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Recursos zoogenéticos

IDENTIFICACION DE SNPS COMO HERRAMIENTA PARA DIFE-
RENCIAR ESPECIES DENTRO DE UN MISMO GENERO VERSUS
PERDIZ ROJAY PERDIZ CHUKAR

Garcla, C. B. y Aruga, M. V.
Laboratorio de Citogenética y Genética Molecular. Facultad de Veterinaria.; C/ Migue!
Servet 177, 50013 Zaragoza. Espafia; mvarruga@unizar.es

La perdiz roja (dlectoris rufa) es una especie aviar de gran importancia
ecolbgica y cinegética. Las poblaciones de esta especie han ido disminuyendo
desde hace varios afios por problemas de destruccién de su habitat, excesiva
predacion y presion cinegética, asi como por hibridacién con otras especies,
principalmente con perdiz chukar (4. chukar).

Para diferenciar genéticamente ambas especies se han buscado SNPs en
tres genes: GH (growth hormone) u hormona de crecimiento, LRP/p40 y
MCIR (melanocortin 1-receptor).

Los fragmentos de los genes fueron amplificados y posteriormente se-
cuenciados. Las secuencias se analizaron con el programa BioEdit mediante
un alimeamiento de las mismas para su posterior andlisis e identificacion
de SNPs.

Mediante este procedimiento se encontraron diferencias entre las secuen-
cias originales de pollo y las obtenidas en perdices (57 posiciones diferentes
de las 851 pares de bases estudiadas) pero también se localizaron 2 SNPs
interespecificos entre A. rufa y A. chukar.

Con este trabajo se ha conseguido un mayor conocimiento de la base
genética de la perdiz chukar y de la perdiz roja'y se ha creado un punto de
referencia nuevo para tratar de identificar ejemplares de perdices pertene-
cientes a una u otra de las especies del género Alecroris.

CRECIMIENTO DE LECHONES DE LA RAZA CRIOLLA PAMPA-RO-
CHA Y CRUZAS CON DUROC EN CONDICIONES DE PRODUCCION
A CAMPO

Barloceo,N.; Vadell A.; Franco,J.; Primo,P.
Facuitad de Agronomia, Uruguay; nbarlocc@fagro.edu.uy

Se manejé informacién de crecimiento de lechones Pampa-Rocha (n=2052)y
Duroc x Pampa-Rocha (n=1062) en el periodo 1996 a 2003, para analizar los
efectos de raza del lechén (RL), peso al nacimiento (PN), y sexo (S), sobre el
crecimiento individual desde el nacimiento hasta los 21 dias (CP). Se utilizo
como covariable el niimero de lechones nacidos vivos en la camada. La
gestacion, parto y lactancia se realizé en condiciones de campo. Las cerdas
dispusieron de pasturas cultivadas durante todo el ciclo reproductivo, mas
ofertas variables de racion segin estado fisiologico. La cerda y su camada se
mantuvieron en piquetes conteniendo una paridera de campo «Tipo-Rochay.
Los lechones dispusieron de racién de iniciacion a partir de los 15 dias de
vida. No hubo efecto de RL y S sobre la variable estudiada. Se encontraron
diferencias en el crecimiento de lechones con diferente PN, mostrando los
lechones mayores a 1.500 kg al nacimiento mayor crecimiento que el resto
(p<0.01). El tamafio de camada afecta el crecimiento en el periodo estudiado
(p<0.01), logrindose 140 gramos menos de ganancia de peso en el periodo por
cada aumento en un lechén en la camada. El crecimiento de lechones Pampa-
Rocha y cruzas de Duroc x Pampa-Rocha fue de 3883.4 +32.2 'y 3786.6 =
43.5 griperiodo, respectivamente. Se observa el buen crecimiento de estos
biotipos determinado por el aporte de leche materna de las cerdas Pampa-Ro-
cha y los otros componentes del sistema tales como una alimentacion basada
en pasturas y condiciones de produccion que favorecen ¢l bienestar animal.

Palabras claves: crecimiento, lechones, cerdos criollos, produccion a campo
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ANALISIS DE LA VARIABILIDAD GENETICA INTRARRACIAL EN LARAZA
OVINA XISQUETA: UNA POBLACION EN PELIGRO DE EXTINCION

Avelianet, R.; Marmi, J.; Jordana, J.
Departament de Ciéncia Animai i dels Aliments, Facultat de Veterinaria, Universitat Auto-
noma de Barcelona, 08193-Bellaterra. Barcelona. Espafia.; Jordi.Jordana@uab.es

Raza autdctona de aptitud cirnica, que se localiza en las comarcas pirenaicas
del NO de Catalunya. El censo estimado de efectivos puros lo situamos entre
12.000 a 15.000 individuos, habiéndose producido una reduccién muy impor-
tante en los ultimos afios (» 20%). Si los condicionantes socio-econémicos
no cambian, se espera que continte disminuyendo, de forma alarmante, en
la proxima década. En el marco del Programa de Conservacion (DARP de la
Generalitat de Catalunya y Facultad de Veterinaria de Barcelona; afio 2000),
se analiza la variabilidad genética intrarracial de esta poblacién, subestruc-
turada en 4 comarcas y 14 subpoblaciones, basandonos para ello en criterios
geograficos, disposicion de los valles y zonas comunales de pastos de montafia
(puertos). La muestra analizada fue de 622 individuos para un total de 13
marcadores de tipo microsatélite. Los valores medios de diversidad genética
fueron elevados en todas las subpoblaciones (H, = 0,760 + 0,027; como pro-
medio), y sin diferencias significativas entre ellas. El analisis jerarquico de la
raza, mediante el uso de los F-estadisticos, indico que la poblacién presenta
una gran uniformidad a nivel genético, obteniendo un valor de diferenciacion
genética entre subpoblaciones relativamente bajo, aunque significante (F,
= 0,011 + 0,001), con unos valores de déficit de heterocigotos (estimacion
aproximada de la consanguinidad) del orden del 6% por subpoblacion (F, =
0,060 & 0,011). Se analizan y discuten las estimaciones de consanguinidad
para cada una de las subpoblaciones y las relaciones genéticas y migratorias
existentes entre ellas, destacando, dentro de la gran uniformidad mostrada
por la raza, las subpoblaciones de Esterri d’Aneu, Vall Farrera y Valle de
Isabena como las mas diferenciadas de la raza, o como los nucleos pastoriles
mas cerrados genéticamente.

Palabras Clave: oveja, microsatélites, diversidad genética

EVOLUCION DEL TAMANO DE CAMADA DE CERDAS DE LA RAZA
CRIOLLA PAMPA-ROCHA

Vadell, A.; Barlocco,N.; Franco;J.
Facultad de Agronomia, Uruguay; avadell@fagro.edu.uy

Se manejo informacion de 585 partos de 76 cerdas Pampa-Rocha durante el
periodo 1994 — 2004, para analizar el efecto ordinal de parto (OP) sobre el
numero de lechones nacidos vivos (LNV) y destetados (LD). Se analizaron
12 grupos definidos por cada ordinal de parto desde el 1° hastael 11°, estando
constituido el ultimo grupo por la agrupacion de todos los partos desde el 12°
al 18° inclusive. Todos los procesos productivos se realizaron en condiciones
de campo. Se utilizaron parideras de campo ubicadas en piquetes empastados
de 1500m? y delimitados por cerca eléctrica. La alimentacion se baso en el
uso de concentrados y pasturas permanentes. Se realizaron rotaciones de los
animales en funcién del mejor aprovechamiento y conservacion de las pastu-
ras. La duracion de la lactancia estuvo comprendida entre los 42 y 56 dias. El
total de cerdas dadas de baja en el plantel fue de 17, correspondiendo a una
notoria mala productividad -dos partos consecutivos inferiores a 5 lechones
destetados- (n=6), problemas locomotrices (n=3), fallas reproductivas (n=3)y
por muerte (n=5). Los resultados demuestran la longevidad productiva de las
cerdas Pampa-Rocha, ya que cerdas con ordinal de parto de 12 o més producen
igual que las primerizas (LNV= 8.49+0.27 y 8.60+0.29, LD= 7.53£0.28 y
7.58+0.30, para partos 1 y 12 o mas, respectivamente). Esto representa una
caracteristica valiosa de esta raza que determina que la incorporacién de estas
cerdas como reproductoras en los sistemas pastoriles de Uruguay permite
planificar tasas de reemplazo bajas, o que redunda en un menor costo.

Montevideo - Uruguay, 2005



ANALISIS DE LA VARIABILIDAD GENETICA INTRARRACIAL EN LA RAZA
OVINA XISQUETA; UNA POBLACION EN PELIGRO DE EXTINCION

Rosa Avellanet, Josep Marmi y Jordi Jordana : .
— ' . : - . h R Universitat
Departament de Ciéncia Animal i dels Aliments, Facultat de Veterinaria, Universitat Autdnoma de Barcelona. 4
08193-Bellaterra, Barcelona (Espafia). Jordi.Jordana@uab.es Autonoma
[ de Barcelona

INTRODUCCION |

La raza ovina Xisqueta es una raza autéctona catalana, de aptitud carnica, que se encuentra distribuida mayoritariamente en tres comarcas |
pirenaicas de la provincia de Lleida (NO de Catalunya; comarcas de la Alta Ribagorca, Pallars Jussa y Pallars Sobira), y también en una |
pequeria zona colindante de la provincia de Huesca (Aragéon; comarca de la Ribagorza). El censo estimado de efectivos puros lo situamos entre
12.000 a 15.000 individuos, habiéndose producido una reduccién muy importante en los Gltimos afios (v 20%) y, ademas se espera, si los
condicionantes socio-econémicos no cambian, que continde disminuyendo, de forma alarmante, en la préxima década.

La oveja Xisqueta, conjuntamente con la Ojalada y la Montesina, deriva del tronco ancestral del Ovis aries ibericus. Los ovinos descendientes
de este tronco -Tronco Ibérico- provienen directamente del primitivo ovino llegado de Asia Central, destacando en sus integrantes la escasa
variabilidad interna y la fidelidad al modelo ancestral, hasta el punto que las diferentes razas derivadas muestran escasas diferencias
morfolégicas. Estas poblaciones, que predominan en zonas montafiosas: Sistema Ibérico para la Ojalada, Sistema Penibético para la
Montesinay Pirineos para la Xisqueta, muy a menudo se las conoce como “razas serranas”.

Conocida también con el nombre de Pallaresa —topénimo de las comarcas donde se ubica-, su proceso regresivo ha ido paralelo al despoblamiento rural y humano de estos lares, al
escaso relevo generacional de la ganaderia en general y al cambio, cada vez mas acentuado, de las actividades de tipo primario por otras del sector secundario y terciario, turismo
principalmente. En el afio 2000 se inicié un Programa de Conservacion, financiado por el DARP (Departament d’Agricultura, Ramaderia i Pesca de la Generalitat de Catalunya)
en colaboracién con la Facultad de Veterinaria de Barcelona.

Presentamos aqui los resultados de su caracterizacién genética, a partir del analisis de 13 marcadores moleculares de tipo microsatélite sobre un total de 622 individuos.

MATERIAL Y METODOS

Se extrajeron un total de 622 muestras sanguineas de individuos de ambos sexos (375 hembras y 247 machos), muestreados de
forma totalmente aleatoria, de la raza ovina Xisqueta. Las muestras se agruparon segun la comarca de procedencia: 271 del Pallars
Jussa, 173 de la Alta Ribagorga, 190 del Pallars Sobira y 38 de la Ribagorza de Huesca. Para realizar el analisis jerarquico de la raza,
y comprobar si existe una cierta subestructuracién reproductiva en la misma, se procedi6 a dividir la poblacién inicial en un total
de 14 subpoblaciones. La subestructuracién de las muestras se realizé en base a criterios geograficos, disposicion de los valles y
zonas comunales de pastos de montafia (puertos). La division resulté en un total de 6 subpoblaciones para el Pallars Jussa: JC-
Claret (27H y 10M), JE-Les Esglésies (34H y 21M), JF-Vall Fosca (28H y 8M), Jl-Isona (28H y 10M), JP-Pobla de Segur (28H y 28M)
y JT-Torre de Tamurcia (29H y 20M); 3 para la Alta Ribagorga: RB-Vall de Boi (17H y 22M), RP-Pont de Suert (23H y 20M) y RS-
Senet (21H y 20M); 4 para el Pallars Sobira: SA-Vall d’Assua (36H y 21M), SE-Esterri d’Aneu (13H y 25M), SF-Vall Farrera (21H y
16M) y SS-Sort (40H y 18M); y 1 para la Ribagorza de Huesca: HU-Valle de Isabena (30H y 8M).

El ADN genémico se extrajo de las muestras sanguineas segiin metodologia estandar. Un total de 13 marcadores moleculares de tipo
microsatélite fueron analizados en esta poblacién. Los productos amplificados de PCR fueron analizados mediante electroforesis
capilar con un equipo Applied Biosystems 3100 DNA Sequencer, e interpretados posteriormente mediante el software de analisis
GENESCAN. El estudio genético-estadistico fue llevado a cabo mediante la utilizacién de diferentes programas de libre acceso
(BIOSYS-2, GENEPOP, FSTAT, ARLEQUIN, POPULATIONS, etc).

RESULTADOS Y DISCUSION

La principal conclusién que se obtiene del analisis jerarquico realizado en la raza Xisqueta, es la elevada variabilidad genética que

continla manteniendo esta raza catalogada en peligro de extincién, y la gran uniformidad genética que existe entre todas sus

subpoblaciones.

Los valores medios de diversidad genética fueron elevados en todas las subpoblaciones (Hg = 0,760 £ 0,027; como promedio), y sin

diferencias significativas entre ellas.

El analisis mediante los F-estadisticos corroboré la gran uniformidad a nivel genético, obteniéndose un valor de diferenciacion

genética entre subpoblaciones relativamente bajo, aunque significante (Fs; = 0,011 + 0,001), con elevados valores de flujo génico

(N.m) entre todas ellas, oscilando de 8,26 a 347,04 los migrantes efectivos intercambiados por generaciéon.

Los valores de déficit de heterocigotos (estimacién aproximada de la consanguinidad) fueron del orden del 6% por subpoblacion (F g

= 0,060  0,011), aunque no atribuibles, basicamente a esta causa (apareamiento de individuos emparentados), dichos déficits para

la mayoria de subpoblaciones (ver Tabla 3). Unicamente podriamos atribuir cierto valor a la consanguinidad a los déficits

mostrados en las subpoblaciones JC-Claret, JP-Pobla de Segur y RB-Vall de Boi, ya que en ellos existe déficit significativo para una

mayoria de loci.

Unicamente destacar, dentro de la gran uniformidad mostrada por la raza, ; : ’

las subpoblaciones de SE-Esterri d’Aneu y SF-Vall Farrera (ambas de la gi‘f%:’e‘l":els- ESEg;i’)?;s{::e;"ﬁga;?;;Lzstar_e'g'ogf;()gl?nigCarsote:;;? ':z

comarca Pallars Sobira) y HU-Valle de Isdbena (comarca de la Ribagorza construy6 a partir de la distancia D de Reynolds, utilizando el

de Huesca), como las mas diferenciadas de la raza, o como los nucleos algoritmo NJ. Los ndmeros en las bifurcaciones representan el
g . P porcentaje de 1.000 replicaciones bootstrap.

pastoriles mas cerrados genéticamente.
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