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. INRODUODOON

No solo estudios a nivel mundial sobre el burro doméstico han generado
preocupaciones acerca del riesgo de extincibn de las razas de burros
individualmente, sino también sobre la especie en su conjunto. Las herramientas
que nos permiten comprender la evolucion de las diferentes poblaciones de
burros a lo largo del tiempo, las tendencias futuras que describen y los factores
gue condicionan dichas tendencias se vuelven puntos criticos e invaluables al
intentar preservar y recuperar esas poblaciones de burros de su complejo
estado. Basandonos en la caracteristica falta de informacion de antecedentes y
los sistemas de crianza comunmente aplicados, es posible inferir un modelo para
evaluar la estructura genética y demografica de ciertas poblaciones de burros
utilizando una raza en particular como ejemplo. Con el asno egipcio y otras razas
del norte de Africa bastante indefinidas como ancestros directos, los primeros
precursores de la raza de burro andaluza habrian sido introducidos en la
peninsula en el siglo VI a.C., como animales domésticos con los movimientos
trashumantes de los camitas, componentes posteriores del pueblo ibérico, un
hecho que destaca a esta raza entre las demas, como uno de los remanentes
directos de la conexién con los primeros ancestros africanos de burros. Los
anicos restos existentes de la presencia temprana de esta especie en la
peninsula ibérica aparecen en niveles celtibéricos en sitios en el Pais Vasco y
Navarra, respaldando la teoria de que los celtiberos habrian introducido burros
desde Africa a través del norte. Las primeras migraciones humanas
abandonaron Africa a través del estrecho arabe de Bab el-Mandeb y alcanzaron
Europa alrededor de hace 45,000 afos, siguiendo ascendente la costa afro-
mediterranea, para finalmente establecerse en los territorios del sureste ibérico,
segun las hipétesis genéticas y antropologicas mas probables. La raza de burro
andaluza alcanzaria su maxima concentracion a principios del siglo XIX,
superando las fronteras de la cuenca del rio Guadalquivir, algo que no la excluyé
de ser reconocida como en peligro de extincién por el Catalogo Oficial de Razas

Ganaderas de Espafia. Los diferentes obstaculos censales que la raza tuvo que
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enfrentar datan del final del Califato Omeya Cordobés (756-1031 d.C.) y
culminan con el proceso de industrializacion de la region desde mediados del
siglo XIX. Esto provocaria la ultima reduccién drastica de su censo y su actual
estado de peligro de extincion, como consecuencia de la desaparicion de las
causas que originaron su creacion, cria y seleccion: el transporte de cultivos a
través de una red de transporte ineficiente y la produccion de mulas. Aunque
comenzO6 a ser notado cientificamente en la década de 1910, la primera
referencia al libro de registro de la raza de burro andaluza no apareceria hasta
1939. Sin embargo, su estructura genética ha permanecido desconocida. La
informacion del libro de registro, el estado de diversidad genética, la estructura
de la poblacion y la evaluacidén de las practicas de cria se han vuelto
herramientas indispensables para el desarrollo de programas de conservacion,
ya que la valoracion de los burros todavia se realiza teniendo en cuenta su
ascendencia, lo que confiere una base econémica mas estricta al control de la
endogamia y la gestion del apareamiento. Su contexto y métodos de cria
tradicionales pueden haber llevado a un aumento de la endogamia, una
reduccion del tamafio efectivo de la poblacion y una consiguiente pérdida de

diversidad genética.
Il. MATERIAL Y METODOS
Il. a. Registros de datos y herramientas de software

El archivo de pedigri completo proporcionado por ASNOPRA incluy6 1512
animales que constituyen la poblacion historica: 422 machos y 1090 hembras
nacidos entre enero de 1980 y septiembre de 2023. Todos los registros fueron
genotipados y se realizaron pruebas de filiacion para las crias incluidas en el
pedigri con 28 marcadores moleculares recomendados por la Sociedad
Internacional de Genética Animal. Se evaluaron los parametros demograficos y
genéticos de la variabilidad existente en el pedigri y se rastrearon hasta los
ancestros. Los analisis se realizaron utilizando el software ENDOG (v4.8)
(Gutiérrez et al., 2005) en el archivo de pedigri completo (poblacion histérica
descrita anteriormente), en la poblacién actual o animales vivos en la poblacion
histérica (841, 251 machos y 590 hembras, nacidos de enero de 1980 a

septiembre de 2023) y un conjunto de poblacion de contraste (472 animales

3|Pagina



vivos, 214 machos y 258 hembras), incluyendo aquellos burros en la poblacion

actual de los cuales ambos padres eran conocidos.

Il. b. Elaboracion del Rankin de animales de acuerdo a su potencial para la

conservacion

A continuacion, haremos una breve descripcidn de los tres criterios de
seleccion mencionados anteriormente, con vistas a facilitar su comprension por
parte de los técnicos y ganaderos, para conseguir optimizar su utilizacion en la
seleccion de reproductores, primero, y para decidir su utilizacion mas

recomendable.
ll.b.1. Coeficiente de Consanguinidad.

Este coeficiente fue definido por Wright en 1922, el cual lo definié
como la probabilidad de que dos alelos de un determinado locus sean
idénticos por ascendencia. Esto quiere decir que dos genes de un
determinado locus procedan de un antepasado comun. Por tanto, una alta
consanguinidad en un individuo determina una tendencia a la homocigosis
y por tanto a sus consecuencias, como son la disminucion de la eficiencia
productiva y reproductiva, la baja resistencia al estrés, o la aparicion de
expresiones de genes deletéreos como deficiencias genéticas de distinto

tipo. Todo ello causa una baja eficiencia biolégica en los individuos.

A nivel poblacional, la consanguinidad promedio nos indica la
situacion genética de la poblacién. Una alta consanguinidad poblacional
implica una disminucién de la diversidad genética y con ello una baja
capacidad productiva, reproductiva y adaptativa. En general, niveles de
consanguinidad poblacional superiores al 10-11% suponen una gran

amenaza para la supervivencia de la poblacion.

Por todo ello, es muy importante el comprobar la evolucién del
incremento de la consanguinidad poblacional por afio o por generacién,
ya que esto nos pone sobre aviso del comportamiento de la raza, por un
lado; y sobre la eficacia del programa de conservacion en marcha, por

otro.
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[1.b.2. Coeficiente de Conservacion Genética

Cuando se inicia la gestion genética de una poblacion por medio del
conocimiento y registro de las relaciones familiares entre los individuos,
decimos que se trata de una poblacion genealdgica. Este inicio se
entiende como la fundacion de la poblacion genealdgica y los individuos

registrados en este inicio son considerados fundadores.

Segun van avanzando las generaciones van surgiendo sucesivas
oleadas de individuos descendientes de los fundadores y nos interesa
disponer de alguna forma de conocer la influencia en el pedigri de los
futuros descendientes de los animales que fundaron la poblacion, debido
a que esto seria una medida de la genuinidad que se va manteniendo en

la evolucién de la poblacion.

Alderson (1990, 1992) propuso por primera vez el concepto de
coeficiente de conservacion genética, basandose en el numero efectivo
de los fundadores en los pedigris. Sobre el valor de este coeficiente
influyen dos cuestiones; por un lado, el nimero de fundadores presentes
en el pedigri, y por otro, la cercania en el pedigri de los mismos respecto
al individuo. Por tanto, los animales con mas fundadores en su pedigri y
con el posicionamiento mas reciente de los mismos en el arbol

genealdgico, son los mas interesantes.

El coeficiente de conservacion genética cumple este requisito ya que
tiene en cuenta los animales fundadores y las segregaciones ocurridas
entre ellos y el individuo en cuestion. La formula de célculo del coeficiente

de conservacion genética seria: CCG = 1/ pi?

Donde pi es la proporcién de genes de un determinado fundador en
el pedigri del individuo, o también, la probabilidad de que un gen de un
determinado locus procedente de un determinado ancestro fundador esté

presente en el genoma de un individuo.

[1.b.3. Coeficiente de Coascendencia.
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Este coeficiente se define como la probabilidad de que dos
individuos posean en un mismo locus dos genes idénticos por
ascendencia, es decir, la probabilidad de que ambos individuos hayan
recibido el mismo gen procedente de un antepasado comun. Por tanto, la
coascendencia de una determinada pareja de potenciales reproductores
seria igual a la consanguinidad que tendria su potencial descendiente. Por
ello, este coeficiente definido por Malécot en 1948, nos resulta muy util
para hacer una prospeccion sobre cuéles son los apareamientos que van
a ofrecer la minima consanguinidad en los descendientes, y por tanto, nos
van a generar un menor incremento de la consanguinidad en la poblacién,

permitiéndonos controlar la pérdida de diversidad genética.

Utilizando este criterio, realizamos una matriz de coascendencia que
enfrenta a todos los machos y hembras activos, pudiendo ordenar asi los
apareamientos de mas a menos recomendables, apoyando asi la toma de

decisiones.
EVALUACION GENETICA DE LOS REPRODUCTORES

Entrando ya en la presentacion de resultados, debemos puntualizar que

todos los analisis basicos han sido llevados a cabo con el programa ENDOG
(Gutiérrez y Goyache, 2005).

Comenzamos la presentacion con las clasificaciones de los machos y

hembras activos reproductivamente en la poblacion, en funcion de un indice

combinado, que tiene en cuenta de forma proporcionada y simultanea la

clasificacion de los animales en la poblacion, en funciéon de sus coeficientes

individuales de consanguinidad y de conservacion genética.

El procedimiento de célculo ha sido el siguiente:
1.- Preparacion de la base de datos de pedigri.

2.- Célculo de los coeficientes de consanguinidad y de conservacion

genética.

3.- Clasificacién de los animales en orden ascendente para el coeficiente
de consanguinidad y descendente para el coeficiente de conservacion

genética.
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4.- Aplicacion de un indice combinado: ICO= (1/PCC) + (1/PCCG)
Donde:

e ICO: indice combinado.
e PCC: Puntos por coeficiente de consanguinidad.

e PCCG: Puntos por coeficiente de conservacion genética.
5.- Clasificacion de los machos y de las hembras en funcion del indice.

En la tabla 1 anexa se muestran los resultados de la evaluacion de los
animales vivos tanto sementales como hembras reproductoras, ordenados de
mayor a menor por el indice combinado que tiene en cuenta los coeficientes de
consanguinidad y de conservacion genética, proporcionados adecuadamente.
Todos los resultados se han obtenido con la informacion registrada en el libro
genealdgico de la raza, por ello cualquier relacion de parentesco que no sea

oficial, no se ha computado.

En las tablas s6lo se representan los reproductores activos y debemos
tener en cuenta que los individuos con el mismo valor del indice deben
considerarse con la misma categoria, aunque ocupen distintas posiciones en el

ranking.

Esta informacion debe tenerse en cuenta a la hora de seleccionar los
reproductores, ya que los animales con los indices mas altos son los que poseen

una mayor diversidad y representatividad.

IV. PLANIFICACION DE LOS APAREAMIENTOS

Una vez que los sementales y las hembras reproductoras han sido
evaluados genéticamente por su diversidad (coeficiente de consanguinidad) y
por su representatividad (coeficiente de conservacion genética), debemos

implementar los mecanismos para saber como utilizarlos en la reproduccion.

Para ello utilizamos el coeficiente de coascendencia para establecer una

matriz enfrentando a todos los reproductores machos y hembras activos
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disponibles en la poblacion, obteniendo asi el valor de los coeficientes de

consanguinidad que tendrian sus potenciales descendientes.

En este caso, presentamos los resultados generales involucrando a todos
los animales registrados. En estas presentaciones hemos utilizado las hembras
de cada ganaderia como referencia, asi como los apareamientos con todos los

machos de la poblacion ordenados de més a menos recomendables.

Estos listados pretenden ser un atil en el que los ganaderos puedan
comprobar la oportunidad de los apareamientos que deseen hacer. Valores de
cero indican una nula consanguinidad de la descendencia potencial, otros

valores indican relaciones consanguineas en mayor o menor medida.
V. ESTUDIO POBLACIONAL

Finalmente se aprovecha el presente estudio para realizar un analisis de la

situacion genética de la poblacion y de su evolucion interanual.

En la figura 1 se puede observar la evolucion de los promedios de
consanguinidad de los animales nacidos cada afio, entre el periodo 2005 y 2020.
Nuestros resultados indican un comportamiento ascendente, que advierte de una
mala gestion genética, ya que se estan incrementando la consanguinidad y
perdiéndose diversidad genética, en la que los comportamientos de los

coeficientes de consanguinidad y de conservacion genética son muy planos.

Figura 1. Evolucioén de los coeficientes de consanguinidad promedio (F) y coeficientes de

conservacion genética promedios (GCI).
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El comportamiento del coeficiente de conservacion es Optimo, ya que
asistimos a un incremento significativo a través de las generaciones. Esto
significa una buena utilizacion de los fundadores en la reproduccion,
manteniendo la genuinidad en la raza lo cual repercute en una preservacion del
acervo genético de la poblacién inicial entre los individuos registrados en el libro

genealdgico de la raza.
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