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Abstract
The breed structure were estimated in a bovine typical dual purpose herd, located
in an area of Tropical Dry Forest, with a rain fall and temperature yearly average of

I;g\;//iv;]/grds. 1100 mm and 28 °(': respectively. The sgmp!e was built by all females born_ since
Crossbreeding 1990 until 2007 with at Igast one calving in the herd, n=1421. The _fractmn of
cattle alleles of a breed was e_stlmat_ed from t_he paternal _and_ maternal fraction of that
Direct breed brg_ed; and the Ioc_l fraction WI'Fh a particular comblpatlon of aIIe_Ies or genotype
structure (gij) from the allelic frequency in the parents; where i=1,2..n, and J=1,2._..m, stand
Heterozygosity for the_ paternal and maternal fractlor? of alleles of the corresponding breed
coefficient respectively. Each expected genotype in the descendant, g11,...gnm, takes the

values of the fraction of loci with that particular combination of alleles. Twelve
genotypes were identified. Out of the 78 expected genotypes, only 15 had
frequencies greater than 0.01. The most abundant genes come from Brahman,
Holstein, and Brown Swiss breeds, the highest proportion of which being located in
heterozygous. The heterozygosity coefficient averaged 0.67, and the highest
fractions of heterozygous loci were Holstein x Brahman with 0.24 and Brahman x
Brown Swiss with 0.13. The Holstein alleles were the most constant in the lapse
and the decreasing proportion of the Brown Swiss genes is compensated by the
increasing of the Brahman’s. Results are indicative that crossbreeding has been,
during the evaluated lapse, the use given to the genetic resource available in the
herd.
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Resumen

La estructura racial fue estimada en un rebafio tipo de doble proposito, localizado en una Zona de Bosque Seco
Tropical, con una precipitacion y temperatura promedio anual de 1100mm y 28°C, respectivamente. La muestra
estuvo conformada por todas las hembras nacidas en los afios 1990 al 2007 con al menos un parto en el rebafio,
n=1421. La fraccion de alelos de una raza fue estimada a partir de la paterna y materna; y la fraccion de loci con
una particular combinacion de alelos o genotipo (gij) a partir de la fraccion alélica en los padres; donde
i=1,2,.n y j=1,2,...m toman los valores de fraccidn de alelos de la correspondiente raza en el padre y en la
madre respectivamente. Cada genotipo esperado en la descendencia, g11,... gnm, toma los valores de fraccion
de loci con esa particular combinacion de alelos. Doce genotipos fueron identificados, y de los 78 genotipos
posibles sélo 15 tuvieron frecuencia superior de 0,01. Los genes mas abundantes fueron de Brahman, Holstein,
y Pardo Suizo, y la mayor proporcion de los cuales fue localizada en heterocigéticos. El coeficiente de
heterocigosis promedio fue de 0,67, y los més altos fueron Holstein x Brahman con 0,24 y Brahman x Pardo
Suiza con 0,13. Los alelos de Holstein fueron los mas constantes en el lapso, y el decrecimiento del Pardo Suizo
es compensado por el Brahman. Lo observado es indicativo de que el cruzamiento ha sido, durante el lapso
evaluado, la opcion de gestion del recurso genético en el rebafio.

Introduccion
El Recurso Genético (RecG) es uno de los bienes més preciados de un pais, particularmente por su vinculo con
la seguridad alimentaria (Scherft, 2000), cuya gestién ha variado en el tiempo y entre paises (Pariacote, 2007).
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Posterior a 1940, surgen los modelos intensivos de produccién basados en altos rendimientos por animal; y el
éxito alcanzado en los paises desarrollados, hizo que estos modelos fueran promovidos por los organismos
internacionales como modelo de desarrollo en el mundo (Hodges, 2000). Por consiguiente, la introduccion de
RecG de alto rendimiento pasa a ser el criterio casi exclusivo de mejoramiento genético y de desarrollo; y es
probable que, ademas del atractivo de la complementariedad y de la heterosis en la primera generacion, las
posibilidades de negocio asociadas con la importacion también hayan contribuido a su difusion y aceptacion por
parte de los productores (Pariacote, 2000). Producto de este constante cruzamiento del RecG local con RecG
recientemente introducido surge en Venezuela, el actual mosaico conformado por cruzas multirraciales
denominado de “Doble Propdsito” (Acosta, 2007; Gonzalez-Jiménez, 2007; Hahn, 2010). Esta practica, comun
en muchos paises tropicales (Chirinos, 2008; Hahn, 1998; Madalena et al., 1990; Madalena, 2002; Pariacote et
al., 1997; Pariacote, 2000), lejos de mejorar, como era el supuesto inicial, se ha convertido en la principal
fuente de erosién del RecG Criollo (Pariacote, 2000, 2007, 2008, y 2011). El presente trabajo evalta la gestion
de RecG en un rebafio bovino tipo de doble propdsito en la region de Perija, Venezuela.

Materiales y Métodos

Muestra

La muestra evaluada proviene de un rebafio bovino tipo de doble propdsito de la region de Perija, localizado en
una zona de Bosque Seco Tropical, con una precipitacion y temperatura promedio anual de 1100 mmy 28 °C
respectivamente, y estuvo conformada por todas las hembras nacidas en los afios 1990 al 2007 con al menos un
parto en el rebafio, n = 1421.

Estructura Genética

Una serie de subrutinas elaboradas en dBASE Plus 2.7.0.3 fueron necesarias para leer los registros provenientes
del rebafio y transformar los campos de identificacion de raza en fracciones de genes y de loci. La fraccion de
alelos de la raza “i” en la descendencia (fd;) es estimada a partir de la fraccién de alelos de esa raza en el padre
(fpi) y la madre (fm;); fd; = Y4fp, + ¥%fm;,), donde:

Zn:fdi =1
i=1

Por su parte, la fraccion de loci con una particular combinacion de alelos de las distintas razas o genotipo (gj) es
estimada a partir de la fraccion alélica en los padres y de la relacion entre frecuencia alélica y genotipo
(Pariacote, 2012); donde i=1,...,ny j=1,...,.m toman los valores de fraccion de alelos en el padre y en la madre,
correspondientes a una raza en particular, respectivamente. Cada genotipo esperado en la descendencia, gi,...,
01jy---» On1,---» Onm, toma los valores de fraccion de loci con esa particular combinacion de alelos, donde:

nm
Zgij =1

ij=11
El nimero de genotipos diferentes va a depender del nimero de razas involucradas. Para n < m, habra n(n+1)/2
+ (m-n)n genotipos diferentes. La esperanza de que de un determinado cruce surja uno de estos genotipos esta
determinada por la estructura racial de los padres. Si los padres son de la misma raza, no habra oportunidad
alguna de que surjan loci o genotipos heterocig6ticos; y si son puros de razas diferentes, la fraccion de loci
heterocigoticos en la descendencia serd igual a la unidad.

Analisis

Cada fraccion de alelos (fd;) y de loci con una particular combinacion de alelos (g;) fue analizada por medio del
“Proc Means” de SAS®, general y por afio de nacimiento. El promedio de fd; y g;; representan la frecuencia
alélica y genotipica en la muestra, respectivamente.

Resultados y discusion

Genes provenientes de 12 razas o grupos genéticos diferentes fueron identificados en la composicion racial
directa de la muestra, de los cuales sélo ocho conformaron genotipos homocigoticos. Del total de 78 genotipos
diferentes posibles, 17 tuvieron frecuencia de cero, y 63 de menor de 0,01. Sélo 15, un 19% del total de
genotipos, tuvieron frecuencia superior a 0,01. En la tabla I, se presenta la estructura genética en la muestra
para razas definidas cuya contribucion al total de alelos superd el 1%. Aproximadamente un 80% del
conglomerado total de genes proviene de las razas Brahman, Holstein, y Pardo Suiza, con fracciones
particulares de 0,4037; 0,2647; y 0,1303 respectivamente. Con la excepcion del Brahman, méas de dos tercios de
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los genes de todas las razas son localizados en forma heterocigética (tabla 1). Esta composicion racial difiere
significativamente de otras observadas en otras regiones lecheras del pais. Pariacote et al. (1997) y Norofio et al.
(2004) reportan en rebafios orientados hacia la produccion de leche frecuencias de genes de razas lecheras
recientemente introducidas, Holstein y Pardo Suizo, superior al 50%, con baja proporcion de genes Cebu. Los
genotipos méas abundantes fueron Brahman-Holstein, Brahman-Brahman, Brahman-Pardo Suizo, Holstein-
Holstein, Holstein-Pardo Suizo, y Pardo Suizo-Pardo Suizo, representando dos tercios del total, con valores
promedio de 0,2410; 0,1652; 0,1355; 0,0822; 0,0514; y 0,0218 respectivamente. Es estimable de la tabla I, que
el coeficiente de heteocigosis promedio es de aproximadamente dos tercios, el cual corresponde con el tedrico
esperado de un cruce alterno con dos razas. Los alelos de Brahman, Holstein y Pardo Suiza fueron también los
mas constantes, oscilando en el lapso entre 0,27 y 0,53; 0,10 y 0,30; y 0,08 y 0,40 respectivamente.

Tabla I. Estructura genética en la muestra para razas definidas (Genetic structure in the sample for defined
breeds)

Genotipo, gjj Numero Relativo de Alelos

Raza f, E.T. BB GG uu HH PP XX
Brahman, BB 0,1652 = 0,0039 0,3304 0 0 0 0 0
Gyr, GG 0,0000 £+ 0,0000 0 0,0000 0 0 0 0
Gucera, UU 0,0001 = 0,0000 0 0 0,0002 0 0 0
Holstein, HH 0,0822 = 0,0000 0 0 0 0,1644 0 0
Pardo Suizo, PP 0,0218 £+ 0,0019 0 0 0 0 0,0436 0
Otras razas, XX 0,0659 + 0,0067 0 0 0 0 0 0,1318
Brahman x Gyr, BG 0,0118 = 0,0016 0,0118 0,0118 0 0 0 0
Brahman x Gucera, BU 0,0115 + 0,0011 0,0115 0 0,0115 0 0 0
Brahman x Holstein, BH 0,2410 + 0,0053 0,2410 0 0 0,2410 0 0
Brahman x Pardo Suizo, BP 0,1355 + 0,0048 0,1355 0 0 0 0,1355 0
Brahman x Otras, BX 0,0772 + 0,0071 0,0772 0 0 0 0 0,0772
Gyr x Gucera, GU 0,0003 = 0,0001 0 0,0003 0,0003 0 0 0
Gyr x Holstein, GH 0,0078 = 0,0012 0 0,0078 0 0,0078 0 0
Gyr x Pardo Suizo, GP 0,0032 + 0,0006 0 0,0032 0 0 0,0032 0
Gyr x Otros, GX 0,0032 = 0,0011 0 0,0032 0 0 0 0,0032
Gucera x Holstein, UH 0,0074 + 0,0007 0 0 0,0074  0,0074 0 0
Gucera x Pardo Suizo, UP  0,0017 + 0,0005 0 0 0,0017 0 0,0017 0
Gucera x Otras, UX 0,0022 = 0,0005 0 0 0,0022 0 0 0,0022
Holstein x Pardo Suizo, HP 0,0514 + 0,0024 0 0 0 0,0514  0,0514 0
Holstein x Otras, HX 0,0574 £+ 0,0050 0 0 0 0,0574 0 0,0574
Pardo Suizo x Otras, PX 0,0252 + 0,0034 0 0 0 0 0,0252 0,0252
Otros cruces 0,0280 = 0,0020 0 0 0 0 0 0,0560
Total 1 0,8539 0,0728 0,0698 0,5759 0,3071 0,3995
Frecuencia alélica 0,4037 00132 0,0117 0,2647 0,303  0,1765
Fraccion en heterocigoticos 0,4092 0,0000 0,0086 03105 01673 0,3734
Fraccion en homocigéticos 0,5908 1,0000 0,9914 0,6895 0,8327 0,6266

fr =Frecuencia relativa de los genotipos.

La figura 1, exhibe la tendencia lineal de la frecuencia de genes Brahman (1a), Holstein (1b), Pardo Suizo (1c),
en la poblacion paterna, materna y directa; y la figura 1d la tendencia en la poblacién directa de los genes de
estas tres razas en el lapso evaluado. La mayor proporcién de genes de Brahman y de Holstein fue observada en
la poblacion paterna, ambas con tendencia a aumentar; aunque, el incremento de los genes Brahman es superior
al de los genes Holstein. Igual tendencia es observada en la poblacién materna, aunque la proporcién de genes
Brahman aumenta a mayor tasa en la poblacion materna que en la paterna. Es decir, cada vez hay relativamente
mayor proporcion de genes Brahman en la poblacién materna en relacion con la paterna. Mientras que lo
contrario ocurre con los genes Holstein, el aumento en la poblacion materna es relativamente menor que el
observado en la poblacién paterna. La proporcion de genes Pardo Suizo, contrario a lo anterior, es mayor en la
poblacion materna y tiende a decrecer. Cada vez hay menos genes Pardo Suizo en la poblacion paterna. En
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general, puede apreciarse en la figura 1d, que la proporcién de genes Holstein en el lapso evaluado ha sido méas
0 menos constante, y el decrecimiento observado en la proporcion de genes Pardo Suizo ha sido compensado
por el incremento en la proporcion de genes Brahman.
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Figura 1. Tendencia de genes de las principales razas en la poblacién paterna (P), materna (M) y descendiente
(D) en el lapso evaluado (Trend of genes from major breeds in the paternal (P), maternal (M) and descendants
(D) populations for the period assessed).

Conclusiones

El RecG usado en la muestra evaluada proviene fundamentalmente de las razas Brahman, Holstein, y Pardo
Suizo; y la mayor proporcion de genes de esas razas esta localizada en forma heterocigética. El coeficiente de
heterocigosis observado corresponde al tedrico esperado de un cruce alterno con dos razas. Lo observado es
indicativo de que el cruzamiento ha sido, durante el lapso evaluado, la opcién de gestion del recurso genético en
el rebafio.
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