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INTRODUCCION

La necesidad de impedir la desaparicion de las razas locales, minoritarias o en peligro de
extincion ha sido un argumento constante de las agencias internacionales de agricultura,
cientificos individuales y entusiastas de las razas autdctonas (Alderson, 1978). El conejo
ibicenco es un animal de origen incierto, descrito desde hace siglos en la isla de Ibiza,
con elevada rusticidad que le ha permitido sobrevivir en las granjas pitiusas a la
introduccion de otras razas comercialmente mas interesantes. Su capa presenta la
peculiaridad de tener fijado el gen Dutch que se caracteriza por presentar un collar
blanco, perfil de la cabeza, hocico y extremos de las patas de color blanco. El resto de la
capa puede ser negro, gris 0 marrén con matices de intensidad. La Asociacion de
Criadores de conejo ibicenco pretende impulsar la raza comenzando por su
caracterizacién en busca de que sea admitida en el catdlogo nacional de razas
autéctonas. Como un primer paso, el objetivo de este trabajo fue analizar la estructura
genética de esta poblacion a partir de la informacion de su Libro Genealégico.

MATERIAL Y METODOS
Se ha utilizado la informacion del Libro Genealdgico proporcionado por la Asociacion
de criadores, con todos los individuos registrados hasta noviembre de 2011.
Los valores que se presentan aqui corresponden a 55 animales nacidos entre el 1 de
diciembre de 2009 y el 7 de noviembre de 2011. En la base de datos analizada se
encontraron 17, 22 y 16 animales de los colores respectivamente gris, marrdn y negro,
de los cuales 15 eran machos y 40 hembras, figurando 28 vivos.
Se ha analizado la genealogia para establecer parametros relacionados con la estructura
poblacional: intervalo generacional, definido como la edad media de los padres cuando
nacen sus descendientes que luego seran reproductores (James, 1977), coeficiente de
consanguinidad y tamafos efectivos o N, (Falconer y Mackay, 1996), mediante los
tamanos efectivos realizados obtenidos a partir de incrementos de consanguinidad
(Gutiérrez et al., 2009) y de coascendencias (Cervantes et al., 2011), tamafo efectivo de
fundadores (Lacy, 1989), de ancestros (Boichard et al., 1997), numero efectivo de
genomas fundadores (Ballou y Lacy, 1995).
Para todos los célculos se definié como poblacién de referencia la compuesta por los 28
animales vivos. Se utiliz6 el programa ENDOG v4.8 (Gutiérrez y Goyache, 2005).

RESULTADOS Y DISCUSION

El Intervalo Generacional (Tabla 1) fue de 8 meses, lo que en principio permitiria llevar
a cabo 3 generaciones en 2 afnos. Si se incluye a todos los animales
independientemente de que hayan sido padres, la edad media al nacer sus
descendientes fue de 9 meses, lo que sugiere que la reposicidon esta realizandose de
forma mas acelerada al intervalo generacional por azar. La via progenitor-hembra fue
mayor que la via progenitor-macho, lo que muestra un interés superior en reponer los
machos.

El nimero medio de generaciones equivalentes completas (Maignel et al., 1996) fue
de 1,82 para los animales nacidos en la poblacion de referencia, lo que supone aun
una elevada laguna en el conocimiento de pedigri.

Los valores medios de consanguinidad y de relacion media para la poblaciéon de
referencia fueron de 8,0% y 18,8%, respectivamente, valores muy elevados para el
bajo conocimiento de pedigri que hay disponible. Bajo apareamiento aleatorio el valor
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de consanguinidad debe ser similar a la mitad del coeficiente de relacion media, cosa
que se cumple en este caso, mostrando que no existe una especial tendencia a cruzar
individuos emparentados. Si analizamos el porcentaje de apareamientos altamente
consanguineos a lo largo de la historia de la raza tenemos que el 14,55% de lo
apareamientos se ha dado entre medios hermanos y el 7,27% entre padre e hijos.

El tamano efectivo realizado basado en incrementos de consanguinidad individual, por
estar basado en incrementos de consanguinidad individual reales, refleja todos los
fendmenos ocurridos en cada individuo de la poblacion, como el solapamiento
generacional, la seleccion y la subdivision que pueda existir. Muestra por lo tanto las
consecuencias de la politica de apareamientos llevada a cabo, de los posibles cuellos
de botella y del tamafo de la poblacion base, todos ellos, factores que se reflejan en
las genealogias (Cervantes et al., 2008; Gutiérrez et al., 2008; Gutiérrez et al., 2009).
Este parametro resulté ser 6,13 £ 2,02 utilizando los incrementos individuales de
consanguinidad, valor extremadamente inferior al umbral marcado en la bibliografia
para clasificar una raza en peligro (Meuwissen, 2009). El tamano efectivo basado en
incrementos en coascendencias, que informa del tamafo efectivo de la poblacion si
hubiera apareamiento aleatorio (Cervantes et al., 2011), resultd6 ser de magnitud
similar (8,45 + 1,25). El cociente entre ambos presenta un valor de 1,38 lo que indica
una cierta tendencia a apareamientos consanguineos debido al intento de mantener
las tres capas de la raza de forma independiente. En cualquier caso partimos de un
valor de N, enormemente reducido para conservar esta poblacion.

Otras aproximaciones llevadas a cabo en la base de datos fueron: en funciéon de la
varianza del nimero de descendientes distinguiendo entre sexos en padres e hijos
(Hill, 1979): 3,2 para padres nacidos en 2009 y 5,6 para los nacidos en 2010; en
funcién de la regresion de F sobre generacion equivalente (Gutiérrez y Goyache,
2005): 3,9; en funcién de la regresion de F sobre fecha de nacimiento (Gutiérrez et al.,
2003): 7,9; en funcién de la regresion logaritmica de (1-F) sobre generacion (Pérez-
Enciso, 1995): 3,6; en funcién de la regresion logaritmica de (1-F) sobre fecha de
nacimiento: 6,8. Reuniendo todos los valores de N, obtenidos se observa que en todos
los casos los valores estan entre 3,2 y 8,5. En nuestro conocimiento no existe ninguna
poblacion viva con un censo efectivo tan reducido. Dado que la raza aun no esta
oficialmente reconocida dentro del catalogo nacional de razas autéctonas, urge la
inscripcién de mas animales procedentes de diversos criadores en el Libro Auxiliar.

En cuanto a los parametros que determinan la probabilidad de origen de los genes, el
numero total de fundadores y de ancestros que explicarian el 100% de la variabilidad
genética existente en la raza fue de 8 en ambos casos, mostrando que en un pedigri
de tan escasa profundidad como el presente, no se han producido cuellos de botella.
El estudio de la probabilidad de origen de los genes se resume en 3 parametros: el
nimero efectivo de fundadores (f,), nimero efectivo de ancestros (f;) y numero
efectivo de genomas fundadores (f,). Todos ellos fueron iguales a 6, reflejando que la
baja profundidad de pedigri no permite hacer distinciones entre las pérdidas de
variabilidad originadas por el desigual equilibrio en el uso de los fundadores, los
cuellos de botella, u otras causas de pérdida de variabilidad genética. Sin embargo,
parece haber habido un uso preferente de algunos fundadores ya que el ndimero
efectivo fue de 6, inferior al nimero total de 8, cosa que también se observa en el
numero de ancestros que determinan el 50% de la variabilidad que se reduce a 2. Al
igual que con el tamano efectivo de reproductores, no conocemos poblaciéon con un
valor tan reducido de estos parametros, confirmando la conclusion previa sobre la
necesidad de incrementar el censo mediante la inscripcién de animales en el Libro
Auxiliar.
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Tabla 1. Intervalos generacionales (en afos) y edad de los padres a las que
nacen sus hijos en las cuatro vias.

TIPO N Intervalo + desv. est. N  Edad Padres + desv. est.
Padre-Hijo 4 0.6721 £ 0.1010 6 0.6457 £ 0.0798
Padre-Hija 6 0.7652 + 0.0958 19 0.8875 + 0.1305
Madre-Hijo 4 0.4832 + 0.0761 6 0.5389 + 0.0844
Madre-Hija 6 0.7000 + 0.1445 19 0.6922 + 0.0860
TOTAL 20 0.6706 £ 0.0511 50 0.7425 £ 0.0394

INITIAL STUDY OF GENETIC STRUCTURE OF IBIZA RABBIT FROM
GENEALOGICAL INFORMATION

ABSTRACT: We analyzed the studbook of the “ibicenco” rabbit breed to study its genetic
structure. The generation length was eight months. The average number of equivalent
complete generations was 1.8 with a mean inbreeding coefficient of 8% and a mean
average relatedness coefficient of 18.8%, showing shallow pedigree and high level of
inbreeding. The effective population size, the effective number of founders and ancestors,
and the founder genome equivalent turned out to be 6, a stable number from the
foundation that reveals the need to increase the population census.
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