PREICIENCIA

JGHAMA PARAGUAYO PARA EL DESARRC CIENCIA ¥ TEC

= ASOCIACION
= LATINOAMERICANA
¥ DE GENETICA

CARACTERIZACION GENETICA DE LA POBLACION AVICOLA RUSTIPOLLOS EMPLEANDO
MARCADORES MICROSATELITES

Castro Rojas L.1+, P. Peréz Estigarribiaz, E. Lasagnas, S. Ceccobellis, J. Quirozs, S. Diazs, N. Méndez1,J. Fernandezz,

E. Camacho Vallejos, A. Martinez Martinezz, G. Iglesiass.

1 Facultad de Ciencias Veterinarias, Universidad Nacional de Asuncién, San Lorenzo, Paraguay; 2 Facultad Politécnica, Universidad Nacional de Asuncion, P.O.Box: 2111, San Lorenzo,
Paraguay; s Dipartimento di Scienze Agrarie, Alimentari e Ambientali, Universita degli Studi di Perugia, Italia; 4 Instituto Nacional de Investigaciones Forestales Agricolas y Pecuarias, Huimanguillo,
Tabasco, México; s Instituto de Genética Veterinaria "Ing. Fernando Noel Dulout", CONICET, Facultad de Ciencias Veterinarias, Universidad Nacional de La Plata, Argentina; s Centro IFAPA Alameda
del Obispo, Cérdoba, Espafia; 7 Departamento de Genética, Universidad de Cérdoba, Espafia; s Escuela de Veterinaria y Produccién Agroindustrial, Carrera de Veterinaria. Sede Alto valle y Valle
Medio, Universidad Nacional de Rio Negro, Argentina.*E-mail: Icastro@vet.una.py

PROGRAMA PROCIENCIA - CONVOCATORIA 2015- PROYECTO PINV15-54

INTRODUCCION
La poblacion Rustipollos doble

proposito, huevo y carne, fue
originada por cruzamientos
dirigidos en el afio 2001 en la
Division de Avicultura de la
Facultad de Ciencias
Veterinarias, siendo en la
actualidad el Unico nucleo
existente en Paraguay.

La caracterizacion molecular por microsatélites es una herramienta
util para el establecimiento de programas de conservacion y
mejoramiento animal.

OBJETIVO GENERAL
El objetivo de este trabajo fue determinar la diversidad y estructura

genética de los Rustipollos, comparando con ocho razas y/o lineas
de referencia.

MATERIALES Y METODOS

Fueron analizadas 322 muestras de sangre de nueve poblaciones:
Rustipollos (RUS), Andaluza Azul (AAZ), Brahma (BRH),
Combatiente Espafiol (CES), Cornish (COR), Leghorn (LEG),
Nigeriana (NIG), Linea Parrillera Cobb (COB) y Plymounth Rock
Blanca (PRB), utilizando 30 marcadores microsatélites
recomendados por la FAO-ISAG:. Los datos de parametros
poblacionales que describen la diversidad genética, equilibrio de
Hardy Weinberg y Coeficiente de Endogamia (Fis) se estimaron
usando los software Cervus 3.012, GENEPOP version 4.03 y
GENETIX version 4.054. La estructura poblacional fue determinada
con el metédo de STRUCTURE 2.3.45y el Andlisis Discriminante de
Componentes Principales (DAPC)s con el adegnet R version 3.3.27.

RESULTADOS

Tabla 1. P ion, identi 1 de la
Heterocigosis Observada, desvié del Equilibrio de Hardy

media del nimero de alelos, Heterocigosis Esperada
gy Coeficiente de Er

POBLACION ID MUESTRA  MNA' He Ho dHWE"  Fis
Rustipollos RUP 50 3.30(1.06) 0.53(0.027) 0.51(0.013) 3 0.03952
Andaluza Azul AAZ 55 4.57(2.10) 0.45(0.045) 0.41(0.012) 8  0.10369°
Brahma BRH 10 4.33(1.69) 0.69(0.026) 0.62(0.029) 1 0.10962
Combatiente Espafiol ~ CES 45 500 (2.41) 0.47(0.042) 0.41(0.013) 7  0.137412
Cornish COR 26 4.73(2.18) 0.58(0.034) 0.48(0.018) 2  0.17290°
Leghorn LEG 49 317(1.42) 0.38(0.044) 042(0.013) 9  -0.10785
Nigeriana NIG 50 6.13(3.18) 0.60(0.027) 0.52(0.013) 6  0.12299°
Linea Parrillera Gobb.  LPC 25 3.90(1.37) 0.56(0.031) 0.56(0.018) 0  -0.01654
Plymouth Rock Blanca PRB 12 2.73(1.01) 0.41(0.041) 0.41(0.026) 1 0.00061
Media 4.21(1.82) 0.52(0.035) 0.48 (0.017)

“MNA: Media de numero Medio de Aleios
**gHWE: Nimero de locus con desvio en el equilibrio de Hardy-Weinberg
*Significativamente diferente de cero (p<0.05)

Se observaron desviaciones en el equilibrio de HWE en todas las
poblaciones, excepto en la LPC. El coeficiente medio de
consanguinidad (Fis) en la poblacion Rustipollos fue bajo pero
positivo (0.04).

FEELS S & ¢ &8

El analisis de estructura
poblacional y
reasignacion individual
indico la existencia de al
menos cuatro acervos
genéticos bien
diferenciados, como se
observ4 en la Figura 1.

Figura 1. Asignacion de individuos a cada grupo, para
las nueve poblaciones avicolas con STRUCTURE.

Sin embargo, otros cinco &
acervos presentan mezclas -
genéticas diferentes dentro : '
de la poblacion estudiada. o

Esto se confirmo con el

Andlisis Discriminante de

Componentes Principales, . -1 ¢
donde la raza RUS es v
distinta a las demas.
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Figura 2. Asignaciin de Individuos & cada 9rupo, basados en andiisis DAPC

CONCLUSIONES
Los resultados de este estudio destacan la importancia de

salvaguardar la poblacion local Rustipollos y, ademas facilitara la
aplicacion futura de un programa adecuado de manejo genético.
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