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CAMBIOS GENETICOS BAJC MIGRACION Y SELECCION
CONTRA HERNIAS UMBILICAL Y ESCROTAL Y MONORQUIDEA EN CERDOS

ORTEGA, G.R.,* _I. N. BARAJAS L. y G. ARNAUD P.
ESCUELA DE MEDICINA VETERINARIA Y ZOOTECNIA-UMSNH
INTRODUCCION

La constitucidn genética de Tas poblaciones animales puede alterarse, con
fines de mejoramiento, mediante migracidn y seleccidn (2, 3, 5, 7). Estos
procesos son sistemdticos y aun cuando sus beneficios son amplios y bien co-
nocidos en la produccidn animal, sus efectos sobre los cambios de frecuencias
gendticas, predecibles en magnitud y direccidn (2), practicamente no han sido
empleados para reducir las cargas de genes deletéreos causantes de defectos
heredables. :

Aparentemente, en las piaras comerciales la {inica accidn necesaria en estos
casos es la eliminacidn de Tos sementales que engendren progenie afectada
(8), asT como de Tos individuos relacionados por parentesco pero en ocasiones
el nimero de portadorass es tan grande que Ta eliminacidon total no puede ha-
cerse en forma econdmica (1). Al respecto, se ha sugerido que cuando 1a tasa
de anormalidades sea inferior al 2%, es suficiente con descartar la progenie
de reproductores que hayan engendrado anormales. 5i la tasa es superior al 2%
se hacen necesarias pruebas de comprobacifn para Timitar el desorden gendtico
en las piaras (6). De hecho, 1a eliminacidn total de un determinado alelo es
ordcticamente imposible de conseguir, no obstante. es de interé@s explorar lo
cambios que pueden obtenerse bajo condiciones dirigidas de migracidn y selec-
cion contra alzlos indeseables.

En un trabajo previo (4), se informd de las frecuencias fenotipicas de hernia
umbilical (HU), escrotal (HE) y monorquidea (M), obtenidas en una piara co-
mercial (n=1991) y cuantificadas en 2.24, 10.37 y 9% respectivamente, asf
como de Tos modelos de accidn g&nica que controlan su expresidn fenotipica,
siendo un gen recesivo autosdmico (h) sobre HU y un gen recesivo autosdmico
Timitado al sexo (e) sobre HE y (c) sobre M. A partir de este andlisis se
realizd el presente trabajo con el cbjetivo de proyectar cambios genéticos
bajo esquemas de migracidn y seleccidn, que permitan reducir la frecuencia de
Tos alelos causales de los defectos mencionados.

MATERIAL Y METODOS

Partiendo del andlisis genético de HU, HE y M en una piara comercial de ciclo
completo, conformada por 16 sementales, 223 hembras y 1752 lechones, se
obtuvieron pardmetros genéticos para los defectos sefialados. considerando dos
grupos de parentesco: medios hermanos paternos y hermanos completos incluyen-
do progenie y progenitores relacionados con su transmisidn, siendo 14 y 32
para HU, 113 y 218 para HE y 95 y 190 para M. En total, se identificaron

354 animales (328 crias, 6 sementales y 20 reproductoras) gue constituyeron
el grupo riesgo y fuente de multiplicacidn de Tos defectos da 1a piara (4).
Con esta informacién se proyectaron cambios genZticos (Ag) bajo esguemas de
migracion (emigracién) y seleccidn (2, 3, 5, 7) contra los alelos indeseables
(h, e, c), las expresiones para predecir Tos cambios estdn definidos por
Migracidm: Aq = g; - q, con q = (1-m) G - M {g m); donde:

9y ¥ G5 = frecuencia individual de Tos genes indeseables en la poblacidn
nueva y original.
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my (1-m) = frecuencia de emigrantes y poblacidn restante
gm = frecuencia del gen indeseable (h, e c) en el grupo emigrante..

Seleccidn. Asumiendo que el conjunto de portadores puede ser eliminado del
pie de cria (grupos de medios hermanos y hermanos completos) aln a riesgo
de incluir animales libres del gen, se podria intentar una presién de se-
leccion S = 1 para homocigotos y S = 0.5 para portadores. En fal caso,

1a mejor aproximacion de  Ag estaria dada por: Ag = 0.5(S) g (1-g)/1-Sq;
donde:

S= presidn de seleccidn y gq= frecuencia de alelos indeseables. La compara-
cion de la constitucidn genética original y Ta estimada bajo los cambios
proyectados, se realizé mediante pruebas de y2 (2, 5) al 0.05 de signifi-
cancia.

RESULTADOS Y DISCUSION

Los efectos de 1a migracidn sélo fueron significativos para HE y M. en cuyo
caso representaron el 29.5 y 44.06% y 26.6 y 38.8% de beneficio global

( pag / q. X 100), al emigrar los grupos de medios hermanos y hermanos
completos, respectivamente (cuadros 2, 3). Esta ventaja resulta de Ta
disminucidn en las frecuencias génicas de los alelos respectivos, que se
traduciria en una significativa reduccidn en la esperanza matemdtica de los
nimeros de animales afectados y portadores de HE y M, respectivamente. Al
mismo tiempo se esperarfa un incremento em el niimero de animales libres de
los defectos. Por su parte, la ausencia de cambios por migracidn (cuadro 1)
en HU se explica por el hecho de que e1 Aq es menos efectivo cuando las
frecuencias génicas son bajas o altas y mds efectivo en frecuencias inter-
medias (2). Los cambios proysctados para seleccién fueron significativos en
los tres defectos analizados, logrando reducirse la frecuencia génica a la
mitad de su valor original en todos los casos {cuadros 1, 2 3). En términos
practicos, un programa Gtil consistiria en eliminar de la reproduccign al
grupo riesgo, de modo gue los cambios estimados se obtendrfan en una genera-
cidn pero el avance se haria patente a mas corto plazo, con la sola elimi-
nacidn de Tos 26 reproductores relacionados con la transmision de los de-
fectos.
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QRFD 1. CAMEIOS GENETIOUS FROYECTRINS BAJO ESUEMAS [E MIGRACION Y SELEOCION FARA HERNIA —

UMEILICAL.
RFO @ETD M. ESTTMADD [E CROTIRS FREIECTAS GENICES. ARCE
YDAIERT- REAIN B 2B W = H e
GO,

origirar® 198 g7 1.0 199 0.97% 0.0

Hrs. coplstes
= 0-007) NEad 1911.4 78.8 0.8 191 0.978 0.2 -0.002 89
Madics Tenmencs =
(= 0.016) Nava 19528 75 0.3 1991 0.9808 0.0192 -0.0032 14.29
Ssleridn Neval 19%6.75 4 0.5 1991 0.988 0.012 -0.0112 %0

a2, b Valores o distinta literal resgecto a 12 pobiacién origial s diferentes (P S0.05))
OFTH) 2. (3VEI0S GRETTOS FROVECTAICS FATD MICFACTN Y SHEYIIN FAPA HERNTA FRROTAL.

GRED @EID = No. ESTTMITD [E CRDTTHE  FREIENCTAS GRNICGSS AVALE
Yo IE EEXIN  E B_—ee —op-—C € a %
MICRACTON

original @ 1950.5 370,03 21.41 1991 0.8%63  0.1037
Hos. ampletos b
Nea 1710 20 11 191 0.9269 0.0l -0.0306 29.5

Medios Ros. 5

(= 0.109) N 1%6.7 276 6.7 191  0.900 O0.050 -0.057 44.06

Slerifm e 170 . 1% 5 1999 0.992 0.0518 -0.051S .

a, br Valares om distinta literal, resgecto de 1a poblacién arigimal s diferentes (PS5 0.05)-

CRFED 3. CAVEICS GRNETTODS PROVECTATOS BAJO MICRACTON Y SFLECCTAN PRRA MINCECUITFA.

GRFO CRETID No. ESTIMAD IE GROTTRS  FREIENCIAS GENICAS. AACE
YTRIATE
MIZACTON REATN H e ] < %
crigiml®  1688,% 3613 1613 1991 0.9 0.9
Hrs copletos b -
{m=  0.047) Ne=a 1737 25 .9 1%KL 0.9¥ 0.066 -0.035 2.6
(m - 0.09) Newa 1778 207 6 191 095 0.5 -0.035 38.8
Slecrién N 1816 IMT 4 1%\ 095 - 005 -0.05 2

3, b: Valores om distinta literal respacto de 1a poblacion ariginal sm diferentes (P 50.06)-
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8. Warvidk, E- J. y J- E Iegptes. Cria y Mejora &81 Gaacb. Bl Mo Gewd 111 3. 35doo.
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ORFD 1. (AMHEICS CENEMNCOS FROYECTADDS BVD ESIEMAS IF MIGRACION Y SELFOCICN Phke TEPATA —

LMITLICAL. =
GAFD GRNETTD HMo. ESTIMAID TE GENOTIECE FREORNCTAS GENICAS ATEF
YIAAIE BM-  POOACION  Hi W o w o H h g %
GRACTCI. 2
rigie1® 1903 87 1.0 1991 0.97% 0.004
Hhos. :
{F0-007) Maova® 19114 78.8 0.8 191 09778 0.0X2 -0.02 8.9

Medios lemmnos
(m= 0.016) MNova® 10915.28 75 0.73 1%l 0.9 0.0i92 -0.0032 14.29

Sleriin N.'!.?»ab 1996.75 44 0.25 1991 0.9883  0.0112° -0.0112 50

a, b: Valares amn distinta Iiteral respecto a 1a pohiacién original sm diferentes (& S0.05))
GRARD 2. (MVHICS GRETTOOS TROVECTRAINS BATO MICRACTIN ¥ SEIECUTON PARA HERIA RSO,

FHID GNEITD No. ESTIMAID FE GENOITECS FRECIENCIES CENICAS AVRNCE

¥ TASA DE POACIN  EE Br == SeetttpnsraC c =4 %

MIEEACTOY

- Odginal ® 19595 370,09 2141 1991 0.8%63  0.1037
s, copiletes EEE
Niva 1710 20 11 1991 0.9262 0.0731 0.0%6 2.5

Medics Foos. b
e 0.109) : lea 1766.7 - 2Y1.6 6.7 1951 0.9120 0.028) 0 MSTF 4406
Slerim I\IE.rab 1790 - - 1% 5 1991 0.9482 0.0618  -0.0519 .

a, b: Valores om distinta literal, respecto e 13 poblacitn arigimal em diferentes (P 0.05).
ORRD 3. mmgmj@mmmmmWYmmmmm‘

G0 GNETI Mo, ESTOMADD TE CENDTIRE  FREUENCIAS GENICAS. AT

Y ThGA TR
MICRACTCN REIN B Bt > ¢ e A %
Orgine’® 164874 3%6.13 1613 1991 0.9 0.0

Mg anpletcs : e
(me 0.047) MR 57 245 9 191 0.9  0.06 0.5 6.6
Medios Hoos. == :
(m - 0.09) Meva 1778 27 6 1991 0.95 0.5 405 3.8
Slerrién e 86 171 4 191 0.5 . 0.055 -0.05 0

a, br Valares om distinta Lliteml respecto de 1a pohlacion original sm difertes (0 S0.05).




