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ABSTRACT

This study aimed to evaluate population parameters, genetic diversity and identify the ancestors with
the highest genetic contribution of an open population of Silla Argentino horses in Colombia using
pedigree data. 508 horses born between 1998 and 2018 were evaluated, called reference
population (RP). The ancestors of the RP were added, defining the total population (TP) whit 1,861
horses born since 1905. Population parameters were estimated, including inbreeding coefficient (F),
effective population size (Ne), effective number of founders (fe), ancestors (fa), and founder genomes
(fg) and generation interval (GIN). The GIN was 10.1 (TP) and 7.7 (RP) years. The estimate of F for the
RP was 0.3%, indicating control in mattings. The Ne was 317 (RP) and 179 (TP). The probability of
genes origin indicated values for fe, fa and fg of 386, 187 and 351 (TP), and 161, 64 and 56 (RP),
respectively, evidencing a reduction of genetic variability in the RP. Half of the genetic variation in the
equine population studied was explained by 40 ancestors. The results show loss of genetic diversity in
the RP and the genetic contribution of the ancestors suggests the need to increase the number of stallions
for breeding and guide mating to increase genetic diversity in the new generations of Silla Argentino
horses of the Colombian National Police.

Keywords: ancestors, effective number of founders, equine, inbreeding, population parameters

RESUMEN

Este estudio tuvo como objetivo evaluar pardmetros poblacionales, la diversidad genética e identificar
los ancestros con mayor contribucién genética de una poblacién abierta de caballos de raza Silla
Argentino en Colombia, utilizando informacién genealdgica. Fueron evaluados 508 caballos nacidos
entre 1998 y 2018, denominados poblacién referencia (PR). Se agregaron los ancestros de la PR,
definiendo la poblacién total (PT) con 1.861 caballos nacidos desde el afio 1905. Pardmetros
poblacionales fueron estimados, incluyendo: coeficiente de endogamia (F), tamaiio efectivo de
poblacién (Ne), numero efectivo de fundadores (fe), ancestros (fa) y genomas fundadores (fg) e
intervalo generacional (ING). El ING fue de 10,1 (PT) y 7,7 (PR) afios. El valor del parédmetro F en la
PR fue de 0,3%, indicando control en los apareamientos. El Ne fue 317 (PT) y 179 (PR). La probabilidad
de origen de los genes indicé valores para fe, fa y fg de 386, 187 y 351 (PT), y 161, 64 y 56 (PR),
respectivamente; evidenciando reduccién de la variabilidad genética en la PR. La mitad de la variacién
genética de la poblacién de equinos estudiada fue explicada por 40 ancestros. Los resultados
evidencian perdida de diversidad genética en la PR y la contribucién genética de los ancestros sugiere
la necesidad de aumentar el nimero de sementales para la cria y guiar los apareamientos buscando
ampliar la diversidad genética en las nuevas generaciones de caballos Silla Argentino de la Policia
Nacional de Colombia.

Palabras clave: ancestros, endogamia, equinos, nimero efectivo de fundadores, pardmetros
poblacionales.
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INTRODUCCION

La raza Silla Argentino se generé a partir de la raza Anglo
Argentino, el cual se obtuvo a partir de un cruce de yeguas con
tipo definido de “Silla” y caballos Pura Sangre de Carreras,
sus aptitudes y caracteristicas morfolégicas son similares a las
del Pura Sangre de Carreras, de temperamento enérgico,
fuerte, resistente y veloz (Tissera et al., 2009). Se clasificé
como raza para la Asociacién Argentina de Fomento Equino
(AAFE 2020) en 1941 y cambio su denominacién como “Silla
Argentino” en 1982, Por su temperamento, docilidad, fortaleza
y capacidad de adaptacién esta raza es ampliamente
utilizada por instituciones de orden publico, con el propésito de
acompaiiar actividades de patrullaje, apoyo a eventos
publicos y deporte ecuestre.

El andlisis de la informacién genealégica es una herramienta
importante para identificar la diversidad genética, evaluar la
estructura de la poblacién, los niveles de endogamia y los
cambios que ocurren de generacién en generacion (Gutiérrez
y Goyache, 2005). Los resultados del andlisis del pedigri
permiten generar estrategias apropiadas para la selecciéon de
los individuos y dirigir los apareamientos. Segun Duru (2017),
utilizando andlisis del pedigri, es posible determinar el alcance
de pérdida genética en poblaciones pequefias, debido a la
prediccién de los coeficientes de endogamia, y estimacién de
pardmetros relacionados con probabilidad de origen de los
genes y deriva genética. Evaluar la diversidad genética en una
poblacién, conocer su estructura, flujo de genes, y el manejo
apropiado de sus recursos genéticos para ampliar la base
genética de los individuos seleccionados, son necesarios en los
programas de seleccién, y la informacién genealégica puede
ser utilizada para identificar estos problemas (Gtazewska y
Jezierski, 2004).

Se han realizado estudios con equinos de razas Cuarto de Milla
(Faria et al.,, 2018a), Lusitano (Faria et al., 2018b) y caballo
Brasileiro de Hipismo (Medeiros et al., 2014) en Brasil, Arabe
en Turquia (Duru, 2017) y Pura Raza Espaiiol en Espaiia
(Gémez et al, 2009), evaluando la diversidad genética a
partir de la informacién genealégica; permitiendo identificar
los ancestros con mayor contribucién genética en cada raza,
ademds de estimar los cambios en la diversidad genética y en
los coeficientes de endogamia en las diferentes poblaciones de
equinos a través del tiempo. Sin embargo, hasta el momento
no se han reportado estudios en la literatura involucrando la
raza de caballos Silla Argentino. Por esta razén, el objetivo de
este estudio es evaluar los pardmetros poblacionales, la
diversidad genética e identificar las contribuciones de los
ancestros mds influyentes de la poblacién abierta de equinos
raza Silla Argentino pertenecientes a la Policia Nacional de
Colombia, utilizando su informacién genealdgica.

MATERIALES Y METODOS

Descripcién y andlisis de los datos

Fue utilizada la informacién genealdgica registrada por la
Policia Nacional de Colombia (PNC). El pedigri incluia la
identificacién del animal, padre y madre, sexo, afio de
nacimiento y origen. La base de datos de la PNC contenia
informacién de 508 caballos (46,5% potros), nacidos entre los
afios 1998 y 2018, considerados como la poblacién de
referencia (PR). Se agregaron los ancestros de la PR buscando
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en registros de la Asociaciéon Argentina de Fomento Equino
(AAFE 2020), definiendo la poblacién total (PT) con 1.861
(40,7% potros) caballos nacidos desde el afio 1905.

La preparacién de los datos fue realizada con el paquete
VISPEDIGREE del software R (R Core Team, 2020). Los
pardmetros poblacionales, probabilidad de origen de los
genes y diversidad genética fueron obtenidos con el software
ENDOG V4,85 (Gutiérrez y Goyache, 2005).

Integridad del pedigri e intervalo generacional

La integridad de la informacién genealdgica expresa la
cantidad media de informacién generacional disponible de
cualquier individuo del pedigri, siendo estimada como la
proporcién de antepasados conocidos en cada generacién
ascendente. Los antepasados con padres desconocidos fueron
considerados como fundadores segin lo descrito por Gutiérrez
y Goyache (2005). Ademds, el nimero de generaciones para
determinado individuo se con el nimero de
generaciones equivalentes (t) calculado sobre la suma de todos
los ancestros conocidos en base a (Y2)n, donde n es el nimero
de generaciones entre el animal y cada antepasado con un
registro conocido, representando mejor la informacién del
pedigri (Maignel et al., 1996). El intervalo generacional (ING)
fue obtenido en funcién de la edad media de los padres al
nacer la progenie que se reprodujo (James, 1972).

calculé

Parametros poblacionales relacionados al coeficiente de
endogamia

El coeficiente de parentesco promedio (CP) de cada individuo,
es definido como el porcentaje de representacién genética de
cada animal dentro del pedigri (Gutiérrez y Goyache, 2005);
el CP es la media de los coeficientes de coascendencia de cada
animal con el resto de los animales que conforman la poblacién
(Goyache et al.,, 2003). La probabilidad que un individuo
tenga dos alelos idénticos por descendencia es conocido como
el coeficiente de endogamia (F), y fue calculado usando el
algoritmo propuesto por Meuwissen y Luo (1992).

El tamafio efectivo de la poblacién (Ne) es el nimero de
individuos que contribuyeron de manera efectiva dejando
descendientes, transmitiendo genes a la préxima generacion,
manteniendo la diversidad genética y promoviendo un amento
similar en la endogamia en la poblacién estudiada (Gutiérrez
y Goyache, 2005). El Ne se calculé siguiendo a Cervantes et
al. (2009) aproximando el aumento de la endogamia (AF)
como el coeficiente de regresién (b) del coeficiente de
endogamia individual a lo largo de las generaciones
equivalentes (1), y considerando el correspondiente coeficiente
de regresién como el aumento de la endogamia entre dos

(R=Fis)
h=F —Foy =~ -
(b= FimFs ll*ﬂ—ﬂJy consecuentemente ' = 1/(Z))

generaciones,

Probabilidad de origen de los genes y deriva genética

La diversidad genética de la poblacién de caballos Silla
Argentino de la PNC es demostrada por la estimacién del
nimero efectivo de fundadores, de ancestros y el nimero de
ancestros que explican el 50% de la variacién genética. La
contribucién genética esperada de cada fundador de la PR fue
establecida como la probabilidad de que un gen tomado
aleatoriamente dentro de la PR proceda de un fundador
determinado. El nimero efectivo de fundadores (fe) es definido
como el nimero de individuos fundadores, que, contribuyendo
en igual medida, generarian la diversidad genética observada
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en la poblacién estudiada (Lacy 1989). Este pardmetro fue
calculado utilizando la férmula:
_ 1

Zi:l ai
donde f representa el nimero de fundadores y gk es la
contribucién genética del fundador k a la poblacién de
referencia (Gutiérrez y Goyache, 2005).

fe

El nimero efectivo de ancestros (fa) representa el nimero
minimo de antepasados (fundadores o no) necesarios para
explicar la diversidad genética total de la poblacién (Boichard
et al.,, 1997). Este pardmetro fue calculado como:

f 1

donde pj es la contribucién marginal del ancestro j. La
contribucion marginal es la contribucién genética adicional
realizada por un antepasado que no fue explicada por otro
ancestro previamente elegido (Boichard et al., 1997).

El nimero efectivo de genomas fundadores (fg) es definido
como el nimero de reproductores (machos y hembras) que
contribuyen en igual medida a la estructura de la poblacién y
producen una diversidad genética idéntica sin pérdida de
alelos (Ballou y Lacy 1995). Este pardmetro fue estimado
usando la férmula propuesta por Caballero y Toro (2000):

1
f‘g:%

donde C es el promedio de coascendencia entre los individuos
de la poblacién.

La deriva genética es el cambio aleatorio en las frecuencias
genéticas en una poblacién, que ocurre con mayor intensidad
cuando la poblacién experimenta una drdstica reduccién en su
tamafio efectivo (Falconer y Mackay, 1996). Segin Sgrensen
et al. (2005), una relacién de fe/Ne >0,5 indica que han
ocurrido cambios en la deriva genética de la poblacién. Una
forma de evaluar la deriva genética es observar los efectos
del cuello de botella. La proporcién entre el nimero efectivo

Padres
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de ancestros y fundadores (fa/fe) permite identificar si existe
cuello de botella genético por el uso de reproductores. Valores
cercanos a 1 muestran que no se han producido cuellos de
botella importantes en la poblacién (Boichard et al., 1997).
Finalmente, la relacién de fe/fg permite determinar el efecto
de la deriva genética en la poblacién estudiada (Lacy, 1989).

Contribuciones genéticas de los principales ancestros

Los principales ancestros (fundadores o no) que explicaron la
diversidad genética total de las poblaciones y sus
contribuciones genéticas marginales acumuladas fueron
calculados segun Boichard et al. (1997). Las informaciones de
los siete ancestros con mayor relevancia en la PT y PR son
presentadas, ademds de sus contribuciones genéticas
marginales acumuladas.

RESULTADOS

Integridad del pedigri e intervalo generacional

La integridad del pedigri no fue alta, la PR evidencié que
85,4% de los registros tenian ambos padres conocidos, 2,0%
un progenitor conocido y los demds animales con padres
desconocidos. Para todas las generaciones habia mas
informacién en el pedigri de los ancestros de los machos que
de las hembras, sin embargo, en la Gltima generacién existia
mds informacién disponible de las hembras (Figura 1a). El
nimero de informacién genealégicos aumentd a lo largo de las
generaciones (Figuras 1a y 1b), con mayor nimero de registros
de los ancestros de los machos que de las hembras. Esto es
particularmente evidente en el registro de los abuelos paternos
y maternos (38,6% menos registro de abuelos maternos). El
valor medio de generaciones equivalentes (1) mostrd que existe
mayor cantidad de informacién de los ascendientes en la PR
comparada a la PT (Tabla 1). Sin embargo, los valores para
este pardmetro en las poblaciones evaluadas reflejan falta de
informacién en el pedigri. Por otro lado, el ING de la PR fue
menor al de la PT, evidenciando que los individuos
seleccionados no permanecen durante muchos afios como
reproductores.
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Figura 1. (a) Porcentajes de informacién genealdgica disponible en cuatro generaciones de la poblacién referencia (PR); (b)
Integridad del pedigri para la poblacién total (PT) y PR considerando las Gltimas 8 generaciones.
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Tabla 1. Estructura del pedigri y pardmetros relacionados al
coeficiente de endogamia de la poblacién total (PT) vy
poblacién referencia (PR) de equinos raza Silla Argentino.

Parametro PT PR
Animales y calidad del pedigree

(nUmero)

Total 1861 508
Animales con ambos padres conocidos 1065 434
Animales con un padre conocido 13 10
t, promedio generacién equivalente 1,4 2,3
ING, intervalo generacional 10,1£7,4 7, 7%3,7
Parametros relacionados a endogamia

F, coeficiente de endogamia (%) 0,3 0,3
CP, Coeficiente de parentesco (%) 0,4 1,0
Animales con F #0

Numero de animales 71 25
F, coeficiente de endogamia (%) 6,8 5,6
CP, coeficiente de parentesco (%) 0,8 1,0
N., tamaiio efectivo de la poblacién

(ndmero)

N. por AF; 317 179
Ne por generaciones 126 72
Nt, ndmero de fundadores 796 782

Parametros poblacionales relacionados al coeficiente de
endogamia

Se observé un apareamiento entre hermanos completos, 21
entre medios hermanos y 4 entre padres e hijos. El pardmetro
F para las dos poblaciones fue bajo y similar. Sin embargo, el
CP encontrado en la PR fue mayor al de la PT. El valor medio
de Ne fue estimado por generacién y basado en AFi,
evidenciando menores valores para la PR (Tablal).

Probabilidad de origen de los genes y deriva genética

Los resultados de este estudio muestran que 161 (fundadores)
y 64 (ancestros) aportaron efectivamente genes a la PR, de los
cuales, 40 ancestros explican la mitad de la variacién genética
(Tabla 2). Respecto a la proporciéon del nimero efectivo de
ancestros y fundadores en la PT y PR fueron 2,06 y 2,51,

respectivamente; indicando posibles cuellos de botellas en las
poblaciones (Tabla 2).

Tabla 2. Resumen de pardmetros estimados para la
probabilidad de origen de los genes y deriva genética y
contribuciones genéticas de ancestros en la poblacién total (PT)
y poblacién de referencia (PR).

Parametro PT PR
Probabilidad de origen de los genes

(nOmero)

fe, nUmero efectivo de fundadores 386 161
fo, nmero efectivo de ancestros 187 64
fg, nbmero efectivo de genomas fundadores 351 56
Deriva genética (nGmero)

fe / Ne 1,22 0,90
fe / fa 2,06 2,51
fg / fe 0,91 0,35
Ancestros (nOmero)

100% de la diversidad genética 630 329
50% de la diversidad genética 115 40
10% de la diversidad genética 4 2
Contribuciones genéticas marginales de los

ancestros mas influyentes (%)

10 ancestros 18 34
50 ancestros 36 54
100 ancestros 47 69

Contribuciones genéticas de los principales ancestros

Las contribuciones genéticas marginales acumuladas de los
ancestros mds importantes, ésea, por encima de 2% de
contribucién marginal, muestran que para la PR siete machos,
cinco de raza Silla Argentino, uno de raza Zangersheide y uno
de raza Westfalen, contribuyeron con 13,7% y 28,6% de los
genes presentes en la PT y PR, respectivamente (Tabla 3). El
nimero total de progenies nacidas en la PR fue de 374
individuos, de los cuales, 73,5% (275 animales) son hijos de los
siete principales ancestros.

Tabla 3. Principales ancestros de la poblacién referencia (PR) y poblacién total (PT) de caballos Silla Argentino, con informacién
del nombre, sexo, afio nacimiento (AN), raza, numero de progenies (NP) y contribuciones genéticas marginales (CGM).

. CGM (%)

Animal Sexo AN Raza NP oF PT b PR
ROLLING STONE Z M 2002 WES 51 2 2,5 2 51
MANCILLA BOCACIO M 1999 SA 49 1 2,7 1 5,6
NOTTINGHAN** M 2006 SA 47 3 2,3 3 4,8
BARAL NASSAU** M 2007 SA 44 4 2,2 4 4,5
LIQUENO** M 2006 SA 33 6 1,6 5 3,4
CACIQUE M 2006 SA 31 7 1,5 6 3,2
CONTENDOR Z M - ZAN 20 11 0,9 7 2,0

Razas, SA, Silla Argentino; WES, Westfalen; ZAN, Zangersheide; *a, orden de contribucién genética marginal en la PT; *b, orden
de contribucién genética marginal en la PR; **, ejemplares importados por la PNC.

DISCUSION

El andlisis genealdgico en poblaciones abiertas y de pedigris
incompletos tiene importantes deficiencias que dificultan la
evaluaciéon de la variabilidad genética de un rebafio
(Cervantes et al.,, 2009). Autores como Pérez-Enciso (1995),
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desarrollaron un método intentando resolver este problema
basdndose en la matriz de parentesco incierta, considerando
una correccién probabilistica para los ancestros desconocidos.
El cual fue utilizado por Teegen et al. (2009) en el caballo de
Trakehner, pero no se encontraron grandes diferencias cuando
se aplicé esta metodologia a genealogias con ancestros
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perdidos. Por otro lado, VanRaden (1992) ha desarrollado
enfoques para recuperar la endogamia causada por los
pedigries incompletos, que asume que los animales con padres
desconocidos tienen coeficientes de endogamia iguales a el
promedio de los coeficientes de endogamia de los animales
con padres conocidos nacidos durante el mismo afio. Sin
embargo, segun Llutaaya et al. (1999), este enfoque no
funciona bien cuando la informacién faltante de los padres
supera el 10-20%. Ademds, estos métodos han sido utilizados
en escendrios de poblaciones con pedigries cerrados con
registro eficiente de genealogias. No obstante, Cervantes et
al. (2009) evidenciaron que la bisqueda de ancestros en libros
genealdgicos de razas parentales permitié generar un pedigri
mas profundo proporcionando resultados mds precisos acerca
de la estructura genética en una poblacién abierta de pedigri
incompleto.

A partir de lo anterior, se buscé informacién de ancestros de
la poblacion abierta de equinos Silla Argentino de la PNC,
aumentando la profundidad del pedigree permitiendo
identificar los ancestros mds relevantes, conocer la diversidad
genética y estimar el coeficiente de endogamia de los
individuos; los resultados mostraron que 40 ancestros son
responsables por la mitad de la variaciéon genética de los
equinos perteneciente a la PNC. El coeficiente de endogamia
promedio fue bajo (0,3) indicando control en los
apareamientos, sin embargo, pardmetros relacionados a la
probabilidad de origen de los genes, evidencian reduccién de
la diversidad genética en los animales de la PNC. A pesar de
los esfuerzos por completar la informacién genealégica
registrada por la PNC, el pardmetro t, que estd directamente
relacionados con la integridad del pedigri mostré que aun es
necesaria mds informacién de ancestrales para generar
resultados mds precisos, por lo que se debe tener cautela con
los resultados encontrados.

En la representacién porcentual de la informacién de los
ancestros contenida en el pedigri de la PR (Figura 1a), se
observa una dréstica reduccién en el contenido de informacién
de antepasados, siendo mds evidente en las lineas a través de
las hembras. La poblacién perteneciente a la PNC es reciente
(21 afios solamente) e inicialmente no se daba la suficiente
importancia al registro genealdgico, principalmente de las
hembras. Sin embargo, la cantidad de informacién registrada
viene aumentado con el nimero de generaciones (Figura 1b).
Siendo que en la Ultima generacién los registros en la PR
pasaron de 40% a 86%, mostrando un progreso importante.

La mayoria de los estudios evaluando pardmetros que
caracterizan el origen genético y la estructura de la poblacion
en equinos son realizados en poblaciones cerradas con libros
genealégicos profundos, lo que hace complicado comparar con
los resultados de la raza Silla Argentino analizada. Ademdas,
este tipo de comparacién se debe interpretar con precaucién,
ya que segun Cervantes et al. (2009), los pardmetros
poblacionales dependen del tiempo desde la fundacién del
libro genealdgico y la calidad de la informacién registrada. El
valor encontrado en este estudio para el pardmetro t (Tabla
1), sugieren que son necesarios mayores esfuerzos en el
registro de datos genealdgicos para mejorar la integridad de
la informacién registrada por la PNC y aumentar la precision
de los pardmetros poblacionales. Resultados similares han sido
reportados en estudios con caballos de raza Pantaneiro
(McManus et al., 2013) y Caballo Deportivo Brasilero
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(Medeiros et al., 2014) con estimativas para GE de 0,7 y 1,7
respectivamente; donde los autores justifican que el bajo valor
para este pardmetro se debe a la falta de informacién
genealégica registrada en los primeros afios de las
asociaciones de criadores de cada raza. En contraste, valores
superiores (GE > 5,0) estudiando el libro genealégico de la
raza fueron reportados por Faria et al. (2018a; 2018b) en las
razas Cuarto de Milla y Lusitano en Brasil y Duru (2017) en el
caballo Arabe en Turquia; involucrando una gran cantidad de
individuos e informacién robusta sobre su genealogia.

Los bajos ING en la PR (Tabla 1) pueden atribuirse al uso de
monta natural, lo que implica menor tiempo de uso de
reproductores, comparado a la inseminacién artificial, donde
un reproductor puede generar progenie ain después de haber
fallecido, aumentando asi el ING. Estimativas superiores para
ING fueron observados por (Duru 2017; Faria et al., 2018aq;
Medeiros et al., 2014) con valores igualesa 12,2,10,8y 11,5,
respectivamente. El ING estd directamente relacionado con la
ganancia genética, cuanto menor ING mayor serd el progreso
genético. De esta forma, la estimativa baja para ING en la
poblacién de equinos de la PNC permitiria mayores tasas de
mejora genética en la poblacién.

El estudio de la endogamia en la produccién pecuaria es
importante debido a que estd asociado con la depresién en el
desempefio productivo y reproductivo de los animales
(Falconer y Mackay, 1996). El valor para el parédmetro F en la
PR muestra control en los apareamientos por parte de la PNC.
En la PR el 4,9% de la poblacién fue endogdmica, con niveles
maximos de 25%, debido al apareamiento entre padre e hija.
A pesar de los bajos valores para F y CP, existen individuos
endogdmicos en las dos poblaciones (Tabla 1), por lo que es
importante continuar dirigiendo los apareamientos con el fin de
evitar el aumento de F. Valores superiores para el pardmetro
F han sido reportados en estudios con equinos de razas Pura
Raza Espafiola, Arabe y Lusitano por Dominguez-Viveros et al.
(2012), Duru (2017), Faria et al. (2018b), respectivamente;
altos valores para F pueden generarse debido al uso
indiscriminado de un mismo reproductor o un nimero pequefio
de reproductores.

El Ne es uno de los indicadores més utilizados en genética de
poblaciones para evaluar la diversidad genética con fines de
conservacién (Duru, 2017). Segun la FAO (1992), valores para
Ne por debajo de 50 indican que la poblacién estd en nivel
critico, o en riesgo de extincién. En este estudio los valores de
Ne (Tabla 1) para la PT y PR fueron superiores al nivel critico,
indicando que existe suficiente diversidad genética. Segin
Faria et al. (2018a) estudios que describen altos valores de
Ne, sugieren una endogamia reducida debido a la relacién
directa entre Ne y F. A pesar del valor obtenido en este estudio
estar fuera del nivel critico, la disminucién del Ne observada
en la PR sugiere la posible pérdida de diversidad genética.
Por lo tanto, buscando la variabilidad genética en el futuro, se
debe aumentar el nimero de sementales para la cria y estimar
el CP y F de los potros que son registrados en el pedigri de la
PNC; y de esta forma, planificar los apareamientos en funcién
de estas estimativas con el fin de controlar la tasa de aumento
de endogamia en las nuevas generaciones.

Al comparar las estimativas de fe, fa y fg entre las poblaciones
estudiadas (PT y PR), se evidencia perdida de alelos
fundadores. Valores mds bajos para para estos pardmetros en
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la PR, indican uso preferencial de determinados ancestros
(fundadores o no), favoreciendo la disminucién de la
variabilidad genética en la poblacién perteneciente a la PNC.
De acuerdo con Boichard et al. (1997) estos parédmetros son
menos sensibles al tamafio del pedigri. Resultados similares
fueron encontrados en caballos Cuarto de Milla (Faria et al.,
2018a), Lusitano (Faria et al., 2018b) y Caballo Deportivo
Brasilero (Medeiros et al., 2014), comparando dos poblaciones
para cada raza. Otra evidencia de la perdida de alelos
fundadores se revelo a través de los pardmetros relacionados
con la deriva genética (Tabla 2). La relacién entre (fe/fa) fue
superior a 1 para las dos poblaciones y de acuerdo con
Sgrensen et al. (2005), si el fe es mayor al fa, es muy probable
que se hayan presentado cuellos de botella en la formacién de
la poblacién. Se encontré en la literatura, una proporcién
mucho més alta (7,18) para la raza Cuarto de Milla en Brasil,
donde la perdida de la diversidad genética fue atribuida al
uso desigual de animales reproductores (Faria et al., 2018a).
En cuanto a la identificacién de los ancestros mds
representativos en las dos poblaciones analizadas, cinco de los
siete, son ejemplares importados de la Argentina por la PNC,
cuatro de raza Silla Argentino y uno de raza Zangersheide,
mostrando la fijacién de sus alelos en la PR. El 73,5 % de las
progenies nacidas en la PR provienen de los siete principales
ancestros (Tabla 3), evidenciando la preferencia por estos
ejemplares por parte de la PNC; lo que pudo haber
contribuido con la perdida de diversidad genética encontrada
en la poblacién.

Por lo tanto, el aumento de las contribuciones genéticas debe
ser monitoreado por la PNC, con el fin de guiar los
apareamientos buscando obtener valores equilibrados sin
afectar la diversidad genética de los caballos Silla Argentino.
Los resultados resaltan la importancia de monitorear la
estructura poblacional con el fin de guiar los apareamientos
utilizando ancestros de diferentes linajes, buscando aumentar
la diversidad genética y evitar el aumento de la endogamia.
Desde una perspectiva reproductiva, el presente estudio
muestra la necesidad de realizar un registro riguroso de las
genealogias completas de los individuos de las
parentales utilizadas para la reproduccién en una poblacién
abierta para evitar pérdida no observada de variabilidad
genética.

razas

CONCLUSIONES

Los pardmetros genéticos de la informacién genealdgica de la
poblacién abierta de caballos Silla Argentino de la Policia
Nacional de Colombia, mostraron que la diversidad genética
de la poblacién ha disminuido, sin embargo, la pérdida de
alelos fundadores no generé niveles elevados de endogamia.
Por otro lado, se identificaron los siete ancestros con mayores
contribuciones genéticas en la poblacién evidenciando que el
73,5 % de las progenies nacidas en la PR provienen de estos
ancestros; lo que pudo haber contribuido con la perdida de
diversidad genética encontrada.

El intervalo de generaciones evidenciando expectativas en la
ganancia genética anual debido a su bajo valor. No obstante,
la calidad de informaciones (ancestros) del pedigri debe ser
mejorada para aumentar la confianza de los resultados
obtenidos.
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