblacion 243 individuos de la poblacion viva
intercambios de sementales entre ellos. viva) « 15 marcadores microsatélite (Ferrando et al., 2008)
« S2: concentra el mayor nimero de animales para un e« Calculo de los coeficientes de consanguinidad (F), el coeficiente ¢ Cdlculo de la coascendencia molecular entre
solo rebafio. La mayoria de sementales son propios. medio de parentesco (AR) y la matriz de coascendencia entre subpoblaciones : Molkin v.3.0 (Gutiérrez et al., 2005b).
« S3, S4 y S5: subpoblaciones con menor censo. subpoblaciones: Endog v4.5 (Gutiérrez y Goyache, 2005).

RESULTADOS Y DISCUSION

El Libro Geneal6gico ofrece informacion valiosa sobre la relacion de parentesco entre
individuos y de la evolucién del coeficiente de consanguinidad de los animales a lo largo de
las generaciones. Pero la precision de estos datos dependen de la profundidad y calidad de 00 m
los registros. Los datos moleculares pueden aportar mas informacién sobre la similitud
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genética de los animales cuando los datos geneal6gicos son escasos. o
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Los resultados mostraron que las subpoblaciones S2 y S4 presentaban valores elevados de ° ot
coascendencia intra-poblacionales tanto a nivel genealégico (Tabla 1) como molecular (Tabla ‘ ooi0
2). Ademas, S2 presento6 valores de consanguinidad (F) muy elevados (12,8% de media en la = EE-E N ‘—W N
poblacion viva), y relativamente estables en el tiempo, con un maximo detectado entre los oo o 105 sz e zocs aone 2w e zon, s oo | <iow 10 g5 o0 aoo | w2 ous | awwe o oo zon | e

individuos nacidos en el 2006 (Figura 1B y Tabla 3).

Figura 1. Evolucién del coeficiente medio de consanguinidad (F) en las subpoblaciones S1 (A) y S2 (B)
segun el afio de nacimiento de los animales.

Subpobl. |N°. individuos| S1 S2 S3 S4 S5
S1 546 0,014
S2 291 0,011 | 0,083 Subpobl. | N°. individuos | AR medio | F medio | GM | GC | Geq.
S3 91 0,002 10,005 | 0,044 s1 395 0025 | 0023 |57|12| 24
s Joma oo o002 looor 557 2
: : : : : S3 63 0,015 0,004 14,0(1,0| 1,7
Tabla 1. Matriz de coascendencia genealégica entre las subpoblaciones de
Asno Catalan obtenida sobre la totalidad de los registros del LG. S4 29 0,035 0,042 6,6 (20| 34
S5 21 0,020 0,029 (35|09 1,8
Subpobl | N°. individuos | S1 S2 S3 S4 S5 Total 622 0,036 0,041 61|1,7| 28
s1 94 0,404 Tabla 3. Valor medio del coeficiente medio de parentesco (AR), valor medio
S2 105 0,429 | 0,516 de consanguinidad (F), generaciones maximas (GM), completas (GC) y
equivalentes (Geq) conocidas para los 622 individuos de la poblacién viva
S3 9 0,379 10,393 | 0,459 segun su subpoblacién de origen.
S4 20 0,431 | 0,461 | 0,434 | 0,539
S5 15 0,378 | 0,401 | 0,335 | 0,384 | 0,420

Conclusiones
Tabla 2. Matriz de coascendencia molecular entre las subpoblaciones de

(e G OGRS T uiisiilTs DL el o Wiy Para las subpoblaciones S4, y sobretodo para S2, la mejor estrategia reproductiva

consiste en introducir un mayor numero de reproductores procedentes de otras
subpoblaciones, y controlar los apareamientos entre individuos de las misma

Por otro lado, S1, S3 y S5 presentaron coeficientes de coascendencia media intra- subpoblacién dado que la mayoria proceden de las mismas lineas familiares.

poblacional, de consanguinidad y de relacién de parentesco mas bajos (Tablas 1, 2'y 3). No

obstante, cabe destacar que se produjo un claro incremento de F en los animales de S1 En el caso de S1, no se desaconseja realizar apareamientos entre individuos de la misma
nacidos en el periodo 2007-2009 (Figura 1A). Este aumento se produjo por el nacimiento de subpoblacién, pero conviene controlar la ascendencia de las parejas candidatas para
individuos cuyos padres tenian ancestros comunes en generaciones muy cercanas. evitar un aumento del coeficiente de consanguinidad de su descendencia, y favorecer el

uso de lineas familiares poco representadas.
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