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1. INTRODUCCION



La interaccion genotipo por ambiente (GA) existe cuando las diferencias en
comportamiento de dos o0 mas genotipos varian en funcion de los ambientes a
los cuales son expuestos. Varios estudios indican la existencia de casos
particulares de GA. Por ejemplo, Charagu y Peterson (1998) mostraron
evidencias de GA cuando sementales con diversos valores genéticos para
produccion de leche se compararon en condiciones contrastantes, como
Canada (alimentacién con altos niveles de concentrado) y Nueva Zelanda
(alimentacién basada en pastoreo). En un estudio con datos de México y EE.
UU., Cienfuegos-Rivas et al. (1999) encontraron evidencias (p<0.01) de GA al
comparar los valores genéticos de sementales para la produccion de leche en
hatos con diferentes niveles productivos en ambos paises. Cerén-Munoz et al.
(2001) investigaron la existencia de GA mediante correlaciones genéticas de
produccion de leche en cuatro regiones de Colombia (Cundimarca, Valle del
Cauca, Antioquia y Narifio) concluyendo que existe GA principalmente entre

Cundimarca y las otras tres regiones.

En el Capitulo 2 de esta tesis se presenta una revision de literatura donde se
discuten conceptos elementales de la evaluacion genética de animales, algunos
factores que causan GA y metodologias para su estimacién, y evidencias de

interaccion genotipo por ambiente.

En las evaluaciones genéticas nacionales se requiere de consistencia en la
jerarquizacion de animales a través de diferentes ambientes. El conocimiento
de la existencia de GA puede tener implicaciones practicas. Una posibilidad es
que GA no esté presente, por tanto, los mejores animales pueden ser
seleccionados para su uso en cualquiera de los ambientes. Una segunda
posibilidad es que exista GA como un efecto de escala en el comportamiento
fenotipico a través de ambientes, es decir, que la jerarquizacion de animales
sea similar pero las ventajas de los mejores genotipos sean menores en el
ambiente menos favorable. Una tercera posibilidad es que GA esté presente,
mediante cambios en la jerarquizacion genética de los animales a través de

ambientes, lo que implicaria que los mejores animales en una evaluacion



genética nacional, pudieran no serlo en todos los ambientes. Al respecto,
Hohenboken (1996) destac6 que la GA pudiera representar un efecto

econdmicamente importante.

En México se realizan evaluaciones genéticas nacionales de bovinos Jersey
desde 2004 (Nunez et al., 2004) utilizando informacion del comportamiento de
los animales en hatos que varian en términos de clima, manejo y niveles de
produccion. Los valores genéticos predichos se utilizan para toda la poblacion,
con la suposicion de que los mejores animales que resultan de la evaluacion
genética nacional, son los mejores indistintamente del ambiente en que se
utilizan. Sin embargo, existe la incertidumbre entre los criadores acerca de la
posibilidad de la presencia de GA en estas poblaciones y su implicacién

practica.

En el Capitulo 3 de esta Tesis se presenta un trabajo de investigacion, que tuvo
como proposito determinar la existencia de interaccion genotipo por sistema de
alimentacion en la evaluacion genética nacional de bovinos Jersey,

considerando dos ambientes diferentes: confinamiento y pastoreo.



2. REVISION DE LITERATURA



2.1 Laevaluacion genética de animales

El propédsito principal de las evaluaciones genéticas es predecir el valor
genético de los animales, a partir de un conjunto de registros propios y de sus
parientes, ajustando los efectos no genéticos particulares de cada animal a
evaluar (efectos ambientales). La utilizacion de modelos estadisticos permite
remover parte de los efectos ambientales particulares de los animales y
predecir con mayor precision su valor genético. La disponibilidad de una mayor
cantidad de registros de comportamiento propios y de sus parientes, permite
lograr mayor precisiéon en la prediccién del valor genético de los animales
(Ravangolo et al., 2002).

Los sistemas de evaluacion genética son ampliamente aceptados como una
forma de predecir el valor genético de los animales (Bertrand y Wiggans, 1998).
La meta final en la seleccion de animales es crear una nueva generacion
genéticamente superior a la actual, siendo elemento esencial la evaluacion
genética para la detecciéon correcta de los mejores animales (Wiggans y
Gengler, 2002).

La herramienta mas confiable para la seleccion de reproductores es la
evaluacion genética, cuyo resultado final es la obtencion de las diferencias
esperadas en la progenie (DEP) y sus exactitudes. Uno de los propoésitos de
realizar evaluaciones genéticas es obtener la mejor prediccién del valor
genético de los animales evaluados, como referencia para la seleccion de
caracteristicas de importancia econémica. Con una mejor prediccion del valor
genético de los animales, se puede proporcionar a los criadores y productores
comerciales de ganado, una herramienta de mayor seguridad para la seleccion
y utilizacion de sementales, acorde con los objetivos de los sistemas de

produccion.



2.1.1 Valor genético (VG)

Segun Bourdon (1997), el valor genético se define como el valor de un individuo
como progenitor, es decir, el valor de un individuo como “aportador” de genes a
la siguiente generacion. Los progenitores transmiten una muestra al azar de sus
genes a su descendencia; por tanto, el valor genético no es igual al valor
genotipico, sino que soélo representa la parte de valor genotipico que puede ser
transmitido de los progenitores a la progenie. El valor genético verdadero no
puede medirse directamente; sin embargo, se puede predecir. Los valores
genéticos predichos (VGs) son obtenidos a partir de datos de comportamiento,

usando técnicas estadisticas.
2.1.2 Diferencia esperada en la progenie (DEP)

La DEP representa la diferencia esperada entre el promedio del
comportamiento de la progenie de un animal y el de la progenie de la poblacion
evaluada. Por consiguiente, se pueden comparar los valores de DEP de los
animales evaluados y elegir los que mas se ajusten a los objetivos del criador
(Ravangolo et al., 2002).

La DEP es igual a la mitad del VG predicho. Este concepto implica una
comparacion, asi las DEP’s permiten comparar o jerarquizar la superioridad de
los animales evaluados. Las DEP’s proporcionan una prediccion del
comportamiento futuro de la progenie de un individuo comparada con la de otro
individuo, dentro de una misma raza, en un ambiente determinado y para una
caracteristica especifica. Por ejemplo, el valor de la DEP para un toro Hereford
no se debe comparar con la DEP de un toro Angus o de un Limousin (Northcutt
y Buchanan, 2004).

Los valores de DEP se publican en las unidades de medida de la caracteristica
y en forma de desviacion, por arriba (positivo) o por debajo (negativo) de una
media poblacional. Por ejemplo, las DEP’s para pesos al nacimiento, destete y

afio se publican en kilogramos, y para las caracteristicas de tipo en unidades.



Una DEP de +300 kg para produccidon de leche por lactancia, indica que en
situaciones de ambiente similar, la progenie del animal producira en promedio
300 kg mas de leche por lactancia que la progenie de un toro promedio (DEP =
0), perteneciente a la poblacién de animales evaluada, si ambos sementales se

aparean con hembras de valor genético similar (Ravangolo et al., 2002).
2.1.3 Exactitud

La prediccion del VG de un animal a partir de informacion propia y de sus
parientes, y con base en un modelo estadistico predeterminado, no es
absolutamente exacta. La exactitud es un valor que varia entre 0 y 1, e indica la
confiabilidad que podemos tener en la DEP predicha. Una exactitud cercana a
cero, significa que la DEP correspondiente se estim6 con poca informacion, por
tanto, su valor puede variar en forma considerable en proximas evaluaciones, a
medida que se agregue nueva informacién relacionada con ese animal. La
magnitud de la exactitud es una medida del riesgo que se asume al tomar
decisiones de seleccion con base en las DEP’s; si la exactitud es baja el riesgo
es alto. En un programa de mejoramiento genético los animales deben
seleccionarse por su valor genético (DEP), mientras que los valores de
exactitud indican qué tan extensivamente deberian usarse (Ravangolo et al.,
2002).

La exactitud se define como la correlacion entre el valor genético predicho y el
valor genético verdadero (Bourdon, 1997). Es decir, la exactitud o precision

mide el grado de confianza correspondiente al valor genético predicho.

La precision o exactitud esta influenciada por: (1) el numero y parentesco de
familiares utilizados en la prediccion de la DEP; (2) la calidad de esa
informacion (i.e., registros de parientes y calidad de los pedigries utilizados,
incidencia de datos de paternidad faltantes o incorrectos, etc.); y (3) la
conectividad genética de los datos, es decir, la distribucion de hijos de los toros
en evaluacion en los grupos contemporaneos. Sobre este ultimo aspecto, no

interesa el numero absoluto de hijos de un toro, sino su numero efectivo, es



decir, un toro puede tener muchos hijos, pero si estos estan mal distribuidos
(i.e., en un solo hato-afio), éste tendra un bajo numero efectivo de hijos y su
DEP tendra una precision baja. Por otro lado, un toro con un moderado numero
de hijos, pero bien distribuidos entre los efectos fijos, gracias a un buen disefio
producto de un plan de apareamientos bien conducido, tendra un buen numero
efectivo de hijos y su DEP tendra una precision alta. Existen otros factores que
influyen en la exactitud, como la homogeneidad dentro de los grupos
contemporaneos y la variacion ambiental que puede existir entre individuos
pertenecientes a estos grupos. Lo que mas influye en la magnitud de la
precision es la heredabilidad de la caracteristica respectiva en la poblacion, el
numero de hijos y medios hermanos evaluados, y su distribucion en el material

de analisis (Plasse y Arango, 2002).

Las caracteristicas difieren en heredabilidad. Las exactitudes son generalmente
mas altas para las caracteristicas con mas alta heredabilidad, porque se conoce
mas informacion genética por cada medicidn. En general, las caracteristicas de
crecimiento y de la canal tienen mas alta heredabilidad que las caracteristicas
reproductivas, y generalmente tienen valores mas altos de exactitud. Por otro
lado, para algunos animales la informacion de comportamiento no esta
disponible o no reune los requisitos minimos de calidad, consecuentemente, la
evaluacion genética para estos animales se basa solo en la informacién de
pedigri y datos de caracteristicas relacionadas, obteniéndose una exactitud de
magnitud menor (BIO, 2002).

2.1.4 Modelacién

El avance explosivo de la tecnologia computacional ligado a desarrollos teéricos
en el area de los modelos estadisticos utilizados en el analisis de datos
obtenidos en condiciones reales de produccion, permitieron la implementacion
de métodos muy eficaces para el calculo de VGs aprovechando la informacion
del control de produccién y de pedigri; por lo que actualmente se puede

considerar que dichas implementaciones constituyen una tecnologia madura y



su instrumentacion es basicamente un ejercicio de aplicaciéon (Montaldo y
Barria, 1998).

El desarrollo de metodologias para la evaluacién genética de animales ha
permitido grandes avances en algunos sistemas, como es el caso de los
bovinos productores de leche. Montaldo y Barria (1998) mencionan que una
vaca promedio obtenida por IA en EE. UU., incrementa su produccion en mas
de 100 kg de leche por afio (aproximadamente 0.32 I/d), por razones puramente
genéticas. Esto se ha logrado con el uso de animales superiores a través del
uso de los VGs para la seleccion. Estos VGs son predichos con una
metodologia desarrollada por Henderson (1973) quien describid varios métodos
que pueden usarse para predecir los valores genéticos bajo ciertas
circunstancias. Los predictores obtenidos con estos métodos tienen algunas
propiedades estadisticas deseables, como el ser insesgados y minimizar la

varianza del error de prediccion.

La modelacién de datos desde el marco tedrico de los modelos lineales y mixtos
generalizados, ofrece la posibilidad de analizar datos con estructuras de
dependencia, desbalances y falta de normalidad; éstos permiten considerar la
falta de cumplimiento de los supuestos tradicionales, y modelar de manera
flexible estructuras complicadas de datos. Segun Abraira y Pérez (1996),
existen muchos beneficios que pueden obtenerse por el uso de modelos mixtos:
en algunas situaciones se incrementa la precision de las estimaciones, y en
otras, se amplia el espacio de inferencia y se comprende mejor la estructura de
los datos. La implementacidon de estas metodologias ha sido posible gracias al
desarrollo de meétodos emparentados con el BLUP (mejor predictor lineal
insesgado), como el REML (maxima verosimilitud restringida) que se usa para
estimar parametros genéticos, y matrices de varianzas y covarianzas requeridas
para ponderar adecuadamente los factores en el modelo (Montaldo y Barria,
1998). Gianola (2006) mencion6 que la “norma de oro” para el analisis de datos

en ganaderia, es la combinacion del estimador REML con el predictor BLUP.



Una primera aproximacion al uso de los modelos mixtos en evaluaciones
genéticas fue presentado por Henderson (1973), llamada Mejor Predictor (BP),
el cual minimiza la varianza del error de prediccion, pero requiere conocer la

distribucion de los valores genéticos y sus observaciones.

Posteriormente, la metodologia evolucioné al método del Mejor Predictor Lineal
(BLP), también conocido como indice de seleccion, el cual es una forma
restringida del BP para proporcionar la mejor prediccion lineal. En el caso de
suponer la normalidad multivariada, el BLP es similar al BP. En esta
metodologia los valores de los efectos fijos y los componentes de (co)varianza

pueden estimarse conjuntamente.

Segun Gianola (2006), los modelos para el analisis genético cuantitativo tienen

los componentes siguientes:

1. Una funcibn matematica que relaciona a las observaciones con los
parametros de localizacion y efectos “aleatorios” (los Bayesianos consideran
todas las cantidades desconocidas como aleatorias, en el sentido que tienen
una distribucidn subjetiva de incertidumbre). Los efectos “aleatorios” pueden
incluir componentes genéticos, como pueden ser los valores genéticos aditivos
(Falconer y Mackay, 1996), de dominancia y de desviaciones epistaticas, asi
como de efectos ambientales permanentes. Estos factores contribuyen a las
correlaciones entre parientes o entre registros longitudinales de

comportamiento.

2. Parametros de dispersion, genética y ambiental, tales como componentes de
varianza y covarianza (estos ultimos aparecen en modelos multivariados, o en
aquellas situaciones en las cuales debe incorporarse una estructura

multivariada a un modelo para una respuesta univariada).

3. Supuestos sobre la forma de la distribucién conjunta de las observaciones y
de los efectos aleatorios (en un contexto Bayesiano, los supuestos se aplican a

la distribucion conjunta de todos los parametros desconocidos y los datos).

10



Las formas funcionales mas comunmente utilizadas en (1) han sido lineales. A
pesar de su conveniencia, ésta no es siempre una especificacion razonable. En
(3) el supuesto mas ampliamente usado ha sido el de la normalidad
multivariada. Esto se debe a que a menudo se propone que las caracteristicas
se heredan de manera multifactorial, es decir, que hay un gran numero de
genes que actuan de manera aditiva, y que los efectos de las sustituciones de
genes son infinitesimalmente pequefnos. Fisher en 1918 establecio las bases
para el modelo infinitesimal y se ocupd de las consecuencias de la herencia

Mendeliana a nivel fenotipico. EI modelo que planteé fue el siguiente:
Observacion = valor genético + residual

y obtuvo un precursor del analisis de varianza, al proponer una particion de la
varianza genética en componentes aditivos y de dominancia. A partir de éstos
pueden obtenerse las correlaciones esperadas entre los distintos tipos de
parientes (Gianola, 2006). Independientemente de Fisher, Wright (1921) obtuvo
resultados similares (al menos en lo que respecta a la parte aditiva) mediante
un método conocido como “coeficientes de senderos”. EI método consiste en
describir un sistema de correlaciones mediante modelos lineales de efectos

estandarizados.

A pesar de que Fisher describié el cdmo considerar las interacciones entre
alelos en locus distintos, no fue sino hasta que Cockerham (1954) y
Kempthorne (1954) propusieron que la varianza total debida a dichas
interacciones pudieran separarse en lo que se llaman componentes
“epistaticos”, bajo el supuesto de una poblacion grande, panmictica y en
equilibrio de ligamiento. Kempthorne (1954) utilizé el concepto de probabilidad
de identidad por descendencia ideado por Malécot en 1948, y descompuso la
varianza epistatica en varios componentes, dependiendo del numero de loci
involucrados en la expresion de la caracteristica. Por ejemplo, segun Gianola
(2006), con dos loci la varianza genética epistatica puede expresarse como la

suma de los componentes de varianza “aditiva x aditiva”, “aditiva x dominancia”

y “dominancia x dominancia”. La contribucion de Malécot en 1948, permitio

11



expresar la covarianza entre caracteristicas medidas en parientes de una
poblacion que se aparea al azar, en términos de componentes genéticos de
varianza y covarianza. Estos resultados fueron aprovechados mas tarde por
Henderson (1988), para inferir efectos genéticos de dominancia y de epistasis

mediante prediccion lineal insesgada.

Otras extensiones adicionales de los modelos genéticos estadisticos han
incluido, por ejemplo, efectos maternos (Falconer, 1965; Willham, 1963;
Koerkhuis y Thompson, 1997) y herencia citoplasmica y de clonacion (Kennedy
y Schaeffer, 1990). EI modelo de Willham (1963) es interesante
estadisticamente, porque supone una estructura multivariada dentro de una
univariada. Este modelo incluye covarianzas entre los efectos genéticos
directos (expresados en el individuo en el cual fueron medidos) y efectos
genéticos maternos (expresados si el individuo se convierte en la madre de

crias que a su vez son medidas).

Segun Gianola (2006), el problema de “predecir’ o “estimar” el valor genético en
los candidatos para la seleccion es muy importante en la zootecnia. Esta
distincion semantica ha creado mucha confusion debido a que, hablando
estadisticamente, no tiene sentido “estimar” un efecto aleatorio. Por otro lado, la
“prediccidon” tiene una connotacioén futuristica, ya que en la zootecnia uno suele
estar interesado en el ordenamiento de candidatos (sementales, por ejemplo)
disponibles. El autor menciona que tiene mas sentido pensar en términos de
“inferir” el valor genético, porque el problema rebasa el de obtener meramente
una estimacibn de un parametro de localizacion. Frecuentemente, el
investigador esta interesado en obtener una medida de la incertidumbre, o
quiza, en calcular la probabilidad de eventos ordenados que involucran a los

candidatos para seleccion.

Henderson et al. (1959) propusieron un modelo lineal de efectos mixtos

(univariado o multivariado), como el siguiente (en forma matricial):

y=Xb+Zu+e
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donde b es un vector de efectos fijos (en muestreo conceptual repetido), y u ~
N (0, G) y e ~ N (0, R) son vectores de efectos aleatorios no correlacionados; X
y Z son matrices de incidencia que asocian los registros con los vectores b y u,
y G y R son matrices de varianza-covarianza, las cuales son funciones de
parametros de dispersion (conocidos). El vector de efectos aleatorios u puede
incluir efectos de hato, valores genéticos, desviaciones ambientales
permanentes comunes a todos los registros del mismo animal (o conjunto de

animales), etc.

El Mejor Predictor Lineal Insesgado (BLUP) se obtiene con un procedimiento
estadistico que incluye la solucién de un conjunto de ecuaciones, obteniéndose
estimadores de los efectos fijos y predictores de los efectos aleatorios
simultdneamente (Falconer y Mackay, 1996). Su principal diferencia con el BLP,
es que no necesitan conocerse los efectos fijos (Henderson, 1973), y supone
que se conoce la varianza genética (Falconer y Mackay, 1996). Con este
procedimiento se obtienen predictores insesgados, donde la varianza del error
es minima (Nufiez y Rodriguez, 1995). La principal ventaja de este método es
que permite incluir las relaciones genéticas entre todos los animales a evaluar
(Henderson, 1976), y obtener predicciones de los VGs para todos los animales

incluidos en el pedigri.

Las ecuaciones BLUP incluyen la inversa de la matriz de relaciones genéticas
aditivas entre todos los animales de la poblacion evaluada. ElI BLUP tiene la
capacidad de incluir no solo la generacion actual de animales, sino también,
todos sus ancestros hasta una poblacion base (con padres desconocidos). Los
elementos de la matriz de relaciones genéticas se ponderan por un cociente de
varianzas, el cual se relaciona directamente con la heredabilidad de la
caracteristica. Las caracteristicas de heredabilidad alta dan mayor peso a los
elementos de la diagonal, que son los correspondientes al comportamiento
propio del animal, mientras que los elementos fuera de la diagonal reciben
mayor peso cuando la heredabilidad es baja, haciendo mayor énfasis en la

informacion de sus parientes (Ledn, 2006).
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2.1.5 Efectos fijos y aleatorios

Los modelos para la evaluacion genética contienen efectos fijos y aleatorios,
por lo cual reciben el nombre de modelos mixtos. Un modelo de efectos fijos se
establece cuando los niveles de un factor son seleccionados especificamente,
ya que el interés se centra en conocer los efectos en la respuesta de esos
niveles particulares (Searle, 1997). En este caso los efectos del factor son
constantes desconocidas (Abraira y Pérez, 1996). Los modelos conteniendo
unicamente efectos fijos se denominan modelos de efectos fijos o modelo |,
nombrado asi por Eisenhart en 1947. En algunas situaciones se tiene interés en
un factor con un numero elevado de posibles niveles y para realizar el
experimento es necesario seleccionar aleatoriamente una muestra de ellos
(Searle, 1997). En este caso, el modelo se considera de efectos aleatorios y en
el modelo matematico del disefio, los factores son variables aleatorias
idénticamente distribuidas, segun la distribucion de la poblacion de niveles de la
cual fueron muestreadas. Los modelos con factores de efectos aleatorios se
denominan modelos de efectos aleatorios (modelo I, de Eisenhart, 1947). En
estos modelos el interés radica en estimar la variabilidad existente en la

totalidad de los efectos de la poblacion de niveles (Abraira y Pérez, 1996).

De acuerdo con Searle (1997) algunas preguntas generales deben contestarse
para clasificar los efectos como fijos o aleatorios: ;Cuantos niveles del factor
estan en el modelo? Si son pocos, entonces quiza ese es un factor fijo; si son
muchos, entonces probablemente sea un factor aleatorio. ¢EI niumero de los
niveles en la poblacidn es suficientemente grande para ser considerado infinito?
Si es asi, podria ser un factor aleatorio. ;Los mismos niveles serian utilizados
otra vez si se repitiera el experimento? Si es asi, tal vez sea un factor fijo. jLas
inferencias se haran sobre niveles no incluidos en el experimento? Si es asi,
entonces es factible que ese factor sea aleatorio. ¢Los niveles de un factor
fueron determinados de una manera no aleatoria? Si es asi, entonces quiza ese

factor es fijo.
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En sus primeras etapas, las evaluaciones genéticas se realizaron bajo el
concepto del modelo de semental. Actualmente, la mayoria de las evaluaciones
genéticas se realizan usando el modelo animal. Los efectos que se incluyen en
el modelo animal, pueden dividirse en: fijos y aleatorios, y dentro de aleatorios

en geneéticos y no genéticos.
2.1.6 Estimacion de componentes de varianza y covarianza

Las diferencias esperadas en la progenie dependen de la estimacion de los
componentes de varianza y covarianza (Gianola, 2006). Se han propuesto
diversos métodos para estimarlos, pero solo unos cuantos han resistido la

prueba del tiempo.

Hofer (1998) realizd una revision de practicamente todos los métodos que se
habian utilizado hasta esa fecha. Debido a que las bases de datos en Zootecnia
pueden ser enormes y desbalanceadas, y que los modelos tienen un numero
considerable de parametros de localizacion “parasitos”, los métodos sencillos
similares al ANOVA rara vez producen resultados satisfactorios. Henderson
(1953) propuso tres métodos para datos desbalanceados. El mas general de
ellos, el Método 3, usa formas cuadraticas basadas en un ajuste de cuadrados
minimos de varios submodelos, y produce estimadores insesgados. Harvey
(1960, 1970) incorpor6 este meétodo a un software de estimacion de
componentes de varianzas y covarianzas, y este programa fue usado
ampliamente en la Zootecnia. Searle (1968, 1971) y sus estudiantes clarificaron

los métodos de Henderson, y los presentaron en forma matricial.

Las contribuciones posteriores incluyeron la estimacion insesgada de norma
minima y su version de varianza minima (bajo normalidad) propuesto por Rao
(1971) y LaMotte (1973), respectivamente. Estos estimadores pueden
plantearse en términos de soluciones al sistema de Ecuaciones de Modelos
Mixtos (MME). Sin embargo, Gianola (2006) menciona que para alcanzar el
punto 6ptimo con estos métodos, se requiere el conocimiento del valor

verdadero de los parametros, y la distribucion de muestreo de estos
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estimadores genera valores negativos para los componentes de varianza con
probabilidad no trivial y que, de hecho, en sus contrapartes multivariadas,
pueden generar estimaciones complicadas de matrices de covarianza (no
positivas definidas). Por tanto, los genetistas recurrieron a la maxima
verosimilitud (ML - Maximum Likelihood) y supusieron normalidad para evitar
estos problemas, al menos en la estimacion. Los estudios de Hartley y Rao
(1968) y de Harville (1977) influyeron en la implementacién de esto ultimo.
Actualmente, muchos algoritmos para estimacion por maxima verosimilitud
pueden derivarse usando MME (Harville, 1977; Henderson, 1984; Harville y
Callanan, 1990).

Dado el sesgo que tiene el estimador de maxima verosimilitud de la varianza
residual, el método conocido como maxima verosimilitud “restringida” (REML —
Restricted Maximum Likelihood) recibié mucha atencion. Las ideas basicas
estan contenidas en Anderson y Bancroft (1952) y Thompson (1962); sin
embargo, Patterson y Thompson (1971) presentaron una descripcion mas
general, adecuada para un modelo de efectos mixtos. El método REML puede
considerarse un intento para considerar “pérdida de grados de libertad”,
resultante de estimar los efectos fijos. Patterson y Thompson (1971)
establecieron que la maximizacion de la parte invariante con respecto a la
localizacion de la verosimilitud, conduce a ecuaciones de estimacion similares a
las de ANOVA, en el contexto balanceado. Su objetivo fue reducir el sesgo,
pero seria interesante preguntarse si esto ocurre sacrificando precision.
Patterson y Thompson (1971) y Harville (1977) concluyeron que no se pierde

informacion al usar tal verosimilitud “restringida”.

Segun Gianola (2006), las distintas representaciones de la verosimilitud
restringida conducen a distintos algoritmos para obtener estimadores REML,

cada uno de los cuales tiene sus ventajas y sus desventajas.
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2.2 Lasuposiciéon de varianzas homogéneas

Las evaluaciones genéticas en bovinos frecuentemente son realizadas en
ambientes heterogéneos, que difieren tanto en medias como en varianzas del
comportamiento de los animales a través del tiempo o de los hatos. Las
diferencias entre hatos, asi como la variabilidad de produccién, generalmente
son atribuidas a los factores climaticos locales o regionales, e incluso al tipo de

manejo.

Los modelos utilizados en las evaluaciones genéticas con el BLUP, se basan en
la suposicion de varianzas homogéneas. Sin embargo, la presencia de
varianzas heterogéneas debido a multiples factores (hato, sexo, origen
geografico) han sido estudiadas ampliamente en bovinos lecheros (Hill et al.,
1983; Mirande y Van Vleck, 1985; Boldman y Freeman, 1990; Dong y Mao,
1990; Short et al., 1990, Ibanez et al., 1999) y en bovinos para carne (Garrick et
al., 1989; San Cristobal et al., 1993; Rodriguez-Almeida et al. 1995).

En caso de estar presente, la no consideracion de la heterogeneidad de
varianzas en la evaluacion genética, conduce a un sesgo en la prediccién de los
valores genéticos, asi como a una desproporcion de los individuos
seleccionados en los ambientes con distinta variabilidad (Diaz y Quintanilla,
2002). Este mismo fendmeno se observo en otras poblaciones y es practica
comun en las evaluaciones de caracteristicas productivas con bovinos lecheros
realizar una correccion de la heterogeneidad de varianzas, que de no hacerse
producirian sesgos en las evaluaciones genéticas, reduciria el progreso
genético y resultaria en un numero desproporcionado de animales
seleccionados de ambientes con una mayor variabilidad asociada, como se
menciond anteriormente (Vinson, 1987; Alenda y Carabafio, 2002). Everett et al.
(1982) y Hill (1984) demostraron que la proporcion de individuos seleccionados
depende de la variabilidad dentro de grupo, viéndose favorecidos aquellos
animales que tienen progenie en ambientes diversos. Segun Garrick y Van
Vleck (1987), es particularmente importante en la evaluacion de las hembras,

cuyas producciones (y frecuentemente las de su descendencia) se realizan en
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un solo hato, la que se ve mas afectada por esta heterogeneidad, aunque
también Vinson (1987) menciona que la evaluacion genética de los toros puede
estar sesgada, en la medida en que su descendencia no se distribuya al azar

entre los ambientes con distinta variabilidad.

En las evaluaciones genéticas con bases de datos que provienen de animales
en distintos ambientes como es el caso de las evaluaciones genéticas
internacionales, tiene relevancia el cdémo considerar en el modelo Ila
heterogeneidad de varianzas, debido a que en muchos casos se tienen
poblaciones con distintos promedios productivos y en consecuencia con
distintas varianzas. Quintanilla et al. (2002) determinaron la presencia de
varianzas heterogéneas entre distintas regiones o paises europeos, para el
peso al destete de bovinos Charolais; mientras que Ibafiez et al. (1999) lo
hicieron para caracteristicas productivas ligadas al nivel de produccion del hato,
area geografica, tamano del hato y el periodo en el que se obtuvieron los datos.
Gianola (1986) mencion6 que la aproximacion mas correcta, desde un punto de
vista tedrico, seria la de incorporar al sistema de valoracion BLUP los
componentes de varianza correspondientes a cada ambiente, sin embargo, la
dificultad de estimar estos parametros con una precisién adecuada y la mayor
complejidad de los modelos a utilizar ha llevado a implementar procedimientos

mas sencillos en las evaluaciones genéticas nacionales.

Diversos procedimientos se han propuesto para considerar la heterogeneidad
de varianzas de los datos en las evaluaciones genéticas, las cuales van desde
una simple transformacion aritmética de los datos hasta la consideracion de la
heterogeneidad de varianzas en el modelo. La metodologia BLUP permite en
cualquier caso tener en cuenta la heterogeneidad de varianzas tratando los
efectos aleatorios de los estratos/ambientes con varianzas heterogéneas en
distintas subclases (Henderson, 1984; Gianola, 1986). Ello conduce a un gran
numero de parametros a estimar y a unas elevadas dimensiones de las
ecuaciones de modelos mixtos (EMM). Al respecto, Quaas et al. (1989)

consideraron que el numero de parametros se podria reducir

18



considerablemente si las varianzas difieren en escala pero la proporcion entre
ellas (la heredabilidad) se mantiene constante y si las correlaciones de los
efectos aleatorios entre los distintos ambientes/paises no difiere de la unidad, lo
cual permite a su vez reducir considerablemente el nimero de ecuaciones en
las MME.

Kachman y Everett (1993) y Meuwissen et al. (1996) sugirieron tomar en cuenta
las varianzas heterogéneas mediante un modelo mixto multiplicativo, que
consiste en aplicar un factor de escala multiplicativo a todos los efectos fijos y
aleatorios del modelo, y buscan la estabilizacion de la varianza fenotipica
(Brotherstone y Hill, 1986; Weigel y Gianola, 1993) o residual (Robert-Granié et
al., 1999). Este método se apoya en la hipodtesis de que todos los efectos fijos y
aleatorios estan afectados de forma similar dentro de grupos (dentro de hatos o
dentro de paises), de que la heredabilidad permanece constante, y de que las
correlaciones genéticas entre grupos son iguales a uno (Wiggans y Van Raden,
1991). Los procedimientos de estimacion de estos factores se basan, en
algunas ocasiones, en el uso de modelos estructurales sobre las varianzas
(Foulley et al., 1990; 1992) y pueden estimarse previamente o simultaneamente
en el proceso de solucién de las ecuaciones BLUP, de forma que en el calculo
de los factores multiplicativos se tenga en cuenta la variabilidad adicional que
introducen factores como la seleccion, al incorporar relaciones de parentesco

entre ambientes (Kachman y Everett, 1993; Meuwissen et al., 1996).

Una aplicacion del modelo multiplicativo propuesto por Meuwissen et al. (1996)
en la evaluacion genética de bovinos Angus para caracteristicas de la canal, fue
realizado por Reverter et al. (1997). Estos autores estimaron algunos cambios
en la jerarquizacion de los hatos después de ajustar por la heterogeneidad,
aunque en general las correlaciones entre los VGs obtenidos con y sin
correccion por heterogeneidad, fueron altas. A pesar de sus limitaciones, el
modelo mixto multiplicativo parece ser bastante aceptado, y actualmente se
esta utilizando para corregir la heterogeneidad de varianzas de los grupos de

contemporaneos (hato-ano-estacion) en el programa de mejoramiento genético
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(BREEDPLAN) en Australia (Meyer, 1995; Meyer y Garrick, 1996; Reverter et
al., 2003).

Abordando el tema de un modo distinto, Foulley et al. (1990) y San Cristobal et
al. (1993) propusieron un modelo lineal mixto estructural de los logaritmos de
las varianzas, que permite poner de manifiesto las fuentes de variabilidad de las
varianzas genética y residual, para estimar su importancia y modo de accion.
Diaz y Quintanilla (2002) mencionan que este sistema esta adaptado a casos
donde la heterogeneidad de varianzas esta ligada a factores de variacion
identificables y que, de cierto modo la forma mas adecuada para considerar las
varianzas heterogéneas dependera de los factores a los que esté asociada, de
la magnitud y el tipo de heterogeneidad de varianzas (genética, residual o
ambas), de si existe heterogeneidad entre los cocientes de varianza, y de si la
correlacién de los efectos aleatorios (genéticos en este caso) entre los distintos
ambientes es proxima a la unidad, lo que en definitiva depende también de la

existencia de interaccion genotipo-ambiente.

2.3 Evaluaciones genéticas nacionales

En México y en muchos paises se realizan evaluaciones genéticas nacionales
de bovinos, utilizando informacion del comportamiento de los animales en hatos
que varian en términos de clima, manejo y niveles de produccion.
Generalmente, los valores genéticos predichos se utilizan para toda la
poblacién, con la suposicion de que los mejores animales que resultan de la
evaluacion genética nacional, son los mejores indistintamente del ambiente en
que se utilizan. Sin embargo, en muchas situaciones existe la incertidumbre del
cumplimiento de esta suposicion, lo que ha llevado a estudios especificos

alrededor del mundo.

2.4  Evaluaciones genéticas internacionales

Algunas de las razas de bovinos tienen gran importancia para varios paises. Es
por ello que las evaluaciones genéticas internacionales toman mayor

importancia, tanto para los paises exportadores de material genético como para
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los importadores, mismos que disponen de un criterio de comparacion entre los
paises exportadores. De este modo, la evaluacion genética internacional se
plantea con la idea de obtener evaluaciones genéticas de los animales
comparables entre paises, lo cual en ocasiones representa una tarea dificil si se
consideran las diferencias en condiciones ambientales, sistemas de produccion,
definicion de las caracteristicas a evaluar, programas de mejoramiento genético

puestos en marcha, modelos utilizados en la evaluacion genética, etc.

Segun Schaeffer (1985), en bovinos lecheros es mas relevante predecir el valor
genético de los machos, debido a su impacto en la tasa de progreso genético
de la poblacion. Por ejemplo, como resultado de la inseminacion artificial y de la
amplia disponibilidad de semen congelado, algunos sementales de bovinos
lecheros producen miles de hijas en varios paises, creando asi una oportunidad
para la evaluacion internacional de sementales, aunque a un costo mayor en

términos de la complejidad del modelo estadistico y de su implementacion.

El servicio de evaluacion internacional de toros (INTERBULL) usa una
metodologia llamada Evaluacién Multiple a través de Paises ['Multiple Across
Country Evaluation’ (MACE)], la cual se basa en el trabajo de Schaeffer (1994).
Dicha metodologia esta en constante evolucién y es muy flexible, permitiendo la

evaluacion de diferentes caracteristicas en los paises participantes.

Una limitante importante de las evaluaciones genéticas internacionales de
sementales, es la interaccién genotipo x ambiente (en este caso, pais); sin
embargo, otras limitaciones son artificialmente impuestas por los diferentes
sistemas usados para evaluar toros en cada pais. Schaeffer (1994) menciona
que usando correlaciones genéticas entre paises como un indicador de la
magnitud de la interaccion genotipo x ambiente (GA) y usando informacion de
parentesco a través de una matriz internacional de parentesco de toros, puede
combinar datos de los paises participantes y generar resultados para cada pais
en su respectiva escala. De esta manera, los productores y consultores pueden
comparar los toros de su pais con los de los paises participantes y aumentar la

intensidad de seleccion a través una base genética mas amplia.
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En 1994, INTERBULL implementé la metodologia propuesta por Schaeffer
(1985), que usa el pedigri de los machos para generar conexiones entre paises;
sin embargo, la correlacion genética supuesta fue igual a uno, generando asi la
misma jerarquizacién de animales en todos los paises. Debido a la posibilidad
de GA, de diferencias en los criterios de registro, sistemas de evaluacion y
definicion de caracteristicas, las escalas podrian diferir entre paises. En 1995,
el método de caracteristicas multiples a través de paises descrito por Schaeffer
(1994) se implemento con correlaciones genéticas inferiores a uno en los pares
de paises, y se generd una escala unica por pais. Segun Cromie et al. (1998),
una de las restricciones de esta metodologia, es que una misma caracteristica,
en paises vecinos pequefos con sistemas de produccidon similares debe ser
tratada como dos caracteristicas diferentes. Asimismo, una caracteristica en un
pais grande con diferentes condiciones ambientales y sistemas de manejo,
tiene que ser tratado como una unica caracteristica. Una alternativa fue
propuesta por Zwald et al. (2003) donde una evaluacion sin fronteras
remplazaria el sistema actual basado en las fronteras nacionales. Esta
metodologia basada en agrupamiento podria usar variables tales como tamafio
de hato, y pico de produccion y temperatura, para determinar el ambiente en

que es agrupado cada hato.

Caraviello (2004) sugiere que los paises que no son miembros de alguna
organizacion internacional de evaluaciones genéticas, deben usar la escala de
un pais miembro similar en temperatura, humedad, medidas de manejo,
sistemas de evaluacion y base genética. Para la mayoria de los paises
integrados en una organizacién, la mejor alternativa es usar su propia escala,
aunque una escala global o sub global podria beneficiar a los paises no
miembros. Se han evaluado varios métodos para generar escalas globales o
sub-globales (Powell y VanRaden, 1996; Van der Beek, 1999; Weigel et al.,
2001). Powell y VanRaden (1996) generaron una escala global (ponderada por
la cantidad de animales en cada pais) y una sub-global (donde los paises se
agruparon segun un analisis de “cluster”) para produccién de proteina a partir

de la informacién de paises individuales.
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2.5 Metodologias para estimar la interaccién genotipo x ambiente (GA)

Existen varias metodologias propuestas para evaluar GA, pero los modelos
bivariados (considerando pares de ambientes como diferentes caracteristicas)
han sido los mas usados. Estos modelos permiten estimar la GA, al considerar
datos medidos en diferentes ambientes para diferentes caracteristicas y pueden
incluirse en las evaluaciones genéticas, datos de animales cruzados (Wolf y
Wolfova, 1998). Los analisis bivariados se usan para obtener estimadores de
las correlaciones genéticas y fenotipicas entre caracteristicas (Meyer, 1991) y la
manera de cuantificar GA es mediante la correlacion genética entre
caracteristicas (ambientes) y el calculo de correlaciones entre VGs de una
variable obtenidos para los mismos individuos en dos diferentes ambientes
(Vargas y Gamboa, 2008).

Cuando las correlaciones genéticas entre ambientes (caracteristicas) son
cercanas a uno, se considera ausencia de GA. Algunos autores (Robertson,
1959; Stanton et al., 1991b) mencionan que cuando la correlacion genética es

mayor a 0.8, entonces puede considerarse practicamente como igual a uno.

2.6 La interaccion genotipo x ambiente en evaluaciones genéticas de

bovinos para carne

La posibilidad de una interaccion genotipo por ambiente debe considerarse
cuando se trabaja con datos de distintas procedencias geograficas, sistemas de
produccion, etc., por lo que es un punto particularmente importante en la

implementacion de una evaluacidn genética nacional o internacional.

En este sentido, trabajos recientes se han orientado al estudio de la interaccion
genotipo por pais en caracteristicas de crecimiento para distintas razas de
bovinos para carne. Asi, Meyer (1995) analizé caracteristicas de crecimiento en
Angus con datos de Australia y Nueva Zelanda, obteniendo correlaciones
genéticas entre ambos paises de 0.97 y 0.82, para los efectos directos y

maternos del peso al destete, respectivamente.
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Posteriormente, Mattos et al. (2000a) analizaron el peso al destete en Hereford
con datos de EE. UU., Canada y Uruguay, obteniendo también correlaciones
genéticas entre paises siempre superiores a 0.8, tanto para efectos directos
como maternos; por lo que estos autores concluyeron que la evaluacion

genética en estos paises, puede realizarse conjuntamente.

Mas recientemente, Lee y Bertrand (2002) estudiaron la interaccién genotipo
por pais en los pesos al nacimiento y al destete, y en el crecimiento post-
destete de bovinos Hereford; con datos de Canada, Argentina, EE. UU. y
Uruguay. Estos autores tuvieron resultados similares a los publicados por
Mattos et al. (2000a) para el peso al destete. Para el crecimiento post-destete
las correlaciones menores fueron estimadas en las combinaciones Canada-
Argentina y EE. UU.-Argentina. Asi, estos autores concluyeron que, tras ajustar
por las varianzas fenotipicas heterogéneas observadas en alguno de los casos,
la evaluacion conjunta de estos paises puede realizarse dado los multiples
parametros en comun, excepto para el crecimiento post-destete que debe ser
considerada una caracteristica distinta en las combinaciones EE. UU.-Canada y

Argentina-Uruguay.

Con base en las correlaciones genéticas proximas a la unidad, en casi todos los
casos de los trabajos anteriormente mencionados (trabajos que consideran
caracteristicas de crecimiento en bovinos para carne) los autores concluyeron la
ausencia de interaccién genotipo por pais, o bien que si existe es pequena y
poco importante. No obstante, es muy probable que muchas de las conexiones
genéticas existentes para estimar GA procedan de toros ‘élite’ cuyo semen
puede no haber sido utilizado al azar y cuya descendencia puede haber recibido
un mejor tratamiento que la de los progenitores; este tratamiento preferencial
daria lugar a un sesgo en la estimacion de la GA (Notter et al., 1992; Reverter
et al., 2003).

El tema de interaccidn genotipo-ambiente en bovinos para carne aun no
concluye y debe ser objeto de analisis especificos para conocer la magnitud de

GA en diversas poblaciones, las caracteristicas y los paises que difieren
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ampliamente en sus condiciones climaticas o de manejo; antes de determinar el
modelo mas adecuado para llevar a cabo la evaluacion genética con datos
originados en distintos paises, debe asegurarse de la ausencia de GA (Diaz y
Quintanilla, 2002).

En las evaluaciones genéticas de bovinos productores de leche existen estudios
para determinar la magnitud de la GA, un resumen de los casos mas relevantes

se describen a continuacion:

2.7 Factores que causan GA en bovinos lecheros

Con el desarrollo de técnicas reproductivas como la congelacién de semen y la
inseminacion artificial, se ha generado un gran intercambio de material genético
alrededor del mundo. Esto ha permitido, que la importacion de semen de razas
mejoradas se utilice en forma rutinaria, como una estrategia para mejorar la
productividad de hatos de nivel inferior, lo que frecuentemente se realiza sin
una evaluacién de seguimiento del comportamiento de los genes introducidos
en el nuevo ambiente; entendiendo por ambiente como lo define Stanton et al.
(1991a): no sdlo las condiciones fisicas y climaticas, sino también la produccién,
el manejo nutricional y sanitario, las restricciones econdmicas, y las politicas

agropecuarias en general.

Varios paises que se dedican a la industria lechera, importan material genético
mediante semen o vacas para reemplazar o mejorar razas nativas. Esta seria
una estrategia eficaz si la importacion de animales se realizara hacia
condiciones de produccion similares a donde los animales fueron evaluados.
Banos y Smith (1991) reportaron que la GA disminuiria los beneficios
potenciales si la estrategia es basada solamente en la importacién de material
genético superior, mientras que Payne y Hodges (1997) también destacaron
que ignorar la GA cuando los ambientes entre exportadores e importadores

varian ampliamente, puede llevar a fracasos muy costosos.

Dadas las tendencias en los mercados de productos de origen animal de los

ultimos afios y los posibles ambientes futuros en México y el mundo, el

25



mejoramiento genético debera proveer de animales mejor adaptados para
mantener la biodiversidad bajo una gran variedad condiciones. Toro (2005)
menciona que el estudio de interaccidn genotipo por ambiente es y sera
importante, si se quiere identificar los genotipos mas deseables en un ambiente
dado, por lo cual en los ultimos afios se ha estudiado esta interaccion y su
aplicacioén para diferentes definiciones de genotipos y ambientes; en el futuro
los estudios en este tema continuaran dada la variedad de recursos

ambientales y genéticos en el mundo.

La definicion de genotipo generalmente ha considerado las diferencias
individuales en poblaciones especificas y el genotipo mas usado ha sido
Holstein. Las definiciones de ambiente pueden agruparse en tres tipos de
diferencias: 1) en sistemas de alimentacion, 2) en climas y manejos (muchas
veces expresadas como diferencias en regiones o paises), y 3) en niveles de
produccion. En algunas ocasiones las inferencias de los resultados involucran
la combinacién de definiciones o la inferencia indirecta a través de la definida
como primaria. A continuacién se presenta una descripcidén de los trabajos mas
recientes en bovinos lecheros, con diferentes definiciones de ambiente

establecidas y con los genotipos especificos en estudio.
2.7.1 Diferencias en sistemas de alimentacién

Algunos investigadores destacan la preocupacién por utilizar sementales con
evaluaciones genéticas en sistemas de pastoreo, porque las evaluaciones de
los sementales se basan predominantemente en datos de sus hijas en
produccion intensiva (Kearney et al., 2004) de modo que si existe GA, entonces
pudiera no maximizarse el aumento genético de los hijos de sementales
seleccionados basados en las evaluaciones genéticas de sistemas de

produccion intensivas.

Con base en estudios recientes que cuantifican la GA para leche y
componentes de la leche de bovinos Holstein en confinamiento y pastoreo, los

valores de rg han sido variables, aunque la mayoria mayores que 0.8. En
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sistemas de produccion canadienses (Boettcher et al., 2003) y en los de (Weigel
et al., 1999) se estimaron valores mayores que 0.88 para producciones de
leche, grasa y proteina, por lo que concluyeron que GA no fue importante para
estos sistemas de alimentacién. Fahey et al. (2007) estimaron correlaciones
entre 0.85 y 0.93 para producciones de leche, grasa y proteina en hatos con
alta produccion; sin embargo, en hatos de baja produccion, las correlaciones
genéticas para produccion de leche fluctuaron entre 0.25 y 0.79, y para
produccion de proteina entre 0.80 y 0.83; resultados que fueron similares a los
reportados por Kearney et al. (2004) pero con mayores estimadores de ryg. En
ambos estudios, los autores concluyeron que la presencia de GA ocurrié sélo

para algunas variables y en condiciones de baja produccion.

Kolver et al. (2002) probaron la presencia de GA en la produccion de leche y
fertilidad, cuando compararon dietas basadas en concentrados y en forrajes.
Los autores concluyeron que la magnitud de GA puede ser mayor si los
estudios se basan en comparaciones cuyos ambientes sean mas diversos o a

través de niveles de alimentacion bien diferenciados.

En Irlanda, Buckley et al. (2000) no encontraron GA para la produccién de
leche, grasa o proteina de bovinos Holstein importados de alto mérito genético y
animales de mérito genético estandar en tres sistemas de pastoreo con
diferentes niveles de intensificacion. Cromie et al. (1998) reportaron
correlaciones genéticas altas (mayores a 0.95) entre niveles de alimentacion
con concentrado para la produccion de leche, grasa o proteina, entre hatos

Holstein nativos de Irlanda e importados.

Weigel et al. (2001) reportaron rg de 0.91 a 0.96 entre paises basados en
alimentacion de animales en confinamiento o entre paises basados en
pastoreo; sin embargo, entre paises basados en confinamiento y en pastoreo,
los valores fluctuaron entre 0.80 y 0.90, por lo que concluyeron que en algunos

casos no es clara la ausencia de GA.

27



Asimismo, Charagu y Peterson (1998) mostraron evidencias de GA cuando
sementales Holstein con diversos valores genéticos para produccion de leche
se correlacionaron en condiciones contrastantes, como Canada (alimentacion
con altos niveles de concentrado) y Nueva Zelanda (alimentacion basada en

pastoreo).

En Irlanda, Cromie et al. (1998) divulgaron una GA minima entre el 25%
superior y el 25% inferior de los hatos de vacas lecheras, basandose en datos
de consumo de concentrado por vaca por afio. Las correlaciones genéticas
estimadas entre hatos con mayor consumo y los hatos de menor consumo
fueron 0.92, 0.89 y 0.91 para las producciones de leche, grasa y proteina,

respectivamente.

2.7.2 Diferencias en climay manejos (regiones y paises)

Durante mucho tiempo ha existido la preocupacién sobre si la GA afectara la
jerarquizacion de animales debido a las diferencias climaticas y de manejo en
las que se utilizaran. Por lo anterior, diversos estudios reportaron que GA no fue
significativa para las regiones o paises que estudiaron (Boettcher et al., 2003;
Carabano et al.,, 1990; Stanton et al., 1991b); mientras que otros estudios
(Stanton et al., 1991a) publicaron correlaciones genéticas para la produccion de
leche entre EE. UU. y América Latina (0.91 y 0.82), y Colombia y México (0.82 y
0.90), y Norman et al. (2005) reportaron estimadores de correlaciones que
fluctuaron entre 0.74 y 0.82, en las evaluaciones genéticas regionales y
nacionales de EE. UU., lo cual puede implicar un cambio en la jerarquizacion de

los sementales.

Cienfuegos-Rivas et al. (1999) publicaron GA significativa para la produccion de
leche de vacas Holstein en México y Estados Unidos, principalmente con las de

alta produccion en EE. UU. y las de México.

Vargas y Gamboa (2008) estimaron correlaciones entre los valores genéticos
para la produccién de leche de sementales evaluados en Costa Rica y los

mismos sementales evaluados en EE. UU., obteniendo estimadores de 0.64
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para Holstein y 0.78 para Jersey, ambos valores distintos (p<0.01) de la unidad.
Por otro lado, Ceron-Mufoz et al. (2001) investigaron la existencia de GA
mediante correlaciones genéticas de produccion de leche en cuatro regiones de
Colombia (Cundimarca, Valle del Cauca, Antioquia y Narifio) concluyendo que

existe GA principalmente entre Cundimarca y las otras tres regiones.

Veerkamp y Goddard (1998) reportaron correlaciones genéticas para
caracteristicas productivas que variaron de 0.79 a 0.97 entre hatos en seis
estados Australianos. También para condiciones australianas, Hayes et al.
(2003) analizaron la produccion de proteina en la leche y obtuvieron
estimadores de correlaciones genéticas de 0.78. En el mismo estudio, las
correlaciones genéticas fueron 0.9 entre los percentiles 5% y 95%,
considerando diferentes ambientes basados en un indice de temperatura y
humedad. En Holanda, Calus et al. (2002) dividieron los hatos en cuatro grupos
de manejo, y las correlaciones genéticas para produccidon de proteina en leche
variaron de 0.73 a 0.86.

En Meéxico, Valencia et al. (2008) reportaron correlaciones genéticas para
produccion de leche entre regiones Norte (N), Centro (C) y Sur (S) de 0.73, 0.38

y 0.93, para los ambientes pareados N-C, N-S y C-S, respectivamente.

2.7.3 Diferencias en niveles de produccion

En la literatura existe abundante evidencia que muestra como las diferencias en
niveles de producciéon de leche pueden causar la GA (Danell, 1982; Hill et al.,
1983; Lofgren et al., 1985, De Veer y Van Vleck, 1987; Carabafio et al., 1990;
Dodenhoff y Swalve, 1998; Jara y Barria, 2000). Por lo anterior, diversos
trabajos muestran la existencia de correlaciones genéticas entre ambientes
menores a la unidad, para produccion de leche en distintos paises con
diferencias en niveles de produccion (Stanton et al., 1991a; Stanton et
al.,1991b; Cienfuegos-Rivas et al., 1999; Costa et al., 2000; Barria et al., 2002).

Robertson et al. (1960) obtuvieron estimadores de correlaciones genéticas de

0.87 a 0.96 entre los hatos de Holstein Friesian britanicas agrupadas en niveles
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de manejo bajos, medios, o altos. En Brasil, Araujo et al. (2001) reportaron
correlaciones genéticas entre niveles bajo (< 1165) medio (>1165 y <1375) y
alto (>1375) en produccién de leche (kg por lactancia), mayores a 0.94 entre los

niveles pareados.

La variabilidad en resultados dependiendo la definicion de genotipos vy
ambientes, muestran la importancia de realizar estudios que determinen la

magnitud de la GA bajo condiciones especificas.
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3. INTERACCION GENOTIPO POR SISTEMA DE
ALIMENTACION EN LA EVALUACION GENETICA DE
BOVINOS JERSEY EN MEXICO
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RESUMEN

Interaccién genotipo por sistema de alimentacion en la evaluacién
genética de bovinos Jersey en México

Julia Angela Peralta Aban
Tesis de Maestria en Ciencias en Innovacién Ganadera
Universidad Auténoma Chapingo
Director de tesis: Ph.D. Rodolfo Ramirez Valverde

En bovinos lecheros se han realizado estudios para determinar la magnitud de
la interaccidn genotipo por ambiente (GA), con resultados variables. El objetivo
fue determinar la magnitud de la GA para caracteristicas de leche y
componentes de la leche, en evaluaciones genéticas de bovinos Jersey en dos
sistemas de alimentacion: confinamiento (C) y pastoreo (P). Las caracteristicas
analizadas fueron produccion de leche (PL), grasa (PG) y proteina (PP) por
lactancia, y porcentaje de proteina (%P) en la leche. El numero de lactancias y
los pedigries utilizados fueron aproximadamente 5,000 y 18,000. Para estimar
los parametros genéticos y predecir los valores genéticos de los animales, se
utilizé el modelo animal y el programa MTDFREML. Se realizaron analisis
bivariados considerando como dos caracteristicas distintas al comportamiento
en C y P. Los criterios para evaluar la GA fueron: 1) correlacion genética; 2)
correlaciéon entre valores genéticos predichos; y 3) frecuencia de coincidencia
en jerarquizacion. La magnitud de la GA dependio de la caracteristica estudiada
y del criterio utilizado. Las correlaciones genéticas estimadas (0.45 a 0.77)
sugirieron la presencia de GA (p<0.05). Las correlaciones entre los valores
genéticos de animales evaluados en C o P (0.84 a 0.96 para PL, PP y %P, y
0.78 a 0.83 para PG), sugirieron cambios de magnitud pequefia a moderada en
la jerarquizacion de animales. Las frecuencias de coincidencia entre los
sementales comunes dentro de los 100 superiores en C y P, variaron entre 0.70
y 0.86, indicando cambios moderados en la jerarquizacion de los sementales
para PL y %P, y cambios considerables para PG y PP. Considerando los tres
criterios sobre la existencia de GA, se concluyé: para PL es probable que no
exista; para PP y %P es posible, aunque no claramente; y para PG es probable
que sea de magnitud considerable. Las diferencias de escalas para C y P, en
registros productivos, varianzas y valores genéticos, parecen ser la causa
principal de las posibles GA detectadas, mas que los cambios en la
jerarquizacion de los animales, por lo que no se justifican analisis nacionales
separados para los sistemas de alimentacion estudiados.

Palabras clave: Interaccién genotipo por ambiente, confinamiento vs pastoreo,
bovinos lecheros, Jersey.
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ABSTRACT

Genotype interaction by feeding system in the genetic evaluation of Jersey
cattle in Mexico

Julia Angela Peralta Aban
Thesis of Master of Science in Innovacion Ganadera
Universidad Auténoma Chapingo
Under the advice of: Rodolfo Ramirez Valverde, Ph.D.

Several studies of dairy cattle have been carried out to determine the magnitude
of the genotype-environment interaction (GE), with variable results. The
objective was to determine the magnitude of the GE for milk traits and
components, in genetic evaluations of Jersey cattle that produce in two feeding
systems: confinement (C) and grazing (G). The analyzed traits were milk
production (MP), fat (FY) and protein (PY) by lactation, and protein percentage
(%P) in milk. The number of lactations and pedigrees used were approximately
5,000 and 18,000. To estimate genetic parameters and to predict genetic values
of the animals, an animal model and the MTDFREML program were used.
Bivariate analyses were performed considering two different traits from the
performance of cows in C and G. The criteria for assessing the GE were: 1)
genetic correlation, 2) correlation between predicted breeding values, and 3)
frequency of coincidence in ranking. The magnitude of the GE depended on the
studied traits and the estimation criterion used. Estimators of genetic
correlations (0.45 to 0.77) suggested the presence of GE (p<0.05). Correlations
between the genetic values of animals evaluated in C or G (0.84 to 0.96 for PL,
PP and %P, and 0.78 to 0.83 for PG), suggested changes of small to moderate
magnitude in the ranking of the animals. The frequencies of coincidence
between the common sires within the 100 superior ones in C and G, ranged
between 0.70 and 0.86, indicating moderate changes in the ranking of sires for
MY and %P, and considerable changes for FY and PY. Considering the three
criteria about the existence of GE, it was concluded: for MY, it is probable that
GE does not exist, for PY and %P it is possible, although not clearly, and for FY
it is probable that GE is of considerable magnitude. The differences of scales for
C and G, in performance records, variances and genetic values, seem to be the
main cause of the possible GE detected, more than the changes in ranking of
the animals: for that reason separated national analyses are not justified for the
feeding systems studied.

Key words: Genotype-environment interaction, confinement vs grazing, dairy
cattle, Jersey.
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3.1 Introduccién

La interaccion genotipo por ambiente (GA) ocurre cuando existen diferencias en
la expresion de los genotipos a través de ambientes (Stanton et al., 1991). En
evaluaciones genéticas nacionales, el conocimiento de la existencia de GA
puede tener implicaciones econdmicas importantes, ya que puede reducir la
respuesta a la seleccion (Robertson, 1959; Carabario et al., 1989; Ceron-Munoz
et al., 2001). Una posibilidad es que la GA no esté presente, por tanto, los
mejores animales pueden seleccionarse para su uso en cualquier ambiente.
Una segunda posibilidad es que la GA esté presente como un efecto de escala
en el comportamiento fenotipico a través de los ambientes, es decir, que la
jerarquizacion de animales sea similar pero las ventajas de los mejores
genotipos sean menores en el ambiente menos favorable. Una tercera
posibilidad es que la GA esté presente, mediante cambios en la jerarquizacién
genética de los animales a través de ambientes, lo que implicaria que los
mejores animales en una evaluacién genética nacional, pudieran no ser los

mejores en todos los ambientes, requiriendose mas de una evaluacion.

En bovinos lecheros se han realizado diversos estudios para determinar la
magnitud de la interaccion entre valores genéticos de los animales y diferentes
pares de ambientes (paises, regiones, niveles o sistemas de produccién, entre
otros), con resultados variables dependiendo de los genotipos y ambientes
especificos evaluados (Cerén-Mufioz et al., 2001; Boettcher et al., 2003;
Valencia et al., 2008).

En México, a partir de 2004 se realizan evaluaciones genéticas nacionales de
bovinos Jersey (Nunez et al., 2004). Los valores genéticos predichos se utilizan
para toda la poblacién, con la suposicion de que los mejores animales que
resultan de la evaluacion genética nacional, lo son indistintamente del ambiente
en que se utilizan. En la mayoria de los animales, la alimentacion se realiza en
confinamiento total, sin embargo, algunos de los criadores alimentan a sus
animales con base en el pastoreo. En esta situacién, los valores genéticos de

animales obtenidos en un ambiente pueden no ser predictores adecuados del

43



comportamiento de la progenie en otro ambiente, por tanto, existe la duda si los
sementales seran jerarquizados en forma similar cuando los registros de sus
hijas son realizados en ambientes diferentes. Dado que la mayoria de animales
se encuentran en condiciones de confinamiento, es importante determinar si la
superioridad o inferioridad genética mostrada por la progenie de los animales en
este sistema, se expresa en los hatos que practican un sistema de produccion

basado en el pastoreo.

El objetivo de este estudio fue determinar la magnitud de la interaccidén genotipo
(valores genéticos de los animales) por ambiente (confinamiento y pastoreo), en
la evaluacion genética mexicana de bovinos Jersey para rendimiento y sus

componentes.
3.2 Materiales y métodos
Origen de la Informacion

La informacién analizada provino de las bases de datos productivos vy
genealdgicos de la Asociacion Mexicana de Criadores de Ganado Jersey de
Registro. Los hatos participantes se localizan en siete estados de la republica

mexicana, la mayoria en el clima templado de la zona centro del pais.

Los genotipos corresponden a los valores genéticos individuales de todos los
animales, y de los sementales en particular por considerarse los de mayor
impacto en el mejoramiento genético. Los ambientes fueron definidos de
acuerdo con el manejo alimenticio base en los hatos, como sistemas en
confinamiento (estabulacion total) y en pastoreo (pastoreo todo el ano o
pastoreo al menos durante seis meses mas estabulacion en la época de

escasez de forraje).

Las caracteristicas analizadas incluyeron las producciones de leche (PL), grasa
(PG) y proteina (PP) por lactancia, y los porcentajes de grasa (%G) y proteina
(%P) en la leche. Para PL fueron utilizadas 3341 lactancias provenientes de

2062 vacas en confinamiento y 1781 lactancias de 955 vacas en pastoreo, con
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un pedigri final de 18432 animales; para PG y %G se usaron 3244 registros de
2035 vacas en confinamiento y 1750 lactancias de 916 vacas en pastoreo, con
18273 animales en el pedigri; y para PP y %P se utilizaron 3251 lactancias de
2036 vacas en confinamiento y 1468 en registros de 864 vacas pastoreo, con

un pedigri de 18156 animales.
Modelos de andlisis

Los registros de produccion utilizados fueron colectados de lactancias ocurridas
de 1998 a 2008. En las variables consideradas se ajustaron las lactancias a 305
d y equivalente maduro; las lactancias con valores de produccién por arriba o
por abajo de tres desviaciones estandar fueron eliminadas. Los grupos
contemporaneos se formaron combinando los efectos de hato, afio y estacion.
Las estaciones se definieron considerando la distribucién de precipitacion vy
temperatura mensual a través de 10 afos en las estaciones climatolégicas mas
cercanas a cada rancho. En todos los hatos, sélo dos estaciones fueron
definidas (junio a octubre, lluvias; noviembre a mayo, seca). La conexion entre
grupos contemporaneos se determiné usando el programa AMC (Roso y
Schenkel, 2006). Informacién general acerca de los estadisticos descriptivos en
los datos considerados para los sistemas de alimentaciéon en confinamiento y

pastoreo se muestran en el Cuadro 3.1.

Los analisis estadisticos para estimar los parametros genéticos y predecir los
valores genéticos de los animales, se realizaron utilizando el modelo animal,
mediante el programa de maxima verosimilitud restringida, sin el uso de
derivadas y multivariado (MTDFREML, Boldman et al., 1995).

Primeramente se estudiaron modelos univariados considerando toda la
informacion de las variables (modelo convencional). Los modelos finales se
basaron en la seleccion de los efectos aleatorios con mejor ajuste para cada
variable, utilizando una prueba de ji-cuadrada, de acuerdo con la metodologia
descrita por Dominguez-Viveros et al. (2003) partiendo del modelo completo

convencional:
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y=Xb+Zu+Wp+e [Modelo 1]

donde y es el vector de registros de comportamiento para cada variable de
produccion y componentes de la leche; b es el vector de efectos fijos, que
incluyo el efecto de hato-afio-estacion; u es el vector de valores genéticos
aditivos directos; p es el vector de efectos de ambiente permanente de la vaca;
e es el vector de efectos residuales; y X, Z, y W son las matrices de incidencia
que asocian a los vectores correspondientes con los registros de produccion.

Para este modelo se asumio:

Ely] = Xb, E[u] = E[p] = E[e] =0,y

ul [Ac2 0 0
varp|= 0 lo; O
e 0 0 I,07

donde, Ves el numero de vacas; N es el numero de registros; A4 es la matriz de
relaciones genéticas aditivas entre los animales; 1, e Iy son matrices de
identidad de orden Vy N.

Cuadro 3.1. Estadisticos descriptivos de los datos para los sistemas de
alimentacion en confinamiento (CON) y pastoreo (PAS).

Variable’

Concepto PL PGy %G PPy %P

CON PAS CON PAS CON PAS
Hatos, No. 7 6 7 6 7 6
Sementales, No. 218 231 213 228 218 222
Sementales comunes', No. 91 88 89
GC*, No. 45 43 45 42 45 35
Lactancias/GC, No. 72.2 41.4 721 41.7 72.2 41.9
Media de producciones 8726 5305 417 220 327 198
(Desviacioén estandar) (2166) (1249) (107) (52) (84) (54)
Media de porcentajes 4.79 4.15 3.76 3.76
(Desviacioén estandar) (0.56) (0.62) (0.54) (0.60)

IpL = produccioén de leche por lactancia, kg; PG = produccién de grasa por lactancia, kg; PP =
produccién de proteina por lactancia, kg; %G = porcentaje de grasa en leche, %P = porcentaje
de proteina en leche.

Y Sementales con hijas en ambos ambientes.

¥*GC = grupos contemporaneos (hato-afio-estacion).
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Los efectos aleatorios en los modelos finales para PL, PG, PP incluyeron los
genéticos aditivos directos y los de ambiente permanente de la vaca, mientras
que para %G y %P soélo se consideraron los efectos genéticos aditivos directos.
Estos modelos convencionales fueron utilizados para comparar y estimar

efectos ambientales y sus interacciones con los genotipos.

Segun Calus et al. (2002), en la estimacion de valores genéticos la GA
usualmente no es considerada, lo que puede sesgar los valores genéticos
predichos y reducir la eficiencia de la seleccion, dado que los animales pueden

jerarquizarse en forma diferente a través de los ambientes.

Para considerar y cuantificar la variabilidad de la GA, a los modelos
convencionales previamente definidos se les adicion6 el efecto aleatorio no
correlacionado de la interaccion semental por hato-afio-estacion (lsxhae)) COMO
un componente de varianza adicional, por lo que los valores genéticos fueron
predichos excluyendo esta forma de GA. En este modelo, la varianza de la
interaccion sxhae como proporcion de la varianza fenotipica total explica la
magnitud de GA. La representacion con matrices del modelo con interaccién

sxhae fue:
y=Xb+Zu+Wp+Ili+e [Modelo 2]

donde, t es el vector de efectos aleatorios de la interaccion (sxhae), I es la
matriz de incidencia que asocia la interaccion t con y. Las suposiciones fueron
las mismas que para el modelo 1; ademas E[t] = 0 y varianza de t = [;62;, con I
como una matriz identidad de orden igual al numero de niveles de la interaccion

(sxhae) y o?:la varianza de los efectos aleatorios de interaccion.

Con base en los modelos seleccionados en los analisis univariados, se
realizaron analisis bivariados considerando el comportamiento en cada
categoria de varianza (confinamiento y pastoreo) como una caracteristica
separada. En este caso, “caracteristica” se refiere a mediciones del mismo

parametro bioldgico en los dos sistemas de alimentacién. Asi, por ejemplo, PL
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en confinamiento fue considerado como la primera caracteristica y PL en

pastoreo fue considerada como la segunda caracteristica.

La representacién con matrices en el modelo bivariado fue:

y]_ _ Xl 0 ] [bl] Zl 0] uq [Wl] [p]_] €1

yz] - [ 0 Xllb,lTlo z, [UZ] A [ez] [Modelo 3]

donde los términos en el modelo son los ya descritos para el modelo 1, pero
con los subindices 1 y 2 representando los dos sistemas de alimentacion
(confinamiento y pastoreo). Para cada variable analizada, los efectos aleatorios
incluidos en los analisis bivariados fueron los determinados previamente en los

respectivos casos univariados [Modelo 3.1, derivado del modelo convencional

(modelo 1); Modelo 3.2, derivado del modelo con interaccion (modelo 2)].

Criterios para la evaluacion de la GA

Para determinar la magnitud de la GA se utilizaron los criterios siguientes:

1. Varianza de la interaccion sxhae como proporcién de la varianza
fenotipica total. Para cada caracteristica, el porcentaje del cociente de la
varianza de la interaccion sobre el de la varianza fenotipica, se obtuvo a partir
de los resultados de utilizar el modelo 2. La prueba de razon de verosimilitudes
fue utilizada para evaluar la significancia de la inclusiéon de la interaccion; el
modelo 2 represento al modelo completo y el modelo 1 al reducido (Dominguez-
Viveros et al., 2003).

2. Correlacién genética en los andlisis bivariados. Las correlaciones
genéticas (rg) obtenidas en los analisis de los modelo 3.1 y 3.2 para cada
variable, fueron los indicadores de la magnitud de la interaccion genotipo por
ambiente, donde ry < 1 indico la presencia de la GA. La prueba de razén de
verosimilitudes se us6 para probar si la rg entre los dos sistemas fue menor que
uno (Robert et al., 1995). La verosimilitud con correlacion genética igual a uno
se obtuvo al encontrar el valor maximo dada esta restriccion (modelo reducido)

ademas se obtuvo la verosimilitud del modelo evaluado sin esta restriccion
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(modelo completo) y las diferencias en 2xlog de verosimilitud se usaron para
probar el resultado mediante una prueba de ji-cuadrada con un grado de
libertad.

3. Correlacion entre los valores genéticos predichos de los andlisis
bivariados. Los estimadores de las correlaciones producto-momento de
Pearson y de rango de Spearman (SAS, 2002) entre los valores genéticos
predichos de los animales obtenidos con los modelos 3.1 y 3.2 para los valores
con la “caracteristica” 1 (confinamiento) y la 2 (pastoreo), se usaron para
determinar la magnitud de la GA en la jerarquizacion de los valores genéticos
predichos de todos los animales provenientes de la evaluacion en
confinamiento y pastoreo. Adicionalmente, para determinar el impacto en la
jerarquizacion de los animales de mayor uso en los dos ambientes, este criterio
se utilizé soélo con los sementales, y con los sementales con progenie en los dos
ambientes. En este estudio no se publicaron las correlaciones de rango, debido
a que los estimadores fueron practicamente los mismos que sus respectivos
estimadores de correlaciones producto-momento, con pequefas variaciones

para solo algunos de los estimadores y sin patron de cambio definido.

4. Coincidencia entre los valores genéticos de los sementales superiores.
Para determinar la importancia en la jerarquizacién de los animales de mayor
impacto en el mejoramiento genético, la frecuencia de coincidencia (FC) se
utiliz6 como un indicador de cambios en la jerarquizacidon de animales
superiores. En este trabajo la FC fue calculada para los 100 sementales con
valores genéticos mas altos obtenidos en los analisis para confinamiento y

pastoreo, en los dos ambientes (modelos 3.1y 3.2).
3.3 Resultados y discusion
Varianza de la interaccion sxhae

En el Cuadro 3.2 se muestran los estimadores de heredabilidad y de

componentes de (co)varianzas para el modelo convencional (modelo 1) y el que
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incluyd la interaccion sxhae (modelo 2). Para todas las variables estudiadas, la
inclusion del efecto aleatorio de la interaccién sxhae explico (p<0.05) mejor la
variabilidad entre registros. Con el modelo que incluyé la interaccién se
determinaron proporciones de 0%xnae SObre la varianza fenotipica (c?), de 5.7,
51, 6.8, 6.4 y 34.8% para PL, PG, PP, %G y %P, respectivamente. Con
excepcion de la ¢® para %P, las demas proporciones estuvieron dentro del
rango (1 a 7%) de las estimadas en otros estudios para la interaccion semental
x hato o semental x hato-afo-estacion en bovinos lecheros (Tong et al., 1977;
Meyer, 1987; Banos y Shook, 1990; Araujo et al.,, 2001; Calus et al., 2002;
Vargas y Gamboa, 2008).

Cuadro 3.2. Estimadores de las varianzas de efectos genéticos directos (o%,),
ambiente permanente (c%,), interaccion sxhae (0%) y residuales (0%), y

heredabilidades (h?); con el uso del modelo convencional (1) y el modelo con
interaccion (2).

. 2 2 2 2 z

Modelo /Variable o, o, o, o, h 2

1/ Produccion de leche 43.012 25.324 116.321  0.23(0.03)
1/ Produccion de grasa 501.632 455.608 3129.342 0.12(0.03)
1/ Produccion de proteina  331.855 273.175 2481.935 0.110.03)
1/ Porcentaje de grasa 0.058 0.212 0.22(0.02)
1/ Porcentaje de proteina 0.048 0.149 0.24(0.02)
2/ Produccién de leche 44.065 25.337 10.577* 106.307 0.24¢03

)
2/ Produccion de grasa 507.838 447.810 211.443* 2938.816 0.12(0.03
2/ Produccion de proteina  338.314 271.715 212.884* 2289.230 0.11(0.03)
2/ Porcentaje de grasa 0.056 0.017* 0.194 0.21(0.03)
2/ Porcentaje de proteina 0.049 0.069* 0.080 0.25(0.02)

* La inclusion del efecto fue importante (p<0.05) segun la prueba de razéon de verosimilitudes.
Z Error estandar entre paréntesis.

Los estimadores de c¢? obtenidos en este estudio, sugieren que el no considerar
la interaccion podria sesgar la prediccién de los valores genéticos y reducir la
efectividad de la seleccion (Banos y Shook, 1990; Calus et al., 2002), e indica
que posiblemente los sementales podrian jerarquizarse diferente en ambientes
distintos. Por tanto, la inclusion de esta interaccion en el modelo convencional

podria parcialmente considerar la posible GA, como un factor de ajuste para
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varianzas heterogéneas entre subclases hato-afo-estacion. En un estudio de
simulacién, Carneiro et al. (2006) mostré que la heterogeneidad en las medias
genéticas entre hatos, afecta considerablemente la estimacion de la exactitud

de los valores genéticos predichos.

Jeyaruban et al. (2009) mencionaron que una interaccion semental x hato
puede resultar importante, cuando la progenie de sementales dentro de un hato
tiene mas alto parecido que su progenie en otro hato, debido a tratamiento
preferencial. En este estudio, aproximadamente 1/3 de los sementales tuvieron
progenie en produccién en los dos sistemas de alimentacion (Cuadro 3.1).
Banos y Shook (1990) mencionaron que no incluir una interaccion importante
semental x hato, puede provocar una sobrestimacion de la exactitud de los
sementales evaluados, aunque los cambios en jerarquizacion de sementales
pueden no afectarse considerablemente, y esos sesgos pueden ser mas
severos en los valores genéticos de sementales cuyas hijas estan produciendo

en uno o pocos hatos.

En general, los valores de los estimadores de las varianzas genéticas en el
modelo con interaccion (2) fueron sélo marginalmente mayores que los
obtenidos con el modelo sin interaccion (1), mientras que las varianzas
residuales fueron solo marginalmente menores (Cuadro 3.2). Por lo anterior,
también las heredabilidades estimadas con ambos modelos difirieron solo
marginalmente ( < 0.01 entre los respectivos valores con modelo 1 6 2), lo que
sugiere cambios menores en la prediccién de valores genéticos con el uso de
cualquiera de los dos modelos. Dependiendo de la caracteristica, los
estimadores de heredabilidad fluctuaron entre 0.11 y 0.24 para el modelo 1, y
entre 0.11 y 0.25 para el modelo 2. Resultados similares fueron obtenidos por
Calus et. al. (2002) para PP de bovinos Holstein, pero con valores mayores en
las heredabilidades (0.29 vs 0.32).
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Correlacion genética en los analisis bivariados

Los estimadores de ry obtenidos de analisis bivariados, con el uso de los
modelos convencional (3.1) o con interaccion (3.2), oscilaron entre 0.45 y 0.77
para las caracteristicas estudiadas (excluyendo %G, donde el estimador se
encontré fuera del espacio muestral), y fueron diferentes (p<0.05) de la unidad
(Cuadro 3.3). Lo anterior sugiere que la jerarquizacién de los animales podria
depender del ambiente donde produjeron sus hijas; y confirma el tipo de GA
detectado al utilizar el criterio de la inclusién del efecto aleatorio de la
interaccion (sxhae, modelo 2), aunque esto ultimo explicaria sélo parcialmente
la interaccion genotipo por sistema de manejo, dadas las diferencias marginales
de las ry.

Cuadro 3.3. Estimadores de heredabilidad (en la diagonal) y correlacion
genética (arriba de la diagonal), para cada variable estudiada de los sistemas

de produccion en confinamiento y pastoreo, mediante el uso de los modelos
bivariados (modelo 3.1, entre paréntesis modelo 3.2).

Variable Confinamiento Pastoreo
0.27 (0.27) 0.76 (0.77)*

Produccion de leche 0.15(0.17)
0.15(0.15) 0.45 (0.50)*

Produccion de grasa 0.13 (0.12)
0.12 (0.12) 0.60 (0.60)*

Produccion de proteina 0.13 (0.13)
0.27 (0.27) 1.00 (1.00)

Porcentaje de grasa 0.15 (0.15)
. . 0.31 (0.31) 0.65 (0.64)*
Porcentaje de proteina 0.17 (0.18)

* Coeficiente diferente de la unidad (p<0.05).
I Estimador fuera del espacio muestral.

Con base en estudios recientes que cuantifican la GA para leche y sus
componentes en bovinos Holstein en confinamiento y pastoreo, los valores de ryg
han sido variables, aunque la mayoria mayores que 0.8 (estimadores de rq < 0.8

son indicadores de GA con importancia practica; Robertson, 1959). En sistemas
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de produccion canadienses (Boettcher et al., 2003) y de los EE. UU. (Weigel et
al., 1999) se estimaron valores mayores de 0.88 para PL, PG y PP, por lo que
concluyeron que GA no fue importante para estos sistemas de alimentacion.
Fahey et al. (2007) estimaron rg entre 0.85 y 0.93 para PL, PG y PP en hatos
con alta produccion; sin embargo, en hatos de baja produccion, para PL
fluctuaron entre 0.25 y 0.79, y para PP entre 0.80 y 0.83; resultados similares a
los reportados por Kearney et al. (2004b), pero con mayores valores de rq. En
ambos estudios, los autores concluyeron que la presencia de GA ocurrié sélo
para algunas variables y en condiciones de baja produccion. Weigel et al.
(2001) reportaron ry de 0.91 a 0.96 entre paises con sistemas de produccion
basados en alimentacion de animales en confinamiento o entre paises con
sistemas de produccion basados en pastoreo; sin embargo, entre paises
basados en confinamiento y en pastoreo, los valores fluctuaron entre 0.80 y
0.90, por lo que concluyeron que en algunos casos no es clara la ausencia de
GA.

En general, los estimadores de correlaciones genéticas entre confinamiento y
pastoreo obtenidos en otros estudios son superiores a los del presente estudio.
Algunos factores que pudieran explicar estas diferencias son: 1) el numero y
estructura de la poblacion en estudio (Jorjani et al., 2005); los estimadores de rgq
dependen del numero efectivo de hijas por semental, por lo que errores de
muestreo pueden causar sesgos en su estimacion (Banos y Shook, 1990); el
numero de lactancias consideradas en este estudio representan del 2 al 50% de
las usadas en los otros estudios, mientras que el numero promedio de hijas en
los sementales con progenie en los dos ambientes fue 21.6; 2) las diferencias
en los niveles de produccidn por vaca entre confinamiento y pastoreo (Boettcher
et al., 2003); en este estudio las vacas en confinamiento produjeron 64% mas
leche que las de pastoreo (Cuadro 3.1), mientras que en los otros estudios la
superioridad de confinamiento sobre pastoreo oscilé entre 6 y 16%, por lo que
se puede inferir que los sistemas de alimentacion considerados en otros paises
no son tan diferentes como los del presente estudio; 3) el modelo utilizado en la

estimacion de las correlaciones genéticas; en este estudio se utilizé el modelo
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animal, mientras que en los otros estudios se usé el modelo de semental,
Schaeffer (2001) mostré que la utilizacion del modelo animal provoca mayores
cambios en la jerarquizacion de animales que el modelo de semental,
especialmente para las vacas; 4) la expresion de los genes es particularmente
diferente en ambientes muy contrastantes; para este estudio la mayoria de los
hatos en pastoreo sélo practica el confinamiento en 3 6 4 meses del afio,
mientras que para los otros estudios en 5 6 6 meses del aio se tiene un manejo
similar en ambos sistemas; y 5) el numero de lactancias utilizadas; tanto en el
presente estudio como en los demas mencionados anteriormente, se utilizaron
varias lactancias; sin embargo, Lofgren et al. (1983) mostraron que el desecho
de animales reduce la correlacion para evaluaciones genéticas de sementales
en PL, por lo que para evitar este problema en algunas investigaciones sélo se

utilizan las primeras lactancias.

Con excepcion de PP, las heredabilidades estimadas en confinamiento fueron
mayores que las de pastoreo (estimadores mayores de 0.02 a 0.14, modelo 3.1)
en las demas variables estudiadas (Cuadro 3.3) resultados similares a los
obtenidos en otros estudios (Weigel et al., 1999; Boettcher et al., 2003; Kearney
et al., 2004a; Fahey et al., 2007). Las mayores heredabilidades provenientes de
confinamiento que de pastoreo (para los modelos 3.1 6 3.2) se debieron
principalmente a las mayores varianzas genéticas aditivas, ya que los
estimadores obtenidos en confinamiento fueron de 1.53 a 4.03 veces los de
pastoreo (dependiendo de la caracteristica). Asi mismo, las varianzas de
residuales en confinamiento para variables de produccién (PL, PG y PP)
también fueron mayores que las de pastoreo, pero los estimadores para
confinamiento sélo fueron de 1.08 a 2.29 veces las de pastoreo; por el contrario,
para las variables de porcentaje (%G y %P) la situacion fue la opuesta, ya que
los residuales en pastoreo fueron de 1.19 y 1.43 veces los de confinamiento.
Estos patrones de comportamiento en los estimadores de varianza coinciden
con los valores fenotipicos mayores para confinamiento que en pastoreo
(medias y desviaciones estandar) para PL, PG y PP, y similares para %G y %P
(Cuadro 3.1).

54



Como consecuencia de las diferencias en patrones de los estimadores de
(co)varianzas y heredabilidades para confinamiento y pastoreo, las medias y
desviaciones estandar de los valores genéticos predichos fueron mayores para
confinamiento que para pastoreo; similar a lo reportado por Boettcher et al.
(2003) quienes atribuyeron a un efecto de escala los mayores valores genéticos
predichos en confinamiento. Carabaro et al. (1989) mencionaron que se espera
un efecto de escala cuando se tienen diferencias en varianzas genéticas para
dos ambientes. Al respecto, Hammami et al. (2008) concluyeron que las
diferencias en varianzas genéticas aditivas para PL entre vacas Holstein de

Luxemburgo y Tunez, provocaron un efecto de escala y generaron GA.

Las metodologias convencionales para la evaluacion genética de animales
suponen homogeneidad de varianzas; sin embargo, es poco frecuente que esto
ocurra con datos de campo; para la mayoria de las caracteristicas bioldgicas, la
varianza esta en funcion de la media: a medida que la media incrementa,
también incrementa la varianza (Fahey et al., 2007). Boldman y Freeman (1990)
mencionaron que los sementales con mayores porcentajes de sus hijas en
hatos con mayores varianzas podrian ser sobrevaluados. Boettcher et al. (2003)
determinaron mayores valores en los estimadores de heredabilidad para los
hatos en confinamiento que para los de pastoreo, y sugirieron que las
diferencias genéticas entre animales fueron expresadas en mayor grado por los
hatos manejados en confinamiento. Esta diferencia, posiblemente, es el
resultado de una expresion mas completa del potencial genético verdadero en
el mejor ambiente (Hill et al., 1983, Ceron-Mufioz et al., 2004). Aunque el
‘mejor” ambiente es discutible, ya que segun Boettcher et al. (2003), en
sistemas de confinamiento las “vacas ideales” son las que producen mas leche
con entradas de energia maximas; mientras que en sistemas basados en
pastoreo, los genotipos optimos son los que producen niveles de leche altos o

moderados con entradas limitadas de energia.
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Correlacion entre los valores genéticos predichos de los andlisis
bivariados

En el Cuadro 3.4 se muestran los estimadores de correlaciones producto-
momento entre los valores genéticos predichos con los analisis bivariados
(modelos 3.1 y 3.2) de confinamiento y pastoreo. El adicionar la interacciéon
(sxhae, modelo 3.2) solo se reflejo6 en cambios relativamente importantes
respecto al modelo sin interaccion (modelo 3.1) para la variable PG, mientras
que para las demas variables los valores fueron muy similares. Los cambios en
direccién fueron los esperados, pero su magnitud fue pequefa.

Cuadro 3.4. Estimadores de correlacion producto-momento entre los valores
genéticos predichos con los analisis bivariados (modelo 3.1, entre paréntesis
modelo 3.2), para todos los animales del pedigri (rvca), para todos los

sementales (rvgs) y para sementales con progenie en los dos ambientes (ryesp),
provenientes de evaluaciones en confinamiento y pastoreo.

Variable rvea lvgs l'vgsp

Produccién de leche 0.96 (0.96) 0.96 (0.96) 0.95 (0.95)
Produccion de grasa 0.78 (0.78) 0.78 (0.83) 0.78 (0.81)
Produccion de proteina 0.88 (0.88) 0.88 (0.88) 0.86 (0.86)
Porcentaje de grasaZ 1.00 (1.00) 1.00 (1.00) 1.00 (1.00)
Porcentaje de proteina 0.89 (0.89) 0.96 (0.96) 0.84 (0.83)

LEstimadores fuera del espacio muestral.

Considerando que los estimadores de ry < 0.8 son indicadores de GA con
importancia practica (Robertson, 1959) las estimaciones de correlaciones entre
valores genéticos en los dos ambientes para PL, PP y %G en todos los
animales, los sementales o los sementales con progenie en los dos ambientes
(rve > 0.83), sugieren que los animales evaluados fueron jerarquizados de
manera similar utilizando los registros de sus hijas en confinamiento o pastoreo.
Por tanto, la GA por cambios en la jerarquizacion de animales es menos
probable para estas caracteristicas, particularmente mas definitivo en el caso de

la variable prioritaria PL. En el caso de PG, los valores alrededor de 0.8
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sugieren la posible GA con cambios en la jerarquizacion de animales en funcion
del ambiente, lo que pudo haber ocurrido parcialmente porque esta
caracteristica se calcula con %G y PL, por tanto, puede estar sujeta a errores
de medicién en ambas (Carabafio et al., 1990) o por inconsistencias en la
calidad del alimento cosechado en pastoreo a través del ano (Weigel et al.,
1999). La razdén de las diferencias en los estimadores y las dificultades de
estimacion en PG y %G no son claras.

Los estimadores de correlaciones entre valores genéticos predichos con el
modelo convencional (1) y los provenientes de los andlisis bivariados en
confinamiento o pastoreo (modelos 3.1 y 3.2) para las variables estudiadas en
todos los animales, los sementales, y los sementales con progenie en los dos
ambientes, fluctuaron entre 0.95 y 1.00 para convencional-confinamiento, y
entre 0.83 y 0.97 para convencional-pastoreo. Lo anterior, sugiere que las
diferencias genéticas entre animales se expresaron en mayor grado para los
hatos manejados en confinamiento, posiblemente debido en forma parcial a la
mayor contribucion de registros en confinamiento para la evaluacién genética
nacional (Cuadro 3.1). Por otro lado, estos estimadores altos de las
correlaciones, indican que los valores genéticos predichos con el modelo
convencional podrian usarse con relativa confianza en ambos sistemas de
alimentacion; por tanto no parecen justificarse analisis nacionales separados

para estos sistemas.

Para ejemplificar la posible presencia de GA y los cambios en jerarquizacion de
los valores genéticos predichos con los analisis bivariados con registros de
confinamiento o pastoreo (modelo 3.1) y en los analisis convencionales (modelo
1), en las Figuras 3.1 y 3.2 se muestran graficamente dichos valores, para las
caracteristicas mas contrastantes (PL y PG) en términos de la posible GA de los
mismos cinco sementales con progenie en los dos ambientes y escogidos

aleatoriamente.
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Figura 3.1. Valores genéticos predichos de cinco sementales con progenie en
confinamiento y pastoreo, evaluados con analisis bivariados para produccion de
leche (PL), y su referencia con lo obtenido del modelo convencional.

Para el caso de menor posible GA (PL, Figura 3.1), se pueden notar los
cambios de magnitud pequefia en la jerarquizacion de los sementales y la clara
tendencia a tener menores valores en pastoreo, indicando practicamente los
cambios por efecto de escala. Por el contrario, para el caso de mayor posible
GA (PG, Figura 3.2), se pueden observar cambios de mayor magnitud tanto por
efecto de escala como por la jerarquizacion de los animales en los dos
ambientes. Asi mismo, en ambos casos (PL y PG) se puede confirmar la mayor
semejanza entre los valores genéticos predichos con el modelo convencional y

los obtenidos de confinamiento.
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Figura 3.2. Valores genéticos predichos de cinco sementales con progenie en
confinamiento y pastoreo, evaluados con analisis bivariados para produccién de
grasa (PG), y su referencia con lo obtenido del modelo convencional.

Coincidencia entre los valores genéticos de los sementales superiores

En el Cuadro 3.5 se muestran las frecuencias de coincidencia entre los
sementales comunes dentro de los 100 superiores en confinamiento y pastoreo
(FCcp). Las diferencias entre usar el modelo bivariado sin y con interaccion
(modelos 3.1 y 3.2) fueron de magnitud pequefia, por lo que solo se reportan los
estimadores obtenidos con el analisis convencional sin interaccién sxhae
(modelo 3.1). Las FCcp variaron entre 0.70 y 0.86, sugiriendo cambios
moderados en la magnitud de la jerarquizacion de los sementales superiores
para PL y PP, y cambios de magnitud considerable para PG y PP. Dichos
cambios eran de esperarse de acuerdo con lo reportado por Mulder et al. (2004)
en relacién con la observacion mas probable de cambios en jerarquizacion de

animales, para los sementales superiores.
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En el Cuadro 3.5 también se muestran las frecuencias de coincidencia (FC)
entre los valores genéticos predichos con el analisis convencional y los de
confinamiento (FCrc), y entre los del convencional y los de pastoreo (FCrp). Los
valores altos para ambos indicadores en las variables estudiadas (FC > 0.76)
confirman la semejanza practica de los valores genéticos obtenidos de analisis
separados de confinamiento y pastoreo, y los predichos con el analisis conjunto
convencional. Los resultados también confirman la mayor semejanza
convencional-confinamiento que convencional-pastoreo.

Cuadro 3.5. Frecuencias de coincidencia (FC) entre sementales comunes
dentro de los 100 con valores genéticos superiores, para las combinaciones,

confinamiento-pastoreo  (FCcp), convencional-confinamiento (FCtc) vy
convencional-pastoreo (FCrp).

VARIABLE FCcp FCrc FCrp
Produccion de leche 0.86 0.98 0.87
Produccion de grasa 0.72 0.91 0.81
Produccion de proteina 0.70 0.92 0.76
Porcentaje de grasa’ 1.00 1.00 1.00
Porcentaje de proteina 0.84 0.90 0.88

! Valores genéticos de confinamiento y pastoreo proviene de los analisis bivariados sin
interaccion sxhae (modelo 3.1), y los convencionales se refiere a los predichos con el andlisis
tradicional univariado (modelo 1).

' Estimadores fuera del espacio muestral.

Discusién general

El uso del criterio de la inclusion de la interaccion sxhae al modelo
convencional, sugiere una posible GA para la poblacion en estudio. Los
resultados obtenidos al incluir esta interaccion, indican la posible necesidad de
incorporarla en los modelos para la evaluacion genética nacional de bovinos
Jersey en México, para reducir los efectos semental x ambiente particulares a
cualquier grupo contemporaneo (GC) y para considerar la distribucién de la
progenie de sementales a través de GC en la estimacién de sus exactitudes.

Sin embargo, su ventaja es solo marginal en la jerarquizacion de animales, y
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por tanto es solo una explicacion parcial a la presencia de una posible

interaccion entre los genotipos y los sistemas de alimentacion estudiados.

Considerando el criterio de los estimadores de ry, los resultados de este estudio
sugieren la presencia de GA entre confinamiento y pastoreo (rqy de 0.45 a 0.77),
para PL, PG, PP y %P; sin embargo, se requiere una mayor y mejor base de
datos para tener conclusiones definitivas, particularmente en el caso de PL, la
cual puede considerarse la variable principal, y de %G, la cual no pudo

estimarse con precision.

Los resultados en patrones de (co)varianzas, heredabilidades y valores
genéticos predichos en confinamiento y pastoreo (varianzas genéticas aditivas y
fenotipicas, heredabilidades y promedio de valores genéticos, mayores en
confinamiento que en pastoreo) sugieren la posible heterogeneidad de
varianzas en los datos provenientes de confinamiento y pastoreo, y GA por
posibles efectos de escala en las varianzas. Hill (1984) sugirié que cuando se
ignora la heterogeneidad de varianzas, se puede provocar la seleccion de una
mayor proporcion de animales provenientes de los hatos con mayor
variabilidad, lo que resulta en disminucion de la respuesta a la seleccion y del
mejoramiento genético a largo plazo. Lo anterior indica que se requiere
investigacion futura relacionada con el ajuste de varianzas heterogéneas de
registros en confinamiento y pastoreo, y considerar la posibilidad de incluir

diferentes varianzas a través de ambientes.

En general, para las variables estudiadas utilizando el criterio de correlaciones
entre los valores genéticos de animales evaluados en confinamiento o pastoreo
(rve de 0.84 a 0.96 para PL, PP y %P, y de 0.78 a 0.83 para PG) sugiere
algunos cambios en la jerarquizacion de animales con evaluaciones basadas en
registros provenientes de hijas en confinamiento o pastoreo; sin embargo, estos
resultados parecen no justificar analisis nacionales separados, particularmente
esto fue mas evidente en PL. La semejanza entre los valores genéticos
predichos con la forma convencional y los obtenidos con informacion de

registros de confinamiento fue mayor que entre la convencional y de pastoreo,
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indicando que el problema de utilizar los valores genéticos obtenidos
nacionalmente puede ser mas severa para los criadores de hatos en sistemas

de pastoreo que para los de confinamiento.

En general, los valores de magnitud baja en las FC entre los valores genéticos
de sementales superiores en confinamiento y pastoreo (0.70 a 0.86) sugieren
cambios importantes en la jerarquizacién de los animales que mas impacto
deberian tener en el progreso genético de esta poblacidén; por tanto, debe
tenerse especial consideracion de la posible GA para estos animales. Para PL y
PP se esperarian cambios en la jerarquizacion de magnitud moderada; sin

embargo, para PG y PP se esperarian cambios de magnitud considerable.

Los resultados de este estudio considerando los criterios utilizados para la
determinacién de la magnitud de la GA, sugieren que las causas principales de
GA entre confinamiento y pastoreo, posiblemente sean mas las diferencias de
escalas en los registros productivos que generan diferencias en las varianzas y
en los valores genéticos de los animales, que cambios significativos practicos
en la jerarquizacion de animales. Para PL las evidencias indican que en los
hatos de confinamiento o pastoreo, se puede utilizar con relativa confianza los
valores genéticos provenientes de la evaluacion nacional. Para las variables
relacionadas con componentes de la leche, posiblemente se requiera el acopio
de mayor y mejor informacion, con el proposito de establecer recomendaciones
definitivas; pero dado que la GA parece ser no demasiado severa en la
jerarquizacion de animales y que probablemente la mayor produccion per se no
sea el principal proposito de hatos en pastoreo, se sugiere usar

cuidadosamente los resultados de la evaluacion genética nacional.

Robertson (1959) establecié que los estimadores de rq < 0.8 son indicadores de
GA con importancia practica, lo que ha sido citado en muchos de los estudios
relacionados con esta area (Meyer, 1995; Valencia et al., 2008; Jeyaruban et
al., 2009); sin embargo, dada la variedad y complejidad de situaciones
especificas, se han utilizado otras formas de determinar su importancia practica.

En este estudio, los criterios especificos para su determinacion incluyeron los
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indicadores: 1) correlacién genética, 2) correlacion entre valores genéticos, y 3)
frecuencia de coincidencia en jerarquizacion de animales superiores. Debido a
que el uso de una u otra alternativa genero resultados diferentes, una manera
de conjuntarlas es considerar su evaluacién por separado y ponderarlas por su
importancia practica. Asi, para este estudio se propone la clasificacion arbitraria
en las categorias siguientes: valores en el indicador = 0.90 se traduce en una
clara no GA, de 0.85 a 0.89 significa una probable no GA, de 0.80 a 0.84 en una
no clara pero posible GA, de 0.75 a 0.79 en una probable GA, y < 0.74 se
considera una clara GA. Para conjuntar los resultados considerando los tres
indicadores y facilitar su interpretacion conjunta, estas cinco categorias fueron
transformadas a una escala ordinal, dandoles valores de 1, 2, 3, 4 y 5,
respectivamente. Para la obtencion del conteo final, dado el impacto en su
utilizacién practica, la correlacion entre valores genéticos fue ponderada como
el doble de las demas. Los resultados de su aplicacién a este estudio se
muestran en el Cuadro 3.6.

Cuadro 3.6. Evaluacién conjunta (promedio ponderado = MP) de la interaccién
genotipo por sistema de alimentacion (GA), utilizando los indicadores:

correlacion genética (rg), correlacion entre los valores geneéticos (rvg) Yy
coincidencia en jerarquizacion de animales superiores (FC).

Indicadores (entre paréntesis escala ordinal)’

Variable® o " FC MPY
PL 0.76 (4) 0.96 (1) 0.86 (2) 2.0
PG 0.45 (5) 0.78 (4) 0.72 (5) 4.5
PP 0.60 (5) 0.88 (2) 0.70 (5) 3.5
%P 0.65 (5) 0.89 (2) 0.84 (3) 3.0

“ PL = produccién de leche, PG = produccion de grasa, PP = produccion de proteina y %P =
porcentaje de proteina (porcentaje de grasa no fue estimable).

Y Entre paréntesis valoracion en escala ordinal con las categorias siguientes: 1 = indicador >
0.90 (clara no GA), 2 = indicador entre 0.85 y 0.89 (probable no GA), 3 = indicador entre 0.80 y
0.84 (no clara, pero posible GA), 4 = indicador entre 0.75 y 0.79 (probable GA), y 5 = indicador
< 0.74 (clara GA).

* Corresponde al promedio de los estimados con todos los animales, los sementales y los
sementales con progenie de los dos ambientes.

¥ Promedio ponderado de los tres indicadores en su escala ordinal (ponderacién ry= FC = 0.25,
y ryg = 0.50).
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Para PL el promedio ponderado de los tres indicadores (2.0) sugirié que es
probable que no exista una GA de importancia practica, por lo que cabria
esperar que no hubiera cambios importantes en la jerarquizacién de animales
en los ambientes considerados, mientras que para PP el valor obtenido de los
tres indicadores (3.0), aunque no claramente, indicé que es posible que haya
interaccion; por el contrario, el promedio ponderado de los indicadores para PG
(4.5), indicoé que es probable que exista interaccion de magnitud considerable,
mientras que el valor para PP (3.5), aunque no claramente, sugiere que es

probable que también exista la interaccion.

En general, se requiere de mayor informacion e investigacion dirigida a
beneficiar criadores de hatos en pastoreo, para maximizar la utilidad y eficiencia
en el uso del sistema de alimentacion. La posible generalizacion de los
resultados de este estudio para otros paises con sistemas de alimentacién
similares, podria requerir el considerar la magnitud de las diferencias entre los
ambientes especificos. Al respecto, Weigel et al. (2001) mencionaron que las
bajas estimaciones de GA pueden reflejar diferencias reales entre los sistemas
de produccion, o pueden simplemente reflejar falta de informacion debido a la
pobre conectividad genética entre ambientes. El manejo de animales en
pastoreo es una practica realizada cada vez por un mayor numero de
productores lecheros (Weigel et al., 1999), por tanto, de especial importancia es
considerar estos sistemas para la evaluacion genética mas adecuada de sus

animales.

3.4 Conclusiones

La determinacién de la presencia y magnitud de la interaccion genotipo por
sistema de alimentacion (confinamiento y pastoreo) en la evaluacion genética
de bovinos Jersey en México, dependié de la caracteristica estudiada y del
criterio de estimacion utilizado. Para produccion de leche es probable que no
exista interacciéon, mientras que para produccién y porcentaje de proteina,

aunque no claramente, es posible que haya interaccion; por el contrario, para
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produccion de grasa es probable que exista interaccion de magnitud

considerable.

Las diferencias de escalas para confinamiento y pastoreo, en términos de
registros productivos, varianzas y valores genéticos, parecen ser la causa
principal de las posibles interacciones detectadas entre los genotipos y
ambientes, mas que los cambios practicos en la jerarquizacion de los animales,
por lo que no se justifican analisis nacionales separados para los dos sistemas
de alimentacién estudiados. Se recomienda investigacion futura relacionada con
el ajuste de varianzas heterogéneas de registros en confinamiento y pastoreo, y

considerar la posibilidad de incluir diferentes varianzas a través de ambientes.
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