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GENETICA Y MEJORAMIENTO

FACTORES AMBIENTALES Y GENETICOS QUE INFLUYEN SOBRE LA EDAD AL PRIMER PARTO EN
HEMBRAS ROMOSINUANAS. Ossa G.A 1, Pérez J.E 2. 1Centro Investigaciones, Corpoica, Turipana. 2Centro
Investigaciones; Turipand. webmaster@turipana.org.com

Fueron estudiados 1.336 datos de la edad al primer parto, de hembras de la raza Romosinuano, nacidas en el Centrimdednvestigac
Turipana de la Corporacién Colombina de Investigacion Agropecuaria (Corpoica), situado en el Valle del Sind, en el pg8iodb de 1
2001. Para el analisis estadistico se utilizé los procedimientos estadisticos PROC GLM y PROC VARCOM de SAS (1988). En el
estudi6 existi6 efecto significativo del afio de nacimiento, no asi para la época, sexo y efecto del toro sobre la edgehebptime
media estimada para la edad al primer parto fue de 1162,29 + 186,02 dias. La heredabilidad, calculada por la corrééssd@ningrac
medios hermanos paternos, fue de 0,30 + 0,13.

FACTORES AMBIENTALES Y GENETICOS RELACIONADOS CON EL INTERVALO ENTRE PARTOS EN LA
RAZA ROMOSINUANO. Ossa G.Al, Pérez J.E2. 1Centro Investigaciones, Corpoica, Turipand. 2Centro
Investigaciones; Turipand. webmaster@turipana.org.co

Se estudiaron 1.428 intervalos entre partos de hembras Romosinuanas, ocurridos entre 1980 al 2001, en el Centro de Investigacié
Turipana, de la Corporacién Colombiana de Investigacion Agropecuaria (Corpoica), situado en el Valle del Sinl. La mealigeeatimad
el intervalo entre partos fue de 416,41 + 114,07 dias. El andlisis mostré que el afio, el orden de parto, y el sexo ahiternero
significativamente asociados al intervalo entre partos, no asi el mes del parto. Los resultados indican que posiblesnesrepéeacio
los intervalos entre partos de diferentes vacas deben ser hechos dentro de un mismo afio. Las vacas que parieron ezréss dos prim
meses del afio presentaron menores intervalos entre partos que las que parieron en los meses de marzo y abril. Los/alagores inte
entre partos ocurren entre el primero y segundo parto, disminuyendo la duracién a medida que aumento el orden de los partos. La
estimativa de la heredabilidad a través de la correlacion intraclase entre medias hermanas paternas fue de 0,14 + 0,057.

POLYMORPHISMS DETECTION OF SHORT TANDEM REPEATS (STRS) IN THE BOLA REGION, AND
ANALYSIS OF THEIR ASSOCIATION WITH BOVINE MASTITIS OCCURRENCE AND SOMATIC CELL
COUNTING INHOLSTEIN BREED. Rodriguez P, Montoya J, Restrepo F, Trujillo E. Laboratorio de Genética y
Mejoramiento Animal, Instituto de Biologia, Universidad de Antioquia, Medellin, Colombia. paogen@epm.net.co

Bovine mastitis is a common and expensive disease, resulting from environmental conditions, exposure grade to pathogens, and
individual susceptibility. It can be potentialized by physiologic and nutritional agents, post-partum complications, anslippression
stages in the lactating cycle. The signs and effects vary according to factors in the host and in the pathogen, eviddividluglan
susceptibility to the infection proliferation. In this study, we determine, by means of linkage desequilibrium anatyssetiee of
non spurious associations among polymorphisms in five STRs (CYP21, BoLA-DRB3, UWCA1, BM1818, TAMLS113-2) located in
region BoLA, and the susceptibility/resistance to mastitis in Holstein population in Antioquia (Colombia). Statisticalasignif
deviation from Hardy-Weinberg expectations was found at the three locus in the population; The most common genotypes were
CYP21*14/14 (frequency of 0.1392 and 0.1781), UWCA1*14/16 (frequency of 0.4583 and 0.3953). The BoLA-DRB3 allelos were
uniformily distributed in both populations, being the most polymorphic of the three STRs analyzed. Allelos CYP21*19, BoLA-DRB3
23 and 26, TAMLs113-2*11 showed a favorable tendency in the susceptibility to bovine mastitis, and a high somatic cejlincountin
the case population, while allelos BoLA-DRB *30 and *31 and UWCA1*15, seem to be associated with resistance and low Eomatic cel
counting in the control population.

BOVINE KAPPA-CASEIN AND ITS ASSOCIATION WITH SOMATIC CELL COUNT IN HOLSTEIN CATTLE.
Usme-Ciro J, Restrepo F, Trujillo E. Laboratory of Animal Genetics, Institute of Biology, University of Antioquia,
Medellin, Colombia. etbravo@epm.net.co

It was evaluated the association of genotypes AA, AB, and BB of kappa-casein (CSN3), and the somatic cells count (SCC), using
a simple correlation between detected genotypes and the SCC, as qualitative class variables, as well as the relatioe between th
occurrence of recurrent clinical mastitis and the genotypes. A total of 145 Holstein breed cows were sampled for miltt imnd bloo
different farms of Antioquia, Colombia. The fragment of gene was amplified by polymerase chain reaction, the amplifiedviegment
restricted with restriction endonuclease Hinf | and visualized on agarose gel electrophoresis. For the milk samples, dge SCC w
quantified and classified in two ranges. Inthe range 1 were included animals whose SCC did not exceed 300 x 103 delisémb e
2 were included animals with a SCC higher than 300 x 103 cells/ml. According to the obtained results, we can concluelésthat the
relationship between the genotypes AA and AB of CSN3 and the SCC. This relationship is more evident for the genotype AA that
shows a greater tendency of association with the low somatic cells count. This work also contributes to the evaluatipact dne
the animal health derived of the selection for economic importance characteristics.
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EVALUACION DE MARCADORES GENETICOS PARA PRUEBAS DE PATERNIDAD EN CABALLOS CRIOLLOS
COLOMBIANOS. Gémez,N.A 1, Ariza M.F2 y Jiménez L.M 1. 1 Facultad de Medicina Veterinaria y de Zootecnia
Universidad Nacional de Colombia- Sede Bogota, Grupo: Recursos Genéticos en los Sistemas de Produccion
Animal. 2 CORPOICA-CEISA fariza@uolpremium.net.co, dimjimene@unal.edu.co.

Con el propésito de caracterizar genéticamente una poblacién de equinos colombianos. Un total de 12 marcadores tige microsatéli
fueron empleados para evaluar genéticamente una poblacién de 100 equinos criollos no emparentados. Muestras deBenigre y del f
piloso fueron obtenidas a partir de animales no emparentados y estas, se utilizaron para la extraccion y purificacioemi@nidN g
el cual fue utilizado para amplificar los marcadores en un sistema de multiplexes de 2, 3 y 4 microsatélites. Andliszidadas
alélicas y genotipicas, equilibrio de Hardy Weinberg y heterocigosidad se realizaron mediante la aplicacion de paquieesgstadis
estudios poblacionales. Esta investigacion permitira conocer y conservar los recursos genéticos del caballo criollo poémabtano
en nuestro medio e iniciar el establecimiento del banco de ADN para la especie equina en Colombia y asi mismo reabzardas prue
paternidad para equinos criollos colombianos solicitadas por propietarios y criadores de caballos, dada la necesidad ele verific
parentesco de un animal en procesos reproductivos como la inseminacién artificial y transferencia de embriones espetalmente en
equinos criollos colombianos. Ademas, de la identificacion en caso de accidentes, pérdidas, robos de estos, certifiea@anyde fi
muerte, entre otras situaciones.

COMPARACION GENETICA DE REPRODUCTORES BRAHMAN NACIONALES Y EXTRANJEROS A TRAVES
DEL MODELO ANIMAL PARA PESOS ALDESTETEY ALOS DIECIOCHO MESES . Alvarez D, Montoya C1,
Arboleda, E2. 1Departamento de Produccion animal. Grupo de Investigacion Estimacion de parametros genéticos.
Universidad Nacional de Colombia, Sede Medellin. 2 Facultad de Ciencias Agrarias. Universidad de Antioquia.
Instituto Politécnico Colombiano. cmontoya@unalmed.edu.co

Se realiz6 la comparacion de los valores genéticos de reproductores de la raza Brahman nacionales y extranjerosragéisnados a t
de su descendencia y otros parientes, para las caracteristicas peso al destete y 18 meses en tres haciendas del dSpartarBento de
recopilaron 3534 datos correspondientes a 87 toros para la caracteristica peso al destete y 761 datos de 54 toros pasal8l peso
meses, los cuales fueron obtenidos del afio 1994 al 2002. Para determinar la incidencia de los diferentes efectos nadeSosohteent
los pesos al destete y dieciocho meses, se utilizaron dos modelos estadisticos respectivamente los cuales fueroravesugdtos a t
programa S.A.S versién 6.3 (1989-1996). Los valores genéticos de los toros nacionales y extranjeros, en la finca, fudrsmestima
través del modelo animal, el cual se basa en un modelo mixto, que tiene en cuenta simultdaneamente tanto los efectosgenétioms ¢
ambientales. Esto se hizo utilizando el programa MTDFREML. Se realizo ademas un analisis de varianza para los valardssde cria d
toros segun la procedencia, nacionales o extranjeros, la cual no fue significativa para ninguna de las dos caractesgstiopds. No
demostrar la presencia de la interaccién genotipo ambiental ya que las correlaciones genéticas entre los valores dinsréa éstima
hacienday en otras donde los sementales fueron usados, no mostraron significancia estadistica. Una de las principales @éehclusi
presente trabajo es la de que se deben establecer criterios adecuados de seleccién tanto para los toros nacionales como para |
extranjeros, de tal manera que permitan obtener un progreso genético de las caracteristicas peso al destete y 18 orasasoDe lo ¢
no se obtiene ninguna ventaja al comprar semen de toros extranjeros.

ANALISIS CITOGENETICO EN SIETE RAZAS DE BOVINOS CRIOLLOS COLOMBIANOS. Séanchez C. A.1,
Jiménez L. M.1, Bueno M. L.2 1Facultad de Medicina Veterinaria y de Zootecnia - Grupo de Investigacion
Recursos Genéticos en Sistemas de Produccion Animal, 2Facultad de Ciencias Departamento de Biologia -
Universidad Nacional de Colombia, sede Bogota. casanchezi@hispavista.com, dimjimene@unal.edu.co,
mlbueno@ciencias.unal.edu.co, fmvzicit@.unal.edu.co,

Con el propésito de contribuir al conocimiento citogenético de las razas de bovinos criollos de Colombia y establecer si existe
diferenciacién a nivel cromosomico entre las mismas, se realizé el analisis cariologico de 177 animales de las sieféagazas crio
discriminados asi: 29 Blanco Orejinegro; 27 Casanarefio; 22 Chino Santandereano; 26 Costefio con Cuernos; 22 Harton del Valle; 27
Romosinuano y 24 Sanmartinero. Para el estudio de los cromosomas de bovinos criollos se emple6 la técnica de culties de linfoci
de lannuzzi (1990), adaptada al Laboratorio de Citogenética de la F.M.V.Z. - U. N.; las metafases obtenidas se tratagdasnediant
técnicas de Bandas GBG y RBG para identificar los cromosomas y secuencialmente la técnica CBG para el andlisis de la region
centromerica en relacion con posibles heteromorfismos de heterocromatina constitutiva. Se detectaron cuatro (4) hembras de
Romosinuano (23,5%), tres (3) machos de Chino Santandereano (30%) y un (1) macho (10%) y tres (3) hembras de Casanarefic
(17,6%) que resultaron ser portadores de la translocacion Robertsoniana 1/29 identificada mediante bandeo cromosémieo RBG; dich
anomalia cromosdmica esta asociada con problemas reproductivos en los animales portadores y es reportada en ganados criollos d
otros paises de Sudamérica. Ademas se reporta la presencia de cuatro (4) machos de la raza Romosinuano (40%) y diez (10) machc
de laraza Casanarefio (100%) de los animales analizados, con cromosoma sexual Y de tipo acrocéntrico, caracteristi®odel ganado
Indicus; esto estaria demostrando un alto grado de introgresion genética de las razas cebuinas en las razas criollas mdombiana
cuales se presume son descendientes de ganados Bos Taurus, siendo particularmente preocupante en la raza de ganado Casanar
gue es considerada el descendiente mas directo de los bovinos traidos por los conquistadores espafioles y en la cuaahodos los m
analizados presentaron cariotipo de tipo Bos indicus.
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CARACTERIZACION CITOGENETICA DE CUATRO ESPECIES DE GUACAMAYAS  (Ara ararauna, Ara chloroptera,
Ara macao y Ara militaris) Stelle C, Jiménez L. M, Sanchez C.A. Facultad de Medicina Veterinaria y Zootecnia
Grupo de Investigacion Recursos Genéticos y Sistemas de Produccién Animal, Universidad Nacional de Colombia,
Sede Bogota. Connie_ste@excite.com, dimjimene@unal.edu.co, casanchezi@hispavista.com

Con el fin de detectar posibles polimorfismos 0 anormalidades cromosémicas y lograr la identificacién del sexo en estas especie
carentes de dimorfismo sexual fenotipico aparente se llevo a cabo el analisis cromosémico de 32 individuos en cautieevid\ciel gé
9 de la especie Ara macao, 10 Ara ararauna, 9 Ara chloroptera y 4 individuos Ara militaris, Los analisis cromosomicasosearealiz
partir de linfocitos obtenidos de cultivos de sangre periférica y mediante las técnicas de bandeo G, C, Ry NOR. Se adowennd u
modal de 12 pares de macrocromosomas (incluyendo el par sexual) en las cuatro especies; el nUmero modal de pares demgisrocromos
varié en cada una de las especies al igual que el nimero diploide, 16 pares 'y 2n= 56 para las especies Ara araraunalpAda@resacao
y 2n= 54 para Ara chloroptera y 17 pares y 2n= 58 en Ara militaris. Se obtuvo la longitud relativa y relacién de brazemdeleada
los macrocromosomas a partir de sus mediciones, el par 1 es metacéntrico, los pares 2 al 6 son subtelocéntricos, halcismetacé
los cromosomas sexuales Z y W son metacéntricos en todas las especies, los demas son microcromosomas. Se encontraron arreglos
similares en los patrones de bandeo G y R con variaciones en 8 cromosomas en las bandas finales. Todos los cromosoonas contiene
region de heterocromatina constitutiva en el centrémero, el cromosoma W y los microcromosomas estan compuestos caiaen su total
por este material. La incorporacion de Bromodeoxiuridina reveld una replicacion sincronizada de los dos cromosomadfiga8midenti
regiones organizadoras de nucleolo (NOR) en una cromatida del brazo corto del primer par de macrocromosomas, 2 microcromosomas
presentaron NOR en un 98% de las metafases analizadas de las cuatro especies.

PARAMETROS GENETICOS DE LA RAZA CEBU BRAHMAN EN COLOMBIA.  Manrique C. Universidad Nacional
de Colombia - Sede Bogota. dcmanrigp@unal.edu.co

Se obtuvieron las heredabilidades y correlaciones genéticas y fenotipicas de caracteristicas productivas utilizadascémla evalu
genética de la raza Cebu Brahman registrada en Colombia. Se utilizaron 1505 pesos al nacimiento (PN), 26170 pesodegistados al
(PAD), 10531 pesos ajustados al afio (PA12) y 13588 pesos ajustados a 18 meses (PA18) provenientes de las progenies de 629 toros
evaluados. Para la obtencién de los componentes de varianza requeridos para estimar los parametros genéticos seddibgdda met
de Mejores Predictores Lineales Insesgados, con un modelo bivariado de padre, donde cada modelo tenia como referemtia el PAD, ¢
efecto fijo el grupo contemporaneo (animales del mismo sexo, afio de nacimiento, época y zona de procedencia) y contorafecto alea
el efecto de padre. Las heredabilidades para PN, PAD, PA12 y PA18 fueron .48, .45, .40y .50, respectivamente, condidaeeslas me
La correlacién genética de PN fue alta (.41) con PAD y baja con PA12 (.16) y PA18 (.13). Se presento correlacion genédacBAmedi
con PA12 (.22) pero baja con PA18. Las correlaciones fenotipicas de PN con los demas pesajes fueron bajas (.13 comPAL .12 co
y .12 con PA18). EI PAD presenté correlaciones fenotipicas medias con los otros pesajes (.32 con PA12 y .29 con PAdl8kidra cor
fenotipica de PA12 y PA18 fue alta (.56). Estos resultados sugieren la construccién de un indice para la selecciéroéptima de |
mejorantes de la raza.

HEREDABILIDAD Y CORRELACIONES ENTRE EL PESO AL DESTETE Y ALOS DIECIOCHO MESES EN UN
HATO DE GANADO DE CARNE. Castafio Lara J, Mejia Gomez A, Quijano Bernal J. Departamento de Produccion
Animal Universidad Nacional Sede Medellin. cmontoya@unalmed.edu.co

Se estimaron las heredabilidades y las correlaciones genéticas de los pesos al destete y a los dieciocho meses,asfe®mo los v
de criade los toros y las vacas. Los datos analizados fueron 5324, provenientes de tres haciendas ubicadas en el dieSartaenent
y correspondientes a las razas Brahman, Cebu comercial y algunos de sus cruces, nacidos entre 1994 y 2002. Los heyedabilidades
correlaciones genéticas fueron estimadas por el método de correlacién intraclase de hermanos medios paternos, atogvasds los p
SAS (2001) y Harvey (1988). Los estimados de heredabilidad fueron de 0.10 £ 0.009 y 0.34 + 0.03, para el peso al destete y 18 m
respectivamente. Las correlaciones genética, fenotipica y ambiental entre peso al destete y peso a los dieciocho rdeseS5%ueron
0.171, 0.57 y 0.59, respectivamente. La respuesta correlacionada entre ambas caracteristicas fue de 9.3 Kg. por genel@eién. Los
de cria de los toros usados como reproductores, para peso a los dieciocho meses oscilaron entre -4 y +14.5 kg. , @ismismo el
probable valor de cria de las cincuenta mejores vacas vario entre +3.5y 12 kg.

DESARROLLO DE UN PROGRAMA DE MEJORAMIENTO GENETICO DEL GANADO CEBU (BRAHMAN) PARA
CARNE EN EL TROPICO COLOMBIANO CON CRITERIOS DE COMPETITIVIDAD Y SOSTENIBILIDAD. Moreno
F, Ossa G, Manrique C, Fajardo O, y Pulido J. CORPOICA . corpoicanus@edatel.net.co

El objetivo general del proyecto es desarrollar un programa nacional de mejoramiento genético del ganado Cebu (Brahman) en el
trépico colombiano con el fin de conocer su potencial de produccion para carne y posicionarlo en los mercados naciorzieneal@te
bajo los criterios de competitividad y sostenibilidad. Se dispone de siete toros con valor genético potencial pardasdinoaen
colaboradoras aceptadas con base en unos criterios definidos y concertados con el productor, una evaluacion genétstes inicial de
animales y un reconocimiento del manejo de la inseminacion artificial como rutina en la empresa ganadera. Se tienepatamtess im
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pues el proyecto se lanzé el 17 de Junio de 2002 con el titulo "La prueba de progenie, una realidad en Colombia"sedastatias

La socializacién del proyecto, desde Agroexpo 2001, video conferencia (Sena) en agosto de 2002, boletin de prensaipfadmngelac
semen a 7 toros Brahman; codificacion del semen congelado y la distribucion estratégica del semen con base en denmoday en def

de fincas colaboradoras: Caquetd, Orinoquia, Valles Interandinos, Caribe. Ademas se tienen publicaciones como arEagatilia, u

y articulos en algunas revistas pecuarias de Colombia. Se realizaron 526 encuestas basicas y 55 plenas, segun las taales se hi
seleccién del 171 empresas ganaderas colaboradoras. Con la distribucion de semen se dio inicio al primer programa nacional de

mejoramiento genético bovino en Colombia. A diferencia de otros, este programa puede incluir cruzamientos en su eval@cion, pa
cual se utilizara el modelo multirracial.

VARIABILIDAD Y PREDICCIONES GENETICAS ADITIVAS, NO ADITIVAS Y TOTALES PARA
CARACTERISTICAS DE CARNE EN EL REBANO MULTIRRACIAL SANMARTINERO-CEBU DEL CENTRO DE
INVESTIGACIONES LA LIBERTAD. Elzo M.A1, Martinez G2, Gonzales F2, y Huertas H2.1Universidad de
Florida, Gainesville, E.U.A. 2 Instituto Colombiano Agropecuario. egmartinezcorreal@tutopia.com

Se utilizaron datos de crecimiento de terneros del rebafio multirracial Sanmartinero (SM)-Cebu (C) del Centro de Investigaciones
Libertad con el objeto de obtener estimaciones de razones genéticas aditivas (heredabilidades), no aditivas (intejaatiilielademes
genéticas aditivas, no aditivas, directas y maternas para peso al nacimiento (PN), peso al destete (PD, 240 d), y ges@ancia de
postdestete (GPP, 240 a 480 d). Se obtuvieron predicciones de valores genéticos aditivos y no aditivos de los tredecaracteres
crecimiento para todos los toros usados en el rebafio entre 1971y 1996. La metodologia de estimacion utilizada, jpede &<alcul
estimaciones de componentes de varianza y covarianzay para las predicciones genéticas de toros fue de tipo mubitiraaizibries e
de heredabilidades en las razas SM y C fueron .26 y .30 para PN directo, .10 y .08 para PD directo, .44 y .37 para GEPydirecta,
.36 para PN materno, .11y .10 para PD materno, y .46 y .38 para GPP materna, respectivamente. Las estimaciones d@s correlacion
genéticas aditivas y no aditivas entre todos los caracteres y efectos genéticos fueron bajas; la mayoria de ellas (88 eedib)10e
Las predicciones genéticas aditivas y totales directas indican que toros SM tuvieron, en general, terneros mas pequéfius ad@aci
menor PD, y de similar GPP que terneros de toros Cebl. Las predicciones genéticas aditivas y totales maternas, posakpergnari
gue hijas de toros Sanmartinero tuvieron terneros mas grandes al nacimiento, de mayor PD y de mayor GPP que ternerttsa hijas d
Cebu. Las predicciones genéticas no aditivas directas fueron mayores que las no aditivas maternas para toros SMarg, IBer su p
predicciones aditivas y no aditivas pre y postdestete maternas sugieren que terneros de madres de menor habilidaderaiends creci
en el periodo postdestete. Estos resultados indican que animales SM fueron competitivos con animales C para caraiotézatode crec
y demostraron excelente habilidad combinatoria interracial bajo las condiciones de nutricion y manejo de La Libertad.

CARACTERIZACION GENETICA DE LA RAZA BOVINA COLOMBIANA CRIOLLA CASANARE MEDIANTE
ANALISIS DE MICROSATELITES. Sastre H.J1, Rodero E1, Rodero A2, Azor P.J2, Sepulveda N.G3, Herrera
M1y Molina A2.1 Departamento de Produccion Animal. Universidad de Cdordoba (Espafia). 2 Departamento de
Genética, Universidad de Cordoba (Espafia).3 Escuela de Ciencias Agropecuarias, Universidad de la Frontera,
Temuco (Chile) hsastre@hotmail.com, palrosee@uco.es

Se plante6 como objetivo el estudio de la variabilidad genética de la raza. Se analizaron 22 microsatélites sobre g9dadividuo
ellos, 54 laraza Casanare que corresponden con los Unicos efectivos en pureza que pueden quedar en la actualidaarl&@acmoompar
otras razas, se obtuvieron también 14 muestras de Cebu, 8 de cruce Cebu x Criollo y 3 muestras de raza Parda y fuasoenprocesad
el Laboratorio de DNA del Departamento de Genética de la Universidad de Cérdoba, Andalucia, Espafa, mediante la técnica de PCR,
deteccién del polimorfismo por electroforesis en geles de policrilamida y tipificacion en secuenciador automatico. S dbsuvier
siguientes resultados: entre ganaderias: Gst = 0,0278, FST= 0.03634; entre razas: NPA: Casanare = 8,54; Cebu = 6,5B)ycruce = 5,7
Pardo = 3,81, Hoh: Casanare = 0,7273; Cebu = 0,6691; Cruce = 0,6962 y Pardo = 0,7121, Fst: 0,03134; Fis: Casanare b0,05747; Ce
=0,11764; Cruce = 0,12165; Pardo = 0,12963. El analisis genético, utilizando el polimorfismo del ADN de microsatélitagade las
Casanare, Cebu, Parday del cruce Casanare por CebU, permite caracterizar y diferenciar genéticamente a la raza Casiefanie, es de
por primera vez su perfil genético. Las frecuencias alélicas, las medidas de la diversidad génica y el nimero de aletms ldemuest
superior variabilidad de la raza Casanare respecto de las restantes. Los F de Wright muestran que la consanguinidadlocesicanza
preocupantes.

ESTUDIO DE MEZCLA GENETICA EN GANADO CRIOLLO COLOMBIANO (GCC) USANDO MICROSATELITES
(STRS) AUTOSOMICOS. Hernandez E1, Bermidez N1, Cardona H1, Arias W1, Valencia A1, Duque C1, Olivera
M2,0ssa J2, Carvajal L.G1, Ruiz A1, Bedoya G1.1 Grupo de Genética Molecular "GENMOL", Facultad de Medicina,
Uiversidad de Antioquia. 2 Grupo de Reproduccion, Facultad de Medicina, Universidad de Antioquia.
molivera@catios.udea.edu.co

Laintroduccion de razas foraneas, taurinas y cebuinas, en los sistemas de produccion de nuestro pais trajo consigoezitdesplaza
de las razas criollas en cuanto a su uso, procesos de cruzamiento absorbentes y por ende una disminucién del tamafipqroblacional
lo cual, las estrategias que contribuyan a la preservacion y propagacion del GCC son indispensables. Se genotipifes @odEsicaz
con cuernos (CCC), Harton del valle (HV), Blanco Orejinegro (BON), San Martinero (SM), Romosinuano (RS), Chino Santandereano
(ChS) y Brahman, utilizando once marcadores STRs autosomicos distribuidos en el genoma y altamente polimorficos. Aspartir de la
frecuencias alélicas y genotipicas se evaluaron parametros de variabilidad genética: nUmero promedio de alelos, elrnagbmostré
polimorfismo en la raza Brahman (10.36) seguido por CCC (7.36); la heterocigocidad fue mayor para ChS (0.75) pero eazaslas las



50 Rev Col Cienc Pec Vol. 16, Suplemento 2003

se observo déficit de heterocigotos; el grado de endogamia (Fis) tuvo los menores valores en Chs, HV y CCC (0.02, 0.05 y 0.07,
respectivamente), ademas, sélo con dos de los loci no se obtuvo estructuracion poblacional (Fst < 0.05). Las distaasidargielestic

del flujo genético entre GCC y Brahman, las mayores distancias se observaron en BON (16.96), RS (0.1658) y SM (0.1568). Se real

un meta-analisis de frecuencias alélicas en la raza taurina Simmental para calcular el estimador mY que mide el pomegaje de g
compartidos por su origen comun; tomando estos resultados de manera relativa, ya que Brahman tiene introgresion tergsa, los va
estimados mY Brahman oscilaron entre 0.44 a 0.59 para BON y ChS respectivamente. Este estudio hizo una aproximacion al grado de
mezcla cebuina en GCC utilizando el sistema de transmisién autosémica, demostrando que en el GCC existen poblaciodas,estructura
con poca variabilidad y que la introgresion de Bos indicus fue menor en el BON.

ESTIMACION DEL GRADO DE MEZCLA GENETICA POR LINEA PATERNA EN GANADO CRIOLLO
COLOMBIANO UTILIZANDO MICROSATELITES (STRS). Bermidez N1., Carvajal-Carmona L3., Olivera M2.,
Ossa J2., Ruiz A3. & Bedoya G1. 1 Grupo de Genética Molecular, GENMOL. Facultad de Medicina. Universidad
de Antioquia. 2 Grupo de Reproduccién - BIOGENESIS. Facultad de Medicina. Universidad de Antioquia. 3
Galton Laboratory, University College of London. United Kingdom. molivera@catios.udea.edu.co

Para evaluar el grado de mezcla, por linea paterna, de GCC con Cebu se tipificaron 69 machos de las razas SanMartinero (SM),
Blanco Orejinegro (BON), Romosinuano (RS), Costefio Con Cuernos (CCC), Chino Santandereano (ChS) y Hartén del Valle (HV),
ademas 20 machos Brahman, para tres marcadores microsatélites situados en la region no recombinante del Cromosonaa Y. En las raz
SM, BON y CCC se encontré 100% el haplotipo determinante de Bos taurus; en las razas, RS, ChS y HV se detectaron 6,25%, 27.2%
y 9%, respectivamente, de haplotipos presentes en la poblacion Brahman. Al hacer el analisis de dichos haplotipos sgidédsrminé
hallados en RS pueden ser taurinos que se formaron por mutacién ya que no presentaban el alelo en el locus INRA124 determinant
Cebu. Este grado de mezcla con Cebu detectado en ChS y HV se corrobor6 al comparar cada raza con una poblacién de Brahman,
utilizando 11 marcadores microsatélites autosémicos, ya que la agrupacion por Neigbor.Joining mostré que las razas €ifag HV se
en el arbol mas cerca de Brahman que las otras 4. Ademas, los valores de Fst (distancia genética con Cebu), concuaidiadeon el g
introgresion puesto que la menor fue para ChS (0.11). Sin embargo, para RS no se encontré correlacién entre los dasos de Y y |
autosomas, ya que esta poblacion se sitda en el arbol aiin mas distante de Brahman que CCC en la cual no se detectason haplogrup
diferentes al modal de taurinos y el Fst entre RS y Cebu es uno de los mas altos. Lo anterior significa que los hdpiatipzside
encontrados en RS, deben ser en realidad taurinos, producidos por mutacién y que fueron introducidos en Brahman doi@mte la crea
de esta raza.

CARACTERIZACION BOVINOMETRICA DE HEMBRAS CEBU Y CRUCES CON BLANCO OREJINEGRO,
ROMOSINUANO Y ANGUS. Medina JF, Ceron-Mufioz MF, Maldonado JG, Valencia L, Sudrez RL, Calle CA.
Grupos GRICA y CENTAURO, Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad de Antioquia,
mceronm@universia.net.co

Con el objetivo de determinar diferencias genéticas se consideraron mediciones cuantitativas como la alzada y amptites de isqui
y cualitativas como la condicién corporal, angulo de anca, aplomos ubre y pezones; fueron realizados analisis de varalaza para
estado fisioldgico (Hembras de levante, Vacas paridas, Vacas paridas prefiadas, Vacas horras y Vacas horras prefiadesjrpse consi
los efectos de la edad del animal (regresion lineal y cuadratica) y grupo genético del animal. Las hembras jovenes¢ptavignmese
un peso promedio de 172.0 Kg. y las vacas adultas un promedio de peso entre 415 a 445 Kg. En el peso el efecto detgriy® genéti
altamente significativo en las vacas horras, siendo que los grupos genéticos con mayor peso fueron el Ceb y crucefzoa bo€ebu,
otros estados fisioldgicos no se encontraron diferencias estadisticas. Para las hembras de levante, las BXC/CxB presentaron men
condicion corporal frente a los CCO/BRH, RxC/CxR y 3/4Cx1/4A. En las vacas horras el grupo genético CCO/BRH fue el que presento
la mejor condicion corporal. Las vacas horras prefiadas mostraron diferencias entre los grupos genéticos CCO/BRH y AxdZ/CxA. En |
vacas paridas, el grupo genético 3/4Cx1/4A obtuvo un promedio superior a los otros grupos analizados. Para las hemigrdagle levan
BxC/CxB presentaron menor condicion corporal frente a los CCO/BRH, RxC/CxR y 3/4Cx1/4A. En las vacas horras el grupo genético
CCO/BRH fue el que present6 la mejor condicion corporal. Las vacas horras prefiadas mostraron diferencias entre los igngos genét
CCO/BRH y AXC/CxA. En las vacas paridas, el grupo genético 3/4Cx1/4A presenta los mejores registro en cuanto a cuadidades fisic
en las vacas adultas, lo que confirma su enorme potencial productivo para nuestras condiciones agroecologicas.

INTERACCION GENOTIPO-AMBIENTE EN LA GANANCIA DIARIA DE PESO DE BOVINOS "TRICROSS"EN
CUATRO ZONAS COLOMBIANAS. Medina JF, Ceron-Mufioz MF, Grupo GRICA Facultad de Ciencias Agrarias,
Universidad de Antioquia, mceronm@universia.net.co

Cualquier empresa ganadera dedicada al levante y ceba de bovinos, debe registrar en forma constante sus parametros productivos,
con el fin de formar una idea de su situacién actual, para asi compararse con su pasado productivo para evaluar |aslearehios, y
comenzar a tomar decisiones que ayuden en el desarrollo futuro de la empresa. Por lo anterior, muchas ganaderias haolaptado por
cruces en sus inventarios utilizando razas criollas con el fin de aprovechar todas sus cualidades como adaptaciém grfsistestzaes,
fertilidad entre otras como el Bon y el Romosinuano; y ademas razas del tipo europeo que cuentan con evaluacioneshganéticas, y
probado ser de gran utilidad y aceptacién en el mercado como el Angus, sin olvidar el gran potencial que posee el Celai en cuant
rusticidad, facilidad de parto y alzada. Los animales utilizados para este estudio son "tricross" obtenidos a travésietgiocruzam
practicado entre los grupos genéticos antes mencionados. Los animales RAC (50% Romosinuano, 25% Angus, 25% Cebu) y los BAC
(50% Bon, 25% Angus, 25% Cebu) se encuentran distribuidos en dos zonas de la costa atlantica colombiana, el nordeste y suroeste
antioguefio, para un total de cuatro zonas diferentes tenidas en cuenta para la evaluacién. Para evaluar la interac@arbgartetipo
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inicialmente seran considerados los factores: edad del animal (como covariable) y los efectos sexo, zona y grupo genético y las
interacciones de los anteriores efectos. El experimento se encuentra en ejecucion, se cuenta con los pesajes de cogtjohie marz
de 2003y se espera el de septiembre para aumentar la confiabilidad y poder concluir cual cruce obtiene un mejor desdenpafi@. en ¢

ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS DE GRASA Y PROTEINA EN BUFALINOS , MEDIANTE
MODELOS "TEST-DAY" ORDINARIOS. Hurtado, N.A1, Tonhati, H2, Ceron-Mufioz M.1, Duarte, J.M.C2, Candes,
T.52. 1 Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad de Antioquia 2 FCAVj/ Universidade Estadual Paulista
hurtado@agronica.udea.edu.co

El departamento de zootecnia de la unesp/Jaboticabal ( SP), desde 1987, coordina el programa de control lechero dgosatos bufal
en el estado de Sao Paulo, con apoyo de la Fundacién de amparo a la investigacién del estado de Sao Paulo (FAPES#®) y el Conse;
Nacional de Investigacion (CNPq). Uno de los objetivos a ser alcanzado en este programa de mejoramiento genéticooeleladizar m
estadisticos implementados y utilizados en las evaluaciones genéticas de poblaciones lecheras nacionales e interndcisnales. En
ultimos afios, se viene introduciendo andlisis genéticos conocidos como "test-day" que utilizan informaciones repetidas del mism
individuo durante la lactacién, permitiendo la realizacién de andlisis longitudinales que describen la trayectawadecianpde
leche (PL), la grasa (G), la proteina (P) en los diferentes estados de lactacion. La G Y la P son responsables disfiasséisicts
(estructura, color y sabor) y del rendimiento industrial de los principales productos lecheros, como el "queso mozamlla". Con
desarrollo del presente proyecto, se prentende modelar las curvas de PL,G y P alo largo de la lactacion, empleandalehtexidelos
day ordinario" y estimar parametros genéticos para estas caractesticas. Seran utilizadas las informaciones de Pbsarilélrebafi
estado de Sao Paulo, desde 1987 a 2003, y las informaciones de G, P colectadas durante los afios de 1988 a 2003. tBsbanco de da
contara aproximadamente con 30.000 datos de produccion de leche y 7.000 informaciones de constituyentes de lecheeEstos datos s
estudiados mediante modelso de Test Day Ordinarios en modelos uni e bicaracteristicos, considerando mes de controtisticascaracte
distintas.

INTERACCION GENOTIPO-AMBIENTE EN LA EDAD AL PRIMER PARTO DE BOVINOS HOLSTEIN
BRASILERO Y COLOMBIANO. Cerén-Mufioz MF 1, Tonhati H2, Costa C3, Maldonado J1, Rojas D4. 1 Facultad
de Ciencias Agrarias - Universidad de Antioquia- Colombia. 2 Departamento de Zootechia FCAV/UNESP, 14884-
900 Jaboticabal-SP, Brasil. 3 Embrapa Gado de Leite, 36038-330 Juiz de Fora-MG. 4Asoholstein de Colombia.
mceronm@universia.net.co

Este trabajo tuvo como objetivo, verificar la existencia de interaccién genotipo-ambiente en la edad al primer partoo{&fR$2) de b
de la raza Holstein en rebafios brasileros y colombianos. Fueron utilizadas 51.239 y 25.569 primeras lactaciones devacgs brasil
colombianas, respectivamente, hijas de 4.230 toros, siendo comunes a los dos paises 530 toros de origen norteamelizaohm. Fue uti
un analisis bi-caracteristicas en modelo animal, considerando la edad al primer parto de cada pais como caracteritidasdidaren
incluidos los efectos fijos de grupo contemporaneo rebafio-afio de parto, grupo genético del toro y grupo genético ds kfeciosy |
aleatorios de animal y residuo. Los promedios de EPP en Brasil y Colombia fueron de 29.50+3.97 y 32.07+3.50 meses, regpectivame
Los componentes de varianza genético aditivo y residual y coeficiente de heredabilidad para Brasil fueron de 2,21 kg209,891 kg2
respectivamente, y para Colombia de 1,02 kg2, 6,84 kg2 y 0,13, respectivamente. La correlacion genética de la EPP yentre Brasil
Colombia fue de 0,78, indicando que las progenies de un mismo toro en diferentes paises no tuvieron el mismo desemgafm reproduc
llevando a alteraciones en el orden de clasificacion de los genotipos como consecuencia de la interaccién genotipo-ambiente.

HETEROGENEIDAD DE VARIANZAS DE LA PRODUCCION DE LECHE DE BOVINOS HOLSTEIN DE REBANOS
BRASILEROS Y COLOMBIANOS. Cerén-Mufioz MF 1, Tonhati H2, Costa CN3, Solarte C4. Rojas Sarmiento
D5. 1 Facultad de Ciencias Agrarias - Universidad de Antioquia- Colombia. 2 Departamento de Zootecnia FCAV/
UNESP, 14884-900 Jaboticabal-SP, Brasil. 3 Embrapa Gado de Leite, 36038-330 Juiz de Fora-MG.4Facultad de
Ciencias Pecuarias - Universidad de Narifio - Colombia. 5Asoholstein de Colombia. mceronm@universia.net.co

Este estudio tuvo como objetivo verificar la existencia de heterogeneidad de varianzas de la produccion de leche (P& §leh rebafio
Brasil y de Colombia. Los rebafios fueron agrupados como de alta o baja variabilidad dentro de cada pais, utilizandd@tmo criter
desviacion estandar fenotipica de la PL de los grupos contemporaneos (DSF) de vacas, de primer hasta sexto parto. Los rebario
brasileros y colombianos con mas de 1.168 kg y 1.012 kg de DSF, respectivamente, fueron clasificados como de altaywévgbilidad
rebafios con valores menores a los anteriormente mencionados fueron clasificados como de baja variabilidad. Los paracostros genét
de la PL en cada grupo de rebafios fueron estimados utilizando andlisis bi-caracteristicas en un modelo animal y el xétwalo de ma
verosimilitud restricta con un algoritmo libre de derivadas. Fueron utilizadas 72.280 primeras lactaciones de vaca88fjasrds.1.
Fueron encontradas varianzas heterogéneas, siendo los rebafios brasileros y colombianos con alto DSF los que presentaron mayore
varianzas genética aditiva y residual y coeficientes de heredabilidad de la PL, indicando que, Unicamente en este tq ske rebafi
esperaria un retorno econémico y progreso genético adecuado por la utilizacion de semen de alto valor comercial. Les deeficient
correlacién genética de la PL entre rebarfios de alta y de baja variabilidad dentro de cada pais fueron de 0,96 y Oj9&8s\artaeqra
entre 0,72 a 0,81, lo que sugiere que existio reclasificacion de los animales en los dos paises ademas de varianzas lEstierogénea
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fenémeno lleva al cuestionamiento de la estrategia de utilizacién de semen importado y la necesidad de realizarse geslétcimnes
nacionales para identificar toros con mayor mérito genético en las condiciones ambientales (sub) tropicales.

DETECCION DE GENES CANDIDATOS RESPONSABLES POR RESISTENCIA AL VIRUS DE LA FIEBRE
AFTOSA EN EL GANADO BLANCO OREJINEGRO. Areiza R.Al, Jiménez L.M1, Ariza M.F2, Manrique C1. 1
Grupo de Investigacion Recursos Genéticos en Sistemas de Produccién Animal, Facultad de Medicina Veterinaria
y de Zootencia, Universidad Nacional de Colombia- Bogota. 2 Laboratorio de Biotecnologia Animal, CORPOICA-
Bogota. rafa-areiza@cheerful.com , dimjimene@unal.edu.co, fariza@corpoica.org.co , decmanrigp@unal.edu.co

Por investigacion realizadas anteriormente se ha demostrado que la capacidad de los animales para resistir las enfermedades es
determinada por factores genéticos y medioambientales, y que existe variacion de esta resistencia entre razas y estde icaildduo
raza. Como resultado de investigaciones realizadas en las siete razas criollas colombianas usando descargas de VirysA2# Campos
Cruzeiro a cultivos de Fibroblastos obtenidos del pabelldn de la oreja de animales pertenecientes a cada raza cnadéausdipnco
de resistencia en las razas Blanco Orejinegro (BON) y San Martinero contra los serotipos A24 y O1, respectivamente d€gha inform
obtenida es la fuente fenotipica para realizar los andlisis estadisticos conducentes a la detecciéon de QTL (Quantitatije Trait
involucrado en esta resistencia en el ganado Blanco Orejinegro. La evidencia de resistencia al virus de Fiebre AftoSaunmiré\24
encontrado en in vitro para la raza Blanco Orejinegro, crea la expectativa de encontrar genes candidatos responsastesdie la res
natural a este Virus. La deteccién de marcadores moleculares tipo Il (Microsatélites) y marcadores SSCP, con el finaadadentif
asociacion entre estos y regiones del genoma responsables de la resistencia al virus de la Fiebre Aftosa serotipo Ag#llzazeiro,
la posibilidad, en un futuro, de hacer seleccion de pie de cria de una forma mas eficiente, para producir una linegaratzmpata
las cuales el riesgo de infeccidn por este virus sea reducido al minimo posible.



