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RESUMEN

Con el objetivo de estudiar la diversidad genética existente en un conjunto de razas
equinas espaiiolas y el aporte de cada raza a la diversidad global de cara a la aplicacién
de politicas de gestion de recursos genéticos, se comparan en este articulo dos procedi-
mientos alternativos. El propuesto por Weitzmann se basa en distancias genéticas y su
medida de diversidad posee propiedades tedricas que hacen de ella una medida robusta
frente a nuevas aportaciones poblacionales y variaciones en las distancias. Produce
ademds un drbol jerdrquico de facil interpretacion en lo que a aportaciones genéticas de
cada raza se refiere. El andlisis de correspondencias es un método estadistico cldsico
que aplicado en este contexto permite que un concepto andlogo al de la tasa de inercia
se equipare al de la diversidad aportada por cada raza, ademds de generar una represen-
tacién grafica de las relaciones entre las razas.

Palabras clave: Diversidad genética, Procedimiento de Weitzman, Andlisis de Corres-
pondencia.

SUMMARY

[n order to study the genetic diversity in a set of spanish horse breeds and the con-
tribution of each breed to the whole diversity, with a posterior use in genetic resources
management policies in mind, two different approaches are compared in this paper.
Weitzmann's is based upon genetic distances, and the theoretical properties associated
to its measure of diversity make it a robust measure with respect to breed additions and
variations in the distances. Furthermore, it produces an easily interpretable hierarchical
tree for individual breeds genetic contributions studies. The analysis of corresponden-
ces is a clasical statistical method which, applied to this context, allows an analogous
concept to that of inercy to be translated into the diversity added by each breed. Appart
from that, it generates a plot of the relationship among the breeds.

Key words: Genetic diversity, Weitzman's approach, Analysis of correspondence.
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Introduccion

El término “diversidad genética™ aparece,
como es légico, con mucha frecuencia en el
contexto de conservacién de recursos genéti-
cos. Generalmente aceptamos que la tasa de
evolucidn en poblaciones naturales estd limi-
tada por la cantidad de variabilidad genética
(Teorema Fundamental de la Seleccién
Natural de Fisher, 1930). No resulta extrafio,
por lo tanto, que muchos de los esfuerzos en
los programas de gestion de recursos genéti-
cos se hayan dedicado al mantenimiento de
la diversidad genética, aunque 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 poblacién.

Dependiendo de las caracteristicas de las
poblaciones en estudio y de los objetivos se
han propuesto, para definir el concepto de
diversidad, diferentes pardmetros que com-
binan la distribucién de frecuencias génicas,
genotipicas o gaméticas. Entre los pardme-
tros propuestos, los que mds frecuentemente
aparecen son: el nimero de loci polimorfi-
cos. el numero de alelos por locus, la hete-
rocigosis (LEWONTIN, 1974) el Contenido de
Informacion Polimérfica (BOTSTEIN ef al.,
1980), y con mucha frecuencia, la manera
de identificar la excepcionalidad de una
poblacién con fines de asignacion priorita-
ria de recursos para su conservacién ha sido
la utilizacién de las medidas de distancia
genética entre parejas 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, arboles de similar parsimonia
originan diferentes estructuras genéticas.

Un aspecto central en programas de con-
servacion genética es la definicién de una

medida de diversidad y su representacion
grafica. El objeto de esta nota es aplicar a un
conjunto de razas de la especie equina, dos
procedimientos alternativos: a) un procedi-
miento desarrollado por WEITZMAN (1992,
1993) precisamente para medir la diversidad
con fines de su utilizacién en la gestioén de
recursos genéticos, b) un andlisis de corres-
pondencia que permite estudiar una variable
cualitativa (raza) en funcion de otras varia-
bles cualitativas (alelos) y en el que el tér-
mino cldsico de inercia puede ser asimilado
al de diversidad.

Métodos de calculo
Procedimiento de Weitzman

WEiTzZMAN define una medida de diversi-
dad a partir de, por ejemplo, distancias gené-
ticas, con una serie de propiedades empiri-
cas. Utilizando una notacién similar a la de
WEITZMAN (1992), supongamos que S repre-
senta el conjunto de poblaciones (especies,
razas, etc) y que la medida de la distancia
genética entre una pareja (i, j) de esas pobla-
ciones, d(i,)) satisface las condiciones: a)
d(i,j) = 0, b) d(i,1) = 0, ¢) d(i,j) = d(j.i). La
medida de diversidad V, del conjunto S de
poblaciones. V(S) es la solucién de:

V(S) = max{V(S\D) + d(1,S\D)}  []]
(SN

donde V(S\i) denota la diversidad del conjun-
to de poblaciones S tras la eliminacion de 1.

WEITZMAN (1992) considera razonable
imponer a la funcion de diversidad las
siguientes condiciones:

* Monotonicidad de las poblaciones:
cuando se afiade un elemento j al conjunto
de poblaciones Q, Q € S Ja diversidad Q se
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incrementa al menos en la cantidad d(j,Q),
donde d(j,Q) representa la distancia del ele-
mento j a Q.

VQU j) = V(Q) +d(,Q)

* La propiedad del enlace: existe al
menos una poblacion j que satisface

V(S) = V(S\j) + d(j,S\)

Es decir, existe alguna poblacién cuya
eliminacién reducird la diversidad en la
misma magnitud que la distancia de esa
poblacion a la mds proxima. Esta propiedad
garantiza una conexioén natural entre la
diversidad medida y las distancias genéticas
en las que esa diversidad se basa.

* Propiedad de los idénticos: anadir una
poblacién idéntica a otra existente en S no pro-
porciona ningin incremento de la diversidad.

¢ Continuidad de las distancias: peque-
fios cambios en las distancias genéticas dan
lugar a pequefios cambios en la diversidad.

e Monotonicidad de las distancias: si se
incrementan todos los pares de distancias
también se producird un incremento de la
diversidad.

En lugar de utilizar [ 1] para calcular V(S),
lo que supone n! célculos, Weitzman prueba
que resolver [1] es equivalente a resolver:

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

En la que el elemento g(S) es lo que en el
cuadro | llamamos el 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 distan-
cias genéticas puede representarse grafica-

mente en forma de un drbol jerdrquico
cuya topologia es dnica si identificamos
las poblaciones que actian de enlace. Este
arbol asi construido permite una fécil
visualizacién del 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 observa-
da a través de las distancias genéticas y, por
lo tanto, matrices de distancias genéticas
escasamente correlacionadas daran lugar a
topologias muy diferentes. Ademads, también
debemos ser conscientes de que, salvo raras
excepciones, la topologia observada no
puede ser interpretada como el reflejo del
verdadero proceso evolutivo sufrido por las
poblaciones objeto de estudio.

Andlisis de correspondencia

El andlisis se efectia a partir de una tabla
de contingencia por raza en el que las filas
estan constituidas por la variable a explicar
(la raza) y las columnas el conjunto de
variables explicativas (los alelos). El andlisis
se trata de la modalidad de correspondencia
multiple en el que los diferentes loci se con-
sideran no ligados. Los resultados nos permi-
ten obtener la importancia relativa (inercia)
tanto de las razas como de los alelos, una
representacién grafica mediante un sistema
de puntos situados en un espacio euclidiano
y la verificacién de su grado de robustez.

Material utilizado

Poblaciones de caballos celtas

Las poblaciones, marcadores genéticos y
las medidas de distancia genética que han
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sido utilizados se encuentran descritos en
CARNON et al. (2000).

Resultados y discusién

La matriz de distancias genéticas puede
ser transformada en otra de distancias con
propiedades ultramétricas con la ventaja de
poder ser utilizadas por programas estdnda-
res (ej. NTSYS, RHOLF, 1988) para la cons-
truccién de la dnica topologia posible. Uno
de los inmediatos aspectos de interés de esta
representacion grifica es la visualizacién de
la reducciéon que se produce en diversidad
cuando alguna poblacién o un conjunto de
ellas desaparece.

Si observamos la figura I, en la que se
representa la situacién de los caballos espa-
fioles tipo pony podemos comprobar que,
desde la perspectiva de pérdida de diversi-
dad, la situacién de las dos poblaciones de
las islas Baleares es 1a mds critica ya que, en

el supuesto de que se perdiera la raza mallor-
quina, la diversidad se veria reducida en un
22%, mayor porcentaje que la desaparicién
de cualquier otra de las razas incluidas en el
analisis, incluso superior al supuesto en el
que las dos razas mas préximas entre si, el
pottoka y el caballo gallego, desaparecieran.
Pero la gravedad seria mucho mayor si desa-
parecieran las dos razas de las islas Baleares
ya que ese cluster que desaparece representa
el 50% de la diversidad global, es decir, de la
diversidad del conjunto de las razas inclui-
das en este estudio. La situacion es comple-
tamente diferente si nos fijamos, por ejem-
plo, en las poblaciones de pottoka y caballo
gallego ya que su posicién indica que la
desaparicién de cualquiera de ellas represen-
ta una escasa pérdida de diversidad, 9y 7%
respectivamente; incluso la desaparicién de
ambas razas no resulta tan critico como la
desaparicién de una de las de Jas islas balea-
res, un 18% frente al 50%. La pérdida de
variabilidad genética cuando se elimina un
subconjunto de razas no necesariamente
tiene que ser igual a la suma de las pérdidas

0,15 0,12 009 0,06 0,03
I } —1 —t —
(50 %) Mallorquin (22 %)

Menorquin (18 %)

Asturcon

(17 %)

Jaca Navarra (15 %)

(18 %) Caballo Gallego (7 %)

Pottoka (9 %)

Losina (21 %)

Figura 1. Dendrograma representando la posicion de diferentes razas de caballos de origen celta. Las
cifras entre paréntesis al lado de cada raza representa el porcentaje de diversidad que se pierde por la
desaparicion de esa poblacion. Las cifras en los nodos representan el porcentaje de pérdida de
diversidad por la eliminacién de ese cluster
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de cada una de las razas individualmente
consideradas que constituyen ese cluster. La
aditividad se cumple cuando las razas son
independientes.

Otra aplicacién de interés resulta de la
posibilidad de conocer el rendimiento, en
términos de diversidad marginal, que pro-
porciona la inversion en mejorar la probabi-
lidad de supervivencia de una poblacién. En
nuestro caso lo que hemos hecho es calcular
el incremento marginal en diversidad como
consecuencia del incremento de la heteroci-
gosis. 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 el nivel de
heterocigosis 0, mds propiamente, reducir el
incremento en el nivel de homocigosis,
suponiendo que una situacién de homocigo-
sis es sinénimo de extincién desde el punto
de vista genético. Podriamos, por lo tanto,
analizar el rendimiento de la inversién en
las poblaciones en funcién del nivel de
homocigosis en la que se encuentran. Para

Medidas de diversidad genética en poblaciones de caballos celtas espanioles

ello hay que utilizar una tuncién que trans-
forme homocigosis en probabilidad de extin-
cién. En ausencia de otra mejor se ha elegido
la transformacion directa de homocigosis a
probabilidad de extincion, es decir, P[extin-
cion] (raza k) = Homocigosis (raza k).

Otro de los aspectos de interés senalado
por Weitzman es la posibilidad de calcular la
elasticidad de la diversidad genética en las
diferentes poblaciones, es decir, en qué
medida cambios porcentuales en los niveles
de homocigosis provocan cambios mas o
menos elevados en la diversidad. Una elasti-
cidad elevada indicaria que cambios relativa-
mente pequenos en los niveles de heterocigo-
sis proporcionarfan una elevada respuesta en
la diversidad del conjunto de las poblaciones.

Recientemente se han propuesto otros
procedimientos para medir la diversidad
como el Andlisis de Correspondencia
(LEBART, MORINEAU & WARWICK, 1984) en
el que la medida de la ‘inercia’ de una
variable (raza) puede ser equiparable a la
diversidad que aporta al conjunto de razas
analizadas (LALOE et al.,1999). Sera intere-
sante comprobar en que medida ambos pro-

Cuadro |
Resultados sobre la diversidad acumulada y el orden de aparicién de las razas en el
dendrograma
Representante Enlace Distancia Variabilidad acumulada Orden
Pot Gal 0310 0310 Mal
JN Pot .0460 0770 Men
Los JN .0640 1410 Ast
Los Ast .0740 2150 IN
Mal Men .0780 2930 Gal
Mal Los 1380 4310 Pot
Los

Pot: Pottoka; JN: Jaca Navarra; Los: Losino; Mal: Mallorquina; Men: Menorquina; Gal: Caballo

Gallego; Ast: Asturcon.
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cedimientos proporcionan resultados pare-
cidos.

El andlisis de correspondencia que lleva-
mos a cabo daba como resultado que la raza
de caballos asturcones, con un 22%. era la
que mayor inercia aportaba, y la poblacién
de pottoka la que menos (8%). El primer eje
(explica un 31% de la inercia total) clara-
mente diferenciaba al asturcon del resto de
las razas. El eje 2 (explica un 24% de la
inercia total) a la jaca navarra y el tercer eje
(explica un 19% de la inercia total) discri-
minaba al losino (figura 2). El hecho de que
un tnico marcador (HMS6) contribuyera a
las dos primeras componentes con un por-
centaje relativamente elevado, el alelo
HMS6-171 un 13% aleje 1 y un 11% al eje
2, y los alelos HMS6-161 y HMS6-090 con
un 9y 3% al segundo eje, nos llevo a reali-
zar el andlisis después de eliminar este mar-
cador. Los resultados de las contribuciones

Losino

Tercer eje (19 %)

d

Ma)iérquina
4 1"M3nmquj,na /
Gall Pottoka '
—200 )

a la inercia reflejan la misma situacion para
todas las razas y los ejes discriminan de la
misma manera que en el caso anterior.

En el cuadro 2 se presentan las inercias
aportadas por cada una de las razas, asi
como los valores de la diversidad obteni-
dos por el procedimiento de WEITZMAN. La
correlacion entre ambos resultados es
aproximadamente de 0,6.

La utilizacién de la medida de distancia
genética como argumento base de la medida
de diversidad mediante el procedimiento
propuesto por WEITZMAN lleva a preguntar-
nos por la dependencia de los resultados en
funcién del tipo de medida que pueda ser
calculada. A pesar de que THAON D'ARNAL-
DI, FOULLEY and OLLIVER (1998) con razas
bovinas encuentran valores muy parecidos
cuando utilizan dos distancias genéticas
(Nei y Cavalli-Sforza) resulta evidente que
cambios relativos importantes entre las dis-

Jaca Navarra

Figura 2. Proyeccion de las razas sobre los tres primeros ejes del andlisis de correspondencia
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Cuadro 2
Valores de inercias (andlisis de correspondencia) y diversidad (procedimiento de Weitzman)
aportadas por cada una de las razas analizadas

Asturcéon  Jaca Nava. Losino Mallorquin  Menorquin  Gallego Pottoka
Inercia 22 17 16 13 5 10 8
Inercia® 25 17 17 12 12 10 6
Weitzman 17 15 21 22 17 7 9

(*) Resultados después de eliminar el marcador HMS6.

tancias genéticas de las parejas de poblacio-
nes pueden proporcionar ordenaciones muy
diferentes. En nuestro caso sélo las distan-
cias de FST (WRIGHT, 1965) y de REYNOLDS
et al. (1983) dieron lugar exactamente al
mismo orden, aunque no exactamente a la
misma topologia, no existiendo correlacion
distinta de 0 cuando se comparaban los resul-
tados obtenidos con estas distancias y los
obtenidos al emplear distancias calculadas
bajo el modelo de mutacién paso a paso
como Ja distancia cuadratica media (GoLDs-
TEIN et al., 1995a) o la distancia delta-mu
(GOLDSTEIN et al., 1995b) que han sido pro-
puestas 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 senaladas por
THAOM D'ARNOLDI, FOULLEY and OLLIVIER
(1998); entre ellas la de no tener en cuenta
la variabilidad dentro de poblaciones, algo
que si ocurre con el andlisis de correspon-
dencia. Habra que llevar a cabo estudios
adicionales para ver cual es el grado de
robustez de los resultados que proporcionan
estos métodos cuando se modifican deter-
minadas variables como el tamario de pobla-
c16n, el nimero de marcadores y su potencia
de discriminacion, medida de distancia
genética utilizada, etc. Otro problema que

obviamente no puede ser objetivo de estos
métodos es el que concierne a las necesida-
des de conservacion basadas en argumentos
o valores no tangibles, como los culturales.
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