ITEA (1998). Vol. 94A N.° 3, 316-324

LA HUELLA DE RUPERTA

J. Rodriganez

M. Toro

C. Rodriguez

L. Silié

Departamento de Mejora Genética
y Biotecnologia, INIA

Ctra. de La Corufia km 7

28040 Madrid

Espafia

RESUMEN

La informacién genealdgica registrada en poblaciones ganaderas es aplicable a la
medida de su variabilidad genética, de la endogamia de sus individuos o del efecto de
ésta sobre caracteres de interés. Con este enfoque se han analizado tres poblaciones de
cerdo ibérico (Guadverbus. Gamito 'y Torbiscal) que comparten algunos de sus anima-
les fundadores. Los resultados indican la importancia genética de una fundadora
(Ruperta), con una contribucién proporcional a las poblaciones estabilizada en valores
respectivos de 0,18, 0,29 y 0,09, siendo el nimero medio de alelos fundadores
supervivientes en las tltimas cohortes respectivas 4,04, 421 y 9,90, de los que 0.70,
1,07 y 0.77 proceden de Ruperta. La proporcidn, atribuible a esta fundadora, de la
consanguinidad media de las camadas nacidas en estas poblaciones es 0.19. 0,33 vy
0,10, respectivamente. El andlisis de depresion consanguinea del tamafio de camada
en Torbiscal indica una disminucion de -0.13 lechones vivos por cada 10% de aumen-
to de la consanguinidad de la camada, sin que sea significativo el efecto de la consan-
guinidad materna. En las otras estirpes, se ha analizado el efecto sobre el tamano de
camada del componente de consanguinidad atribuible a Ruperta, pero las inferencias
obtenidas a partir de los datos disponibles presentan una gran incertidumbre.

Palabras clave: Andlisis genealégico. Coeficientes parciales de consanguinidad,
Depresidn consanguinea.

SUMMARY
THE TRACE OF RUPERTA

Pedigree information from livestock populations may be used to evaluate their
genetic variability, the inbreeding of their individuals or the inbreeding depression on
traits of interest. Three lberian pig strains (Guadverbas, Gamito y Torbiscal), sharing
a common group of the animal founders, have been analyzed with this approach. The
results evidence the genetic importance of a founder sow (Ruperta). with a proportio-
nal contribution to the populations stabilized in respective values 0,18, 0,29 and 0.09,
being 4.04. 4,21 and 9.90 the mean number of surviving founder alleles in the respec-
tive last cohorts and 0,70. 1.07 and 0.77 those coming from Ruperta. The proportion
of inbreeding due to this founder, measured over the litters born in the three strains, is
0.19. 0,33 and 0,10. The analysis of inbreeding depression on litter size in Torbiscal
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indicates a disminution of -0,13 liveborn piglets per each 10% increase of litter inbre-
eding, not being significant the effect of dam inbreeding. The effect on the litter size
of the component of litter inbreeding due to Ruperta was studied in the other strains.
but the inferences obtained from the available data present a great uncertainity.

Key words: Pedigree analysis. Partial inbreeding coefficients, [nbreeding depression.

Introduccion

El andlisis de la informacion genealdgi-
ca de una poblacion permite describir el
proceso de cambios en variabilidad genéti-
ca a lo largo de su historia. Recientemente,
se han aplicado en algunas poblaciones de
animales domésticos diversos métodos
desarrollados por especialistas en conserva-
cion de poblactones de animales salvajes
mantenidas en cautividad (LAcy y col.,
1995). Estos trabajos abordan el balance de
la gestion de programas de conservacién
(RODRIGANEZ y col., 1997a), el efecto sobre
la variacién genética de la estructura de
grandes poblaciones (SOLLKNER y FILIPCIC,
1997), la contribucion de grupos genéticos
bien definidos (GANDINI y col., 1997) o la
identificacion del nimero efectivo de as-

cendientes y de cuellos de botella en po-
blaciones con diverso uso de inseminacién
artificial (BOICHARD y col., 1997). A partir
de estas técnicas, se ha implementado una
particién del coeficiente de consanguinidad
en componentes atribuibles a los diferentes
fundadores o a agrupaciones de €stos, que
ha permitido analizar la variacion de depre-
sién consanguinea entre linajes de fundado-
res (LACY y col., 1996; RODRIGANEZ y col.,
1998).

El presente trabajo es una aplicacion de
estos métodos al andlisis de la variacion
genética y de la depresion consanguinea en
tres poblaciones de cerdo ibérico emparen-
tadas, que comparten un destacado animal
fundador, la cerda Ruperta, cuyas huellas
intentaremos rastrear por diversas vias en
estas poblaciones.

CUADRO |
RESUMEN DE INFORMACION GENEALOGICA Y DE PROLIFICIDAD EN LAS
TRES ESTIRPES

Guadyerbas Gamito Torbiscal

N° de fundadores 23 14 71

N? de animales en genealogia 1.020 793 3.489
N° de verracos 243 196 761

N° de madres con datos 670 458 [.453
N° de camadas 2.020 1.308 5.562
Lechones nacidos por camada 7,36 (2,29) 7.81 (1,99} 8,38 (2,30)
Lechones nacidos vivos por camada 7,02 (2,18) 748 (1.94) 8.00 (2.22)
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Material y métodos
Tres poblaciones cerradas

Las poblaciones consideradas en este
estudio (Guadyerbas., Gamito 'y Torbiscal)
forman parte de la piara experimental de
cerdos ibéricos establecida desde 1944-45
en la finca Dehesdn del Encinar (Oropesa,
Toledo). La formacion de esta piara se rea-
liz6 a partir de animales de cuatro estirpes
representativas de los principales tipos de
cerdo ibérico existentes en la amplia y hete-
rogénea poblacion de la época: dos portu-
guesas coloradas: Ervideira y Caldeira 'y
dos extremenas negro lampifnas: Campa-
nario y Puebla (ODRIOZOLA, 1976).

Guadverbas es la actual denominacién
de la estirpe negro lampina Puebla. que aun
se conserva como poblacion cerrada (Ro-
DRIGANEZ y col., 1997b). Entre las cerdas
fundadoras de ésta, se identificé una de
ellas heterocigota para el par de alelos Ee
(Negro/colorado). A partir de esta cerda, de
nombre Ruperta, se formé una linea colora-
da (ee), derivada exclusivamente de Puebla
mediante tacticas de infiltracion progresiva
del gen recesivo en cuestién. La linea Ga-
mito, colorada lampina, fue el resultado de
este proceso. Por tltimo, Torhiscal es una
linea compuesta, que procede de la fu-
sion de las cuatro estirpes fundadoras reali-
zada lentamente entre 1961 y 1963 para
que pudieran contribuir a la misma el ma-
yor nimero posible de reproductores. Se
dispone de la genealogia completa y regis-
tros reproductivos de todas estas poblacio-
nes. La informacion utilizada en el presente
trabajo se presenta en el cuadro 1.

Andlisis genealogico

Para el andlisis genealdgico, los repro-
ductores de cada poblacién se agruparon,

La huella de Ruperta

de acuerdo con su fecha de nacimiento, en
cohortes trianuales. Un fundador se define
como un animal sin relacién genética cono-
cida con ningln otro de la genealogia,
exceptuados sus descendientes. La contri-
bucion genética esperada de cada fundador
a un animal determinado se mide mediante
los coeficientes de parentesco entre el ani-
mal y la poblacién de fundadores (James,
1972). La contribucién genética proporcio-
nal de cada fundador a la poblacion (cohor-
te) analizada se calcula mediante la expre-
sién
N
P = /:2/ a; /N

donde a;es el coeficiente de relacion aditi-
va entre el fundador / y el animal j, siendo
N el nimero de animales de la cohorte con-
siderada. Los valores de p; se denominan
también probabilidades de origen genético
y permiten calcular el nimero efectivo de
fundadores

siemdo # el nimero de fundadores (LACY,
1989). Otro pardmetro es el niimero efecti-
vo de ascendientes N . basado en las con-
tribuciones marginales de los antepasados
necesarios para explicar la diversidad gené-
tica de la poblacion, y que identifica los
posibles cuellos de botella en la genealogia
(BoicHARD y col., 1997).

Debido al niimero finito de descendien-
tes de cada reproductor, existe el riesgo de
extincion de genes en la transmision de
padres a hijos. Mediante la técnica de goteo
de genes (MACCLUER y col., 1986), que si-
mula la segregacién mendeliana a través de
la genealogia, es posible estimar la propor-
cion de alelos de cada fundador (r)) reteni-
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da en el censo de cada cohorte, asi como el
nimero esperado de alelos de cada funda-
dor (2r,) y de todos los fundadores (Z2r)).
Estos analisis se realizaron con 250.000 ite-
raciones por estirpe. El nimero equivalente
de genomas fundadores

n

N, = 1/_2, plilr,

o
&

es otro parametro, originalmente propuesto
por Lacy (1989), que mide la diversidad
genética preservada en la poblacion. Con el
mismo objetivo BOICHARD y col. (1997)
han propuesto el nimero efectivo de geno-
mas fundadores.

El coeficiente de consanguinidad (F)
puede descomponerse en coeficientes par-
ciales (F"), que miden las probabilidades de
gue un animal sea homocigoto para un
alelo descendiente de cada fundador especi-
fico. Estos coeficientes se han calculado
usando una modificacion del método clasi-
co de célculo de coeficientes de consangui-
nidad (LACY y col., 1996; Lacy, 1997). Da-
do el nimero de fundadores, la descompo-
sicion de Ja consanguinidad realizada en
cada estirpe fue algo mds simple, reflejando
las caracteristicas de su origen. Asi en
Guadverbas 'y Gamito se consideraron dos
componentes: F *, consanguinidad debida a
la fundadora Ruperta y F™8, contribucién
del resto de los fundadores de la estirpe
Puebla a la consanguinidad del individuo.
En Torbiscal, junto a estos dos componen-
tes de la consanguinidad se consideraron
separadamente las sumas de Jos coeficien-
tes parciales debidos a los fundadores de
las otras tres estirpes Ervideira (FY), Cam-
punario (F8) y Caldeira (F©). A efectos del
andlisis de depresion consanguinea, se rea-
lizo el calculo de estos coeficientes tanto
para las cerdas con regisiros de prolificidad

(F”I) como para las camadas nacidas (£ ).
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Anilisis de depresion consanguinea

El andlisis de los registros de tamano de
camada fue realizado, separadamente en
cada poblacidén, mediante un modelo ani-
mal con repetibilidad:

y=Xb+Zu+Zp+e

siendo como es habitual y, el vector de
observaciones; b, el vector de efectos siste-
maticos estacion (4 niveles), ordinal de
parto (5 niveles) y los coeficientes de regre-
sion de los correspondientes coeficientes de
consanguinidad (b, y by, . en Torbiscal y
bRy bR en las otras dos estirpes); u, p
y €, son los vectores de efectos genéticos
aditivos, de ambiente permanente y de resi-
duos: X, Z, y Z, son matrices de incidencia
que relacionan u, p y e con las observacio-
nes eny.

La implementacion del andlisis bayesia-
no de este modelo mediante muestreo de
Gibbs ha sido descrita por WANG y col.
(1994), precisamente con una aplicacion a
registros procedentes de la estirpe Gamito.
Otros aspectos relativos a las caracteristicas
del muestreo y andlisis post-Gibbs son
similares a los descritos por RODRIGANEZ y
col. (1998).

Resultados y discusion

El nimero de cohortes trianuales anali-
zadas ha sido |8 en Guadverbas (1945-
1997). 13 en Gamito (1945-1983) y 12 en
Torbiscal (1963-1997). Entre todos los ani-
males fundadores, la cerda Ruperta es la de
mayor contribucidn a las tres poblaciones.
En la ligura | se representa su contribucion
proporcional a las tres estirpes, que tras
fluctuaciones iniciales se estabilizé con
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valores respectivos de 0,18, 0,29 y 0,09. A
lo largo de los periodos analizados, el
nimero efectivo de fundadores N, paso de
valores iniciales de 11,54, 8,00 y 22,29, en
Guadyerbas, Gamito y Torbiscal a valores
finales de 10,35, 6,81 y 35,53.

La importancia relativa de Ruperta se
observa, aunque de forma algo mas borro-
sa, si se utiliza un pardmetro alternativo: el
numero efectivo de ancestros (fundadores o
no). Pese a su elevada contribucion a
Guadyerbas, Ruperta no figura entre los |13
ancestros que explican la diversidad genéti-
ca de la poblacion actual (Nja =6,81). Ello
puede atribuirse a un cuello de botella
existente en la poblacién hacia 1965. En
Gamito son también 13 los ancestros (N 0=
5,37) que explican la diversidad de la ulti-
ma cohorte. Aunque la contribucion margi-

La huella de Ruperta

nal de Ruperta es la décima en importancia,
dos de sus hijos y uno de sus nietos ocupan
los tres primeros puestos. Por dltimo, 54
ancestros explican la diversidad actual de
Torbiscal (Nf“ = 14,45), siendo Ruperta la
tnica fundadora, la principal hembra y el
sexto ancestro en cuanto a contribucidn
marginal.

En cuanto a los resultados obtenidos por
goteo de genes, en el que se asignan dos
alelos distintos a cada fundador, el ndmero
equivalente de genomas fundadores N,
descendié de valores iniciales de 10,76,
5,85 y 11,59, en Guadyerbas, Gamito y
Torbiscal a valores finales de 2,02, 2,04 y
4,92, reflejando el efecto de la deriva gené-
tica (Lacy, 1989). Los respectivos valores
del nimero efectivo de genomas fundado-
res (BOICHARD y col., 1997) fueron, en las

0,4
Gamito
0,3 +
02 |- Guadyerbas
Torbiscal
01
0 E H
0 5 10 15 20
Cohorte

Figura 1. Contribucién genética proporcional (p) de la fundadora Ruperta a las estirpes Guadyerbas,
Gamito y Torbiscal
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cohortes iniciales de cada estirpe: 9,71,
5,40 y 6,67, y en las finales: 1,38, 1,40 y
3,03.

Los cambios registrados en el nimero
medio de alelos fundadores representados y
en el nimero de alelos con origen en
Ruperta se describen en la figura 2. El
maximo de algunos de estos pardmetros se
observa en las cohortes 2* 6 3%, debido a
que hasta ellas no se obtuvieron descen-
dientes reproductores de todos los fundado-
res. Los valores finales respectivos son, en
cuanto a alelos fundadores: 4,04 (d.t. 1,06),
4,21 (d.t. 1,12) y 9.90 (d.t. 1,73) y, en cuan-
to a alelos procedentes de Ruperta: 0,70,
1,07y0,77.

El tercero de los aspectos respecto al que
podemos examinar el rastro de los fundado-
res, y de Ruperta entre ellos, es el de su
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contribucién a la consanguinidad de las
estirpes. En el cuadro 2 se sintetizan los
valores de los componentes parciales de la
consanguinidad , de acuerdo con las agru-
paciones previamente descritas, de las
8.890 camadas nacidas en las tres estirpes.
La proporcién de la consanguinidad media
que puede atribuirse a Ruperta es 0,193 en
Guacdyerbas, 0,329 en Gamito y 0,101 en
Torbiscal.

En el andlisis de la depresién consangui-
nea del tamafio de camada se obtuvieron
resultados relativos a parametros genéticos
de este cardcter en las estirpes estudiadas
que se resumen en el cuadro 3. Los resulta-
dos de Gamiito concuerdan con los obteni-
dos por WANG y col. (1994) y los de Tor-
biscal con los obtenidos mediante DFREML
en un andlisis anterior a partir de una mues-

N° Medio Alelos Fundadores (0)

N°® Medio Alelos Ruperta

poo— 100
o (6]
— 90
80
Guadyerbas 70
Torbiscal o
11 orbisca 50
Guadyerbas 740
30
Torbiscal + 20
Gamito | 10
0~ ™ T i 0
0 5 10 15

Cohorte

Figura 2. Nidmero medio de alelos de Ruperta y Niimero medio de alelos fundadores (£2r,) en las
estirpes Guadyerbas, Gamito y Torbiscal
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CUADRO 2

COMPONENTES PARCIALES DE LA CONSANGUINIDAD DE LAS CAMADAS.EN
LAS TRES ESTIRPES: CONSANGUINIDAD DEBIDA A LA FUNDADORA RUPERTA
(F®) Y AL RESTO DE LOS FUNDADORES EN GUADYERBAS Y GAMITO (FM® ) Y
EN TORBISCAL (F2, F8, FS Y FE®)

Componentes parciales de consanguinidad de las camadas

Estirpe Media d.t. Minimo  Miéximo
Guadyerbas FR 0,043 0,021 0,000 0.125
ER 0.180 0.087 0.000 0424
Gamito FE 0.097 0.022 0.042 0,183
e 0.198 0.055 0,060 0420
Torbiscal FR 0,011 0.004 0,000 0,055
FNR 0.029 0,012 0,000 0,164
F2 0,027 0,014 0.000 0,205
FB 0,011 0.007 0,000 0.087
F& 0,025 0.012 0.000 0,113

tra mas reducida de madres y camadas (Ro-
DRIGUEZ y col., 1994).

Se realiz6 un primer analisis de la depre-
sion consanguinea en Torbiscal para deter-
minar la importancia relativa del efecto de
la consanguinidad de la madre (£ ) y de la
camada (F ) sobre el tamafio de ésta. Los
resultados obtenidos (cuadro 4) indican un
efecto negativo de la consanguinidad de la
camada, con una disminucidn de -0,13 le-
chones vivos/camada por cada 10% de
incremento de F . mientras que el efecto de
F, no es significativo. Un resultado similar
se ha obtenido en el andlisis de la depresion
consanguinea del tamanio de camada reali-
zado en otra piara cerrada (RODRIGANEZ y
col., 1998). Por ello, en el modelo de andli-
sis de la depresion consanguinea mediante
componentes parciales de consanguinidad,
se ha contemplado tUnicamente la consan-
euinidad de las camadas.

Los resultados correspondientes a Gua-
dverbas y Gamito, se incluyen asimismo en
el cuadro 4. Para el rastreo de la huella de
Ruperta, la particién realizada de la depre-
sion consanguinea distingue un componen-
te atribuible a esta cerda (Ff) y otro al res-
to de los fundadores (F®). En Guadyer-
bas, las medias posteriores de los coefi-
cientes de regresion de ambos componentes
(b y b)®) sobre el niimero total de nacidos
y el de nacidos vivos presentan valores
negativos, indicativos de depresion consan-
guinea. Los valores de las desviaciones
tipicas posteriores reflejan las limitaciones
de la informacién disponible, en particular
la escasa dispersién de £ (cuadro 2). El
problema se acentla en Gamito, donde son
todavia menores tanto el niimero de anima-
les y de registros como los coeficientes de
variacion de los componentes parciales de
consanguinidad. Aunque los valores positi-
vos de las medias posteriores de b, para
ambos caracteres resultan sugestivos, los
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CUADRO 3
MEDIA Y DESVIACION TiPICA POSTERIOR DE HEREDABILIDAD (h?),
COEFICIENTE DE AMBIENTE PERMANENTE (p%) Y REPETIBILIDAD DEL
TAMANO DE CAMADA EN LAS TRES ESTIRPES

Guadyerbas Gamito Torbiscal

Nacidos

h? 0,10 (0,04) 0.08 (0.04) 0,07 (0.02)
p? 0,07 (0.03) 0.04 (0.03) 0.10 (0.02)
Repetibilidad 0,17 (0.03) 0,12 (0,03) 0.17 (0,02)
Nacidos vivos

h? 0.06 (0.03) 0.08 (0.04) 0.06 (0.02)
p’ 0,08 (0.03) 0.03 (0.02) 0.08 (0,02)
Repetibilidad 0.13 (0.03) 0.11(0.03) 0.14 (0.0

CUADRO 4

MEDIA Y DESVIACION TI{PICA POSTERIOR DE LOS EFECTOS DE LOS
COEFICICIENTES DE CONSANGUINIDAD DE LAMADRE (F ) Y DE LACAMADA
(F)Y DE LOS COMPONENTES PARCIALES DE ESTA (Fci, i= R, NR) SOBRE EL
NUMERO DE LECHONES NACIDOS Y NACIDOS VIVOS EN LAS TRES ESTIRPES

Estirpe Efecto coeficiente Nactidos Nacidos vivos
consanguinidad por camada por camada

Guadyerbas FR -3.70 (5.33) -1.64(3.07)
FR -1.49(1.61) -1.94 (1.48)

Gamito Ef 8.36 (13.20) 3.97(12.93)
E# -4.70(5.20) -3.38 (5,09

Torbiscal " -0.98 (1.00) -0.51(0.92)
F -0.72 (0.82) -1,31(0,80)

¢

amplios valores de las desviaciones tipicas
posteriores imposibilitan cualquier inferen-
cia sobre estos pardmetros. En este punto
del andlisis, la imagen que podemos obte-
ner de la huella de Ruperta aparece muy
difuminada. En Torbiscal, la huella de
Ruperta en cuanto a su posible contribu-
cidn a la depresion consanguinea se pierde
por completo. Al reducido valor de Ff y de

su dispersion en esta estirpe hay que afadir
que, agrupado por estirpes el elevado nu-
mero de fundadores, los cinco coeficientes
resultantes F#, F8, FC FR y FYR estan fuer-
temente correlacionados lo que hace ilegiti-
mo el andlisis de sus efectos.

Las pesquisas en torno al rastro de Ru-
perta nos han proporcionado hallazgos
muy dispares, aunque ninguno de gran mé-
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rito. Nuestro propdsito, mds modesto, era
ensayar nuevas herramientas de investiga-
cion, y en este sentido, creemos que la bds-
queda realizada ha sido un ejercicio saluda-
ble.
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