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ABSTRACT

A total of 43.639 pedigree records of CC21 (Cuban synthetic breed) pigs of both sexes, born
between 1993 and 2016 were analyzed in order to analyze the genealogic information from them.
These were from EIl Jiglie (27978), Cienfuegos (7730) and La Union (7931) in Cuba. The
following parameters were computed using the ENDOG program: coefficient of inbreeding (F);
average F per maximum and complete generations, equivalent to discrete generations, effective
size (Ne), increase in inbreeding per maximum, complete and equivalent generations; and
generation interval (Gl). Variation in F per year, herd and gender was assessed by fitting a
generalized mixed linear model using the GLIMMIX procedure of SAS/STAT. The mean F for
the whole population was 2.81%, with an increase of F per maximum and complete generation of
0.16% and 0.93% respectively. Mean average relationship was 5.80%, and the Ne computed for
the individuals used as breeders was 53.81. The herd and year of birth influenced the F
significantly (P<0.001), unlike the gender. Mean F in El Jigue, Cienfuegos and La Union were
3.49, 1.50 and 1.65 %, respectively. The F of the breeders was statistically lower than the ones of
the whole population, showing differences (p<0.01). The average Gl was 1.87 years. The father-
son and father-daughter pathways showed values of 1.73 and 1.75 years, respectively. Overall,
the estimated values of F for the whole population of CC21 pigs in the three units analyzed were
considered to be low. The individuals selected for reproduction had lower mean F than the whole
population analyzed in the three genetic units.

RESUMEN

Se utilizaron 43.639 registros de cerdos CC21 (Raza sintética cubana) de ambos sexos, nacidos
entre los afios 1993 y 2016, correspondientes a las unidades el Jigie (27978), Cienfuegos (7730)
y la Unién (7931), con el objetivo de analizar la informacién genealdgica de estos centros. Se
calcularon los siguientes parametros: coeficiente de consanguinidad (F), promedio por
generaciones maximas, completas y equivalentes a generaciones discretas, tamafio efectivo (Ne),
incremento de consanguinidad por generacion maxima, completa y equivalente, asi como el
intervalo generacional (IG) utilizando el programa ENDOG. Se realizé un anélisis de F por afio,
rebafio y sexo ajustando un modelo lineal generalizado mixto con ayuda del procedimiento
GLIMMIX del SAS/STAT. La media de F en la poblacion completa fue de 2,81 %, con un
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incremento por generacion maxima de 0,16 % y completa de 0,93 %. La relacion media fue de
5,80 %, con un Ne de los animales utilizados como reproductores de 53,81. El rebafio y afio de
nacimiento influenciaron significativamente F (P<0.001), no asi el sexo. Los centros de El Jigle,
Cienfuegos y la Union mostraron valores medios de F de 3,49, 1,50 y 1,65 % respectivamente.
Los F de los individuos reproductores fue menor que la poblacién completa mostrando
diferencias (p<0.01). El IG promedio fue de 1.87 afios, las vias padre-hijo y padre-hija mostraron
valores de 1,73 y 1,75 afios, respectivamente. Se concluye que los F estimados para la poblacion
de cerdos CC21 para los tres centros fueron bajos. Los individuos reproductores mostraron los F
mas bajos con respectoa la poblacion completa en las tres unidades genéticas de cerdos CC21.

INTRODUCCION

Es conocido que en la conservacion y mejora de poblaciones ganaderas es preciso mantener el
maximo de variabilidad genética, minimizando el incremento de la consanguinidad (Guest, 2008).
Esta aparece como una consecuencia derivada de la cria ganadera en poblaciones cerradas con un
nimero pequefio de reproductores y pudiera afectar el rendimiento de los mismos, sobre todo los
caracteres reproductivos y de adaptabilidad, que usualmente son los mas sensibles. Los
incrementos en la tasa de consanguinidad pueden conllevar depresion consanguinea (Carrillo et
al., 2010).

La raza sintética porcina CC21 se cred en Cuba a partir de las razas Duroc y Hampshire con el
objetivo de ser empleada como linea paterna terminal en produccion comercial. La poblacion
CC21 sintetiza las principales ventajas de las razas de que deriva (Diéguez 2002): alto
crecimiento del Duroc y buen contenido magro del Hampshire. Y a su vez presenta un
comportamiento reproductivo superior a las mismas (Diéguez et al., 2004).

La cria en nlcleo cerrado de la poblacion de cerdos CC21 hace imprescindible la aplicacion de
medidas que controlen la consanguinidad a los niveles mas bajos posibles, procurando mantener
ademas una alta variabilidad genética. Teniendo presente lo anteriormente descrito, se propone
como objetivo evaluar los niveles de endogamia en las unidades genéticas de cerdos de cerdos
CC21 Cubanos.

MATERIAL Y METODOS

Se utilizaron los registros genealdgicos de 43.639 cerdos CC21 de ambos sexos nacidos entre los
afos 1993 y 2016 correspondientes a las unidades El Jigie (27978), Cienfuegos (7730) y La
unién (7931) que formaron la relacion de reproductores de los rebafios genéticos de esta raza y
que no contenian los datos de los animales de las poblaciones parentales Duroc y Hampshire
utilizados en la creacion de la poblacion sintética de estos cerdos. Es de resaltar que, en esta
poblacion, se ha llevado a cabo por més de 40 afios la conservacion y mejora de este genotipo.
Estos tres centros se han mantenido bajo medidas de manejo similares a las aplicadas en los
restantes centros genéticos del pais. Estas medidas incluyen la monta directa para las cubriciones,
una alimentacion a partir de piensos secos con las normas recomendadas por categorias, asi como
la aplicacion de indices de desechos, pruebas de comportamiento en campo y seleccién segun la
Empresa Genética Porcina (2013).

Se calcularon los parametros poblacionales: promedio del coeficiente de consanguinidad (F),
promedios de generaciones maximas, completas y equivalentes, tamafio efectivo (Ne) de
poblacion base, incremento de consanguinidad por generacion maxima, completa y equivalente,
asi como el intervalo generacional (IG). Toda la informacion genealdgica fue analizada a través
del programa ENDOG, version 4.8 (Gutiérrez & Goyache, 2005). Se evalud los F individuales
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obtenidos a partir de las salidas del fichero (MiDef) por rebafio, sexo y afio de nacimiento, estos
tres Ultimos consideradas como variables independientes, las cuales se incluyeron como efectos
fijos dentro del modelo. Para el procesamiento estadistico se utilizd un modelo lineal
generalizado mixto segun Wolfinger y O’Connell (1993), con ayuda del procedimiento
GLIMMIX del SAS v. 9.3 (2013), como se muestra a continuacion.

Yijum = 4+ R + 1(R)); + A + S, +€jym

Donde: Yij«: fue la f (u) del valor esperado para el F segun la funciéon de enlace, p: la media
general, R;: es el efecto fijo del i-ésimo rebafio, |; el efecto aleatorio del j-ésimo individuo anidado
al i-ésimo rebafio, A; el efecto fijo del k-esimo afio de nacimiento, S, el efecto fijo del I-ésimo
Sexo 'y ejj error aleatorio debido a cada observacion NID~ (0, s2e). Una vez procesados los datos,
y en caso de existir diferencia entre las medias, se aplico la docima de Tukey-Kramer (Kramer
1956), para la comparacion multiple de las medias de los minimos cuadrados.

RESULTADOS Y DISCUSION

La tabla | muestra los resultados de los principales parametros indicadores de la variabilidad
genética, asi como el coeficiente de consanguinidad medio por generacion méaxima y completa.
La F fue de 2.81 % con un incremento de la consanguinidad por generaciéon maxima de 0,16,
valores estos que muestran niveles medios de la consanguinidad del rebafio, aspecto que puede
estar dado por las propias caracteristicas de la poblacion que fueron descritas por Abeledo et al.
(2017).

Tabla I. Consanguinidad media por generaciones (Average inbreeding per generation).

Indicadores Valores
Numero de animales 43.639
Promedio del coeficiente de Consanguinidad, % 281
Promedio de relacion media, % 5,80
Promedio de generaciones maximas, % 14,49
Incremento de la consanguinidad por generacion maxima, % 0,16
Tamafio de fundadores efectiva de la poblacién 303,09
Promedio de generaciones completas 2,77
Incremento de la consanguinidad por generacion completa, % 0,93
Tamafo efectivo de reproductores 53,81
Promedio de generaciones equivalentes 8,00
Incremento de consanguinidad por generacion equivalente, % 0,56
Tamafo efectivo de reproductores 88,51

Por su parte, el trabajo de manejo desarrollado en estos centros, ademas de la calidad de la
informacion y su control a la hora de establecer los planes de apareamiento, han permitido que
estos incrementos no fueran superiores, lo cual coincide con lo descrito por Acufia (2016) en un
estudio realizado en esta raza.

Los porcientos de F obtenidos, fueron inferiores a los referidos por Santana et al. (2012) y la
Empresa Genética Porcina (2013), quienes consideran hasta un 3 %. Diéguez et al. (1996)
agregaron que, en esta especie, aunque se ha fijado un 3 % a nivel nacional, no existe un valor
limite como lo establecido para bovino de carne por Gallego et al. (2006) con un 5 %. No
obstante, cabe destacar que la consanguinidad acumulada en un nimero grande de generaciones



Actas Iberoamericanas en Conservacion Animal AICA10(2017)176-182

no tiene porqué producir depresion consanguinea. Tal es el caso de situaciones en que ocurre 0 no
depresion consanguinea con diferentes niveles de consanguinidad o incrementos de esta. Al
respecto, Hubbard et al. (1988) investigaron la consanguinidad de las razas Duroc y Hampshire,
encontrando que el 17 y 12 % respectivamente de los individuos eran consanguineos, con una
media generalde 1.0y 0.7 % para ambas razas. Norberg & Sorensen (2007) demostraron que con
incrementos del 10 % del coeficiente de consanguinidad se afectaban los caracteres de peso al
nacimiento y tamafio de camada. Otros estudios realizados por Blackburn & Welsh (2010) en
cerdos Landrace, sometidas a altos niveles de cruzamiento, presentaron un 17,9 % de F, mientras
que en las razas Berkshire, Duroc, Yorkshire y Hampshire los valores fueron de 12.3,11.8,8.0y
6.8 % inferior a lo reportado por Tang et al. (2013) en cerdos Duroc, Landrace y Yorkshire de
origen chino que presentaron endogamias de 0.21, 0.19y 0.13 %.

Santana et al. (2013) y Acufia et al. (2015) agregaron que estos valores de F obtenidos en esta
poblacién, estan dados por la estrategia de mantener la existencia de una buena estructura familiar
en la poblacion conformada por las ocho lineas y familias genealdgicas creadas desde su
fundacion, asi como garantizar nunca menos de 2 verracos por linea y 5 cerdas por familia,
preferiblemente hijos de diferentes padres o madres, y la estimacién mensual de los coeficientes
de consanguinidad (o de parentesco entre las parejas a aparear).

Por su parte, el incremento de la F por generacion completa fue de 0.93 %, inferiores al 1 %
recomendado por Santana y Abeledo (2015) para este tipo de poblaciones cerradas en estudios y
coincidiendo con lo reportado por la FAO (1998), donde para el mantenimiento y mejora de las
poblaciones conservadas, es deseable contar con un Ne minimo de 50, equivalente al 1% de AF.
Es importante destacar, que se considera una generacion completa cuando se conocen los 2n
antepasados de un individuo, mientras que las generaciones maximas trazadas hacen alusién al
ndmero maximo de éstas que separan a un individuo de su ancestro mas lejano (Gutiérrez &
Goyache, 2005). Por otra parte, autores como Duchev et al. (2006) y Falconer & McKay (2006)
refieren que entre los pardmetros genéticos cuya variacion se puede estudiar mediante
herramientas genealdgicas se destaca el tamafio efectivo de la poblacion (Ne). Este es un
parametro clave en conservacion y genética de poblaciones dada su relacion con la inversa de los
incrementos de consanguinidad, las pérdidas de variabilidad genética debidas a deriva genética y
sus posibilidades de adaptacion a cambios ambientales.

La tabla Il muestra los resultados del analisis de varianza para el F que, omo se puede apreciar,
muestran diferencias con una probabilidad de (P<0.001) para los efectos del rebafio y el afio de
nacimiento, no asi para el sexo. Resultados superiores fueron obtenidos por Acufia (2016) y
Abeledo et al. (2016) quienes evidenciaron en un estudio similar, pero solo en la unidad El Jigiie
una media para la F de 3.26 %.

Tabla I1. Resultado del andlisis de varianza (Results of the variance analysis).

Fuente GL Pr>F
Rebafio 2 <,0001
Afio de nacimiento 7 <,0001
Sexo 1 0,1789
Media 3,01

GL: Gradosde libertad, *** (p<0.001).

Los niveles de F por rebafio (ver tabla I111), muestran los valores mas altos de F con 3.49 % para la
unidad El Jigue, conrespectoa la unidad Cienfuegos 1.50 % y la Union 1.65 %.
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Tabla I11. Niveles de F por rebafio (Levels of F per herd).

Rebafio No Media

Jigle 27.978 349° + 0,04
Cienfuegos 7.730 1,50° + 0,26
Union 7.931 1,65° + 0,38

La figura 1 muestra las estimas de los F para los individuos reproductores y poblacion completa
correspondiente a cada uno de los rebafios.
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Figura 1. a) F por afio de nacimiento para El Jiglie; b) F por afio de nacimiento para la unidad
Cienfuegos; c) F por afio de nacimiento para la Union (a) F per year of birth for “El Jigiie” unit;
b) F per year of birth for “Cienfuegos” unit); ¢) F per year of birth for “La Union” unit).

Como se puede observar, las estimas para los individuos reproductores y poblacion completa
mostraron diferencias significativas con los valores mas bajos para los individuos reproductores
que son dejados en los centros, lo cual puede estar dado no solo por la politica de cubrir
preferiblemente a coeficiente 0 % o menor de 1% y en caso extremo no mayor del 3%, sino por la
existencia de todas y cada una de las 8 lineas y las 8 familias establecidas por la Empresa
Genética Porcina (2013). Resultados similares sobre la estrategia fueron descritos por Acufa et
al. (2015) quien agreg6 que los bajos niveles de F en esta raza pueden estar dados por el estricto
control de la F, basado en el calculo sistematico del coeficiente de parentesco por afio, linea y
familia, a través del sistema de todos contra todos y con apareamiento preferiblemente a
coeficiente 0 %.

La tabla IV muestra los resultados del 1G, asi como la edad promedio de los padres al nacer los
hijos segun las cuatro rutas genéticas que expresan valores dentro del rango de 1,5 hasta 2 afios,
lo que podria indicar un correcto manejo de los apareamientos hacia el mayor uso de animales
jovenes como reproductores coincidiendo con lo publicado por Tang et al. (2013). Cervantes
(2008) agrego que las perdidas de diversidad genética se producen a mayor velocidad cuando el
IG es corto, lo cual alin no es una problematica en este rebafio a pesar de su condicion de nicleo
cerrado. Referido a la edad promedio de los padres al nacer sus hijos, las vias padre-hijas y padre-
hijo mostraron las menores edades en comparacion con las vias madre-hija, madre-hijo para los
dos centros hijos de esta raza, resultados que coinciden con lo publicado por Abeledo et al.
(2017) en esta misma raza en la unidad El Jigiie. El 1G y la edad promedio entre los dos centros
mostraron valores muy similares, lo que demuestra la gran estabilidad del trabajo geneal6gico,
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donde la preparacion constante de los especialistas y recursos humanos han sido la clave del
éxito.

Tabla IV. Intervalos generacionales basados en la edad promedio de los padres al nacer sus hijos
(Generation intervals obtained based on the average age of the parents at the birth of their
offspring).

Cienfuegos La Unién

IG Edad IG Edad

Vias N media + N media * N media * N media *

EE EE EE EE

Padre-hijjas 40 178 +049 2857 182+050 26 177+043 1932 174+040
Padre-hijjos 226 185+049 2249 184+051 136 1,70+035 1436 1,72+039
Madre-hijpas 18 1,68 +0,77 2088 183+073 24 171+083 1908 196 +0,78
Madre-hijos 150 1,70 +0,74 1671 184+0,73 127 181075 1497 194 +0,77
Total 434 176 +060 8865 183+062 309 175+059 6773 183 +0,63

IG (Intervalo generacional, EE (error estandar). N (tamafio de muestra).

CONCLUSIONES

El coeficiente de consanguinidad estimado para la poblacion de cerdos CC21 integrada por los
tres centros evidencia un buen mantenimiento de la variabilidad genética.

Los individuos reproductores mostraron los niveles de endogamia mas bajos con respecto a la
poblacion completa de las tres unidades genéticas de cerdos CC21.
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