Uso de diferentes  fuentes de información para la recuperación y gestión genética de poblaciones: ¿es posible llegar al Dorado?
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Resumen: La recuperación y gestión genética de una población en peligro de extinción exige del uso de todas las herramientas disponibles. Además de la información genealógica existente (habitualmente escasa) se debe utilizar la información molecular para refinar las relaciones genéticas entre los integrantes del programa. La información fenotípica de caracteres diagnóstico puede también integrarse como criterio de manejo. En este trabajo se utiliza el caso del programa de recuperación del cerdo Ibérico Dorado Gaditano para estudiar la manera de integrar todas las fuentes de información y las consecuencias de cada estrategia.
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1   Introducción

Las poblaciones de animales (ya sean salvajes o domésticos) con un número reducido de integrantes deben ser manejadas con sumo cuidado desde el punto de vista genético para evitar los problemas inherentes a la deriva: la pérdida de variabilidad genética y el aumento de la consanguinidad. Ambos procesos pueden conducir a la falta de adaptación de la población, la caída en eficacia biológica y, en último término, la extinción. Los sistemas habituales de gestión de poblaciones se basan en el conocimiento de las relaciones genéticas entre los componentes del grupo, tradicionalmente a través de la genealogía. Pero cada vez más se cuenta también con la información que proveen los marcadores moleculares para sustituir/complementar el pedigrí.
En ocasiones, nuestro programa puede tener un objetivo adicional que es el de recuperar una estirpe o línea que por falta de manejo o manejo inadecuado se ha mezclado con otros individuos de la misma especie. En este caso la gestión debe estar también dirigida a recuperar paulatinamente la información genética específica de la población. Para dicha tarea se puede utilizar información genealógica (si se puede trazar la introducción de individuos exógenos) o la molecular (si se tienen datos de marcadores anteriores a la mezcla de poblaciones). Sin embargo, en muchos casos se carece de tales datos y la “depuración” se debe basar en caracteres fenotípicos lo que implica un proceso de selección explícito que está en contra del objetivo inicial del mantenimiento de la variabilidad genética. Se deben, por tanto, buscar soluciones de compromiso/equilibrio entre los dos procesos para garantizar el éxito del proceso.
La agrupación racial Cerdo Ibérico se caracteriza por una rica diversidad interna configurada a modo de estirpes y líneas [1]. Esta riqueza intra-racial del Cerdo Ibérico, con los años, ha sufrido una grave erosión debido a la concentración de la producción en las variedades más productivas (principalmente con base en la estirpe Retinta), por lo que sería recomendable recuperar otras variedades. El Dorado Gaditano es una subpoblación de Cerdo Ibérico incluida dentro de las variedades Rubias tradicionales de la península que se dio por extinguido a comienzos de la década de los 90 (al sacrificarse por razones sanitarias los últimos cuatro animales censados). Sin embargo, en los últimos años se han localizado en diferentes áreas de las sierras de Cádiz animales aislados con una morfología compatible con la descrita para los Dorados Gaditanos, generalmente asilvestrados, que se han capturado para estudiar la posibilidad de su recuperación. Las capturas se realizaron principalmente en las sierras del entorno del Campo de Gibraltar, en la de Los Alcornocales y la zona de los Barrios.

El objetivo del presente trabajo es utilizar el caso del cerdo Dorado Gaditano para estudiar las consecuencias de implementar diferentes estrategias de manejo y distintas informaciones en la recuperación y gestión de una población pequeña.
2   Material y Métodos

En la actualidad se cuenta con 38 animales en el Centro de Recuperación del Dorado Gaditano (Centro Experimental Agrícola y Ganadero de Jerez de la Frontera), y en breve se formará otra población de seguridad en la Serranía de Ronda, en la finca de demostración agroambiental de La Algaba. Para el estudio se utilizaron datos de un total de 19 cerdos (12 hembras y 7 machos) compuestos por dos hembras y sus camadas, una pareja probablemente de hermanos y tres individuos sin parentesco conocido. 
Según el antiguo Ministerio de Agricultura el patrón racial de la variedad Dorada es: de capa dorada (“rojo encendido”) con abundante pelo; conformación recogida y de pequeña alzada; cabeza corta con perfil cefálico subcóncavo; orejas cortas a modo de viseras sobre los ojos; extremidades finas y cortas, con pezuñas frecuentemente despigmentadas; grupa derribada con nacimiento bajo de la cola [2]. Con estas características y las que se obtuvieron en la década de los 90 por el personal del grupo Meragem se construyó un índice morfológico que se aplicó sobre los cerdos para determinar su adecuación al estándar racial y darles una calificación (entre cero y uno).

Todos los individuos se genotiparon para 19 microsatélites, al igual que dos grupos externos constituidos, respectivamente, por ejemplares de la estirpe Torbiscal de Cerdo Ibérico y por un muestreo de reproductores adscritos a  otras estirpes y líneas de Ibérico. Se hizo un primer análisis para descartar que estuvieran cruzados con jabalí (análisis citogenético) y con Duroc (genes IGF2 y MCR1). Posteriormente se determinó la relación de los individuos con las otras estirpes por metodología de “clusters” llevada a cabo mediante el software Structure [3] y el método de Rodríguez-Ramilo y col. [4].
Se calculó la matriz de parentescos genealógicos asumiendo que no había otras relaciones que las expuestas anteriormente (aunque hay indicios de que los padres de las dos camadas pudieran ser parientes) y que todos los individuos eran no consanguíneos. También se construyó la matriz de parentesco molecular [5] promediando los resultados para todos los marcadores. Para determinar la congruencia de las informaciones de ambas fuentes se calculó la correlación entre las dos matrices (genealógica y molecular).
Para la determinación de los apareamientos entre los individuos disponibles se siguió el criterio de contribuciones y apareamiento de mínimo parentesco, para mantener la variabilidad genética y evitar la consanguinidad en la siguiente generación [6]. La importancia de la consanguinidad se ponderó de manera diferencial (( = 0, 0,5 o 1) frente a la diversidad genética transmitida [7].

La estrategia anterior se implementó utilizando solamente la matriz genealógica, sólo la molecular o una combinación lineal de ambas, para determinar las consecuencias de cada una de las opciones. Adicionalmente se aplicó una restricción al valor medio esperado en la descendencia para el índice morfológico, asumiendo un carácter aditivo y, por tanto, que dicho valor fuera el valor de los padres multiplicado por el número de apareamientos en los que cada uno participa.
Para garantizar un crecimiento demográfico de la población lo más rápido posible en primera instancia se forzó a que todas las hembras contribuyesen con una camada, optimizando el macho con el que se apareaban (los machos podían participar en varios, uno o ningún apareamiento). De cualquier manera, también se realizó la optimización dejando libre la contribución de las hembras para ampliar el espacio de soluciones y hacer que el sistema pueda prescindir de hembras muy emparentadas (redundantes).
3   Resultados y Conclusiones
El análisis de la estructura genética subyacente determinó que la agrupación más probable correspondía a cinco cluster. Esta metodología separó claramente los tres grupos originales e incluso detecto subestructuras dentro de los mismos. Así se distinguen claramente dos grupos de Torbiscales y dos grupos de cerdos Dorados (datos no mostrados). Esta última partición concuerda en términos generales con el origen geográfico de los individuos (capturados en dos zonas totalmente aisladas).
Los resultados obtenidos en función de la restricción en el valor medio para el índice morfológico aparecen en la Figura 1 para los casos basados exclusivamente en información genealógica o en molecular, respectivamente (usando en ambos casos  una ponderación de la consanguinidad, (, igual a 0,5). Dada la alta correlación encontrada entre las matrices de parentesco usando ambas fuentes (( 80%) las tendencias observadas son muy similares, al igual que ocurría con matrices de parentesco mixtas (datos no mostrados). La principal diferencia se observa para la evolución de la consanguinidad esperada, ya que la profundidad de la genealogía es mínima y las relaciones de pedigrí dentro de grupos de hermanos son iguales, pudiéndose evitar camadas consanguíneas para cualquier nivel fenotípico (existen machos que no son hermanos de ninguna hembra). Sin embargo el parentesco molecular permite diferenciar las relaciones incluso entre hermanos, seleccionando los apareamientos menos consanguíneos según se relaja la restricción en fenotipo.
Relativo al valor óptimo de ( se observó que valores en torno a 0,5 permitían mantener niveles de variabilidad (parentesco) elevados (reducidos) con un adecuado control de la consanguinidad: se evita el apareamiento de parientes mientras que se maximiza la diversidad genética transmitida. Esta observación es congruente con datos de simulaciones ya publicados [7].
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Fig. 1. Parentesco (() y consanguinidad (() de la siguiente generación, número de machos usados (() y máxima contribución por macho (() representado frente al nivel medio esperado del valor morfológico. a) usando el parentesco genealógico, b) usando el parentesco molecular. Ponderación de la consanguinidad (() igual a 0,5.
Respecto al número de machos usados, este valor decrece según aumentamos la exigencia en morfología llegando, en el extremo, a usar el macho de mayor valor para el índice en todos los apareamientos. Pero, incluso cuando se relaja totalmente la exigencia fenotípica, ninguna de las soluciones incluye usar todos los machos (como inicialmente se podría pensar) sino que el método evita incluir varios machos provenientes de una camada grande que incrementarían el valor de parentesco promedio en la descendencia.

Siguiendo el mismo razonamiento y, en vista de que se disponía de varias hembras de la misma camada, se probó a realizar la optimización pero sin forzar a que todas las hembras contribuyesen. En la Figura 2 se puede observar como la relajación de esa condición amplía el espacio de soluciones (se pueden obtener valores para el índice mayores y menores que en el caso original). Además, se aprecia como para el mismo valor fenotípico el esquema relajado lleva a menores niveles tanto de consanguinidad como de parentesco, demostrando que, desde el punto de vista puramente genético, no hay que forzar el uso de todas las hembras. Sin embargo, desde el punto de vista demográfico y pensando en el crecimiento rápido de la población, el esquema relajado puede ser menos recomendable pues nunca utiliza más de cinco de las doce hembras disponibles. Limitar el número de hembras (camadas) puede aumentar el riesgo del programa si, por cualquier causa, uno de los apareamientos falla o la camada se pierde.
Teniendo en cuenta que el objetivo final es contribuir a una recuperación lo más efectiva posible desde el punto de vista genético y que, por ahora, el principal criterio de caracterización del Dorado es morfológico, además de exigir que el valor esperado promedio del índice de la siguiente generación sea elevado se debe también procurar que ninguno de los individuos presenten una morfología que se separe mucho del patrón descrito para esta población. Para conseguir esto se impuso una restricción de manera que el valor medio de los parentales involucrados en un apareamiento concreto no fuera nunca menor de 0,5 (en una valoración de 0 a 1). Los resultados para cualquiera de los parámetros estudiados fueron coincidentes con los encontrados en la zona con restricción alta en el valor del índice (datos no mostrados), probando que se puede limitar la expresión mínima del carácter de interés en un programa de conservación sin alterar el resto de condicionantes.
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Fig. 1. Parentesco (() y consanguinidad (() de la siguiente generación representado frente al nivel medio esperado del valor morfológico, forzando el uso de todas las hembras (línea sólida) o sin forzarlo (línea discontinua). Basado en parentesco molecular y con ponderación de la consanguinidad (() igual a 0,5.
La principal conclusión del presente trabajo es la recomendación del uso de la información genealógica y molecular, al menos en los primeros estadíos de un programa de conservación, para poder determinar de manera más precisa las relaciones genéticas, desconocidas entre los fundadores. El uso de la metodología adecuada y las restricciones lógicas permite encontrar soluciones de compromiso entre la necesidad de mantener la variabilidad alta y el deseo de mejorar la expresión del carácter de interés. Además de la valoración morfológica, sería recomendable en próximas generaciones establecer algún otro carácter de medida más objetiva (se ha descrito que el Dorado Gaditano presentaría una prolificidad mayor que otras estirpes de ibérico) que sería una razón más para conservar la estirpe y permitiría un mejor control del programa de recuperación.
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