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INTRODUCCION

El lastre genético es la fraccion de la carga de mutacién que se debe a alelos recesivos ocultos en estado
heterocigoto. Este lastre, cuando se manifiesta por consanguinidad, es responsable de la depresion en-
dogamica. En una poblacién existe variabilidad en el lastre genético individual de cada ancestro. Sin
embargo, este lastre sélo se manifiesta en los descendientes consanguineos. La estimacién del lastre ge-
nético individual es posible utilizando una descomposicién de la consanguinidad de cada individuo en
componentes parciales de consanguinidad atribuidos a sus ancestros. Asi cada animal puede tener
partes de consanguinidad que provienen potencialmente de diferentes ancestros. En este trabajo, de-
mostramos analiticamente la naturaleza aditiva del lastre genético; y estimamos la varianza genética y
el efecto individual del lastre genético para el rendimiento lechero en tres poblaciones francesas de
ovejas lecheras: Basco-Béarnaise (BB), Manech Téte Noire (MTN) y Manech Téte Rousse (MTR).

MATERIAL Y METODOS

Las 3 razas se seleccionan por su produccién lechera desde 1985 y hacen seleccién gendémica desde
2016. El calculo de los coeficientes de consanguinidad parcial utilizé pedigries que incluian 190.276,
166.028 y 633.655 animales de BB, MTN y MTR, respectivamente, nacidos entre 1985y 2021. Estos co-
eficientes se usaron como covariables en un modelo mixto de regresidn aleatoria para estimar el las-
tre genético. En el analisis se utilizaron 658.731, 541.180 y 2.168.454 registros de rendimiento lechero
anual de 178.123, 151.863 y 596.586 hembras en BB, MTN y MTR, respectivamente. Los datos fueron
analizados mediante el programa BLUPF90+ (Lourenco et al., 2022).

RESULTADOS Y DISCUSION

En estas poblaciones, la descomposicion de la consanguinidad en coeficientes parciales muestra que
la consanguinidad se debe sobre todo a numerosas contribuciones pequeias (inferiores a 0,001) de
muchos ancestros que se remontan a varias generaciones (de 5 a 7), lo que esta en consonancia con
la politica de evitar los apareamientos cercanos (e.g. entre primos). Existe varianza genética para el
lastre genético en las tres razas, aunque no significativamente diferente de cero para la BB. La mag-
nitud de la varianza es tal que no es utilizable en la practica. Como era de esperar, segun la teoria, se
estimaron correlaciones genéticas negativas entre el lastre genético para produccién de leche y los
valores de cria para produccion de leche (0,09, -0,08 y -0,12 en BB, MTN y MTR).

CONCLUSION

Existe variabilidad del lastre genético. Sin embargo, ni su magnitud ni la precisién de la prediccion de
los efectos del lastre genético son suficientes para garantizar una seleccién basada en este criterio.
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