sod AN,
By 2,
¥ <

4}4@ : ‘ S o

% UNIVERSIDAD AUTONOMA CHAPINGO

DEPARTAMENTO DE ENSERNANZA, INVESTIGACION
rEmsetor o Explutacién dela Y SERVICIO EN ZOOTECNIA
Tierra Nola del Hombre” POSGRADO EN PRODUCCION ANIMAL

INNOVACIONES GENETICAS Y GENOMICAS PARA LA
CARACTERIZACION DE BOVINOS ROMOSINUANO EN MEXICO

TESIS

Que como requisito parcial
para obtener el grado de:

DOCTOR EN CIENCIAS EN INNOVACION GANADERA

Presenta: COORDINACION GENERAL

DE ESTUDIOS DE POSGRADD

RICARDO EMMANUEL MARTINEZ ROCHA APROBADA
OR" A0

Bajo la supervision de: RODOLFO RAMIREZ VALVERDE, Ph.D.

&l o
bap'\(\g

Chapingo, Estado de México, junio de 2021




INNOVACIONES GENETICAS Y GENOMICAS PARA LA
CARACTERIZACION DE BOVINOS ROMOSINUANO EN MEXICO

Tesis realizada por RICARDO EMMANUEL MARTINEZ ROCHA bajo la
supervision del Comité Asesor indicado, aprobada por el mismo y aceptada como
requisito parcial para obtener el grado de:

DOCTOR EN CIENCIAS EN INNOVACION GANADERA

DIRECTOR: j é

Ph.D. RODOLFO RAMIREZ VALVERDE

ASESOR:

ASESOR:

ASESOR:

LECTOR
EXTERNO: Dr. JOEL DOMINGUEZ VIVEROS




CONTENIDO

LISTA DE CUADROS ...ttt ettt ee e iv
LISTADE FIGURAS ...ttt e e e en e Vi
DEDICATORIAS ...ttt e et e e e e ee e e ee e vii
AGRADECIMIENTOS ...ttt e e viii
DATOS BIOGRAFICOS....... oottt eee et iX
RESUMEN GENERAL ......oeeiueeee oottt ettt e e e e e e e e e e e ree e v e nee e X
GENERAL ABSTRACT ...ttt ettt ettt ettt ettt ettt et ee e e Xi
1. INTRODUCCION GENERAL.......ueeoteeeeeeee ettt ee e 1
2. CARACTERIZACION GENETICA DE LOS BOVINOS CRIOLLOS
(RIEAYAEST 0] ) ISR 4
3. COMPORTAMIENTO DE CRECIMIENTO Y REPRODUCTIVO EN
HEMBRAS BOVINAS ROMOSINUANO ........eeiieeee e eeeeeeeeee e eee e 30
4. PREVALENCE OF VARIANTS ASSOCIATED WITH GENETIC DISEASES
OF ROMOSINUANO CATTLE IN MEXICO ...ceeeeeeeeeeeeee e 40
5. DIVERSITY AND POPULATION STRUCTURE OF CRIOLLO LECHERO
TROPICAL AND ROMOSINUANO CATTLE BREEDS IN MEXICO.......ccco....... 52
6. POLIMORFISMOS DE GENES ASOCIADOS A CARACTERISTICAS DE
CRECIMIENTO EN GANADO ROMOSINUANO ......oooteeieeeeeeeeeeeeeeee e, 72
7. DISCUSION GENERAL ..ottt 81



LISTA DE CUADROS

Cuadro 2.1. Mediciones zoométricas en poblaciones de ganado criollo............. 7
Cuadro 2. 2. Peso adulto promedio de algunas poblaciones bovinas criollas. ... 8
Cuadro 2.3. Parametros derivados de la probabilidad del gen de origen en
diferentes poblaciones bovinas Criollas. ..........cccoeoeiiiiiiiiiiiii e 9
Cuadro 2.4. Tamarfio efectivo de la poblacion (Ne) Porcentaje de animales
consanguineos (PAC), y los coeficientes de consanguinidad del total de la
poblacion (TP) y de los animales consanguineos (AC) en diferentes poblaciones
0101V 0 F= LS o 0] = T 12
Cuadro 2.5. Intervalos generacionales (L, afios) estimados a través de cuatro
rutas gaméticas posibles en poblaciones bovinas criollas. ............ccccccvvviinnnns 12
Cuadro 2.6. Estimadores de heredabilidades directa (h?) y materna (h3)) en
caracteristicas de interés de razas bovinas criollas. .............ccccccvvvriiiiinniinnnnnnn. 14
Cuadro 2.7. Frecuencias alélicas y genotipicas de marcadores genéticos en
algunas razas de boviNoS CrOHOS. ............uuiuiiiiiiiiiiiiiii s 16
Cuadro 3.1. Indicadores de crecimiento a partir de los modelos no lineales
evaluados para el crecimiento de vacas de la raza Romosinuano.. ................. 33
Cuadro 3.2. Pardmetros (Param) estimados para los modelos no lineales
evaluados en el ganado ROMOSINUANO ...........uuuuuiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiieeiiibiieaiiaees 34
Cuadro 3.3. Pruebas de ajuste para los modelos seleccionados de curvas de
crecimiento en hembras ROMOSINUAN0..........uuuuuuuiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiniiieenneneneennaeenne 35
Cuadro 3.4. Parametros estimados para regresion logistica multiple en tasa de
pariciones de hembras ROMOSINUANO. ...........uuuiuuiiiiiiiiiiiiiiiiieiiiieiiieeieeieeeeeeeiaees 35
Cuadro 3.5. Tasa de pariciéon a los 550 dias (TP550) y niumero de dias al 50% de
pariciones (D50P) en hembras ROomosinuano ...........ccocovviiiieeeiiiiiiecceiic e, 35
Cuadro 4.1. Economically important genetic diseases included in the SNP array
£ o 44



Cuadro 4.2. Allele and genotypic marker frequencies previously associated with
genetic diseases present in the Romosinuano population ............cccccccceeeeeenen. 45
Cuadro 5.1. Observed and expected heterozygosity, inbreeding coefficient, and
effective population size of Criollo Lechero Tropical (CLT) and Romosinuano
(o= L0 L 0] 0 ALY/ =3 To] o T 67
Cuadro 5.2. Pairwise Fst between Criollo Lechero Tropical (CLT) and
Romosinuano breeds with other cattle breeds.........cccccccvvvviiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiieee, 68
Cuadro 6.1. Frecuencias alélicas y genotipicas para SNPs relacionados con
crecimiento de ganado Romosinuano €N MEXICO ............uuuuvvrmmmmmnmnnnnnnnnnnnnnnnnnns 76
Cuadro 6.2. Marcadores con efecto significativo sobre variables de peso en la

raza ROMOSINUAN0O BN MEXICO.. ..ot 77



LISTA DE FIGURAS

Figura 3.1. Ajuste de diferentes modelos no lineales para curvas de crecimiento
en ganado Romosinuano (a) Brody, (b) Logistico, (c) Gompertz, y (d) Von
Bertalanffy. ... 34
Figura 3.2. Tasa de pariciones de hembras Romaosinuano con partos en diferente
=] o o= TR 35
Figura 3.3.Tasa de pariciones en hembras Romosinuano con diferente nimero
08 PANTOS. ...ttt 36
Figura 5.1. Estimated effective population size trend from the last 100
(o L=TaT=T =10 1 69
Figura 5.2. Principal components plot of Criollo Lechero Tropical, Mexican
Romosinuano, American criollo cattle, Spain native and indicine breeds. ........ 70
Figura 5.3. Proportions of genetic ancestry in Criollo Lechero Tropical,

Romosinuano cattle, and reference populations. ............cccccevviiiiiii e, 71

Vi



DEDICATORIAS

A mis padres por ser el pilar fundamental en todo lo que soy, en toda mi
educacion, tanto académica, como de la vida, por su incondicional apoyo
perfectamente mantenido a través del tiempo. Todo este trabajo ha sido posible
gracias a ellos.

A mi novia Wendy Cruz por apoyarme, motivarme a que mis metas se estén
cumpliendo. Tu ayuda ha sido fundamental en este proceso y lo sera en los que

estan por comenzar. Muchas gracias amor.

Vil



AGRADECIMIENTOS

A mi Alma Mater, la Universidad Autonoma Chapingo y especialmente al
Posgrado en Produccion Animal por brindarme la oportunidad de desarrollarme

profesionalmente en esta etapa de mi vida.

Al Consejo Nacional de Ciencia y Tecnologia (CONACYT) por el financiamiento

otorgado para el desarrollo de mis estudios de posgrado.

Al Dr. Rodolfo Ramirez Valverde, por toda su ayuda, paciencia y tiempo que
dedicé en la realizacion de esta tesis. Gracias por compartir su conocimiento y

experiencia, por corregirme, aconsejarme y motivarme cuando fue necesario.

Al Dr. Rafael Nufiez Dominguez y al Dr. José G. Garcia Mufiiz por sus consejos

y apoyo brindado a través de este estudio y la realizacion de este manuscrito.

Al Dr. Gaspar Manuel Parra Bracamonte por la gran ayuda y conocimiento
brindado en la realizacién de esta tesis, ademas del apoyo para realizar mi
estancia en el Centro de Biotecnologia Gendmica del Instituto Politécnico

Nacional.

A la Asociacion Mexicana de Criadores de Ganado Romosinuano y Lechero
Tropical, A. C. por facilitar los datos productivos y genealdgicos para realizar esta

tesis.

viii



Datos personales

Nombre:

Fecha de nacimiento:
Lugar de nacimiento:
CURP:

Profesion:

Cédula profesional:

Desarrollo académico

Licenciatura: 2010-2015

Maestria: 2016-2017

Doctorado: 2018-2021

DATOS BIOGRAFICOS

‘h ﬁ.
-~ -

\

Ricardo Emmanuel Martinez Rocha

04 de junio de 1992
Ciudad Madero, Tamaulipas
MARR920604HTSRCCO08

Ingeniero Agronomo Especialista en
Zootecnia

09988071

Ingeniero Agrénomo Especialista en
Zootecnia, Departamento de Zootecnia,
Universidad Auténoma Chapingo

Maestro en Ciencias en Innovacion
Ganadera, Posgrado en Produccion
Animal, Departamento de Zootecnia,
Universidad Autbnoma Chapingo

Doctor en Ciencias en Innovacion
Ganadera, Posgrado en Produccion
Animal, Departamento de Zootecnia,
Universidad Autbnoma Chapingo.
Chapingo, México.



RESUMEN GENERAL

INNOVACIONES GENETICAS Y GENOMICAS PARA LA
CARACTERIZACION DE BOVINOS ROMOSINUANO EN MEXICO?

El objetivo de este trabajo fue contribuir a la caracterizacion genética de la raza
bovina Romosinuano, mediante estudios utilizando diferentes herramientas
estadisticas y gendmicas. En un primer estudio, se analizé el crecimiento de las
hembras mediante modelos no lineales mixtos, obteniendo una curva de
crecimiento distintiva para la poblacién estudiada, ademas de obtener el valor
estimado del peso maduro (430.2 a 466.2 kg) en esta poblacion. Estos resultados
indican que el Romosinuano puede considerarse como una raza de tamafio
pequefio 0 mediano. La edad al primer parto, intervalo entre partos y la tasa de
paricion también fueron estimados. Las hembras con menor tamafio maduro
estimado presentaron edades mas precoces que vacas mas pesadas. En un
segundo estudio se utiliz6 el genotipado, obteniéndose la prevalencia de
marcadores genéticos asociados con enfermedades en la poblacion. Marcadores
para desmielinizacién espinal bovina, miocardiopatia dilatada bovina, sindactilia,
citrulinemia, leucinosis, miocardiopatia y sindrome del pelo lanoso, deficiencia de
factor VIII, lipofuscinosis neuronal ceroidea, a-manosidosis y bocio familiar fueron
encontrados de forma polimérfica en la poblacién; ademas, se identificaron
animales portadores homocigotos del marcador relacionado con la sindactilia. En
un tercer estudio se evalué la frecuencia de marcadores genéticos asociados con
caracteristicas de crecimiento. Los bovinos Romosinuano presentaron
marcadores polimérficos que pueden ser utilizados como herramienta adicional
para la seleccion y mejoramiento genético en caracteristicas de crecimiento.
Finalmente, considerando también informacion de Criollo Lechero Tropical, se
evaluo la estructura genética y la diversidad entre y dentro de estas poblaciones,
comparandolas con otras razas posiblemente asociadas con sus ancestros.
Aunque las razas estudiadas mostraron estar ligadas genéticamente con
poblaciones ancestrales, como las espafiolas, otras razas criollas y algunas razas
europeas y cebuinas, los bovinos Romosinuano y Criollo Lechero Tropical tienen
su propia identidad y estructura genética. Se concluyé que ambas poblaciones
pueden considerarse reservorios genéticos con potencial para desarrollar
programas de conservacion y mejoramiento.

Palabras clave: Bovinos criollos, recursos genéticos, caracterizacion genética,
diversidad genética.
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GENERAL ABSTRACT

GENETIC AND GENOMIC INNOVATIONS FOR
CHARACTERIZATION OF ROMOSINUANO CATTLE IN MEXICO?

The objective of the present work was to contribute to the genetic characterization
of the Romosinuano cattle breed by using different statistical and genomic
approaches. In a first study, the growth of female cattle was analyzed using mixed
non-linear models, obtaining a distinctive growth curve for the studied population
and the estimated value of the mature weight (430.2 to 466.2 kg) in this
population. These results indicate that Romosinuano cattle can be considered as
small or medium-sized breed. Age at first calving, calving interval, and calving
rate were also estimated. The females with small estimated maturity size reached
the first calving earlier than cows with high weights. In a second study, genotype
data were used to obtain the prevalence of genetic markers associated with
diseases in the population. Markers for bovine spinal demyelination, bovine
dilated cardiomyopathy, syndactyly, citrullinemia, maple syrup urine disease,
cardiomyopathy and woolly haircoat syndrome, factor VIII deficiency, neuronal
ceroid lipofuscinosis 5, a-mannosidosis, and familial goiter. Homozygous carriers
related to syndactyly were identified. In a third study, the frequency of genetic
markers associated with growth characteristics was evaluated. Romosinuano
cattle presented polymorphic markers that can be used as an additional tool for
selection and genetic improvement of growth traits. Finally, considering Criollo
Lechero Tropical's information, the genetic structure and within and across breeds
genetic diversity of these populations were assessed, and compared with other
breeds possibly associated with their ancestors. Although these studied breeds
were genetically linked with ancestral populations, such as Spanish breeds, other
creole breeds, and some European and indicine breeds, the Romosinuano and
Criollo Lechero Tropical cattle breeds have their own genetic identity and
structure. It was concluded that both populations could be considered as genetic
reservoirs with the potential to develop conservation and breeding programs.

Key words: creole bovines, genetic resources, genetic characterization, genetic
diversity.

2Doctoral Thesis in Livestock Innovation, Graduate Program in Animal Production,
Universidad Autbnoma Chapingo

Author: Ricardo Emmanuel Martinez Rocha

Advisor: Rodolfo Ramirez Valverde
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1. INTRODUCCION GENERAL

El manejo genético de los recursos pecuarios es fundamental para garantizar la
diversidad de las poblaciones y ha tomado gran importancia en afios recientes.
El reemplazo o el cruzamiento de razas localmente adaptadas con razas de alta
demanda ha ocasionado que las razas locales se pierdan o el tamafio de sus
poblaciones se reduzca (Meuwissen, 2009). Es importante la conservacion de la
diversidad en razas bovinas, ya que la concentracion de la produccion en un
pequefio numero de razas puede dar como resultado la pérdida de genes que
pueden no ser relevantes en la actualidad, pero que podrian serlo en el futuro
(FAO, 1998). La diversidad de los animales domésticos no se puede reemplazar,
las nuevas biotecnologias pueden intentar mejorar las razas, pero no es posible
reemplazar la diversidad perdida (FAO, 2000). Una estrategia global para la
conservacion de recursos genéticos pecuarios implica identificar y comprender
gue éstos son un recurso genético Unico en una region particular, y desarrollar el

uso adecuado de la diversidad asociada (FAO, 1998).

Los bovinos se introdujeron en América durante la conquista y han evolucionado
durante aproximadamente 500 afios en condiciones diferentes a las de sus
ancestros. Esto permitié que se originaran varias razas criollas con adaptacion al
medio tropical; el desarrollo en medios tropicales adversos permiti6 aumentar la
frecuencia de genes que les permitieron adaptarse, reproducirse y producir en
estos ambientes (Tewolde, 1999).

En México, con el fin de aprovechar estas caracteristicas de adaptacion que
presentan los bovinos criollos, un grupo de ganaderos comenzo la cria de bovinos
Romosinuano. En 1998, se fundo la Asociacion Mexicana de Criadores de
Ganado Romosinuano y Criollo Lechero Tropical, A. C. (AMCROLET) (De Alba,
2011).

Para mejorar la eficiencia de los bovinos Romosinuano en México y preservar su
utilizacion, es necesario establecer criterios para la seleccion de animales

genéticamente superiores. Sin embargo, debido a que es una poblacién pequefa
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y con limitaciones de importacion (NUfiez-Dominguez, Martinez-Rocha, Hidalgo-
Moreno, Ramirez-Valverde, & Garcia-Mufiiz, 2020), es necesario tener
conocimientos amplios sobre su diversidad genética, asi como del
comportamiento productivo que presenta, para establecer un plan de manejo
adecuado de este recurso genético. La implementaciébn de programas de
mejoramiento genético basados en la varianza genética aditiva de poblaciones
con tamafio efectivo limitado, puede provocar cambios profundos en la estructura
de la poblacion, incrementando la pérdida de variabilidad genética, debido a
incrementos en consanguinidad (Robertson, 1961). En este tipo de poblaciones,
los criterios de seleccion deben establecerse con base en la ganancia genética
acumulada y menor pérdida de diversidad a largo plazo, en lugar de respuestas

a la seleccion en una generacion (Verrier, Colleau, & Foulley, 1993).

En este sentido, el presente trabajo intenta proveer conocimiento nuevo de la
poblacion Romosinuano de México, a través del uso de herramientas genéticas
y gendémicas que ayuden a entender mejor sus caracteristicas y proporcionar
elementos para establecer programas de mejoramiento y conservacion. El
capitulo dos de esta tesis contiene una revision bibliografica sobre las
investigaciones en aspectos genéticos que se han realizado en bovinos criollos
de América. El capitulo tres presenta un estudio para caracterizar el crecimiento
de las hembras Romosinuano a través de modelos no lineales, ademas de la
estimacion de pardmetros reproductivos como edad al primer parto, intervalo
entre partos y tasa de paricion. En el capitulo cuatro se reportan las frecuencias
alélicas y genotipicas de marcadores asociados con enfermedades genéticas en
la poblacion de bovinos Romosinuano mexicanos. En el capitulo cinco se
presenta un estudio de diversidad y estructura genética de las poblaciones
Romosinuano y Criollo Lechero Tropical, realizado a través del uso de
marcadores genéticos SNP. Finalmente, en el capitulo seis se presentan las
frecuencias alélicas y genotipicas de marcadores SNP asociados con
caracteristicas de crecimiento, asi como su efecto en una muestra de la poblacion

de bovinos Romosinuano estudiada.
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2. CARACTERIZACION GENETICA DE LOS BOVINOS
CRIOLLOS (REVISION)

2.1 Introduccién

La diversidad genética se ha definido como la variedad de alelos y genotipos
presentes en una poblacion, y esto se refleja en diferencias morfolégicas,
fisiolégicas y de comportamiento entre individuos y poblaciones (Frankham,
Ballou, & Briscoe, 2002). A nivel mundial, diversos factores como la cruza
indiscriminada o el reemplazo con razas comerciales, han hecho que la
diversidad para razas de especies domésticas esté disminuyendo (FAO, 1998).
A medida que las razas de alto rendimiento se seleccionaron intensivamente, la
brecha entre el rendimiento de razas locales y razas de alto rendimiento aumenté
para las caracteristicas econdmicamente importantes. Esto ha ocasionado que

se reduzcan los tamafios de poblacion en muchas razas locales (FAO, 2000).

Es importante la conservacion de la diversidad en razas bovinas, ya que la
concentracion de la produccion en un pequefio numero de razas puede dar como
resultado la pérdida de genes que pueden no ser relevantes en la actualidad,
pero que podrian serlo en el futuro (FAO, 1998). En poblaciones de razas
comerciales puede haber nucleotidos polimérficos fijados o ya en estado
monomorfico, y en razas locales pueden encontrarse alelos alternos. En tales
polimorfismos gendémicos de las razas locales, no deben permitirse el lujo de
perderse dado su caracter distintivo y el valor que potencialmente representan
COMO un recurso genético para la seleccion alternativa, en caso de que cambie
el entorno de produccion (Kristensen, Hoffmann, Pertoldi, & Stronen, 2015).
Ademas, con la conservacion adecuada de estas razas, se pueden identificar
aguellas mas cercanas en términos evolutivos a ciertas poblaciones ancestrales,
y como resultado se pueden recuperar genes que se han perdido en las razas

mas especializadas y estandarizadas (FAO, 1998).

Los bovinos criollos son animales descendientes del ganado que llegé durante la

colonizacion de América (Ajmone-Marsan, Garcia, & Lenstra, 2010; Martinez et
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al., 2012). Las razas criollas probablemente han fijado o cambiado alelos en
frecuencias distintas a las razas transfronterizas, debido a la adaptacion y a la
selecciéon de animales con mejor comportamiento en estas condiciones, por
seleccion natural y de parte de los criadores (Nufiez-Dominguez, Ramirez-

Valverde, Saavedra-Jiménez, & Garcia-Mufiz, 2016).

Al igual que las razas autéctonas, las criollas son recursos genéticos importantes
para la conservacion de la diversidad en especies domésticas. Meuwissen (2009)
menciono que la conservacion de las razas locales es mas efectiva al hacer que
las razas sean rentables. Las razas de bovinos criollos han sido objeto de
diversos estudios, tanto para evaluar la diversidad genética entre ellas, como la
variabilidad genética que presentan, con el fin de realizar mejoramiento en
caracteristicas de interés. Esta revision de literatura ofrece una descripcion
general de los esfuerzos documentados para caracterizar, conservar y desarrollar

programas de seleccién en recursos genéticos de ganado bovino criollo.

2.2 Caracterizacién fenotipica

La FAO (2000) define al término raza como “un grupo subespecifico de ganado
doméstico con caracteristicas externas definibles e identificables que le permiten
ser separado por evaluacion visual de otros grupos definidos de manera similar
dentro de la misma especie, 0 un grupo para el cual la separacion geografica y/o
cultural de grupos fenotipicamente similares, ha llevado a la aceptacion de su
identidad separada”. Por lo anterior, los animales de una raza deben compartir
caracteristicas fenotipicas bien definidas entre ellos y deben ser heredables a su

descendencia.

La conservacion de los recursos genéticos es un conjunto de acciones que se
toman con el fin de proteger el patrimonio genético, con énfasis en aquellos que
se encuentran en constante amenaza (Arandas, da Silva, Nascimento, Pimenta,
Albuquerque, & Ribeiro, 2017). La diversidad de los animales domésticos no se
puede reemplazar, las nuevas biotecnologias pueden intentar mejorar las razas,

pero no es posible reemplazar la diversidad perdida (FAO, 2000). Una estrategia



global para la conservacion de recursos genéticos pecuarios implica identificar y
comprender que es un recurso genético Unico en una regidén particular, y

desarrollar el uso adecuado de la diversidad asociada (FAO, 1998).

La caracterizacion fenotipica de caracteristicas importantes en animales puede
ayudar a establecer procesos de seleccibn con base en sus formas y
dimensiones que permitan mantener su condicion de raza, muchas veces
afectada por cruces indiscriminados con razas exoticas. El estudio de los
caracteres fenotipicos es la base para la diferenciacion de razas y brinda apoyo
a los programas de conservacion, ademas de ser una técnica utilizada para
caracterizar los recursos genéticos en muchos paises (Yakubu, Idahor, Haruna,
Wheto, & Amusan, 2010). La FAO (2012) considera como prioritario realizar
estudios de caracterizacion racial como primera fase en la implantacion de
esquemas de desarrollo ganadero que permita la sustentabilidad de los sistemas

tradicionales de produccion.

Dada la importancia que ha tomado conservar razas criollas, que son las
derivadas de las especies domésticas llegadas en la época de la conquista, se
han realizado diversos estudios de caracterizacion en bovinos criollos. En
poblaciones de razas bovinas criollas se han realizado estudios de mediciones
zoomeétricas para la caracterizacion de estos animales (Cuadro 1). En general,
las razas bovinas son de talla pequefia a mediana en comparacioén con razas
como la Holstein (Reed et al., 2017) o la Suizo Europeo (Akinsola, Jirgi, Ogundeji,
Shuaib, Ismail, & Ugwu, 2018).

El peso maduro de algunas poblaciones de bovinos criollos se presenta en el
Cuadro 2. La evaluacién del crecimiento de los animales es una practica
importante para mejorar la rentabilidad y la eficiencia en la produccion de carne.
La mayoria de los bovinos criollos han evolucionado en condiciones climaticas
donde el consumo de alimento es limitado. Esta caracteristica, en razas criollas
y nativas, sugiere que son animales de menores requerimientos nutricionales
comparado con razas de tallas mas grandes, lo que podria representar también
ventajas en caracteristicas reproductivas para sistemas de produccion con
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restricciones alimenticias (Chin-Colli, Estrada-Ledn, Monforte, Correa, & Nufiez-
Dominguez, 2016; Villasefior-Gonzalez et al., 2017).

Cuadro 1. Mediciones zoométricas? (cm) en poblaciones de bovinos criollos.

E%ﬁﬁ)/oy PT Lcor AC LC LO Lcu LG Fuente

Surinam 160 136 118 52 22 29 - San y Molina-Flores (2016)
Chinampo 136 117 109 - - 27 37 Espinoza et al. (2009)
PNH 152 135 115 44 - - 44 Delgado et al. (2019)
Casanare 152 128 115 50 - - 40 Salamanca et al. (2014)
Mixteco 134 - 103 - - 30 37 Palacios et al. (2002)
CMC 161 138 123 - 19 29 - Garza y Figueroa (2019)
CP 149 125 116 43 - - - De Escobar (2014)
Nunkini 150 125 113 44 - - 42 Lopez (2019)

CLT 171 146 125 46 - - 32 Canales (2014)

CL 172 147 123 51 16 37 - Vela y Plasse (2020)

ZPT = perimetro toracico; Lcor = largo del cuerpo; AC = altura a la cruz; LC = largo de la cara; LO
= largo de las orejas; Lcu = largo de los cuernos; LG = largo de la grupa.

¥ PNH = Criollo del Parque Nacional Huascaran-Ancash; CMC = Criollo de las Montafas de
Chiapas; CP = Criollo de Panam@; CLT = Criollo Lechero Tropical; CL = Criollo Limonero.

2.3 Estructura de la poblacion basado en analisis de pedigri

Aungue muchos de los bovinos criollos ya han sido reconocidos como razas y
existen asociaciones de criadores que llevan registros, algunas no han sido
caracterizadas genéticamente. Con la disminucién de la diversidad genética, la
importancia de caracterizar razas aumenta, ya que eso puede ayudar en la
identificacion y conservacion de la valiosa diversidad genética (Asbjarnardottir,
Kristjansson, Jonsson, & Hallsson, 2010). Los estudios de variabilidad genética
dentro de poblaciones se han realizado comUnmente utilizando andlisis de
pedigri o marcadores genéticos. El anadlisis de pedigri es una herramienta
importante para describir la variabilidad genética y su evolucién a lo largo de

generaciones (Gutiérrez, Altarriba, Diaz, Quintanilla, Cafon, & Piedrafita, 2003).

Los esquemas de seleccion en los bovinos criollos deben considerar aspectos
del grado de diversidad dentro de las razas. El uso del modelo animal en
poblaciones de tamafio efectivo limitado conduce a cambios profundos en la

estructura de la poblacion (Verrier, Colleau, & Foulley, 1993). La informacion
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sobre la diversidad genética de las razas criollas es fundamental para el
establecimiento de programas de conservacion y manejo sostenible, y con esto

prevenir la extincion o erosidén genética de estas razas (Delgado et al., 2012).

Cuadro 2. Peso adulto promedio (kg) de algunas poblaciones bovinas criollas.

Raza/biotipo Pais Sexo Peso Fuente
maduro
Chaquerio Argentina Q 426 FAO (2000)
3 690
Chaquefio Bolivia Q 328 Marquardt et al.
(2018)
Saavedrefio Bolivia Q 426 FAO (2000)
3 730
Yacumefio Bolivia Q 400 FAO (2000)
3 600
Curraleiro Brasil Q 228 FAO (2000)
3 337
Lageano Brasil Q 429 FAO (2000)
Lavinia Brasil Q 600 FAO (2000)
3 800
Costefio con Colombia Q 415 Ossa et al. (2011)
Cuernos 3 611
San Martinero  Colombia Q 450 Martinez 'y Henao
3 650 (2000)
Chino Colombia Q 450 FAO (2000)
Santardereano 3 650
Santa Elena Ecuador Q 395 Cabezas et al. (2019)
o) 569
Barroso Guatemala Q 475 FAO (2000)
3 800
Raramuri México Q 366 Mclntosh et al. (2020)
Romosinuano  México Q 466 Martinez-Rocha et al.
(2021)
Mixteco México Q3 283 Perezgrovas-Garza
(2017)
Nunkini México Q 257 Lépez (2019)
Lechero México Q 391
Tropical Canales (2014)
Chinampo México Q 255 Espinoza et al. (2009)
Surinam Surinam Q 323 San y Molina-Flores
(2016)
Criollo Venezuela Q 341
Limonero Vela y Plasse (2020)




En algunas poblaciones de razas bovinas criollas se ha calculado la probabilidad
del gen de origen, a través de varios indicadores o parametros (Cuadro 3). Con
estos indicadores se puede valorar la contribucion genética de los fundadores
(ancestros con padres desconocidos) en la poblacion actual, y asi evaluar la
cantidad y el tipo de pérdida de diversidad genética en las poblaciones (Gutiérrez
et al., 2003). Los parametros principales han sido: el nimero de fundadores (f),
el nimero efectivo de fundadores (f,), el nimero efectivo de ancestros (f,), y el
namero de fundadores que representan el 50% de los genes de la poblacion (f5,).

Cuadro 3. Parametros? derivados de la probabilidad del gen de origen en
diferentes poblaciones bovinas criollas.

Raza N f  fo  fua [fsq Fuente

Costefio con Cuernos 2339 220 50 33 12

San Martinero 3610 435 92 49 22 Martinez et al. (2008)

Blanco Orejinegro 1625 180 89 58 22

Romosinuano 4844 583 67 23 8

Criollo Limonero 3184 386 38 18 - Villasmil-Ontiveros et al. (2008)
Criollo Lechero Tropical 3427 890 111 72 - Rosendo et al. (2018)
Romosinuano 1518 184 50 25 9 Nuofez-Dominguez et al. (2020)

2f = namero de fundadores; f, = numero efectivo de fundadores; f, = nimero efectivo de
ancestros; fs, = humero de fundadores que explican el 50 % de los genes.

Lacy (1989) definid el f, de una poblacion, como el numero de fundadores que
contribuyen de igual manera en la poblacién estudiada y que producirian la
misma diversidad genética en cada generacién descendiente. El f, se calcula

como.

}%=1/za:piz
i=1

En donde, p; es la proporcion de los genes en la poblacion descendiente

contribuida por el fundador i.

El f, es el numero minimo de ancestros (fundadores o no) necesarios para
explicar la diversidad genética completa de la poblacion (Boichard et al., 1997), y

se obhtiene como:



fa=1/za:p%
k=1

donde, py es la contribucion marginal del k-ésimo ancestro (contribucion genética
aun no explicada por otro ancestro elegido antes), y a es el nimero de ancestros
influyentes (es decir, ancestros con contribuciones marginales distintas de cero).
Con base en las contribuciones marginales, se obtiene el nimero de ancestros

qgue explican el 50% de los genes en la poblacion.

Existen diferencias entre los valores de los parametros obtenidos para cada
poblacion. Para comparar entre poblaciones y observar la pérdida de variabilidad
genética se utilizan las proporciones entre pardmetros. En general, los valores de
f./f han variado desde 0.10 hasta 0.5, indicando que parte de la variabilidad
genética de los fundadores es perdida debido a contribuciones genéticas
desequilibradas (Lacy, 1989). Las diferencias entre f, y f, indican la existencia
de pérdida de diversidad genética, debido a un cuello de botella genético en la
poblacién (Boichard et al., 1997). La existencia de cuellos de botella puede
notarse en los valores de f;,, donde se muestra que la poca variabilidad
encontrada en la poblacion de referencia es causada por un uso excesivo de

pocos animales en los apareamientos (Gutiérrez et al., 2003).

Los pardmetros de coeficiente de consanguinidad (F) y tamafio efectivo de la
poblacion (N,) son de los mas utilizados para evaluar la variabilidad genética
dentro de una poblacién. El F de un individuo es la probabilidad de tener dos
genes idénticos por descendencia (Wright, 1922). EI N, es un parametro que
resume la magnitud de la deriva genética y el incremento de consanguinidad en
una poblacién (Wang & Caballero, 1999). La depresién endogamica es el efecto

opuesto de heterosis, que es una ventaja obtenida por el cruzamiento de razas.

La depresion endogamica se presenta como la disminucion en el comportamiento
fenotipico de caracteristicas productivas y reproductivas (Falconer y Mackay,

1996) y es uno de los efectos mas relevantes de la reduccion de diversidad
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genética en una poblacién (Santana et al., 2011). EIl F es un valor relativo que
depende en gran medida del nivel de completitud del pedigri (Martinez et al.,
2003). Mientras el pedigri de las poblaciones contenga mayor informacién de
generaciones previas, el valor de F sera mas preciso. Las poblaciones de bovinos
criollos que han sido evaluadas han tenido valores de F mayores que cero
(Cuadro 4). Las poblaciones de bovinos Romosinuano, tanto colombiana como
mexicana, son las que presentan mayores porcentajes de animales
consanguineos y valores mayores de consanguinidad tanto, en el total de la
poblacibn como en Unicamente los animales consanguineos. Aun siendo los
mayores valores, los autores mencionan que se consideran distantes de ser un
riesgo en la poblacién (Martinez et al., 2008; Nufiez-Dominguez et al., 2020). En
algunas de esas poblaciones, esto pudo deberse a los tamafios reducidos de

poblacion utilizados en los estudios.

Segun la FAO (1998), es deseable tener un N, minimo de 50 para preservar
poblaciones pequefias, lo que equivale a una tasa de consanguinidad del 1% por
generacion. Los bovinos Romosinuano, Criollo Limonero y San Martinero han
mostrado valores debajo de ese valor indicado (Martinez, Garcia, Gallego,
Onofre, Pérez, & Cafién, 2008; Nufiez-Dominguez, Martinez-Rocha, Hidalgo-
Moreno, Ramirez-Valverde, & Garcia-Mufiz, 2020; Villasmil-Ontiveros et al.,
2008). En general, los valores de Ne dependen de ciertas condiciones de manejo
reproductivo en las poblaciones. En las poblaciones criollas, la reproduccion en
hatos cerrados, sin intercambio de animales y el bajo uso de diferentes animales
reproductores origina menores valores de Ne (Cuadro 4). Estas poblaciones
deben establecer esquemas reproductivos considerando que un bajo nimero de
animales reproductores puede originar problemas de endogamia (Caballero,
1994). Por ejemplo, los bovinos Romosinuano en México tienen la particularidad
de ser una poblacion aislada, debido a restricciones sanitarias del pais (Nufez-
Dominguez et al., 2020), por lo que no se podria importar animales de Colombia,
de donde es originaria la raza y se encuentra un mayor numero de bovinos de

esta raza. Esta peculiaridad originaria que se incrementaran los niveles de
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consanguinidad si no se utilizara el maximo numero de animales en la poblacién

de este pais como reproductores (Caballero, 1994; Nomura, 2005).

Cuadro 4. Tamafio efectivo de la poblaciébn (Ne), porcentaje de animales
consanguineos (PAC), y los coeficientes de consanguinidad (%) del total de la
poblacion (TP) y de los animales consanguineos (AC) en diferentes poblaciones
bovinas criollas.

Raza Ne PAC TP AC Fuente
Costeiio con Cuernos 143 246 13 3.2
San Martinero 27 29.2 1.4 3.0 Martinez et al. (2008)
Blanco Orejinegro 260 58 05 3.0
Romosinuano 66 30.8 3.1 4.0
Villasmil-Ontiveros et al.
Criollo Limonero 45 5.6 - - (2008)
Nufez-Dominguez et al.
Romosinuano 48 65.8 2.6 3.8 (2020)

El intervalo generacional puede calcularse por cuatro rutas gaméticas: padre-hijo,
padre-hija, madre-hijo y madre-hija. Este parametro puede usarse para calcular
la tasa de consanguinidad por generacion, lo que permite traducir incrementos
en otros pardmetros estimados por generacion, en estimaciones por unidad de
tiempo (Carolino & Gama, 2007; Cervantes, Goyache, Molina, Valera, &
Gutiérrez, 2008). En el Cuadro 5 se muestran valores de intervalos entre
generaciones en razas bovinas criollas. El menor valor se ha reportado en la raza
Blanco Orejinegro (Martinez et al., 2008), mientras que el mayor valor en Criollo
Lechero Tropical (Rosendo-Ponce, Palacios-Jiménez, Rosales-Martinez, Torres-

Hernandez, Ramirez-Valverde, & Becerril-Pérez, 2018).

Cuadro 5. Intervalos generacionales (L, afios)? estimados a través de cuatro rutas
gaméticas posibles en poblaciones bovinas criollas.

Raza Loom Lmf Lem  Lg L medio Fuente

Costefio con Cuernos 38 43 6.8 6.5 54

San Martinero 73 64 72 6.9 6.8 Martinez et al. (2008)

Blanco Orejinegro 37 39 54 55 4.7

Romosinuano 49 54 59 6.2 5.7

Criollo Limonero - - - - 5.8 Villasmil-Ontiveros et al. (2008)
Romosinuano 80 64 64 64 6.6 Nufez-Dominguez et al. (2020)

Criollo Lechero Tropical 7.2 6.3 74 7.0 6.8 Rosendo et al. (2018)
ZLmm = ruta padre-hijo; L,,; = ruta padre-hija; Lg, = ruta madre-hijo; Lg = ruta madre-hija.
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2.4 Parametros genéticos y seleccion

La estimacion de los componentes de varianza en las evaluaciones genéticas
permite estimar el parametro denominado heredabilidad en una poblacién. La
heredabilidad directa (h?) de una caracteristica es uno de los parametros mas
importantes en los programas de seleccion de animales. La h2 se define como la
proporcion de la varianza fenotipica total explicada por la varianza genética
aditiva. La heredabilidad materna (h%) se expresa como la proporcion de la
varianza fenotipica debida a la varianza genética aditiva materna. Los valores
estimados de h2, dan una idea de qué tanto influye la madre del animal en la

expresion de cierta caracteristica en sus crias (Meyer, 1992).

Diversos estudios han reportado estimadores de heredabilidad para varias
poblaciones de razas bovinas criollas (Cuadro 6). La mayoria de estos estudios
se han enfocado en estimaciones de parametros genéticos para caracteristicas
de crecimiento a partir del pesaje de los animales a diferentes edades. Los
valores de h? han variado de 0.15 a 0.38 y de 0.14 a 0.34, para los pesos al
nacimiento y al destete, respectivamente; y los valores de h2, en los pesos
respectivos han variado desde 0.01 y 0.04 hasta 0.08 y 0.19. Los componentes
de varianza (asi como los parametros derivados de ellos, como h?2) son funcién
de las frecuencias génicas y pueden diferir de una poblacion a otra debido a sus
razones histéricas (Falconer & Mackay, 1996). Las variaciones en las
estimaciones de h? también se deben a las diferencias de los modelos utilizados

y efectos considerados.

La adopcién de estrategias de seleccion utilizadas en sistemas convencionales
de produccion basados en razas criollas no siempre es apropiada. La definicion
clara del objetivo de mejoramiento es algo que requieren los criadores e
investigadores dedicados a la cria de animales criollos y autéctonos (Ndumu et
al., 2008). Un objetivo de seleccion define la direccion en la que el criador
pretende llegar para satisfacer la demanda de productos y servicios especificos
del animal (Solkner et al., 2008).
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Cuadro 6. Estimadores de heredabilidades directa (h?) y materna (h2,) en
caracteristicas de interés de razas bovinas criollas.

Raza Pais h? h%  Modelo? Caracy Fuente
Blanco Colombia 0.38 0.03 DMCP PN Martinez et al.
Orejinegro Colombia 0.18 0.05 DMCP PD (2009h)
Colombia 0.25 0.06 DMCP PN Martinez y Pérez
Romosinuano  Colombia 0.34 0.19 DMCP PD (2006)
Colombia 017 008 DM PN Ossaetal. (2014)
Romosinuano  Colombia 0.14 0.12 DM PD
Colombia 0.13 D P16
Romosinuano México 0.19 DI PN Martinez-Rocha et
México 0.21 0.04 DMI PD al. (2018)
Costefio con Colombia 017 0.01 DMCP PN Martinez et al.
Cuernos Colombia 0.21 0.05 DMCP PD (2006a)
Costefio con Colombia 028 008 DMCP PN Ossa et al. (2008)
Cuernos Colombia 0.28 0.13 DMCP PD
San Colombia 0.15 0.05 DMP PN Martinez et al.
Martinero Colombia 0.32 0.11 DMP PD (2009a)
San Colombia 0.26 S PN Martinez-Villate et
Martinero Colombia 0.14 S PD al. (2009)
Contreras et al.
Criollo Venezuela 0.17 0.03 DMC PN (2007)
Limonero
Blanco Colombia 0.15 DP EPP M-Rocha et al.
Orejinegro Colombia 0.13 DP IEP (2012)
Lucerna Colombia 023 006 D PL305 Martinez et al.,
(2019).
Criollo
Lechero México 0.24 Leg PL305 Santellano-Estrada
Tropical et al., 2008
Romosinuano Colombia 0.16 DP EPP Ossa et al. (2007)
Colombia 0.05 DP IEP
z D = efectos genéticos aditivos directos; M = efectos genéticos aditivos maternos; C = covarianza
entre los efectos genéticos aditivos y maternos; | = Interaccion Semental por grupo

contemporaneo; S = modelo de semental.
¥ CARAC = caracteristica; PN = peso al nacimiento; PD = peso al destete; P16 = peso ajustado a
los 16 meses de edad.

En los sistemas convencionales se tienen objetivos de seleccibn a menudo
orientados directamente a valores econdmicos, mientras que en los sistemas con

razas locales, debido a que el animal tiene multiples funciones, la determinacion

14



de los objetivos de seleccion puede ser mas compleja (Ouédraogo et al., 2020).
Las caracteristicas sobresalientes de los bovinos criollos estan relacionadas con
la adaptacion a ambientes adversos; sin embargo, la medicion de tales
caracteristicas es mas dificil. Las herramientas gendmicas pueden ser de gran

apoyo en estrategias de seleccion para animales criollos.

2.5 Marcadores genéticos asociados con caracteristicas de interés

La seleccion asistida por marcadores es una herramienta de apoyo en los
sistemas tradicionales de seleccion, que puede ayudar a la mejora en la precision
de la estimacién del valor genético de los reproductores y seleccionar animales
superiores de interés para el productor (Dekkers, 2004). A la fecha se han
realizado una gran cantidad de exploraciones del genoma y se han detectado loci
de caracteristicas cuantitativas que afectan importantes rasgos de produccion,
salud, y calidad de la canal en bovinos (Hu, Park, & Reecy, 2019). En bovinos
lecheros, el mayor interés se ha dirigido a la deteccion de QTLs para las
caracteristicas de produccién de leche (rendimiento de leche, y rendimiento y
porcentaje de proteinay grasa). En bovinos para carne se han realizado estudios
de asociaciones entre polimorfismos de genes y caracteristicas de crecimiento

del animal y calidad de la carne (Casas et al., 2006).

Los bovinos criollos han sido objeto de estudio en diversos trabajos en donde se
trata de caracterizar a las razas, obteniendo las frecuencias alélicas y genotipicas
de marcadores genéticos asociados con caracteristicas de interés (Cuadro 7). En
razas criollas utilizadas en sistemas de producciéon lechero como la Criollo
Limonero (Aranguren et al., 2011; Rojas, Aranguren-Méndez, Portillo, Villasmil-
Ontiveros, Rincén, & Contreras, 2010) y la Criollo Lechero Tropical (Becerril-
Pérez et al., 2020) se han obtenido las frecuencias de marcadores asociados con
proteinas de la leche. Para los marcadores asociados con caracteristicas de la
leche se han reportado frecuencias de homocigotos con el alelo favorable en esas

poblaciones.
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Cuadro 7. Frecuencias alélicas y genotipicas de marcadores genéticos en
algunas razas de bovinos criollos.

Raza* Tipo’ Marcador A* BY AA AB BB SA' Fuente

BON SsScpP CAPN1-316 045 055 0.11 068 021 CI/G Cuetia et al., 2012
BON SsScP CAST-2959 083 017 072 021 007 A/G Cuetia et al., 2012
BON SsScP LEP 052 048 007 090 003 CIT Cuetia et al., 2012
BON SNP Nrampl 0.17 0.83 003 027 0.70 Cerquera et al., 2009
BON-Z SNP Slcllal 026 074 011 030 059 Martinez et al., 2010
BON-Z SNP Slcllal 015 0.85 009 0.12 077 Martinez et al., 2010
BCP RFLP K-CN 055 045 027 056 0.17 Almeyda et al., 2016
coR SscpP CAPN1-316 010 090 004 015 081 CI/G Cuetia et al., 2012
coR SsScP CAST-2959 052 048 027 050 023 A/G Cuetia et al., 2012
CQR SscpP LEP 045 055 007 077 017 CIT Cuetia et al., 2012
CAS SscpP CAPN1-316 010 090 000 021 079 CI/G Cuetia et al., 2012
CAS SscpP CAST-2959 048 052 003 090 007 A/G Cuetia et al., 2012
CAS SscpP LEP 052 048 003 097 000 C/T Cuetia et al., 2012
CHAQ SNP CAPN1-316 023 077 005 036 059 C/G Pereira et al., 2015
CHAQ SNP CAPN1-4751 075 025 056 038 006 C/T Pereira et al., 2015
CHAQ SscpP DGAT1 065 035 041 048 0.11 Ripoli et al., 2006
CHS SscpP CAPN1-316 020 0.80 000 032 068 CI/G Cuetia et al., 2012
CHS SscpP CAST-2959 055 045 027 037 037 AG Cuetia et al., 2012
CHS SscpP LEP 050 050 0.03 093 003 CIT Cuetia et al., 2012
ccc SscpP CAPN1-316 034 066 014 041 045 CIG Cuetia et al., 2012
ccc SScP CAST-2959 093 0.07 090 007 003 A/G Cuetia et al., 2012
ccc SScP LEP 048 052 000 097 003 CIT Cuetia et al., 2012
CAR SScP DGAT1 057 043 032 051 017 Ripoli et al., 2006
CCHI RFLP LEP 1.00 0.00 1.00 0.00 0.00 Rasor et al., 2002
CVG SScP DGAT1 050 050 024 052 0.24 Ripoli et al., 2006
CLT RFLP K-CN 0.39 061 0.09 060 0.31 Becerril-Pérez et al., 2020
cL RFLP B-Ig 022 078 007 029 064 Rojas et al., 2010
CL RFLP CAST 085 0.15 0.84 0.03 0.13 Aranguren et al., 2011
Torres-Rodriguez et al.,
cL ARMS CAPN1-316 012 0.88 006 094 000 CI/G 2015
Torres-Rodriguez et al.,
cL ARMS CAPN1-4751 0.65 019 049 051 0.16 CIT 2015

ZBON = Blanco Orejinegro; BON-Z = Cruza Blanco Orejinegro-Cebu; BCP = Bovino Criollo de
Per(; CQN = Caquetefio; CAS = Casanarefio; CHAQ = Chaquefio CHS = Chino Santandereano;
CCC = Costefio con Cuernos; CAR = Criollo Argentino; CCHI = Criollo de Chihuahua; CVG =
Criollo de Valle Grande; CLT = Criollo Lechero Tropical; CL = Criollo Limonero; CRU = Criollo
Reserva Uruguay; CRU = Criollo Rivera Uruguay; HV = Hartdn del Valle; LUC = Lucerna; ROM =
Romosinuano; SVO = Saavedrefio; SM = San Martinero; CRU = Criollo Uruguay; YAC =
Yacumefio.

Y Tipo de marcador genético: SSCP = polimorfismo de conformacién de cadena simple; SNP =
polimorfismo de nucleétido simple; RFLP = fragmentos de restriccién de longitud polimorfica.

*A = alelo de referencia.

wB = alelo alterno.

v SA = sustitucion alélica; letras en negritas indican el alelo favorable.
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Cuadro 7. Continuacion...

Raza* Tipo’ Marcador A* BY AA AB BB SA' Fuente

Torres-Rodriguez et al.,

cL ARMS CAST-2959 032 015 069 031 053 A/G 2015

CRU RFLP CAST 081 019 069 025 0.06 De Soto et al., 2010

CRI RFLP CAST 070 031 045 0.48 0.06 De Soto et al., 2010

HV SsScP CAPN1-316 027 073 004 046 050 C/G  Cuetiaetal, 2012

HV SNP CAPN1-316 078 022 064 028 008 C/G Lenisetal, 2018

HV SNP CAPN-4751 048 052 002 094 005 C/T  Lenisetal, 2018

HV SNP CAST-1 048 053 013 068 018 C/T  Lenisetal, 2018

HV SScP CAST-2959 070 030 050 040 010 A/G  Cuetiaetal, 2012

HV SNP CAST-2959 065 035 039 052 009 AG Lenisetal, 2018

HV SscpP LEP 044 056 000 089 011 C/T  Cuetiaetal, 2012

LUC SscpP CAPN1-316 025 075 003 046 057 C/G  Cuetiaetal, 2012

LUC SscpP CAST-2959 063 037 043 047 010 A/G  Cuetiaetal, 2012

LUC SscpP LEP 052 048 003 097 000 C/T  Cuetiaetal, 2012

ROM SscpP CAPN1-316 012 0.88 004 015 081 C/G  Cuetiaetal, 2012

ROM SscpP CAST-2959 073 027 050 047 003 A/G Cuetiaetal, 2012

ROM SNP GH 062 038 038 047 015 Luna-Nevarez et al., 2012
ROM SNP GLYCAM1 072 028 052 040 0.08 Luna-Nevarez et al., 2012
ROM SNP IGFBP6 030 070 0.09 0.42 0.49 Luna-Nevarez et al., 2012
ROM SscpP LEP 042 058 000 0.83 0.7 C/T  Cuetiaetal 2012

ROM SNP PAPP-A2 0.83 0.7 068 030 0.02 Luna-Nevarez et al., 2012
ROM SNP PAPP-A2 085 0.15 072 026 0.2 Luna-Nevarez et al., 2012
ROM SNP PMCH 035 065 012 046 0.42 Luna-Nevarez et al., 2012
SVO SNP CAPN1-316 033 067 012 044 044 C/G  Pereiraetal, 2015

SVO SNP CAPN1-4751 060 040 036 048 016 C/T  Pereiraetal., 2015

SVO SScP DGAT1 064 036 040 047 013 Ripoli et al., 2006

SM SScP CAPN1-316 011 089 004 014 082 C/G Cuetiaetal, 2012

SM SScP CAST-2959 090 0.10 086 007 007 A/G Cuetiaetal, 2012

SM SScP LEP 034 066 000 069 031 C/T  Cuetiaetal, 2012

CuU ARMS a-LA 0.29 0.71 Rincén et al., 2006

CuU ARMS B-lg 0.49 0.51 Rincon et al., 2006

YAC SNP CAPN1-316 022 078 005 035 060 C/G Pereiraetal, 2015

YAC SNP CAPN1-4751 0.76 0.24 058 037 005 C/T _ Pereiraetal., 2015

ZBON = Blanco Orejinegro; BON-Z = Cruza Blanco Orejinegro-Cebu; BCP = Bovino Criollo de
Per(; CQN = Caquetefio; CAS = Casanarefio; CHAQ = Chaquefio CHS = Chino Santandereano;
CCC = Costefio con Cuernos; CAR = Criollo Argentino; CCHI = Criollo de Chihuahua; CVG =
Criollo de Valle Grande; CLT = Criollo Lechero Tropical; CL = Criollo Limonero; CRU = Criollo
Reserva Uruguay; CRU = Criollo Rivera Uruguay; HV = Hartén del Valle; LUC = Lucerna; ROM =
Romosinuano; SVO = Saavedrefio; SM = San Martinero; CRU = Criollo Uruguay; YAC =
Yacumefio.

Y Tipo de marcador genético: SSCP = polimorfismo de conformacion de cadena simple; SNP =
polimorfismo de nucledtido simple; RFLP = fragmentos de restriccion de longitud polimérfica.

*A = alelo de referencia.

wB = alelo alterno.

v SA = sustitucién alélica; letras en negritas indican el alelo favorable.
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En el caso de los bovinos criollos utilizados en la producciéon de carne, los
polimorfismos de interés han sido los asociados con caracteristicas de calidad de
la carne, como la calpaina, calpastatina y leptina (Casas et al., 2006; Shin &
Chung, 2006). Los resultados obtenidos en estos estudios muestran que los
marcadores se presentan de manera polimérfica en estas poblaciones. En la
mayoria de estas razas se reportan de media a alta frecuencia en los alelos
favorables de estos marcadores, resultando util para establecer planes de
seleccién asistida y mejorar las caracteristicas de la carne. Una descripcion mas

detallada de resultados obtenidos en razas criollas se muestra en el Cuadro 7.
2.6 Caracteristicas de adaptabilidad y sus asociaciones genéticas

El grado de adaptabilidad de un animal o poblacion puede definirse como la
capacidad de desarrollarse, sobrevivir y reproducirse dentro de un entorno
definido (Mirkena et al., 2010). Algunas poblaciones de bovinos se desarrollaron
en ambientes dificiles, con temperaturas y niveles de humedad extremos,
caracterizados por escaso recurso alimenticio y alta cantidad de parasitos y
enfermedades, y aun asi tener ciertos niveles de produccion aceptables (Solkner,
Nakimbugwe, & Valle, 1998). Su nivel de produccién alcanzado se debe a la
prevalencia y expresion de genotipos en caracteristicas asociadas con la

adaptabilidad de esas poblaciones.

Los bovinos criollos poseen caracteristicas visibles y distinguibles de otras razas,
como el tamafio corporal (Mcintosh, Gonzalez, Cibils, Estell, Nyamuryekung’e, &
Spiegal, 2020), color (Hansen, 2020) y largo de pelo (Landaeta-Hernandez et al.,
2011); y de otras caracteristicas no tan visibles, como bajos requerimientos para
mantenimiento, alta habilidad materna (Coleman, Chase, Phillips, Riley, & Olson,
2012), resistencia a garrapatas (Gautier, & Naves, 2011), tolerancia al calor
(Hammond et al., 1996), y mejores comportamientos productivos, lo que confirma
las adaptaciones a climas y condiciones adversas adquiridas por seleccion
natural y humana a través de las generaciones, desde el periodo de la conquista

en América hasta la actualidad.
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Tolerancia al calor

La temperatura corporal medida por temperatura rectal es de los indices mas
comunes de tolerancia al calor en los bovinos, y presenta una heredabilidad
moderada (Riley, Chase Jr, Coleman, & Olson, 2012). La capacidad de contener
0 minimizar los aumentos de temperatura corporal en condiciones calidas y
hiamedas se ha considerado una prueba de adaptacion (Finch, 1986). Los
bovinos criollos Senepol y Romosinuano fueron comparados midiendo
temperatura rectal, tasa de respiracion y concentraciones de cortisol en sangre,
mostrando que estas razas criollas poseen tolerancia al calor y presentan
menores niveles de estrés en comparacidbn con otras razas Bos taurus
(Hammond et al., 1996). La temperatura rectal presenté valores de heredabilidad
alrededor de 0.19, usando animales Romosinuano en Florida, EE.UU. (Riley et
al., 2012).

El tipo de pelo corto y liso que presentan algunas razas bovinas criollas es
diferente al pelo tipico de otras razas Bos taurus. Esta caracteristica esta
asociada con un gen importante denominado slick hair gene, el cual presenta un
modo de herencia dominante e influye directamente en la tolerancia al calor en
las razas bovinas que lo presentan, como Senepol y otras razas adaptadas al
tropico (Olson, Lucena, Chase, & Hammond, 2003). Los bovinos con esta
caracteristica presentan menor masa de pelo por m? y un pelo mas delgado,
ademas de presentar menores sefiales de estrés por calor, como tasas de
respiracion elevadas (Littlejohn et al., 2014). La caracteristica de slick hair en
bovinos criollos ha sido asociada con el gen de receptor de prolactina (RPRL),
presentando varias mutaciones en la region del cromosoma 20 (Murillo et al.,
2020). En algunos estudios se han encontrado animales con presencia de estas
mutaciones; por ejemplo, en bovinos Senepol (Huson et al., 2014; Mariasegaram
et al., 2007), Carora (Huson et al., 2014; Nascimento et al., 2019), Limonero

(Porto-Neto et al., 2018), y Romosinuano (Huson et al., 2014).
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Resistencia a enfermedades

La infestacion por garrapatas es uno de los principales problemas a los que se
enfrenta la ganaderia en las regiones tropicales, causando pérdidas econdmicas
para la industria pecuaria (Byford, Craig, & Crosbhy, 1992). Entre los genes mas
estudiados del sistema inmunol6gico asociados con diversas enfermedades y
con la resistencia a la infestacion de ectoparasitos, son los del complejo mayor
de histocompatibilidad (BoLA), los cuales pueden facilitar la seleccion anticipada

de individuos superiores (Martinez et al., 2006b; Nufiez-Dominguez et al., 2016).

En bovinos criollos se han realizado algunos estudios de asociacion del gen BoLA
con infestacion de parasitos y otras enfermedades, asi como la prevalencia de
estos marcadores en las poblaciones. En ganado criollo Harton del Valle se
encontré asociacion de alelos del gen BoLA-DRB3.2 con el virus de la leucosis
bovina, indicando que esta raza tiene poca presencia de esa enfermedad, alta
diversidad del gen BoLA-DRB3.2, y asociaciones positivas entre el virus de la
leucosis bovina y alelos DRB3.2 (Terranova, Florez, Giovambattista, & Franco,
2012). En los bovinos Blanco Orejinegro, con marcadores RFLP para el segundo
exon del gen BoLA DRB3 (BoLA-DRB3.2), se encontraron asociaciones con
bajos niveles de infestacion por Dermatobia hominis (Martinez et al., 2005). En
las razas criollas colombianas Blanco Orejinegro, Casanarefio, Costefio con
Cuernos, Chino Santandereano, Caquetefio, Harton del Valle, Romosinuano, y
San Martinero se obtuvieron las frecuencias de alelos relacionados previamente
con baja carga proviral del virus de la leucosis bovina, con resistencia a brucelosis
y garrapatas, y con diferentes tipos de mastitis (Hernandez, Posso, Mufioz,
Giovambattista, & Franco, 2013).

2.7 Conclusiones

Unas de las razones para conservar las razas bovinas criollas son que estas se
consideran una fuente de diversidad genética y poseen genes relacionados con
la adaptacidon a ciertos ambientes. El aprovechamiento de las razas criollas en
los sistemas de produccién ayuda a su conservacion. Para esto, es necesario
disefiar esquemas de seleccion considerando tanto la parte de diversidad
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genética como el aprovechamiento de la variabilidad genética para las

caracteristicas de interés en la raza.
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RESUMEN

Objetivo. Caracterizar las curvas de crecimiento y el comportamiento reproductivo de vacas
Romosinuano en México. Materiales y métodos. Se analizaron 928 registros de peso y edad de
127 hembras para caracteristicas de crecimiento, y 459 registros de partos de 113 vacas para
caracteristicas reproductivas. Se ajustaron cuatro modelos no lineales mixtos para describir la curva
de crecimiento, y se estimaron los indicadores de edad al 50% de madurez (E50M) y porcentaje de
madurez a los 18 meses de edad (PM18). Para evaluar el comportamiento reproductivo se estiméd
la edad al primer parto (EPP), intervalo entre partos (IEP), y tasa de pariciones (TP). Resultados.
El modelo de Brody fue el que mejor ajustd la curva de crecimiento. El parametro A, que estima
el peso maduro, oscild entre 430.2 y 466.2 kg; el b entre 0.94 y 5.45; y el k entre 0.001 y 0.002;
dependiendo del modelo utilizado. La E50M vari6 entre 20y 21 meses, y el PM18 entre 44.5 y 45.5%.
Las medias de EPP, IEP, y TP a los 550 d fueron 1059+282 d, 553+68 d, y 74+19%, y mejorando
(p<0.05) cuando las hembras presentan mayor porcentaje de su peso maduro, dependiendo de la
época de parto. Conclusiones. El peso maduro estimado indica que el ganado Romosinuano puede
considerarse como una raza de tamafno pequeiio o mediano, con aceptable aptitud reproductiva. Las
hembras con menor tamafio maduro estimado presentaron edades al primer parto mas temprano
que vacas mas pesadas.

Palabras clave: Edad al primer parto; intervalo entre partos; modelos de crecimiento; peso vivo;
recursos genéticos (Fuente: CAB).

ABSTRACT

Objective. To characterize growth curves and reproductive performance of Romosinuano cows in
Mexico. Materials and methods. Weight and age records (928) of females (117) for growth traits
and calving records (459) of cows (113) for reproductive traits were analyzed. Four non-linear
mixed models were adjusted to describe the growth curves. Indicators of age at 50% of maturity
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(A50M), and percentage of maturity at 18 months of age (PM18) were estimated. The reproductive
performance was evaluated through the age at first calving (AFC), the calving interval (CI), and
calving rate (CR). Results. The Brody model showed the best adjustment to the growth curve. The A
parameter, which estimates maturity weight, fluctuated within 430.2 and 466.2 kg; the b parameter
within 0.94 and 5.45; and the k parameter within 0.001 and 0.002; depending on the used model. The
A50M varied from 20 to 21 months, and the PM18 from 44.5 to 45.5%. The means for AFC, CI, and
CR at 550 d were 1059+282 d, 553+68 d, and 74+19%; those indicators improved (p<0.05) when
cows have a higher percentage of their maturity weight, depending on calving season. Conclusions.
The estimates of maturity weight indicate that Romosinuano cattle could be considered as a breed
of small or medium size, with an acceptable reproductive ability. The females with small estimated
maturity size aged at first calving earlier than cows with high weights.

Keywords: Age at first calving; calving interval; genetic resources; growth models; liveweight

(Source: CAB).

INTRODUCCION

La produccion del ganado bovino en las regiones
tropicales calidas se caracteriza por tener un
bajo nivel técnico de manejo y un sistema de
produccién tradicional basado en una baja
calidad de praderas, escaso uso de tecnologia
y limitados recursos genéticos adaptados al
tropico (1). La produccion bovina en zonas
tropicales esta afectada por varios factores,
siendo los climaticos los principales que afectan
el crecimiento animal (2). Los bovinos criollos
son animales que surgen del aislamiento y
adaptacion de ganado desde su llegada al
continente americano, originando diferentes
razas que se desarrollaron en ambientes hostiles
de América (3). Los bovinos Romosinuano son
animales criollos adaptados a condiciones de
clima adverso, lo cual sugiere que su crecimiento
y comportamiento reproductivo es aceptable
considerando las contingencias que conllevan
los ambientes tropicales.

La evaluacion del crecimiento de los animales
es una practica importante para evaluar la
rentabilidad y la eficiencia en la produccién de
carne. El crecimiento corporal se ha representado
mediante modelos no lineales, que describen el
crecimiento a lo largo del tiempo en funcién de
un nimero reducido de parametros (4). Por otro
lado, un factor que restringe la productividad
de la ganaderia tropical es la baja eficiencia
reproductiva. Ossa et al (5) mencionan que
una caracteristica sobresaliente del ganado
Romosinuano es su adaptaciéon a condiciones
tropicales, lo cual se refleja en excelentes indices
de fertilidad.

Desde hace dos décadas, productores mexicanos
establecieron hatos de bovinos Romosinuano
(3), cuya poblacién ha ido en aumento (6), por
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lo que es conveniente la evaluacién productiva y
reproductiva de este recurso genético. El objetivo
de este estudio fue caracterizar el crecimiento y la
actividad reproductiva de hembras Romosinuano
en México.

MATERIALES Y METODOS

Origen de la informacioén. Los datos provinieron
de la Asociacion Mexicana de Criadores de
Ganado Romosinuano y Lechero Tropical,
particularmente de una unidad de produccion
localizada en el municipio de Tihuatlan, Veracruz.
El rancho estd ubicado en un area tropical
de México (Noreste del pais), en donde los
animales eran alimentados con base en pastoreo,
principalmente Brachiaria brizantha y Cynodon
plectostachyus. El sitio presenta clima calido
subhumedo con lluvias en verano, temperatura
media anual entre 24 y 26°C, y un rango de
precipitacion de 1100 a 1300 mm (7).

Se estimaron las curvas de crecimiento de
hembras Romosinuano, mediante informacion
que provino de 127 animales nacidos entre 2001
y 2018, considerando un total de 928 registros
de peso vivo y edad. Los registros de peso vivo
y edad se realizaban a lo largo de la vida de los
animales: al momento del nacimiento y destete
de las becerras (aproximadamente a los ocho
meses de edad) (8), y durante las palpaciones
para verificar gestacién posterior al empadre y
previo a cada parto. Las hembras consideradas
tuvieron en promedio 7.3 registros por animal
y al menos tres registros.

La informacion para realizar los analisis
reproductivos provino de 113 vacas con registros
de parto entre 2004 y 2019, considerando un
total de 459 registros. Las variables reproductivas
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consideradas fueron la edad al primer parto
(EPP), el intervalo entre partos (IEP) y la tasa
de pariciones (TP), y en los analisis finales sélo
se consideraron registros de animales dentro de
+30 de la media. Para el analisis de la EPP se
utilizaron registros de 113 vacas, agrupadas en
31 grupos contemporaneos (afio y estacion de
parto). Se definieron dos estaciones de parto,
lluvias (junio a noviembre) y secas (diciembre a
mayo). Para los analisis de IEP y TP, se utilizaron
346 registros de partos en 81 vacas, agrupados
en 28 grupos contemporaneos (afio-estacion de
parto), con lo que se tuvo un promedio de 4.3
partos por vaca. Los nimeros de registros para
calcular los intervalos entre partos fueron 74 del
primero al sequndo, 70 del segundo al tercero,
53 del tercero al cuarto, 48 del cuarto al quinto,
y 101 intervalos con vacas de quinto parto o mas.

Analisis de crecimiento. Los analisis estadisticos
para ajustar las curvas de crecimiento fueron
realizados mediante los modelos no lineales
mixtos siguientes:

Brody: y,;=f(t;;¢) +&=A(1-be*t )+g;

Logistico: y;=f(t;;p,)+&;=A/(1+be*it)+ g;

Von Bertalanffy: y,=f(t;; ®)+g;=A(1-be*i)3+¢g;
Gompertz: y,=f(t;;@)+g;=A, (e )+g,

Las suposiciones en los modelos fueron:
¢;=¢,+n;, n;~N(0,Q), g;~N(0,0.?), donde y
es el peso corporal del animal en kilogramos,
t es la edad del animal en dias, e es la base
del logaritmo natural, A es el peso maduro o
asintotico en kilogramos, b es una constante
de integracidon, k es la tasa de madurez del
animal, @, y n; son los vectores de efectos fijos
y aleatorios respectivos en los parametros A y
k, Q es la matriz de (co)varianzas de los efectos
aleatorios, €; es el residual, y 0.? es la varianza
del residual.

Para definir qué modelo de crecimiento utilizar
en el calculo de indicadores del crecimiento,
se realizaron pruebas de bondad de ajuste
utilizando el criterio de informacion de Akaike
(AIC), el criterio de informacion Bayesiano (BIC),
y el logaritmo de maxima verosimilitud (logL),
escogiendo el mejor modelo como aquél con
menores valores de AIC y BIC, y con mayor valor
de logL. En los cuatro modelos de crecimiento
comparados en este estudio, los parametros
relacionados con el peso asintoético (A) y la
tasa de madurez (k) se ajustaron como efectos
aleatorios, dada la consideracion de la parte fija
mas la aleatoria. Las estimaciones de parametros
y componentes de (co)varianza se estimaron
mediante maxima verosimilitud, utilizando el
procedimiento nlme (9) en el software R (10).
Con los parametros estimados del mejor modelo,
se calcularon los indicadores de crecimiento de
edad (EPI) y peso (PPI) al punto de inflexion (con
excepcion del modelo de Brody), edad al 50%
de madurez (E50M) y porcentaje de madurez a
los 18 meses de edad (PM18) (Tabla 1).

Analisis reproductivo. Las variables de edad al
primer parto (EPP), intervalo entre partos (IEP)
y tasa de pariciones (TP) fueron evaluadas como
caracteristicas reproductivas de las vacas. Para
el analisis de EPP se consideraron los efectos
de grupo contemporaneo (clases formadas con
afo y estacion de parto) y la covariable del peso
estimado al parto (generado a partir del modelo
de Brody). Para el analisis de IEP se consideraron
los efectos incluidos en EPP, ademas del nimero
de parto como covariable, y los efectos aleatorios
de semental y vaca. Para ambas variables de
respuesta se evalud la significancia de los efectos
fijos considerados en los modelos (p<0.05),
con el propdsito principal de ajustarlas por esos
efectos ambientales. Los modelos se ajustaron
por maxima verosimilitud restringida mediante
el paquete de R Ime4 (11).

Tabla 1. Indicadores de crecimiento a partir de los modelos no lineales evaluados para el crecimiento de vacas

de la raza Romosinuano.

Modelo2 EPI® PPIc E50M4 PM18e
Brody - - In(0.5/b)/-k 1-be-k(547)
Logistico (Inb)/k Al2 In(1/b)/-k 1/(1+bek(547))
Von Bertalanffy (In3b)/k 28A/27 In((3v0.5-1)/-b)/-k (1-bek(547))3
Gompertz (Inb)/k Ael In(In(0.5)/-b)/-k e-b(ek(547)

aA= peso maduro del animal; b= constante de integracion; k= tasa de madurez del animal. "EPI= edad al punto de inflexién.
¢PPI= peso al punto de inflexién. dE50M= edad al 50% de madurez. ePM18= porcentaje de madurez a los 18 meses.
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Para estimar la TP, se generd una variable con
distribucién binaria, codificando como uno
cuando la hembra parié, dado que habia estado
en empadre, y como cero en caso contrario;
con el fin de estimar la probabilidad que una
vaca esté parida en determinado dia después
del nacimiento. Para lo anterior, se utilizd un
modelo de regresion logistica multiple, usando
la funcidn siguiente:

E(y):l/(1+exp{ﬁ0 - X1B1 - Xzﬁz - X3B3})

Donde B, es el intercepto de la regresion, f3,
es el parametro relacionado con la época de
parto (lluvias y secas), 8, es el parametro
relacionado con el nimero de parto (primero,
segundo, tercero, cuarto y cinco+ partos), y B,
es el parametro relacionado con la covariable
del dia después del parto. La estimacion de los
parametros se realiz6 mediante la metodologia
de maxima verosimilitud, utilizando el paquete
glm2 (12) del software R (10).

Para tener puntos de comparacion entre
diferentes épocas del ano y nimeros de partos
de las vacas, y para comparar con lo obtenido
en estudios similares, se generaron indicadores
reproductivos complementarios, estableciendo
puntos de corte fijados a momentos especificos.
Considerando que el periodo mas largo de un
animal en este hato para alcanzar el primer parto
fue aproximadamente dos afios y la expresion
de indicadores reproductivos usados para
otros estudios, se establecieron los indicadores
(usando las probabilidades de vacas paridas a los
550 d y del niumero de dias transcurridos hasta
que en el hato ocurria el 50% de los partos):
tasa de pariciones a los 550 dias (TP550), y dias
al 50% de partos (D50P).

RESULTADOS

Analisis de crecimiento. En la tabla 2 se
presentan las estimaciones de los parametros
y componentes de (co)varianza para el analisis
de crecimiento en los cuatro modelos no
lineales mixtos estudiados. Con base en las
estimaciones de los parametros de crecimiento
y los componentes de (co)varianza aleatorios, se
ajustaron los modelos para predecir y describir
el peso de los animales a través del tiempo, para
cada uno de los modelos evaluados (Figura 1).
En general, los cuatro modelos describieron de
forma apropiada las curvas de comportamiento
del crecimiento a través del tiempo.
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Tabla 2. Parametros? (Param) estimados para los
modelos no lineales evaluados en el ganado

Romosinuano.

. PR, Von
Param Brody Logistico Gompertz Bertalanffy
A 466.16 430.17 441.46 447.15

+6.48 +5.75 +5.73 +5.80
b 0.94 5.45 2.14 0.53
+0.006 +£0.200 +£0.420 +0.008
K 0.001 0.002 0.001 0.001
+£0.00 £0.00 +£0.00 +£0.00
0,2 4.81 4.90 4.66 4.62
0,2 0.0002 0.0005 0.0003 0.0003
o2 2.92 3.09 2.96 2.92

aA = peso maduro del animal (kg); b = constante de
integracién; k = tasa de madurez del animal; 0,2 = varianza
del peso asintético (maduro) del animal; o,2 = varianza de la
tasa de madurez del animal; 0,2 = varianza residual.
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Figura 1. Ajuste de diferentes modelos no lineales
para curvas de crecimiento en ganado
Romosinuano (a) Brody, b) Logistico, c)
Gompertz, y d) Von Bertalanffy).
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En la tabla 3 se describen los resultados para los
indicadores de bondad de ajuste utilizados en
la seleccidon del mejor modelo. Con base en los
valores de los criterios de informacion de Akaike,
Bayesiano (el menor es mejor) y el logaritmo de
maxima verosimilitud (el mayor es mejor), el
modelo que presentd mejor ajuste fue el modelo
de Brody, seguido de los modelos Logistico y
Gompertz, y por ultimo Von Bertalanffy.

Tabla 3. Pruebas de ajuste para los modelos
seleccionados de curvas de crecimiento en
hembras Romosinuano.

temporada de lluvias, las hembras mostraron
de 5.5 a 12.3% mejor desempefio reproductivo
en la variable TP550, dependiendo el nimero
de parto que presentaba la hembra. La variable
D50P se redujo 34 dias por cada aumento en el
nimero de parto de la hembra, y 32 dias si se
presentaba el parto anterior en temporada de
lluvias.

Tabla 4. Parametros estimados para regresion
logistica multiple en tasa de pariciones de
hembras Romosinuano.

Modelo AIC? BIC! logLec
Brody 9233.71 9267.54  -4609.85
Von Bertalanffy 9350.88 9384.71 -4668.44
Logistico 9239.51 9273.34  -4612.75
Gompertz 9265.53 9299.36 -4625.76

aAIC= Criterio de Informacion de Akaike. PBIC= Criterio
de Informacion Bayesiano. clogL= Logaritmo de Maxima
Verosimilitud.

Los parametros estimados sirvieron para calcular
indicadores como EPI y PPI de la funcién, los
cuales fueron de 628 d y 215 kg, 309 d y 132
kg, y 418 d y 162 kg para los modelos Logistico,
Von Bertalanffy y Gompertz, respectivamente.
La E50M y el PM18 estimados para las hembras
Romosinuano fueron muy similares en los
modelos estudiados, con valores de 634 d y
45.42%, 628 dy 44.54%, 619 d y 45.54%, y 620
dy 45.31%, para los modelos de Brody, Logistico,
von Bertalanffy y Gompertz, respectivamente.

Analisis reproductivo. Las medias de EPP e
IEP fueron 1059 (+£282) y 553 (£68) dias. Como
era de esperarse, los grupos contemporaneos
afectaron a ambas variables (p<0.05). El peso
al parto de la vaca afecto la EPP e IEP (p<0.05).
Las vacas con menor peso maduro fueron mas
precoces (1.8 d/kg) y presentaron EPP mas
temprana. Para IEP, un mayor nimero de partos
signific6 menores valores para esta variable
(-11.23 d por cada parto); mientras que un
menor peso estimado al momento del parto
significé un mayor IEP (-0.10 d/kg).

Las estimaciones de los parametros para la
regresion logistica multiple en tasa de pariciones
resultaron significativas (p<0.01) y los valores
se presentan en la tabla 4. Los indicadores
reproductivos TP550 y D50P se dividieron para
los grupos de época de lluvias y secas, asi como
para los grupos de nimero de parto (tabla 5).
En general, cuando los partos se presentaron en

Rev MVZ Cérdoba. 2021. Enero-Abril; 26(1):e2033
https://doi.org/10.21897/rmvz.2033

Parametro Estimacion p-valor
Intercepto -8.3920 + 0.038 <0.001
Dia 0.0014 + 0.000 <0.001

Epoca 0.0498 + 0.014 <0.001
Namero de parto  0.4773 + 0.005 <0.001

Tabla 5. Tasa de paricion a los 550 dias (TP550) y
numero de dias al 50% de pariciones (D50P)
en hembras Romosinuano.

TP550 (%) D50P (d)
Partos
Lluvias Secas Lluvias Secas
1 45.1 33.3 563 597
2 57.0 44.6 531 565
3 68.1 56.5 499 533
4 77.5 67.7 467 501
5+ 84.8 77.1 435 469

La TP promedio a los 550 d fue 74+£19%. La
TP fue afectada (p<0.05) por la época de parto
anterior (Figura 2), siendo mayores TP cuando
el parto anterior fue en lluvias. Las diferencias
de la TP entre diferentes nimeros de parto se
muestran en la Figura 3, siendo las TP mayores
conforme aumento el nimero de parto (p<0.05).

200 40D 600 80g 1000

¥ gespuis dei partn

Figura 2. Tasa de pariciones de hembras Romosinuano
con partos en diferente época.
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Figura 3. Tasa de pariciones en hembras Romosinuano
con diferente nimero de partos.

DISCUSION

La caracterizacioén de la curva de crecimiento en
las hembras Romosinuano usando modelos no
lineales, presentd un mejor ajuste cuando se
incluyd en su estructura los efectos aleatorios
de peso maduro y de la tasa de madurez. Otros
estudios relacionados con el ajuste de modelos
no lineales en la produccién animal, también
han presentado mejor ajuste cuando se incluyen
efectos aleatorios al modelo, tanto en modelos
de curvas de crecimiento (13) como de lactancia
(14). Esto indica la importancia del efecto
individual de los animales en la expresion de su
produccion.

Con base en los resultados de las pruebas
de bondad de ajuste, el mejor modelo para
describir la curva de crecimiento en hembras
Romosinuano fue el modelo de Brody. En otros
estudios con ganado bovino, el modelo de Brody
también ha sido el mas apropiado para ajustar
su patrén de crecimiento (15,16,17). El modelo
de Brody ha sido el mas frecuentemente utilizado
para caracterizar el crecimiento de ganado
bovino, debido, en parte, a que posee una
interpretacion bioldgica que facilita la descripcién
del crecimiento de los animales.

La comparacion directa de los valores en los
parametros de crecimiento obtenidos con los
diferentes modelos no es posible, dado que
miden aspectos ligeramente diferentes; sin
embargo, el parametro para estimar el peso
maduro considera una interpretacién bioldgica
similar. A pesar de la gran variabilidad entre
las estimaciones de EPI y PPI en los modelos
estudiados, las estimaciones de peso maduro
variaron poco entre los modelos (430 a 466 kg),
lo que indica cierta constancia en cercania del
valor estimado con el real, independientemente
del modelo utilizado. El valor estimado de A,
relativamente pequefo, sugiere que la madurez
de las hembras de esta raza podria ubicarse en
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edades tempranas de la vida de los animales. Los
valores estimados en el presente estudio para
peso maduro fueron similares a los reportados por
Ramirez et al. (18) para seis grupos de hembras
bovinas cruzadas (incluyendo el F1 Romosinuano-
Cebl) en condiciones tropicales. Los valores
de peso maduro estimados concuerdan con la
ubicacion de Romosinuano como una raza de
talla pequefia a mediana. Esta caracteristica en
razas criollas y nativas indica que son animales
de menores requerimientos nutricionales
comparado con razas de tallas mayores, lo
gue podria representar también ventajas en
caracteristicas reproductivas para sistemas
de produccidon con restricciones alimenticias
(19,20). En este estudio, los componentes de
varianza de peso maduro oscilaron entre 61.2
y 62.2% de la varianza total, siendo mayor con
el modelo de Brody. La varianza de la tasa de
madurez no sobrepaso el 0.06% de la varianza
total en todos los modelos.

El modelo de Brody, que produjo el mejor ajuste
entre los modelos estudiados, no permite estimar
la EPI y PPI, debido a que no tiene punto de
inflexion. La alta variabilidad en las estimaciones
de estos indicadores dependiendo el modelo
utilizado, evidencia la necesidad de utilizar
la informacion del mejor modelo. En los tres
modelos donde si se puede calcular la EPI se
obtuvieron edades mayores a las de la edad al
destete comun de la raza en México (240 d) (8), a
diferencia de lo observado en la raza Tropicarne,
y en ganado CebU (16,21). Esto sugiere que el
destete en los animales Romosinuano no cesa
significativamente la aceleracidn del crecimiento
alrededor de esta edad. La E50M estimada entre
20y 21 meses y el PM18 cerca del 45%, ubican
a este recurso genético como tardio en alcanzar
la madurez, comparado con otros recursos
genéticos tropicales. Dominguez-Viveros et al.
(16) estimaron la E50M y el PM18 de bovinos
Tropicarne en México aproximadamente al ano
de edad y 65%, respectivamente. En general,
estos valores relativamente bajos indican que
los bovinos en el tropico tienen bajas tasas de
madurez.

La media estimada para EPP en este estudio
(35.3 meses) fue menor en aproximadamente
tres meses a las estimaciones reportadas (22,23)
para Romosinuano en Colombia, y mayor en tres
meses a la reportada para esta raza en México
(24). Sin embargo, contrastando con otras
razas en México, fue similar al reportado para
la raza Tropicarne (25), y de uno a tres meses
menor que los reportados por otros autores con
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ganaderia tropical (26,27). Vera (28) menciona
que se debe procurar que las novillas mantengan
bajas ganancias de peso vivo para reducir la
edad al primer parto. Por otra parte, Nunez-
Dominguez et al. (25) encontraron que vacas de
tamafo mediano en la raza Tropicarne eran mas
precoces que las de tamafio pequefio o grande.

El IEP estimado en este estudio (18.4 meses)
fue entre cuatro y cinco meses mayores que
los publicados para ganado Romosinuano
de Colombia y México (23,24,29), y que los
publicados para otras razas bovinas tropicales en
México (26,30,31). Para esta variable, es posible
que las vacas Romosinuano de este estudio
no pudieron satisfacer sus requerimientos
nutricionales en el postparto temprano,
provocando retrasos en el reinicio de la actividad
ovarica postparto; y consecuentemente,
generando aumentos en el IEP. Para IEP y TP,
el comportamiento de las vacas Romosinuano
fue afectado por el nimero de partos y la
época de partos. Los mayores valores de IEP
en los primeros partos podria deberse a que se
presentan en edades donde las vacas no habian
alcanzado su madurez en peso (sélo 67.3 % del
peso maduro de la hembra al primer parto).
Ossa et al (22,29) estimaron una tendencia a
disminuir el IEP cuando se incrementé el nUmero
de partos en vacas Romosinuano de Colombia.
Asimismo, Mejia-Baustista et al (26) reportaron
menores IEP a medida que aumentd el nimero
de partos en animales Bos taurus, Bos indicus y
sus cruzas, en condiciones tropicales de México.

En conclusion, los modelos no lineales mixtos
utilizados permiten describir adecuadamente el
crecimiento de las hembras Romosinuano en el
trépico con alimentaciéon basada en pastoreo,
aunque el modelo de Brody es mas apropiado
que los otros. En las condiciones ambientales
de la unidad de produccién estudiada, esta

poblacién de hembras presenta una tasa de
crecimiento lenta, por lo que puede considerarse
como raza de tamafio pequefio o mediano;
con una aceptable eficiencia reproductiva,
considerando las restricciones ambientales y
genotipos disponibles en zonas tropicales. La
actividad reproductiva es mejor cuando las
hembras tienen un mayor porcentaje de peso
maduro y se tienen partos en épocas de lluvias.
Las hembras Romosinuano con menor tamafio
maduro presentan edades al primer parto mas
temprano que vacas mas pesadas.

En general, la caracterizacién del crecimiento y
la aptitud reproductiva de hembras Romosinuano
en las condiciones tropicales del hato en estudio,
dan una idea de la situacién que ocurre en los
otros hatos similares que utilizan esta raza en
el pais, y es complementaria a las estimaciones
realizadas con Romosinuano en otros paises. Sin
embargo, una mayor recoleccién de informacion
permitiria una caracterizacion mas precisa y
representativa del potencial productivo de los
hatos Romosinuano en México.
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Abstract

The objective was to determine the prevalence of markers associated with genetic
diseases in Romosinuano cattle raised in Mexico. Using the genetic disease database at
Online Mendelian Inheritance in Animals, 154 diseases reported were considered. Four
hundred ninety-six animals were genotyped using the Axiom©BovMDv3 array. Eighty-six
markers associated with 49 disease-related genes were found in the SNP array used, of
which 11 markers were not monomorphic. Allele and genotypic frequencies of markers
associated with the following diseases were estimated: bovine spinal demyelination,
bovine dilated cardiomyopathy, syndactyly, citrullinemia, maple syrup urine disease,
cardiomyopathy and woolly haircoat syndrome, factor VIII deficiency, neuronal ceroid
lipofuscinosis 5, a-mannosidosis, and familial goiter. Homozygous carriers of the marker
g.77675440C>T, related to syndactyly, were identified. The detection of carriers of
variants in markers associated with genetic diseases can be beneficial when making

mating decisions, supporting the herd’s health.

Keywords: Criollo cattle, Genetic disorder, Hereditary disease, Molecular diagnosis,
SNP

Introduction

The Romosinuano is a bovine Criollo breed developed in Colombia and adapted
to the tropics. This breed was introduced to Mexico at the end of the 20th century, and
its registration in the Asociacion Mexicana de Criadores de Ganado Romosinuano y
Lechero Tropical (AMCROLET) began in 1998 (1). This population is virtually isolated
due to sanitary prohibitions to import animals from Colombia (2). This condition has led
to low effective population size (48) and an increase in inbreeding (currently at 2.55%)
(1). The inbreeding could fix undesirable alleles such as those related to monogenic
diseases if they were found in the population. On the other hand, genetic variations in
domestic animals are responsible for approximately 20% of rare diseases (3). It is
challenging to detect lethal diseases that cause embryo loss and stillborn without
genomic data, even with substantial phenotypic and pedigree data sets, as the cause of
these diseases can be chromosomal defects, individual genes, or gene interactions (4).

DNA sequencing techniques provide an opportunity to reduce the frequency of

undesirable traits in a population. Structural variations, including DNA insertions,
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duplications, deletions, inversions, and translocations, are present in animal genomes
and are often associated with diseases (5). By analyzing DNA sequence variation, genes
involved with diseases can be identified (6). Genetic control of some diseases in cattle
allows reducing their associated cost, improving animal welfare, and providing healthy
animal products for consumers (7). The most common mode for transmission of genetic
defects is autosomal recessive inheritance, and knowing the prevalence of these
diseases benefits the selection of animals for breeding.

In Mexico, studies on the prevalence of genetic diseases in Braunvieh cattle have
begun (8). Given the Romosinuano Mexican population’s isolation, it is necessary to
know the prevalence of hereditary diseases. The objective was to determine the allelic
and genotypic frequencies of polymorphisms associated with genetic diseases in

Mexican Romosinuano cattle.

Materials and methods

Samples for DNA extraction

Samples of hair follicles were collected from 496 Romosinuano animals
registered in AMCROLET. The sampled animals were born between 2003 and 2019,
including 49 males and 447 females, from four farms located in Mexico’s tropical areas.
In general, there is a continuous exchange of genetic material among these farms, and

they provide most of the sires, semen, and females, to other breeders (1).

DNA genotyping

Animals were genotyped using 63,791 SNPs from the Axiom©BovMDv3 array
from Affymetrix (Santa Clara, CA, USA). One hundred fifty-four diseases reported in
OMIA's (Online Mendelian Inheritance in Animals) genetic disease database were
considered (9). Eighty-six markers associated with 49 disease-related genes were
selected in the SNP array used (Table 1). Genotype frequencies were calculated with the
Axiom Analysis Suite v4.0.1 program (10) for the total sampled population and separately

for sires and females.
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Table 1. Economically important genetic diseases included in the SNP array used.

Disease Gene Associated gene name Chrt
Abortion due to haplotype BH2 TUBD1 Tubulin delta chain 19
Abortion due to haplotype FH4 SUGT1 Protein SGT1 homolog 12
Abortion due to haplotype HH1 APAF1 Apoptotic peptidase-activating factor 1 5
Abortion due to haplotype HH4 GART Trifunctional purine biosynthetic protein 1
Abortion due to haplotype JH1 CWC15 Spliceosome-associated protein homolog 15
Abortion due to haplotype MH2 SLC37A2  Glucose-6-phosphate exchanger 29
Achondrogenesis type Il COL2A1 Collagen alpha 1(ll) 5
Arachnomelia SUOX Sulfite oxidase 5
Axonopathy MFN2 Mitofusin 2 16
Beta-lactoglobulin, low aberrant
expression PAEP Progestagen-associated endometrial protein 11
Brachyspina FANCI Fanconi anemia group | 21
Cardiomyopathy and woolly haircoat
syndrome PPP1R13L RelA-associated inhibitor 18
Bovine dilated cardiomyopathy OPA3 Optic atrophy 3 protein 18
Chediak-Higashi LYST Lysosomal trafficking regulator 28
Chondrodysplasia EVC2 Ellis Van Creveld 2 6
Citrullinaemia ASS1 Argininosuccinate synthase 1 11
Complex f vertebral malformation SLC35A3 UDP-N-acetylglucosamine transporter 3
ATPase, Ca++ transporting, cardiac muscle,
Congenital muscular dystonia 1 ATP2A1 fast-twitch 1 25
DUMPS UMPS Uridine monophosphate synthetase 1
Developmental duplications NHLRC2  NHL repeat containing 2 26
Dwarfism, ACAN ACAN Aggrecan 21
Dwarfism, Angus PRKG2 Protein kinase, cGMP-dependent, type Il 6
Growth-hormone deficiency GH1 Growth hormone 1 19
Dwarfism proportionate with
inflammatory lesions RNF11 Ring finger protein 11 3
Ehlers-Danlos syndrome EPYC Epiphycan 5
Epidermolysis bullosa ITGB4 Integrin, beta 4 19
Factor XI F11 Coagulation factor Xl 27
Glycogen storage disease V PYGM Phosphorylase, glycogen, muscle 29
Familial goiter TG Thyroglobulin 14
Hemophilia A F8 Coagulation factor VIII X
Hypotrichosis KRT71 Keratin 71 5
Hypotrichosis, streaked TSR2 Ribosome maturation factor X
ATP-binding cassette, sub-family A member
Ichthyosis, fetalis ABCA12 12 2
Leukocyte adhesion deficiency type | 1TGB2 Integrin, beta 2 1
Mannosidosis, alpha MAN2B1 Mannosidase, alpha, class 2B, member 1 7
branched-chain keto acid dehydrogenase
Maple syrup urine disease BCKDHA  EL1, alpha polypeptide 18
Mucopolysaccharidosis 111B NAGLU N-acetylglucosaminidase, alpha 19
Myoclonus GLRA1 Glycine receptor, alpha 1 7
Myopathy of the diaphragmatic
muscles HSPA1A  Heat shock 70kDa protein 1A 23
Neuronal ceroid lipofuscinosis, 5 CLN5 Ceroid-lipofuscinosis neuronal 5 12
Osteopetrosis SLC4A2 Solute carrier family 4 member 2 4
Protoporphyria FECH Ferrochelatase 24
Ptosis UBE3B Ubiquitin protein ligase E3B 17
Spinal demyelination SPAST Spastin 11
Spinal muscular atrophy KDSR 3-ketodihydrosphingosine reductase 24
Low-density lipoprotein receptor-related
Syndactyly (mule foot) LRP4 protein 4 15
Tail, crooked MRC2 Mannose receptor C type 2 19
Thrombopathia RASGRP2 RAS guanyl releasing protein 2 29
Trimethylaminuria FMO3 Flavin containing monooxygenase 3 16

Chr: chromosome.
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Table 2. Allele and genotypic marker frequencies previously associated with genetic
diseases present in the Romosinuano population.

Genotypic frequencies®

Variant
Disease! Symbol® Chrd Variation type FAM* AA AB BB

CT ASS1 11 100802781C>T nonsense 0.214 0.573 0.427 0.000
0.033 0.933 0.067 0.000
0.236 0.528 0.472 0.000
0.044 0.912 0.088 0.000
0.011 0.978 0.022 0.000
0.048 0.905 0.095 0.000
0.001 0.998 0.002 0.000
0.000 1.000 0.000 0.000
0.001 0.998 0.002 0.000
0.001 0.998 0.002 0.000
0.000 1.000 0.000 0.000
0.001 0.998 0.002 0.000
0.198 0.640 0.323 0.036
0.173 0.653 0.347 0.000
0.201 0.639 0.321 0.040
0.167 0.665 0.335 0.000
0.261 0.477 0.523 0.000
0.156 0.688 0.312 0.000
0.001 0.998 0.002 0.000
0.000 1.000 0.000 0.000
0.001 0.998 0.002 0.000
0.007 0.986 0.014 0.000
0.010 0.980 0.020 0.000
0.007 0.987 0.013 0.000
0.100 0.801 0.199 0.000
0.213 0.575 0.425 0.000
0.088 0.823 0.177 0.000
0.126 0.749 0.251 0.000
0.000 1.000 0.000 0.000
0.143 0.715 0.285 0.000
0.082 0.836 0.164 0.000
0.043 0.913 0.087 0.000

¢ 0.086 0.827 0.173 0.000

1CT: citrullinaemia; MSUD: maple syrup urine disease; CLN5: neuronal ceroid lipofuscinosis 5; F8: hemophilia A; MF:
syndactyly (mule foot); a-M: alpha-mannosidosis; BDCM: bovine dilated cardiomyopathy; CWH: cardiomyopathy and
woolly haircoat sindrome; BSD: bovine spinal demyelination; GF: familial goiter. 2ASS1: argininosuccinate synthase 1;
BCKDHA: branched-chain keto acid dehydrogenase E1 alpha polypeptide; CLN5: neuronal ceroid lipofuscinosis 5; F8:
coagulation factor VIII; LRP4: LDL receptor-related protein 4, MAN2B1: mannosidase alpha class 2B member 1; OPA3:
optic atrophy 3; PPP1R13L: protein phosphatase 1 regulatory subunit 13 like; SPAST: spastin; TG: thyroglobulin. *Chr:
chromosome; “FAM: minor allele frequency. ®Allele B is the one associated with the disease.

MSUD BCKDHA 18 50837932C>T missense

CLN5 CLN5 12 52461241insG insertion

F8 F8 X 38971744T>A missense

MF LRP4 15 77675440C>T missense

MF LRP4 15 77682052G>A  missense

a-M MANZ2B1 7 13956640G>A missense

BDCM OPA3 18 53546443C>T nonsense

CWH PPP1R13L 18 53440861dupACAGGCG insertion

BSD SPAST 11 14760164G>A missense

GF TG 14 9487845C>T nonsense

O 4 40 & 4 40 O 4 0 & 4 0 O 4 0 & o 40 O o4 0 & o4 0 O 4 0 O o 40 O+
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Results and discussion

Of the 86 markers, after discarding the monomorphic markers, only 11 presented
causal allelic variants of 10 diseases in the Romosinuano sampled population. The
genetic disorders presented in a polymorphic way in the population were: citrullinemia
(CT), maple syrup urine disease (MSUD), neuronal ceroid lipofuscinosis 5 (CLN5), factor
VIII deficiency (F8), syndactyly (MF), a-mannosidosis (a-M), bovine dilated
cardiomyopathy (BDCM), cardiomyopathy and woolly haircoat syndrome (CWH), bovine
spinal demyelination (BSD), and familial goiter (GF). Table 2 shows the allelic and
genotypic marker frequencies associated with the diseases present in a polymorphic way
in the study population. MF was the only disease identified with the homozygous
recessive marker; the other disease-related markers were heterozygous.

BSD is a recessive congenital neurodegenerative disease in cattle, characterized
by pathological myelin changes in the spinal cord (11). A causal relationship of
GIn560>Arg substitution in the SPAST gene was demonstrated in BSD disease (11). In
the Romosinuano cattle studied, the marker associated with the gene responsible for
BSD was found heterozygous in 25.1% of the population, occurring only in females. The
Romosinuano population in Mexico arose mainly from upgrading of genotypes used in
the tropics (1); this justifies that Romosinuano in Mexico probably contains genes from
Brown Swiss (BS) animals. The appearance of BSD is a problem in BS and European
breeds of cattle improved with BS (11). Authors (12) found a relationship between the
frequencies of lethal alleles of the reference population and the founder population; they
reported 16 individuals carrying the mutant allele in the Austrian BS population. A study
(8) using BS from Mexico found a frequency of the marker associated with BSD (0.3%),
without showing its clinical form.

CT and MSUD are diseases in which the calf dies between three and five days
old (13). These recessive defects are caused by single-nucleotide mutations that change
the protein or enzyme’s amino acid sequences. A citrullinemia-causing mutation was
reported as a C>T transition in the ASS1 gene, altering arginine-86 (CGA) to a nonsense
codon (TGA) (14). A study published that a C>T transition in the BCKDHA gene is
responsible for MSUD (15). In the present study, the associated markers for CT and
MSUD were found heterozygous (43 and 9%), having a high frequency of the alternate
allele in CT, and higher frequencies of the unwanted allele in the females for both

diseases. A study with BS breed (8) estimated low frequencies (3%) of both markers
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associated with CT and MSUD, without showing its clinical form. Since these diseases
are lethal at birth, death of calves at birth have likely occurred without being registered
by breeders.

The SNP of the PPP1R13L gene, considered as marker related to CWH, was also
heterozygous in the study population, with an allelic frequency of 20%, and a higher
frequency in sires (47%). CWH is also considered a lethal autosomal recessive disease-
specific to Hereford cattle (16); these authors reported homozygosity in the PPP1R13L
gene in 13 animals diagnosed with CWH. On the other hand, using homozygosity
mapping based on 80 thousand SNP chip, a study obtained negative results in the
PPP1R13L gene mutation in two suspected cases of CWH (17).

Mutations related to F8, CLN5, and a-M were found heterozygous in 0.2% of the
population (one individual per disease). For F8, g.38971744T>A substitution resulting in
Leu2153>His substitution was identified as the disease-causing mutation (18). Since this
gene is on the X chromosome, it is expected to behave as sex-linked inheritance. For
CLNS5, single base duplication (g.52461241insG) was detected in the study population,
which is reported (19) as a causal mutation of the disease. This duplication results in a
frameshift, which is predicted to introduce a premature stop codon (19). The a-M disease
was reported in Galloway and Angus cattle, as caused by a different mutation in each
breed. In Angus, T961>C transition resulted in Phe321>Leu substitution, and in Galloway
G662>A transition resulted in Arg221>His substitution (20). The change 662G>A was
found in the present study.

The GF genetic variant was reported for both cattle and goats; the first case was
characterized at domestic animals’ DNA level (21). In the Romosinuano population, the
nonsense changes in position g.9487659A>G in the BTA14 was heterozygous, with
16.4%. This mutation was also detected in Jersey cattle, without phenotypically
presenting the disease (22).

BDCM occurs in Holstein, Red Holstein, Fleckvieh, Red Danish, and Red Swedish
cattle (23,24). This disorder is due to a nonsense mutation (g.53546443C>T) in the gene
for OPA3 (25). This variant appeared in the study population with an allelic frequency of
0.7% (in heterozygous genotypes), with no observed cases of disease-expression.

Originally, BDCM was reported as exclusive of Red Holstein and Fleckvieh cattle breeds
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(25). Around 2% of Holstein, Red Holstein, and Fleckvieh Swiss bulls currently carry this
causative mutation in the OPA3 gene (24).

Bovine MF was shown to segregate as a monogenic recessive trait with
incomplete penetrance for many cattle breeds (9). A study reported four families of
mutations in the LRP4 gene (protein 4 related to the low-density lipoprotein receptor)
associated with syndactyly problems (26). In the present study, SNP (c.3595G>A) that
predicts glycine-to-serine exchange of the LRP4 protein (p.Gly1199Ser) was detected as
heterozygous (33.5%). A second SNP (¢c.4940C>T), which produces exchange of proline
to lysine, of the LRP4 protein (p.Prol647Lys), was estimated 3.6 and 32.3% for
homozygous and heterozygous genotypes. These markers were associated with
haplotypes of Holstein and Simmental breeds (9). In Mexican BS, frequencies of 51.7
and 0.2% of alternate alleles of SNPs (c.241G>A and ¢.2719G>A) were found in the
LRP4 gene, without physical abnormalities (8). It is estimated that up to 20% of animals
homozygous for the disease will not have fused claws (27). In a Holstein population, the
frequency of carriers reported for MF was 0.1% (4). In the United States of America, using
data from the national genetic evaluation of August 2015 (29) reported a frequency of
0.07% MF haplotype Holstein. The prevalence of heterozygous for genetic diseases in
the Romosinuano population should be considered in selection programs. Syndactyly in
cattle is not considered a lethal disease, as it does not kill affected calves, but they are
slaughtered, which results in economic losses (28).

The markers related to F8, CLN5, and a-M were only found in one individual for
each disease, giving the possibility of eliminating such diseases in the population. Given
the high frequency of the affected allele in males (26.1, 17.3 and 21.3%) for MF markers
(9.77682052G>A and g.77675440C>T) and CWH (g.53440861dupACAGGCG), a
selection strategy for sires to reduce it should be considered. In CT, MSUD, BSD, and
GF, the unwanted allele’s frequency was not greater than 5% in males, so the intensity

of selection to reduce it should fall on females.

Conclusion

Markers associated with genetic diseases were found in the Romosinuano cattle
population of Mexico. The detection of marker frequencies associated with genetic
diseases can be useful when making decisions about animals’ matings and improving
their health.
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Abstract

The study provides essential information within and across breeds genetic
diversity useful for developing conservation or genetic improvement programs in
cattle populations. The objective was to assess the genetic diversity and
population structure of Criollo Lechero Tropical (CLT) and Romosinuano cattle
breeds from Mexico and compare them with other creole and Spanish cattle
breeds populations. The study included CLT and Romosinuano samples
genotyped with the 65k Axiom©BovMDv3 array. Genomic data of creole and
Spanish breeds were retrieved from a public repository. Observed and expected
heterozygosity, inbreeding coefficient, and effective population size were
estimated. Genetic diversity across breeds was evaluated by pairwise Wright's
Fst, principal components, and structure analysis. Observed and expected
heterozygosity, inbreeding coefficient, and effective population size were 0.31,
0.30, -0.018, and 56 in CLT, and 0.32, 0.31, -0.023, and 99 in Romosinuano,
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respectively. Wright's Fst indicated that both breeds are related to American
creole cattle and some native Spanish cattle. Principal components confirmed this
relationship. The structure analysis suggested that Romosinuano cattle show
more significant Spanish ancestry than CLT. The present study presents novel
evidence indicating that, although these breeds’ effective population size is small,
they are still diverse and can be used as genetic reservoirs in conservation
programs.

Keywords: Ancestry; Creole cattle; divergence; effective population size.

1. Introduction

The assessment of genetic diversity, population structure, and within and across
breeds relationships is essential for the development of conservation and genetic
improvement programs of cattle populations [1]. The genomic data of the
populations, export, divergence, and admixture in domestic cattle can be precisely
established [2]. Genetic markers have been used worldwide to assess genetic
variation between cattle breeds concerning their geographical origin. The single
nucleotide polymorphism or SNP markers have been used to develop highly
informative and density-based microarray technology called Chip SNP [3]. SNPs
availability has been advantageous to assess genetic diversity and estimate

phylogenetic relationships [2].

The creole cattle breeds from the Americas have their ancestral sources in
Spanish breeds from New World’s colonization. It is not known whether these
breeds originated from one or more cattle populations [1]. The Criollo Lechero
Tropical (CLT) cattle breed was developed due to the geographic isolation of the
original Spanish cattle and farmers’ selection for milk production traits [4]. In
Mexico, a nucleus herd of CLT cattle was formed in the mid-20th century. The
base of this nucleus herd were cows imported from Nicaragua, creole cows from
Mexico and some bulls from the Centro Agronomico Tropical de Investigacion y
Enseflanza (CATIE), Turrialba, Costa Rica [5]. Romosinuano cattle is a

Colombian creole breed introduced to Mexico by absorption process of individuals

54



and semen of Romosinuano bulls from Florida, the USA, and Turrialba, Costa
Rica [4].

Creole cattle breeds from the Americas have evolved in different climatic
conditions than their European ancestry, so they have probably fixed or changed
allele frequencies different from those of their ancestors due to adaptation and
the artificial animal selection to better performances under these conditions. The
genetic diversity of CLT and Romosinuano cattle in Mexico has been evaluated
through pedigree analysis [6, 7]. However, within and across breed genetic
diversity and these breeds’ origin has not been evaluated by DNA markers.

This study is aimed to assess the genetic diversity and structure of CLT and
Romosinuano cattle breeds in Mexico and compare them with other creole cattle’s

ancestor breed populations using a medium-density SNP chip.

2. Material and methods

2.1 Source of data

Both CLT and Romosinuano animals included in this study belong to herds
affiliated to the Asociaciobn Mexicana de Criadores de Ganado Romosinuano y
Lechero Tropical. Seventy-five hair follicle samples from animals of both cattle
breeds were collected. Samples were genotyped using the Axiom © BovMDv3
array consisting of 63,791 SNPs (Affymetrix, Santa Clara, CA, USA).
Monomorphic SNPs were excluded, resulting in 55,760 SNPs for CLT and 55,579
for Romosinuano. Genotypic data from an lllumina BovineSNP50 BeadChip array
with 1,539 animals of 127 breeds were retrieved from a public repository [8]. SNPs
had been filtered by the authors based on a calling rate of 0.9, and monomorphic
SNPs were excluded, remaining 43,043 SNPs available. Only data from Holstein,
Jersey, Angus, and Brown Swiss animals were included as European cattle
breeds, eleven native Spanish cattle breeds (Berrenda Negro, Berrenda
Colorado, Negra Andaluza, Cardena Andaluza, Toro de Lidia, Pirenaica,
Mostrenca, Terrana, Menorquina, Morucha, Retinta), five creole cattle breeds
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(Texas Longhorn, Colombian Romosinuano, Corriente, Senepol, Florida
Cracker), and three breeds of Asian indicine cattle (Guzerat, Sahiwal, Gyr) were
selected for further analysis. Genotypic data were merged by SNP’s hame and
location with CLT and Romosinuano data, using PLINK v1.9 software [9]. Finally,
a total of 18,192 SNPs were shared between the panels.

2.2 Within-breed genetic diversity

Observed (Ho) and expected (He) heterozygosity and the inbreeding coefficient
(Fis) were calculated for the CLT and Romosinuano samples using PLINK
software [9]. Trends of the effective population size (Ne) were calculated from
linkage disequilibrium (LD) throughout the genome of CLT and Romosinuano
using SNeP V1.1 software [10].

2.3 Across-breed genetic diversity

Pairwise Fst between CLT, Romosinuano, and creole, Spanish, and indicine
breeds were calculated using the PLINK software [9]. Principal components were
calculated using the merged SNP dataset, considering only autosomal SNPs. The
genomic relationships matrix was calculated using GCTA v1.93.2 (Genome-wide
Complex Trait Analysis) software [11]. The omicKriging package of R [12] was
used to access the matrix’s information and subsequently estimate the principal
components using the RSpectra package of R [13], and the top two principal
components were plotted against each other considering the CLT and
Romosinuano cattle and the five creole, eleven Spanish, and three indicine
breeds.

Using the software SRUCTURE v2.3.4 [14], population structure analyses were
performed with an initial Burn-in of 25,000, and 25,000 additional Markov Chain
Monte Carlo (MCMC) runs. The dataset was processed for five iterative cycles,
each with constant Burn-in and MCMC. Holstein, Jersey, Angus, and Brown Swiss
animals were included as European cattle breeds, eleven native Spanish cattle
breeds, five creole cattle breeds, and three breeds of Asian indicine cattle to
consider the possible subpopulations of ancestry in the CLT and Romosinuano.
K-values from 2 to 13 were tested with STRUCTURE harvester software [15] to
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infer the best fit Delta K-value between the populations studied using Evanno's
method [16].

3. Results

3.1 Within-breed genetic diversity

To assess the animals’ relatedness and genetic diversity within each of the
breeds, Ho, He, the average inbreeding coefficient, and the effective population
size were calculated (Table 1). Romosinuano cattle showed a greater difference
between Ho and He than CLT cattle. The trend of Ne across the last 100
generations is shown in Figure 1. The effective population sizes for both bovine
breeds have been decreasing over time. The generation intervals of
Romosinuano and CLT breeds were calculated at 6.7 [6] and 6.9 years [7],
respectively. The first trips carrying cattle from Spain to America are reported in
1524 [17]. In 70 generations, the Ne was reduced from 317 to 56 in CLT, and in
Romosinuano was reduced from 394 to 99. None of these breeds obtained a
value less than the lower limit (>50) of the effective population size recommended
for the conservation of genetic resources [18].

3.2 Across-breed genetic diversity

Wright's Fst values, calculated between CLT, Romosinuano, and established
cattle breeds, are shown in Table 2. The smallest Wright's Fst value among
Mexican Romosinuano with a creole cattle breed (omitting the comparison with
Colombian Romosinuano) was with Texas Longhorn, while the lowest values
compared to Spanish breeds were with Andalusian breeds. The same results
were observed with CLT cattle. The highest values of Fst were with Bos t. indicus
breeds for both CLT and Romosinuano. The Fst values between CLT and
Romosinuano with zebu breeds were on average 0.25 and 0.23, respectively.
The main two principal components were calculated, and the animal samples
were represented graphically to visualize how the individuals are clustered as
from the genomic relationships matrix (Figure 2). The sub-species Bos taurus
taurus and Bos taurus indicus shown the largest difference of principal

components. Creole and Spanish cattle breeds showed a slight separation
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between clusters. CLT and Romosinuano cattle were clustered with the creole
cattle breeds; however, these breeds exhibited a large spread as principal

component points.

Genetic structure analysis was carried out to determine the ancestry of the CLT
and Romosinuano breeds (Figure 3). The best fit of k given the populations was
determined as k = 10, indicating that both CLT and Romosinuano cattle show a
different structure from the other breeds included in the study. The largest
ancestral subpopulation that shows the Romosinuano in Mexico is shared with
Colombian Romosinuano. This subpopulation represents on average 75% of the
Romosinuano genes, which at the same time, in the Spanish breeds, this
subpopulation represents on average 7%. The other ancestral subpopulations in
the Romosinuano population represent 10% of the subpopulation shared mainly
with CLT; 2% of the subpopulation shared with creole cattle such as Texas
Longhorn and Corriente, and 8.7% belongs mainly to subpopulations of zebu
ancestors. CLT cattle shows a subpopulation that covers 89% of its ancestry. This
ancestral subpopulation is not shared with high percentages in other bovine
breeds. Spanish breeds such as the Cardena Andaluza, Negra Andaluza, and
Berrenda en Colorado show a slight proportion of this ancestral subpopulation,

3% on average.

4. Discussion

The genetic diversity and population structure of CLT and Romosinuano cattle
populations from Mexico were analyzed in the present study. The Ho, He, and Fis
values have been used to reference genetic diversity in several studies of small
and indigenous populations. Ho values were higher than He in both breeds of this
study. In the Tharparkar cattle population, Ho values were higher than He [19].
The native cattle breeds, Korea Brown Hanwoo, Brindle Hanwoo, and Jeju Black,

showed great genetic diversity having Ho greater than He [20].
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Eusebi et al. [21] reported average Fis values of 0.06 and 0.01 for the same
animals of the Spanish and creole breeds used in this study. Rosendo-Ponce et
al. [7] and Nufez-Dominguez et al. [6] estimated inbreeding coefficients of 0.01
and 0.025 for CLT and Romosinuano, based on a pedigree information analysis.
The parameters calculated in the present study showed a remarkable level of
genetic diversity within the breeds studied. Genetic diversity analysis has been
very important for the management and sustainable use of livestock genetic
resources. Within-breed genetic diversity studies are necessary for creole and
local breeds to be used in a productive and economic environment and avoid

inbreeding problems [22].

In general, for both breeds, the differences with Spanish and creole breeds are
categorized as ‘moderate differentiation’ and differences with indicine breeds as
‘great differentiation’ [23, 24]. The lowest Wright's Fst values among Mexican
Romosinuano, CLT and the Spanish cattle breeds agree with some reports that
mention the arrival of cattle to the New World occurred from the second trip of
Christopher Columbus, and later, transports of cattle left Seville and nearby ports
so that Andalusian cattle would be the most likely ancestors of the creole cattle
breeds [17].

Gautier et al. [25] reported Fst values between European cattle and zebu breeds
between 0.29 and 0.38. This result is consistent with Decker et al. [2] and Martinez
et al. [1], where they mention that creole breeds have indicine ancestry, which
occurred after the arrival of Spanish cattle to the New World. Miretti et al. [26]
suggest that Zebu’s influence in creole cattle may be due to imports of Bos t.
indicus from Africa during the colonial period to improve local adaptability herds

to tropical conditions.

The Ne is a valuable parameter to know the risk of extinction in small populations
and design breeding programs for livestock breeds [23]. The Ne from

genealogical records was calculated for CLT and Romosinuano cattle breeds in
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México [6, 7]. One way to estimate Ne is by using pedigree; however, these
estimates depend on the genealogical records’ level of integrity [10]. According to
the Ne trends estimated in the present study, the Ne value published by pedigree
analysis [7] was reached thirteen generations earlier, while in Romosinuano, the
value has not yet been reached [7]. Hidalgo et al. [27] estimated a Ne of 72 in
generation 1 from a genomic sample of the same Romosinuano population in
Mexico. According to FAO [18], it is desirable to have a minimum Ne of 50,
equivalent to a rate of inbreeding of 1% per generation, to preserve small

populations.

CLT and Romosinuano remained close to the creole breeds in the principal
components plot, mainly with Texas Longhorn, Corriente, and Senepol,
confirming the slight differentiation from the native Spanish and wholly

differentiated from the Zebu-like observed in the Wright's Fst comparison.

The results of the structure analysis supported Wright's Fst coefficients.
Romosinuano cattle has a low percentage of indicine origin ancestry presented in
some populations of creole breeds [1, 2, 28]. CLT cattle only presented 2% of
zebu ancestors. Using only 19 microsatellite markers and calculating the
contributions by the likelihood estimation of admixture proportions with the
LEADMIX software, Martinez et al. [1] found that Iberian breeds significantly
contribute to creole cattle (between 70 and 80%). With the same number of
microsatellite markers and a high K-level, a set of creole bovine breeds did not
show clear admixture evidence with any of the other breed groups evaluated [29].
There was a lower proportion of ancestry in other observed subpopulations of
European breeds due to differences of origin of the British, continental, and
Spanish cattle [28]. Our results strongly support the idea that creole bovine breeds
derived their own genetic identity and deserve to be adequately managed and

conserved.
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Romosinuano and CLT in America have originated differentiable genetic
structures between cattle breeds, European, Spanish, and creole cattle breeds.
Exportation, admixture, and breed formation greatly impact the variation between
cattle breeds [2]. Breed diversity is helpful because it provides alternatives if
commercial breeds have genetic problems due to genetic drift or if changes in the
production sector require poorly developed traits in the commercial breeds [23].
For the assessed breeds, the results suggest enough diversity as a genetic
reservoir considering their essential advantages to tropical environments [30, 31,

32] and preserving their productivity ability in these conditions. [5, 33]

5. Conclusions

Although the CLT and Romosinuano cattle breeds represent small populations,
in this study, the within-breed genetic diversity parameters confirm the degree of
heterozygosity of these populations. CLT and Romosinuano cattle breeds show
divergence with breeds linked to creole cattle ancestor populations and show

potential to be used as genetic reservoirs in conservation programs.
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Table 1. Observed and expected heterozygosity, inbreeding coefficient, and
effective population size of Criollo Lechero Tropical (CLT) and Romosinuano
cattle from Mexico.

Effective
Observed Expected Inbreeding  population
Breed heterozygosity  heterozygosity coefficient size
CLT 0.310 0.304 -0.018 56
Romosinuano 0.326 0.318 -0.023 99
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Table 2. Pairwise Fst between Criollo Lechero Tropical (CLT) and Romosinuano

breeds with other cattle breeds.

Breed Romosinuano CLT

Texas Longhorn 0.0760 0.0791
Colombian Romosinuano 0.0769 0.1006
Corriente 0.0795 0.0825
Senepol 0.0822 0.0854
Florida Cracker 0.1191 0.1188
Berrenda Negro 0.0698 0.0685
Berrenda Colorado 0.0757 0.0768
Negra Andaluza 0.0800 0.0802
Cardena Andaluza 0.0821 0.0828
Toro de Lidia 0.0854 0.0850
Pirenaica 0.0860 0.0860
Mostrenca 0.0882 0.0876
Terrana 0.0971 0.0960
Menorquina 0.1027 0.1023
Morucha 0.1512 0.1513
Retinta 0.1612 0.1611
Angus 0.1204 0.1203
Brown Swiss 0.1343 0.1369
Holstein 0.1082 0.1035
Jersey 0.1513 0.1447
Guzerat 0.2083 0.2275
Sahiwal 0.2394 0.2584
Gir 0.2417 0.2603

68



200 300 400 500
1 1 L L

Effective population size (Ne)

100
1

Romosinuano
Criollo Lechero Tropical

20 40 60 80 100

Generations ago
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5. POLIMORFISMOS DE GENES ASOCIADOS A
CARACTERISTICAS DE CRECIMIENTO EN GANADO
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6.1 Resumen

La identificacibn de marcadores asociados con genes de caracteristicas de
crecimiento en ganado criollo Romosinuano podria complementar los programas
de seleccién ya utilizados en esta poblacion. El objetivo de este estudio fue
estimar las frecuencias alélicas y genotipicas de marcadores genéticos
asociados a caracteristicas de crecimiento, y calcular su efecto sobre la poblacién
bovina Romosinuano. Se utilizaron los datos de pesos al nacer y al destete de
186 bovinos Romosinuano registrados en la Asociacion Mexicana de Criadores
de ganado Romosinuano y Lechero Tropical. Estos animales fueron genotipados
con un chip SNP de densidad media. Se seleccionaron once marcadores
genéticos vinculados a genes candidatos de caracteristicas de crecimiento; sélo
seis de estos marcadores se presentaron en forma polimorfica. Se realiz6 un
analisis de asociacion para el peso al nacer y el peso al destete; GHR_F279Y (P
<0.01), GH_2141 (P <0.05), y LEP_ Y7F (P <0.05) presentaron un efecto
significativo sobre el peso al nacer; solo GHR_F279Y y GH_2291 presentaron un
efecto significativo sobre el peso al destete. Los bovinos Romosinuano presentan
marcadores polimérficos asociados a caracteristicas de crecimiento y estos
pueden ser utilizados como herramienta adicional en la seleccion y mejoramiento
genético de caracteristicas de peso en esta raza bovina criolla.

Palabras clave: Bovinos criollos, marcadores genéticos, recursos geneéticos.
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6.2 Abstract

Identification of markers linked to growth-characteristics genes in Romosinuano
creole cattle would supplement selection and breeding programs already used in
this population. This study aimed to estimate the allelic and genotypic frequencies
of genetic markers associated with growth characteristics and calculate their
effect on the Romosinuano cattle population. Birth and weaning weight data of
186 Romosinuano bovines registered in the Asociacion Mexicana de Criadores
de ganado Romosinuano y Lechero Tropical were utilized. These animals were
genotyped with a medium SNP chip. Eleven genetic markers linked to candidate
genes of growth characteristics were selected; only six of these markers were
presented in a polymorphic form. An association analysis was performed for birth
weight and weaning weight; GHR_F279Y (P <0.01), GH_2141 (P <0.05), and
LEP_ Y7F (P <0.05) presented a significant effect on birth weight; only
GHR_F279Y and GH_2291 presented significant effect on weaning weight.
Romosinuano bovines present polymorphic markers associated with growth
characteristics, and these can be used as an additional tool in selection and
genetic improvement for weight characteristics in this creole cattle breed.

Keywords: Creole cattle, genetic markers, genetic resources.

6.3 Introducciodn

Los SNP se han utilizado en varios estudios para la identificacion satisfactoria de
loci de caracteristicas cuantitativas (QTL). El enfoque del gen candidato utiliza
hallazgos fisiologicos para identificar variaciones en los genes que estan
asociados con el fenotipo de interés (Karisa et al., 2013). La identificacion de
estas variantes polimérficas en los genes candidatos y sus asociaciones con QTL
proporciona una herramienta Util para la seleccion asistida por marcadores (MAS)
y mejorar la productividad animal. La aplicacion practica del QTL identificado para
la cria de animales es limitada, debido a que las asociaciones entre marcadores

y QTL pueden existir solo en algunas razas o poblaciones (Dekkers, 2004).

Muchas hormonas y factores influyen de manera importante en el crecimiento del
animal. Estas incluyen la hormona de crecimiento (GH), receptor de hormona de
crecimiento (GHR), y proteinas de union para factores de crecimiento semejante
a insulina (Rappaport, 1991; Clempson et al., 2012). La leptina también es una
hormona que afecta a diversos procesos en el cuerpo que intervienen en el

mantenimiento del equilibrio energético, mediante el control de la ingesta de
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alimentos y el gasto energético; ademas, se han reportado asociaciones de

polimorfismos del gen leptina con caracteristicas de crecimiento.

Ciertos marcadores para estos genes ya han sido asociados con el crecimiento
del ganado bovino y han sido ampliamente caracterizados en diversas razas,
encontrando variacion del efecto que presentan (Clempson et al., 2012). En el
ganado Romosinuano de México se ha evaluado su crecimiento y se han
realizado evaluaciones genéticas para caracteristicas de crecimiento (Martinez-
Rocha et al.,, 2018). Identificar marcadores que expliquen variacion en
caracteristicas de crecimiento complementaria los esquemas de seleccion en
esta poblacion. Por lo anterior, el objetivo de este estudio fue estimar las
frecuencias alélicas y genotipicas de marcadores asociados con caracteristicas

de crecimiento, asi como su efecto en el peso vivo de bovinos Romosinuano.
6.4 Materiales y métodos

Se genotiparon 186 bovinos Romosinuano, utilizando el arreglo
Axiom©BovMDv3 de Affymetrix (Santa Clara, CA, USA), registrados en la
Asociacion Mexicana de Criadores de Ganado Romosinuano y Lechero Tropical
(AMCROLET). De los bovinos seleccionados, 159 presentaron informacion de
peso al nacimiento (PN), y 148 de pesos al destete ajustados a los 240 d (PD).

Con base en la literatura existente del arreglo de SNPs utilizado, se seleccionaron
11 marcadores relacionados con genes candidatos para crecimiento y peso del
animal. Con la informacién de los genotipos, se estimaron las frecuencias
genotipicas y alélicas de los marcadores analizados, utilizando el programa

Cervus 3.0.

Con los datos genotipicos y productivos (PN y PD) obtenidos en los bovinos
muestreados, se llevd a cabo para cada raza un andlisis de asociacion.
Unicamente se consideraron los SNPs que resultaron polimérficos en la

estimacion de frecuencias genotipicas y con una frecuencia del alelo menor
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(MAF) mayor que 0.05. El analisis de asociacién para cada marcador se

desarroll6 utilizando el siguiente modelo animal:
y=X+X,9+Zu+e,

donde y es el vector de observaciones, B es el vector de efectos fijos incluidos
en el modelo (sexo del animal, afio de nacimiento, hato, y la covariable edad de
la madre al parto, en dias), g es el vector de efectos fijos de los genotipos (0, 1y
2) para cada marcador, u es el vector de efectos aleatorios genéticos aditivos de
los animales (excluyendo el efecto del marcador evaluado), e es el vector de
efectos aleatorios de los residuales, X4, X, y Z son matrices de incidencia
relacionadas con los efectos de los vectores B, g, y u respectivamente. Las

suposiciones del modelo fueron:
y~N(X1B + X,9,ZAc6%Z’ + R),

donde Ad? es la matriz de covarianza de los efectos aleatorios de u, y A es la
matriz de relaciones genéticas aditivas. Las estimaciones se obtuvieron por
maxima verosimilitud restringida (REML) mediante la libreria pedigreemm de R
(Vazquez et al., 2010). La significancia de los efectos (P<0.05) se determiné con

la prueba del Estadistico de Wald.
6.5 Resultados y discusién

Después de descartar SNPs monomoérficos y con MAF menor que 0.05, los
marcadores polimérficos presentados en el arreglo utilizado fueron GH_2141 y
GH_2291, asociados al gen GH1; GHR_F279Y, asociado al gen GHR; LEP_ Y7F
y LEP_A80V, asociados al gen Leptina, y rs41584659 asociado al gen IGFBP2
(proteina 2 de uniodn al factor de crecimiento similar a la insulina). En el Cuadro 1
se muestran las frecuencias alélicas y genotipicas de los marcadores. En
general, los marcadores favorables presentes en la poblacion se encuentran en
mayor proporcion de manera heterocigoética y en menor frecuencia que la forma

comun del marcador. La poblacién presenta animales homocigotos en los alelos
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favorables para IGFP2, GH_ 2141, GH_2291y LEP_A80V, los cuales pueden ser

considerados como reproductores para incrementar tales frecuencias.

Cuadro 1. Frecuencias alélicas y genotipicas para SNPs relacionados con
crecimiento de ganado Romosinuano en México.

Frec. Alélicas  Frecuencias genotipicas

dbSNP? Marcador A B AA AB BB

rs41584659 IGFBP2 0.745 0.255 0.549 0.390 0.060
rs385640152 GHR_F279Y 0.948 0.052 0.896 0.104 0.000
rs41923484 GH_2141 0.823 0.177 0.663 0.320 0.017
rs109191047 GH_2291 0.926 0.074 0.874 0.104 0.022
rs29004487 LEP_Y7F 0.923 0.077 0.845 0.155 0.000
rs29004508 LEP A80V 0.713 0.287 0.506 0.415 0.080

2dbSNP = base de datos de polimorfismos de un solo nucleétido.

Los marcadores relacionados para los genes GH1, GHR y LEP presentaron
significancia (P<0.05) en las caracteristicas de PN y PD (Cuadro 2). El marcador
GHR_F279Y es una transversion localizada en el BTA 20 (20:9.279T>A)
provocando el reemplazo de fenilalanina (F) por tirosina (Y) en un dominio de la
proteina GHR en la posicién 279 (Fontanesi et al., 2007). La clase TT homocigota
no pudo ser calculada debido a la cantidad de individuos muestreados. A pesar
de ser un marcador que ha sido utilizado principalmente para caracteristicas de
produccion de leche, este marcador presento significancia tanto para PN como
para PD. Las diferencias entre los animales homocigotos AA y heterocigotos AT
fuede 2.4y 10.63 kgen PNy PD. Fedota et al. (2017) obtuvieron mayores valores
en las caracteristicas de PN y peso a los ocho meses en los genotipos AA. Parra-
Bracamonte et al. (2014) obtuvieron una tendencia significativa de un marcador
de GHR en la caracteristica de PN en ganado Charolais. Sifuentes et al. (2020)
presentaron significancias de un marcador de GHR, tanto en bovinos Simmental
como en Charolais, para las caracteristicas de peso al afio y al destete,

respectivamente.
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Cuadro 2. Marcadores con efecto significativo sobre variables de peso en la raza
Romosinuano en México.

Nombre del Media
dbSNP*? marcador GenY P-value Carac.* (kg) Genotipo
29.73 AA
rs385640152 GHR _F279Y GHR <0.01 PN 27.33 AT
29.69 AA
rs29004487 LEP_Y7F Leptina <0.05 PN 31.51 AT
29.82 CC
rs41923484 GH_2141 GH1 <0.05 PN 28.45 CG
29.74 GG
148.31 AA
rs385640152 GHR F279Y GHR <0.05 PD 137.68 AT
165.48 TT
rs109191047 GH_2291 GH1 <0.05 PD 147.13 TG
170.85 GG
2dbSNP = base de datos de polimorfismos de un solo nucleétido. YGHR = receptor
de la hormona de crecimiento; GH1 = Hormona de crecimiento 1.

*Caracteristicas: PN = peso al nacimiento; PD = peso al destete.

La leptina es una hormona proteinica involucrada en la regulacién del consumo
de alimento, el gasto energético, el crecimiento y la composicion corporal, asi
como las funciones del sistema inmunoldgico y varios aspectos de la
reproduccion (Houseknecht et al., 1998). El marcador LEP_Y7F presenta una
transicion en el exén 2 de adenina a timina (c.20A>T) en el gen de leptina,
obteniendo un cambio de tirosina a fenilalanina. En el presente estudio se
encontré un efecto significativo en la caracteristica de PN (1.82 kg) entre el
homocigoto AAy el heterocigoto AT. Durante el embarazo, la leptina es producida
por el tejido adiposo materno y fetal, y también por la placenta; los niveles de
leptina del cordén umbilical se correlacionan positivamente con el peso al nacer
(Hauguel-de Mouzon et al., 2006). En nifios recién nacidos se han encontrado
marcadores SNP del gen leptina asociados con el peso al nacimiento (Souren et
al., 2008). En otros estudios de asociacion para ganado bovino, no se encontro
efecto significativo de marcadores del gen leptina con PN (Shojaei et al., 2010;
Hernandez et al., 2016).
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Una transversion de citocina a guanina en la posicion 2141 (g9.2141C>G) en el
gen GH1 (GH_2141) conduce a la sustitucibn de aminoacidos de leucina por
valina. Aunque diversos estudios han investigado asociaciones entre
polimorfismos genéticos en el locus GH1 de bovinos y rasgos productivos en
ganado lechero y de carne, las influencias de los SNP han sido contradictorias
(Ishida et al., 2010). En este marcador, el cambio de nucledtido C>G es
considerado como causante de una reduccion de peso en los bovinos (Ishida et
al.,, 2010; Ro et al., 2018). Los bovinos Romosinuano con genotipo CG
presentaron el menor PN que los animales con genotipos CC y GG, mostrando
una sobredominancia negativa. Sin embargo, este resultado puede deberse a la

baja frecuencia de animales con genotipo GG.

El marcador GH_2291 (g.2291T>G) presentd un efecto significativo en el PD de
los bovinos Romosinuano muestreados. Investigaciones anteriores indican que
el marcador GH_2291 afecta la produccion de leche en las vacas lecheras
(Fontanesi et al., 2014; Raschia et al., 2018). Vacas lecheras con al menos una
copia del alelo G tienen una mayor produccion de leche que las vacas GG. Es
razonable esperar que las vacas de carne GT y GG desteten a becerros mas
pesados que las vacas de carne TT.

El enfoque de QTL identificados proporciona una herramienta relevante para la
mejora de caracteristicas asociadas con informacion previa en otras poblaciones.
Sin embargo, la validacion de la evidencia previa es importante para lograr una
mejora genética continua en diferente tipo de poblaciones a las reportadas
(Dekkers, 2004).

6.6 Conclusiones

Los bovinos Romosinuano presentan de forma polimérfica marcadores asociados
con caracteristicas de crecimiento, y pueden usarse como una herramienta

adicional en la seleccion y mejoramiento genético de esta raza bovina criolla.
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6. DISCUSION GENERAL

La raza bovina Romosinuano, al ser una raza criolla, requiere del disefio de
esquemas adecuados de conservacion, considerando factores de diversidad
genética en la poblacion. Debido a sus origenes, a la adaptacion y a la seleccion
natural y humana que ha tenido esta poblacion, muestra una clara diferenciacion
genética comparada con otras razas. Estas diferencias pueden ser atractivas
para la ganaderia cuando sea necesario buscar otras caracteristicas
complementarias a las productivas, y mas cercanas a la adaptacion y resistencia
a ambientes adversos. La poblacion de bovinos Romosinuano en México
presenta un peso corporal mediano que la hace mostrar menores requerimientos
alimenticios; esta caracteristica la ayuda a afrontar condiciones de bajos recursos
alimenticios en los ambientes tropicales en que se encuentra, como sequias en

algunas épocas del afio.

En esta poblacion, al tener un tamafio reducido de animales, es indispensable
monitorear el grado de diversidad genética periddicamente dentro de la raza. A
pesar de que actualmente no presenta un tamafo efectivo de la poblacién
alarmante, la estimaciébn en su tendencia es negativa, por lo que es
recomendable incrementar los niveles de heterocigosidad en la raza,
implementando programas de reproduccion considerando esta informacién. Los
problemas de enfermedades genéticas cominmente han sido asociados a
apareamientos consanguineos. Tales problemas ocasionan a la ganaderia
pérdidas econdmicas, que se pueden controlar reduciendo o eliminando la
frecuencia de genes asociados con enfermedades genéticas. Es necesario seguir
con el monitoreo de la prevalencia presentada de los marcadores asociados con
enfermedades genéticas en la poblacion de Romosinuano, y estructurar planes

de apareamientos que consideren esta informacion.

Dado que esta poblacion presentd también alelos polimorficos relacionados con

caracteristicas de crecimiento, la seleccion asistida por marcadores puede ser
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una herramienta util en los esquemas de seleccién, complementando la seleccidon

realizada a partir de las varianzas genéticas.

La seleccidn genética en los bovinos criollos es indispensable que no considere
anicamente el mejoramiento de caracteristicas relacionadas directamente con la
produccion, sino que se busquen resultados a largo plazo, manteniendo la mayor
diversidad posible dentro de la raza. Las herramientas genéticas y genomicas

son de gran ayuda para la caracterizacion de esta raza bovina criolla.
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