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Resumen:

Se analizo el pedigri en diez razas de ovinos mediante parametros genéticos poblacionales.
Las poblaciones fueron Blackbelly (BBL; 19,695), Charollais (CHA; 5,033), Dorper (DOR,;
42,171), Dorper Blanco (DOB; 4,213), Dorset (DOS; 5,557), Hampshire (HAM; 12,210),
Katahdin (KAT; 77,955), Pelibuey (PEL; 42,256), Rambouillet (RAM; 11,951) y Suffolk
(SUF; 14,099); nacidos de 1992 a 2018. Los analisis se realizaron con el software Endog. En
padres conocidos, los valores oscilaron de 76.4 % (SUF) a 95.3 % (KAT), con promedio
general de 86.0%, los animales con padres desconocidos correspondieron a los fundadores.
La poblacién consanguinea (como porcentaje de la poblacion total) fluctuo del 12.3 % en
DOS al 48.7 % en DOB, con promedio general de 29.7 %; la consanguinidad (F) promedio
oscilé de 3.9 (KAT) a 14.6 (DOB), con promedio general de 8.0. La evolucion de F y sus
componentes fue: en todas las poblaciones, la proporcion de consanguineos se incremento
(P<0.05); los niveles de relacion genética (RG) son estables; y, la F presentd tendencias
negativas (P<0.05). KAT, DOB y BBL con altas tasas de crecimiento en poblacién
consanguinea; DOB y DOS, DOB y CHA con los niveles més altos de F y RG,
respectivamente. Seis poblaciones presentaron tamafio efectivo (Ne) mayor a 50; el resto
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presentaron Ne menor a 37, lo cual sefiala el estatus de cuidado para monitorear la evolucién
de F y sus posibles implicaciones. El intervalo generacional (1G) oscil6 de 3.0 a 4.15, con
promedio general de 3.45 afios, los mayores IG fueron para RAM y SUF, BBL y DOR con
IG menores.

Palabras clave: Consanguinidad, Tamafio efectivo, Parametros poblaciones, Intervalo
generacional, Tamafio efectivo, Ancestros fundadores.
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Introduccion

En México, la ovinocultura se distribuye en todo el territorio nacional bajo un esquema de
tipo regional, condicionada por la disponibilidad de recursos naturales y el mercado®. El
Organismo de la Unidad Nacional de Ovinocultores agrupa a los criadores de ovinos
especializados y de registro; coordina el registro genealdgico de pureza de raza, asi como los
programas de mejoramiento genético con base en las evaluaciones genéticas®. Sin embargo,
la seleccion con base en el mejor predictor lineal insesgado (BLUP), producto de las
evaluaciones genéticas, favorece la seleccion de animales emparentados y por consiguiente
incrementos en la consanguinidad®; ademas, los niveles de consanguinidad y parentesco
estan implicados en el proceso de evaluaciones genéticas y las predicciones BLUP®®),

Los esquemas de seleccion conllevan al impacto de un reducido nimero de reproductores o
familias selectas, generan cambios en la estructura de las poblaciones, asi como incrementos
en los niveles de consanguinidad, reduccién de la variabilidad genética y posibles efectos de
deriva genética®”). La variabilidad genética determina la capacidad de respuesta a la
seleccion y el progreso genético; identificar los factores que la afectan permite evaluar las
acciones realizadas, continuar con el esquema de seleccion o tomar acciones de correccion®).
El andlisis del pedigri, con base en parametros genéticos poblacionales, describe la dinAmica
y variabilidad genética de las poblaciones; la estructura genética de una poblacion permite
conocer como se ha realizado el flujo de genes, proporciona informacion de los ancestros
fundadores y sus aportaciones a la variabilidad de la poblacion actual®19,

Con base en lo anterior, el objetivo del presente estudio fue analizar el pedigri y la estructura
de la poblacidon en diez razas de ovinos mediante parametros genéticos poblacionales, tales
como: integridad del pedigri, nimero de generaciones, parentesco y consanguinidad,
ancestros y fundadores, numero efectivo, intervalo generacional, entre otros. Los resultados
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seran de utilidad para desarrollar esquemas de seleccién, con el objetivo de optimizar la
respuesta a la seleccion limitando la tasa de perdida de variabilidad genética.

Material y métodos

La informacion analizada correspondié a la base de datos del registro genealdgico de las
poblaciones nacionales de ovinos Blackbelly (BBL), Charollais (CHA), Dorper (DOR),
Dorper Blanco (DOB), Dorset (DOS), Hampshire (HAM), Katahdin (KAT), Pelibuey (PEL),
Rambouillet (RAM) y Suffolk (SUF); los pedigri fueron de individuos nacidos en el periodo
de 1992 a 2018; en el Cuadro 1 se describe la informacion genealdgica utilizada; los analisis
de los pedigris se realizaron con el software Endog v4.0Y y los pardmetros genéticos
poblacionales evaluados fueron:

Cuadro 1: Estructura del pedigri, coeficiente de relacion promedio (CRP) y niveles de
consanguinidad en diez poblaciones de ovinos mexicanos

item Pedigri (psg)res ?;l)i;lj)res (S|\I>|/I/(;A)) (FPiFi) I(:Pnllm) Ei CRP
BBLI65 o0 he  won @4 Gy osme 0%
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Pedigri, total de individuos en el pedigri. Padres, total de sementales en el pedigri (PS, promedio de crias por semental).
Madres, total de madres en el pedigri (PM; promedio de crias por madre). Fi, porcentaje de animales consanguineos (PFi,
consanguinidad promedio). Fm, porcentaje de madres consanguineas (PFm, consanguinidad promedio de las madres).
Pendiente para porcentaje de animales (Br) consanguineos y niveles de consanguinidad (Br);

Poblaciones: Blackbelly (BBL), Charollais (CHA), Dorper (DOR), Dorper Blanco (DOB), Dorset (DOS), Hampshire
(HAM), Katahdin (KAT), Pelibuey (PEL), Rambouillet (RAM) y Suffolk (SUF).
ns estadisticamente igual a cero (P>0.05); * estadisticamente diferente de cero (P<0.05).
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Integridad del pedigri

El nivel de integridad se evalud con base en®!2): proporcion de ancestros conocidos hasta la
tercera generacion (padres, abuelos y bisabuelos); nimero de generaciones completas
(NGC), el cual muestra la generacion mas lejana con dos ancestros conocidos; nimero de
generaciones trazadas (NGT), como indicador del nimero de generaciones que separan a un
individuo de su ancestro mas lejano; nimero de generaciones completas equivalentes (NGE),
el cual expresa la suma de todos los ancestros conocidos con base en el nimero (n) de
generaciones que separan al individuo de cada ancestro (NGE = X (1/2)").

Manejo reproductivo

PS, promedio de crias por semental; PM, promedio de crias por madres; SM%, total de
sementales y madres, como proporcion de la poblacidn total del pedigri; M/S, relacion del
namero de madres / niUmero de sementales.

Consanguinidad (F)

Con la subrutina mtdfnrm del software mtdfreml®® se estim6 la consanguinidad de cada
individuo (Fi) y de su madre (Fm); con el afio de nacimiento de los individuos consanguineos
se generaron las tendencias a través del tiempo, analizando la informacion de 2010 a 2018.
Para el porcentaje de animales consanguineos () y consanguinidad promedio (Br) se realizé
un andlisis de regresion lineal en el periodo 2010 a 2018, con base en el modelo § = Bo + BX;
donde, y correspondié a la variable analizada en el afio x; Bo, el intercepto; B, corresponde a
la pendiente o tasa de cambio; el analisis se realizé con el software para analisis estadistico
SAS(Y,

ntervalo generacional (1G)
Con el planteamiento de la edad media de un animal reproductor, a la que es reemplazado
por un descendiente suyo®); se calcul6 como la edad promedio de los padres cuando nace
su descendencia, a través de las cuatro rutas de seleccion: padre — hijo, padre — hija, madre —
hijo y madre — hija6:17),
Relacion genética aditiva promedio (CRP)
El CRP se obtuvo a partir de la matriz de relaciones genéticas aditivas entre todos los

individuos del pedigri; el calculo corresponde al valor promedio de los coeficientes de cada
individuo con el resto del pedigri®*9),
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Numero efectivo de fundadores (fe)

Individuo fundador, todo aquel animal con padres desconocidos; el fe se definié como el
namero de fundadores que, contribuyendo en igual medida, producirian la diversidad
genética existente en la poblacion%9,

Numero efectivo de ancestros (fa)

Ancestro, todo individuo fundador o no, que ha contribuido a la variabilidad genética de la
poblacion; el fa se definio6 como el nimero de ancestros necesarios para explicar la
variabilidad genética total de la poblacion; considera la variabilidad genética aportada por un
animal, que no se explica por la contribucion de alguno de sus hijos®®29,

Tamario efectivo de la poblacion (Ne)

El Ne realizado se estim6 a partir de 1 / 2AF; donde, AF fue el cambio promedio en
consanguinidad y se calculo a partir del nimero (t) de generaciones completas equivalentes
(AF = 1 — (1-Fi)Y®): este Ne considera la cantidad de informacion genealdgica del pedigri
y el traslape generacional®:?2), EI Ne define el nimero de reproductores que podrian generar
la consanguinidad calculada y/o tasa de cambio en la varianza genética bajo el esquema de
poblacion ideal %23,

Resultados y discusion

La precision y veracidad en el andlisis de la estructura de una poblacion depende de la
integridad del pedigri y el contenido de informacion genealdgica a través de generaciones;
con informacion incompleta, la asignacién de individuos a generaciones es aproximada, los
calculos de F y Ne son imprecisos. En el Cuadro 2 se describe el porcentaje de ancestros,
donde por la via materna se observd mayor contenido de informacion genealdgica. A nivel
de padres, los valores oscilaron de 76.4 % (SUF) a 95.3 % (KAT), con un promedio general
de 86.0 %; los porcentajes de animales con padres desconocidos correspondio al conjunto de
animales fundadores. En los pedigris de las razas Nilagiri, Sandyno®¥, Santa Inés® y
Malpura®” reportaron integridad y contenido de informacion genealdgica en los niveles del
presente estudio; no obstante, para las razas Mehraban®?, Guilan®® y Morada Nova® los
pedigri analizados presentaron porcentajes de padres conocidos por abajo del 60 %, para
abuelos los niveles fueron menores al 40 % y para bisabuelos las porcentajes fueron menores
al 30 %; en todos los citados casos, el contenido de informacidn genealdgica fue superior por
la via materna.
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Cuadro 2: Porcentaje de progenitores conocidos a través de las diez poblaciones de ovinos
mexicanos

BBL CHA DOR DOB DOS HAM KAT PEL RAM SUF
Padres
S 820 926 899 895 795 826 954 801 902 743
M 83.2 955 90.1 895 801 812 951 804 912 785
Abuelos
SS 596 616 634 639 364 569 90.7 574 673 39.1
MS 589 68.0 646 637 427 582 899 579 704 423
SM 508 819 749 762 468 575 895 538 60.1 48.1
MM 59.2 86.4 752 753 494 576 89.1 543 606 48.1
Bisabuelos
SSS 372 319 372 328 147 278 797 390 436 205
MSS 384 386 376 328 156 301 787 381 438 194
SMS 399 496 479 359 185 407 798 381 281 303
MMS 382 578 463 349 208 419 796 387 275 277
SSM 389 389 465 427 214 333 791 364 422 265
MSM 386 469 475 425 241 333 776 365 424 270
SMM 387 663 552 553 291 359 779 329 318 299
MMM 391 711 550 543 30.0 350 771 338 319 284

Poblaciones: Blackbelly (BBL), Charollais (CHA), Dorper (DOR), Dorper Blanco (DOB), Dorset (DOS),
Hampshire (HAM), Katahdin (KAT), Pelibuey (PEL), Rambouillet (RAM) y Suffolk (SUF). Progenitores: S,
padre; M, madre.

La integridad del pedigri se relaciona con las estimaciones de NGC, NGT y NGE (Cuadro
3), donde los valores maximos son similares a través de las diez poblaciones; sin embargo,
en los promedios dentro de poblaciones hay marcadas diferencias, los méaximos fueron para
KAT en contraste con DOS, con los promedios mas bajos. La estructura de una poblacién es
producto de los esquemas de seleccion y manejo reproductivo adoptados por los criadores;
las diferencias observadas a traves de las poblaciones analizadas se pueden atribuir al manejo
reproductivo con base en los sementales, con posibles implicaciones en el Ne e IG; los
valores de PS y PM (Cuadro 1) muestran la magnitud y la extension en el uso de los
reproductores a través de generaciones, y las estimaciones de SM% y M/S estan relacionadas
con la intensidad y presion de seleccion.
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Cuadro 3: Resultados para el nimero de generaciones, ancestros fundadores y tamafo
efectivo en diez poblaciones de ovinos mexicanas

item NGC NGT NGE Anc  Anc% Fund Ne
BBL 5.0 110  7.19 2,110 39 3,425 36.8
(1.66) (3.23) (2.24) (105.0) (3.3) (182.3) '
CHA 4.0 110  5.89 235 13 299 21
(1.67) (4.73) (2.67) (35.0) (7.1) (44.3) '
DOR 5.0 120  6.75 2,836 74 4,219 _
(1.65) (4.66) (2.55) (173.0) (3.00 (226.1) '
DOB 4.0 100 561 271 7 441 12
(1.67) (3.58) (2.31) (14.0)  (22.3) (16.9) '
DOS 4.0 8.0 5.0 735 32 1,104 £0.0
(1.06) (2.4)  (1.60) (86.0)  (4.2) (143.9) '
HAM 4.0 100  5.28 1,380 28 2,090 56.0
(1.29) (3.33) (1.97) (740) (47 (1249 '
KAT 6.0 13.0  8.03 2,578 48 3,295 135
(2.70) (6.12) (4.02) (109.0) (3.9) (227.6) '
PEL 6.0 11.0  6.99 5,296 94 8,348 -
(1.50) (3.12) (2.10) (196) (3.6)  (349.3) '
RAM 5.0 8.0 5.78 1,073 38 1,111 530
(1.60) (2.98) (2.12) (93.0) (5.6) (147.7) '
SUF 4.0 9.0 5.39 1,746 44 3,332 347
(1.09) (2.60) (1.65) (82.0) (5.1) (159.1) '

Valores maximos (valores promedio) del nimero de generaciones completas (NGC), nimero de generaciones
trazadas (NGT) y nimero de generaciones completas equivalentes (NGE). Anc= total de ancestros (tamafio
efectivo de los ancestros). Anc%= ndmero de ancestros que explican el 50 % de la variabilidad en el pedigri

(méaximo porcentaje que un ancestro explica en la variabilidad del pedigri). Fund= total de fundadores
(tamario efectivo de fundadores). Ne= tamafio efectivo realizado.
Poblaciones: Blackbelly (BBL), Charollais (CHA), Dorper (DOR), Dorper Blanco (DOB), Dorset (DOS),
Hampshire (HAM), Katahdin (KAT), Pelibuey (PEL), Rambouillet (RAM) y Suffolk (SUF).

Con relacion a la poblacién consanguinea (Cuadro 1; como porcentaje de la poblacion total)
los niveles fluctuaron del 12.3 % en DOS al 48.7 % en DOB, con un promedio general de
29.7 %; los niveles de F (como promedio de la poblacion consanguinea) oscilaron de 3.9 %
en KAT a 14.6 % en DOB, con un promedio general de 8.0 %. Los niveles y las tendencias
de la F, asi como sus componentes (CRP, Ne, fe y fa), permiten evaluar la evolucion de la
variabilidad genética a través del tiempo; los animales consanguineos son los directamente
afectados por los efectos de depresion endogdmica y todas las consecuencias que trae consigo
el incremento de F. En ovinos, dado la importancia de los efectos maternos®”?% los posibles
efectos de la depresion endogamica también se deben de evaluar a través de los niveles de
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consanguinidad de las madres; en el Cuadro 1, se presenta la proporcion de madres
consanguineas y la consanguinidad promedio.

Los escenarios observados en la evolucién de F fueron: a) en todas las poblaciones el
porcentaje de animales consanguineos se incrementd a traves del tiempo (Cuadro 1; Figura
1), con valores (Br) en el intervalo de 1.4 a 7.7 %; b) sin embargo, los niveles de
consanguinidad presentaron tendencias negativas (Cuadro 1; Figura 2), con un valor (Br)
promedio de -0.412 a traves de las diez poblaciones; y, c¢) los niveles del CRP se han
mantenido estables (Figura 3). Los esquemas de mejora genética deben de considerar un
adecuado equilibrio entre intensidad de seleccion, consanguinidad y variabilidad genética.
Los escenarios en la evolucion de la F se pueden atribuir al uso de reproductores
emparentados con gran cantidad de la poblacién y bajos niveles de CRP; la seleccién con
base en BLUP aumenta la probabilidad de seleccion de animales emparentados; avances en
tecnologias reproductivas con lleva a una reduccion en el nimero de progenitores para
producir la proxima generacion de animales reproductores®410),

Figura 1: Tendencias de la proporcion (%) de individuos consanguineos. Blackbelly
(BBL), Charollais (CHA), Dorper (DOR), Dorper Blanco (DOB), Dorset (DOS),
Hampshire (HAM), Katahdin (KAT), Pelibuey (PEL), Rambouillet (RAM) y Suffolk
(SUF)
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Figura 2: Tendencias de la consanguinidad promedio en la poblacion consanguinea.
Blackbelly (BBL), Charollais (CHA), Dorper (DOR), Dorper Blanco (DOB), Dorset
(DOS), Hampshire (HAM), Katahdin (KAT), Pelibuey (PEL), Rambouillet (RAM) y
Suffolk (SUF). Consanguinidad, niveles de homocigosis en los individuos producto de
progenitores emparentados
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Figura 3: Tendencias del coeficiente de relacion promedio. Blackbelly (BBL), Charollais
(CHA), Dorper (DOR), Dorper Blanco (DOB), Dorset (DOS), Hampshire (HAM),
Katahdin (KAT), Pelibuey (PEL), Rambouillet (RAM) y Suffolk (SUF)
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Las poblaciones de KAT, PEL y RAM presentaron las méas altas tasas de crecimiento en
poblacion consanguinea (Cuadro 1; Figura 1); DOB y DOR presentaron las mayores
tendencias negativas de F; y, DOB y CHA tienen los niveles mas altos del CRP. En estudios
afines con resultados diversos, Danchin-Burge et al®® publicaron tendencias de F cercanas
a cero en siete poblaciones de ovinos; sin embargo, Stachowicz et al*® reportaron tendencias
positivas en los niveles de F en seis razas de ovinos de Canada; ademas, Li et al®?, Gowane
et al® y Gowane et al*® en ovinos Finnsheep, Merino y Malpura, respectivamente,
reportaron tendencias positivas en los niveles de F y CRP.

El concepto de Ne se desarrollé con base en los lineamientos de la poblacién ideal; el Ne
realizado refleja la acumulacion de relaciones genéticas entre individuos y permite predecir
los cambios en los niveles de F; ademas, como resultado de la deriva genética y cambios en
las frecuencias génicas presenta los cambios en la varianza genética®V. La estructura de
apareamientos y la demografia reproductiva de las poblaciones de ovinos evaluadas difieren
a los planteamientos de la poblacién ideal; sin embargo, el Ne realizado tiende a ajustar por
algunas de las diferencias®?. Bajos Ne se relacionan con disminucion de la variabilidad
genética, aumento de apareamientos entre individuos emparentados, fijacion de alelos y la
mayor reduccion en respuesta a la seleccion®®. EI Ne es un concepto basico para el disefio
de programas de conservacion y/o mejoramiento genético, un Ne menor a 50 es considerado
como de cuidado; para el desarrollo de poblaciones recomiendan Ne igual o mayor a 50, el
cual considera aumento en los niveles de F menor o igual al 1 %®; para poblaciones sujetas
a mejoramiento genético recomiendan Ne mayores, que permitan optimizar la respuesta a la
seleccion con el minimo incremento de F®®. Seis de las poblaciones evaluadas presentaron
estimaciones de Ne en el intervalo de 50 a 73.5 (Cuadro 3), lo cual sefiala que los incrementos
de F seran igual o menores al 1%; por otro lado, cuatro poblaciones presentaron Ne en el
intervalo de 12.2 a 36.8, lo cual las coloca en el estatus de cuidado para monitorear la
evolucion de la F y el CRP, y sus posibles implicaciones en el mejoramiento genético. En
otras poblaciones, Leroy et al® evaluando los métodos de estimacion de Ne en 40 razas de
ovinos, reportaron Ne realizado en el intervalo de 38 a 675, y un valor promedio de 191,
asimismo, diversos investigadores®@®3%:36:37) que en su conjunto evaluaron el pedigri de 15
poblaciones de ovinos, reportaron estimaciones de Ne en el intervalo de 55 a 276.

Las relaciones genéticas entre los fundadores y el fe exponen la variabilidad genética inicial,
la contribucion de los fundadores a la variabilidad del pedigri exhibe el conjunto de genes
que se ha mantenido a través de generaciones®); en DOB, CHA y SUF, 7, 13y 44 individuos,
respectivamente, explican el 50% de la variabilidad del pedigri (Cuadro 3); un reducido
namero de ancestros que expliquen la variabilidad del pedigri esta asociado a incrementos en
los niveles de CRP y F. El fa comprende las posibles causas de pérdida en la variabilidad
genética; por lo general fe > fa, conforme aumenta esa diferencia indica una menor
participacion de los fundadores a lo largo de generaciones; la relacién fe / fa muestra un
manejo reproductivo diferencial y considera los posibles cuellos de botella que ha

1080



Rev Mex Cienc Pecu 2020;11(4):1071-1086

experimentado la poblacién. Conforme se incrementa ese cociente indica que la mayoria de
los ancestros fueron fundadores, con ausencia de cuellos de botella®. En el Cuadro 3 se
presentan la cantidad de individuos fundadores y ancestros, asi como el tamarfio efectivo de
ambos; la relacion fe/fa oscilo de 1.2 a 2.0, los cuales coinciden con los resultados publicados
por Tahmoorespur y Sheikhloo®®, Ghafouri-Keshi“?, Mokhtari et al®®, Mokhtari et al®” y
McManus et al® en ovinos Baluchi, Afshari, Kermani, Moghani y Morada Nova,
respectivamente.

El CRP puede ser un resumen del manejo reproductivo que ha tenido la poblacién; la F, como
consecuencia del apareamiento de animales emparentados, no explica por qué se dieron esos
apareamientos; asimismo, el CRP permite disefiar los empadres manteniendo ciertos niveles
de F en la progenie. Las Figuras 2 y 3 muestran la relacion entre el CRP y F, al mantenerse
los niveles de CRP, no se incrementan los niveles de F; sin embargo, la Figura 1 muestra el
manejo reproductivo a través del tiempo, los reproductores provienen de un reducido nimero
de familias y tienden a estar relacionados genéticamente, seleccionados dentro de rebafio con
poco flujo a través de rebafios. Por otro lado, en larelacion de fe y la F, el CRP de un fundador
indica el porcentaje de la poblacion originada por é1Y,

El IG es de suma importancia para validar las pérdidas de variabilidad genética y el progreso
genético a través del tiempo; la intensidad de seleccidn, asociada a SM% y M/S, tiende a
reducir el IG, pero resulta en pérdidas de variabilidad genética dado la poca contribucion de
esos reproductores a la poblacion®®®. En el Cuadro 4 se presentan las estimaciones del IG
por las cuatro vias, los valores oscilaron de 3.0 a 4.15, con un promedio general de 3.45 afios
y no se observan diferencias sustanciales a través de vias de estimacion; sin embargo, a través
de poblaciones, las mayores estimaciones fueron para RAM y SUF, en contraste con BBL y
DOR con los IG menores. Danchin-Burge et al®® en siete razas de ovinos de Francia,
reportaron estimaciones de IG promedio de 3.5 afios, en un intervalo de 1.9 a 5.0; no obstante,
en ovinos Xalda®® y en ovinos Somali®Y reportaron IG promedio de 2.9 y 2.1 afios,
respectivamente.
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Cuadro 4: Estimaciones del intervalo generacional (afios) en diez poblaciones de ovinos
mexicanas

Item Padre-hijo Padre-hija Madre-hijo Madre-hija Media

BBL 3.15 3.12 3.06 3.02 3.09
CHA 3.77 3.64 3.55 3.29 3.56
DOR 3.04 3.13 3.02 3.08 3.07
DOB 3.70 3.55 3.00 3.30 3.39
DOS 3.28 3.69 3.97 3.79 3.68
HAM 3.23 3.33 3.31 3.64 3.37
KAT 3.47 3.25 3.53 3.29 3.38
PEL 3.31 3.09 3.46 3.36 3.30
RAM 3.55 4.15 3.89 4.06 3.91
SUF 3.86 3.59 3.84 3.58 3.71
Media 3.44 3.45 3.46 3.44

Poblaciones: Blackbelly (BBL), Charollais (CHA), Dorper (DOR), Dorper Blanco (DOB), Dorset (DOS),
Hampshire (HAM), Katahdin (KAT), Pelibuey (PEL), Rambouillet (RAM) y Suffolk (SUF).

Conclusiones e implicaciones

Estos resultados muestran un resumen del manejo genético y reproductivo que han realizado
los criadores; son de utilidad en el disefio de programas de seleccion previendo la relacion
entre respuesta a la seleccion y los incrementos de consanguinidad, con las consecuencias
que conlleva. Los resultados con respecto a las tendencias fueron similares a través de las
poblaciones evaluadas: los niveles de consanguinidad tienden a disminuir con pendientes
negativas diferentes de cero (P<0.05); las relaciones genéticas fueron estables a través del
tiempo; sin embargo, el incremento de la poblacion consanguinea fue significativo, con
pendientes positivas diferentes de cero (P<0.05). En magnitud, KAT, PEL y RAM con altas
tasas de crecimiento en poblacion consanguinea; DOB y DOS, DOB y CHA con los niveles
mas altos de consanguinidad y relaciones genéticas, respectivamente; BBL, CHA, DOB, y
SUF presentaron bajas estimaciones de tamafio efectivo y se debe monitorear la evolucion
de la consanguinidad y sus posibles implicaciones.
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