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INTRODUCCION

El término ‘diversidad genética’ aparece, como es |6gico, con mucha frecuencia
en el contexto de conservacion de recursos genéticos. Generalmente aceptamos que la
tasa de evolucion en poblaciones naturales esté limitada por la cantidad de variabilidad
genética (Teorema Fundamental de la Seleccion Natural de Fisher, 1930). No resulta
extrafio, por lo tanto, que muchos de los esfuerzos en los programas de gestion de
recursos genéticos se hayan dedicado al mantenimiento de la diversidad genética,
aungue no parece claro que, en el contexto de las especies de animales domésticos, este
factor tenga un impacto similar sobre la probabilidad de extincion de una determinada
poblacion.

Dependiendo de las caracteristicas de las poblaciones en estudio y de los
objetivos se han propuesto, para definir el concepto de diversidad, diferentes parametros
gue combinan la distribucion de frecuencias génicas, genotipicas o gaméticas. Entre los
parametros propuestos, los que més frecuentemente aparecen son: € nimero de loci
polimérficos, € numero de alelos por locus, la heterocigosis (Lewontin, 1974) el
Contenido de Informacion Polimorfica (Botstein et al., 1980), y con mucha frecuencia,
la manera de identificar la excepcionaidad de una poblacion con fines de asignacion
prioritaria de recursos para su conservacion ha sido la utilizacion de las medidas de
distancia genética entre pargjas de poblaciones. La capacidad de resolucion de estas
medidas de distancia no parecen muy evidentes cuando, entre otros problemas, existe la
posibilidad de obtener muy diferentes topologias para un mismo conjunto de distancias
genéticas y, viceversa, &boles de similar parsimonia originan diferentes estructuras
genéticas.

Un aspecto central en programas de conservacion genética es la definicion de
una medida de diversidad y su representacion gréfica. El objeto de esta nota es aplicar a
un conjunto de razas de la especie equina, dos procedimientos aternativos. a@ un
procedimiento desarrollado por Weitzman (1992, 1993) precisamente para medir la
diversidad con fines de su utilizacidn en la gestion de recursos genéticos, b) un andlisis
de correspondencia que permite estudiar una variable cualitativa (raza) en funcion de
otras variables cualitativas (alelos) y en € que € término clésico de inercia puede ser
asimilado al de diversidad.

METODOS DE CALCULO
Procedimiento de Weitzman
Weitzman define una medida de diversidad a partir de, por gemplo, distancias
genéticas, con una serie de propiedades empiricas. Utilizando una notacion similar a la

de Weitzman (1992), supongamos que S representa e conjunto de poblaciones
(especies, razas, €tc) y que la medida de la distancia genética entre una pargja (i, j) de
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esas poblaciones, d(i,j) satisface las condiciones. @) d(i,j)30, b) d(i,j) = 0O, ¢) d(i,)) =
d(j,i). Lamedida de diversidad V, del conjunto S de poblaciones, V(S) esla solucion de:

V(S) = max{V(S\i) +d(i,S\)} (1)
TS
donde V(S\i) denota la diversidad del conjunto de poblaciones S tras la eliminacién dei.

Weitzman (1992) considera razonable imponer a la funcion de diversidad las
siguientes condiciones:
a Monotonicidad de las poblaciones: cuando se afiade un elemento j al conjunto de
poblaciones Q, Qi S la diversidad Q se incrementa a menos en la cantidad d(j,Q),
donde d(j,Q) representala distanciadel elementoj aQ.

V(QEj)? V(Q) +d(.,Q)

@ La propiedad del enlace: Existe d menos una poblacién j que satisface
V(S) = V() +d(,SY)

Es decir, existe alguna poblacion cuya eliminacion reducird la diversidad en la
misma magnitud que la distancia de esa poblacion a la méas proxima. Esta propiedad
garantiza una conexién natura entre la diversidad medida y las distancias genéticas en
las que esa diversidad se basa.

@ Propiedad de los idénticos: Afiadir una poblacién idéntica a otra existente en S no
proporciona ningun incremento de la diversidad.

& Continuidad de las distancias: Pequefios cambios en las distancias genéticas dan
lugar a pegquerios cambios en la diversidad.

a Monotonicidad de las distancias: Si se incrementan todos los pares de distancias
también se producira un incremento de la diversidad.
En lugar de utilizar (1) para cacular V(S), o que supone n! célculos, Weitzman

prueba que resolver (1) es equvalente aresolver:

V(S) = d[g(S).h(S)] + max{V[S\g(S)], V[S(S)]}

En la que e elemento g(S) es lo que en latabla 1 [lamamos € elemento enlace y
satisface que g(S) = max [V(S\g),V(S\h)] y h(S) se denomina representante en esa
misma tabla.

Representacion grafica

La informacién contenida en las distancias genéticas puede representarse
gréficamente en forma de un arbol jerarquico cuya topologia es Unica s identificamos
las poblaciones que actlan de enlace. Este arbol asi construido permite una fécil
visualizacion dd efecto a que daria lugar en términos de diversidad la pérdida de una
poblacién o un conjunto de ellas.

Debemos tener en cuenta que este arbol es una representacion de la diversidad
observada a través de las distancias genéticas y, por lo tanto, matrices de distancias
genéticas escasamente correlacionadas dardn lugar a topologias muy diferentes.
Ademas, también debemos ser conscientes de que, salvo raras excepciones, la topologia



observada no puede ser interpretada como €l reflgjo del verdadero proceso evolutivo
sufrido por las poblaciones objeto de estudio.

Analisis de Correspondencia

El andlisis se efectlia a partir de una tabla de contingencia por raza en € que las
filas estan constituidas por la variable a explicar (laraza) y las columnas € conjunto de
variables explicativas (los delos). El andliss se trata de la modalidad de
correspondencia multiple en € que los diferentes loci se consideran no ligados. Los
resultados nos permiten obtener la importancia relativa (inercia) tanto de las razas como
de los alelos, una representacion grafica mediante un sistema de puntos situados en un
espacio euclidiano y la verificacion de su grado de robustez.

MATERIAL UTILIZADO
Poblaciones de caballos celtas.-

L as poblaciones, marcadores genéticos y las medidas de distancia genética que
han sido utilizados se encuentran descritos en Carion et a. (2000).

RESULTADOS Y DISCUSION

La matriz de distancias genéticas puede ser transformada en otra de distancias
con propiedades ultramétricas con la ventgja de poder ser utilizadas por programas
estdndares (gj. NTSY S, Rholf, 1988) para la construccion de la Unica topologia posible.
Uno de los inmediatos aspectos de interés de esta representacion gréfica es la
visualizacion de la reduccién que se produce en diversidad cuando alguna poblacion o
un conjunto de ellas desaparece.

Si observamos la Figura 1, en la que se representa la situacion de los caballos
esparioles tipo pony podemos comprobar que, desde la perspectiva de pérdida de
diversidad, la situacién de las dos poblaciones de las idlas Baleares es la més critica ya
que, en e supuesto de que se perdiera la raza mallorquina, la diversidad se veria
reducida en un 22 %, mayor porcentgje que la desaparicion de cualquier otra de las
razas incluidas en @ andisis, incluso superior a supuesto en € que las dos razas més
préximas entre S, el pottokay € caballo gallego, desaparecieran. Pero la gravedad seria
mucho mayor S desaparecieran las dos razas de las islas Baleares ya que ese cluster que
desaparece representa e 50 % de la diversidad global, es decir, de la diversidad del
conjunto de las razas incluidas en este estudio. La situacion es completamente diferente
s nos fijamos, por gemplo, en las poblaciones de pottoka y caballo gallego ya que su
posicion indica que la desaparicién de cualquiera de €ellas representa una escasa pérdida
de diversidad, 9 y 7 % respectivamente; incluso la desaparicion de ambas razas no
resulta tan critico como la desaparicion de una de las de las idas baleares, un 18 %
frente a 50 %. La pérdida de variabilidad genética cuando se elimina un subconjunto de
razas no necesariamente tiene que ser igual ala suma de las pérdidas de cada una de las
razas individualmente consideradas que constituyen ese cluster. La aditividad se cumple
cuando las razas son independientes.
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Figura 1.- Dendrograma representando la posicién de diferentes razas de caballos de origen celta. Las
cifras entre paréntesis a lado de cada raza representa € porcentaje de diversidad que se pierde por la
desaparicién de esa poblacion. Las cifras en los nodos representan el porcentaje de pérdida de diversidad
por la eliminacién de ese cluster.

Otra aplicacion de interés resulta de la posibilidad de conocer € rendimiento, en
términos de diversdad margina, que proporciona la inversén en meorar la
probabilidad de supervivencia de una poblacion. En nuestro caso lo que hemos hecho es
cacular € incremento marginal en diversidad como consecuencia del incremento de la
heterocigosis. Hablar de probabilidad de extincion en poblaciones no naturales como es
el caso de las razas de animales domésticos no resulta facil, pero podriamos pensar en
que las acciones de conservacion de recursos genéticos animales tengan como uno de
sus objetivos tratar de incrementar e nivel de heterocigosis o, més propiamente, reducir
el incremento en € nivel de homocigosis, suponiendo que una situacion de homocigosis
es sinbnimo de extincion desde € punto de vista genético. Podriamos, por lo tanto,
andizar € rendimiento de la inversion en las poblaciones en funcion del nivel de
homocigosis en la que se encuentran. Para €llo hay que utilizar una funcion que
transforme homocigosis en probabilidad de extincion. En ausencia de otra megjor se ha
elegido la transformacién directa de homocigosis a probabilidad de extincion, es decir,
Pexiincion(raza k) = Homocigosis (raza k).

Tabla 1.- Resultados sobre la diversidad acumulada y € orden de aparicion de las razas
en el dendrograma

Representante  Enlace Distancia Variabilidad acumulada  Orden
Pot Gd .0310 .0310 Mal
N Pot .0460 .0770 Men
Los IN .0640 1410 Ast
Los Ast .0740 .2150 N
Mal Men .0780 .2930 Ga
Ma Los .1380 4310 Pot
Los

Pot: Pottoka; JN: Jaca Navarra; Los: Losino; Mal: Mallorquina; Men: Menorquing; Gal: Caballo
Gallego; Ast: Asturcon



Otro de los aspectos de interés sefialado por Weitzman es la posibilidad de
cacular la elasticidad de la diversidad genética en las diferentes poblaciones, es decir,
en qué medida cambios porcentuales en los niveles de homocigosis provocan cambios
méas 0 menos elevados en la diversidad. Una elasticidad elevada indicaria que cambios
relativamente pequefios en los niveles de heterocigosis proporcionarian una elevada
respuesta en ladiversidad del conjunto de las poblaciones.

Recientemente se han propuesto otros procedimientos para medir la diversidad
como € Andlisis de Correspondencia (Lebart, Morineau & Warwick, 1984) en € que la
medida de la ‘inercia’ de una variable (raza) puede ser equiparable a la diversidad que
aporta a conjunto de razas analizadas (Lal6e et al.1999). Sera interesante comprobar en
gue medida ambos procedimientos proporcionan resultados parecidos.

El andlisis de correspondencia que llevamos a cabo daba como resultado que la
raza de cabalos asturcones con un 22 % era la que mayor inercia aportaba, y la
poblacion de pottoka la que menos (8 %). El primer ge (explica un 31 % de la inercia
total) claramente diferenciaba al asturcon del resto de las razas. El ge 2 (explica un 24
% de lainerciatotal) alajacanavarray € tercer ge (explicaun 19 % de lainercia total)
discriminaba al losino (Figura 2). El hecho de que un Unico marcador (HMS6)
contribuyera a las dos primeras componentes con un porcentgje relativamente elevado,
el ado HMS6-171 un 13 % a ge 1 y un 11 % a ge 2, y los adlos HMS6-161 y
HMS6-090 con un 9y 3 % a segundo ge, nos llevo a redizar € andisis después de
eliminar este marcador. Los resultados de las contribuciones a la inercia reflgan la
misma situacion para todas las razas y los ges discriminan de la misma manera que en
el caso anterior.

Losino

Tercer eje (19 %)

Jaca Navarra

Figura 2.- Proyeccion de las razas sobre los tres primeros ejes del andlisis de correspondencia

En la tabla 2 se presentan las inercias aportadas por cada una de las razas, asi
como los valores de la diversidad obtenidos por € procedimiento de Weitzman. La
correlacion entre ambos resultados es aproximadamente de 0,6.



Tabla 2.- vaores de inercias (andlisis de correspondencia) y diversidad (procedimiento de Weitzman)
aportadas por cada una de las razas analizadas. & Resultados después de eliminar el marcador HM S6

Asturcon | JacaNava. | Losino Mallorquin | Menorquin | Gallego Pottoka
Inercia 22 17 16 13 15 10 8
Inercia® 25 17 17 12 12 10 6
Weitzman 17 15 21 22 17 7 9

La utilizacion de la medida de distancia genética como argumento base de la
medida de diversdad mediante e procedimiento propuesto por Weitzman lleva a
preguntarnos por la dependencia de los resultados en funcién del tipo de medida que
pueda ser calculada. A pesar de que Thaon d'/Arnaldi, Foulley and Olliver (1998) con
razas bovinas encuentran valores muy parecidos cuando utilizan dos distancias
genéticas (Nei y Cavdli-Sforza) resulta evidente que cambios relativos importantes
entre las distancias genéticas de las pargjas de poblaciones pueden proporcionar
ordenaciones muy diferentes. En nuestro caso solo las distancias de Fsr (Wright, 1965)
y de Reynolds et a. (1983) dieron lugar exactamente a mismo orden, aungue no
exactamente a la misma topologia, no existiendo correlacién distinta de 0 cuando se
comparaban los resultados obtenidos con estas distancias y los obtenidos a emplear
distancias calculadas bagjo e modelo de mutacion paso a paso como la distancia
cuadrdtica media (Goldstein et a, 1995a) o la distancia deltamu (Goldstein et al,
1995b) que han sido propuestas para tener en cuenta la elevada tasa de mutacion que
presentan los microsatélites.

Algunas de las criticas que se hacen a este procedimiento han sido sefialadas por
Thaom d'Arnoldi, Foulley and Ollivier (1998); entre ellas la de no tener en cuenta la
variabilidad dentro de poblaciones, ago que si ocurre con e andisis de
correspondencia. Habra que llevar a cabo estudios adicionales para ver cua es € grado
de robustez de los resultados que proporcionan estos métodos cuando se modifican
determinadas variables como e tamafio de poblacién, € nimero de marcadores y su
potencia de discriminacion, medida de distancia genética utilizada, etc. Otro problema
gue obviamente no puede ser objetivo de estos métodos es € que concierne a las
necesidades de conservacion basados en argumentos o vaores no tangibles, como los
culturales.
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