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RESUMEN GENERAL

INCLUSION DEL COEFICIENTE DE CONSANGUINIDAD EN LOS MODELOS
PARA LA EVALUACION GENETICA DE BOVINOS

En la evaluacion genética de los animales interesa mejorar la exactitud en la
prediccion de valores genéticos (VG). Una alternativa estudiada es la inclusion
de los coeficientes de consanguinidad del animal (Fc) y de la madre (Fm) en los
modelos para predecir los VG, y asi evaluar el cambio en los estimadores de
varianza y parametros genéticos. Algunos antecedentes de la inclusion de F en
los modelos para la evaluacion genética fueron revisados; posteriormente en
bovinos Jersey (J) fueron analizadas las producciones de grasa y proteina por
lactancia, y porcentajes de grasa y proteina en leche; la produccion de leche
por lactancia fue estudiada en J y Suizo Americano (SA). En bovinos Tropicarne
(T), Angus (A) y Suizo Europeo (SE) fue analizada informacion de los pesos al
nacimiento (PN), al destete (PD), al afio y a los 18 meses (P18M). Para las
razas lecheras el modelo convencional incluyé el efecto fijo de hato-afio-
estacion, y los aleatorios genético directo, de ambiente permanente y residual;
adicionalmente para Suizo Americano fueron incluidas las covariables lineal y
cuadrdtica de edad de la vaca y lineal de grado de pureza. Para las razas
productoras de carne el modelo convencional incluyé los efectos fijos de hato-
afo-estacion-sexo de la cria, y de las covariables lineal y cuadratica de edad de
la vaca; adicionalmente, en T se consideraron como covariables lineales la
heterosis individual y materna, y en SE el grado de pureza; los efectos
aleatorios incluidos fueron genéticos aditivos directo, materno y su covarianza; y
de ambiente permanente de la vaca y residual. El modelo alternativo para las
caracteristicas de produccion de los bovinos lecheros adicionalmente incluyé la
covariable Fc; y el de las razas para carne ademas incluyéo Fm (excepto para
P18M). Varios criterios para comparar los resultados obtenidos con ambos
modelos fueron utilizados. La magnitud del efecto de incluir Fc y Fm en el
modelo dependié del criterio de comparacion usado y de la caracteristica. Los
cambios mas importantes correspondieron a los VG para PD en Angus, y para
porcentaje de proteina en leche en Jersey. Los valores obtenidos para los
demas criterios de comparacion, sugieren que no es necesaria la inclusion de
Fc y Fm en los modelos para la evaluacion genética de las caracteristicas
estudiadas en bovinos SE y SA, T, Ay J. Sin embargo, se requiere realizar esta
evaluacion cuando el nivel de F sea superior al actual en estas poblaciones.

Palabras clave: consanguinidad, evaluacion genética, exactitud, Suizo
americano y europeo, Tropicarne, Angus, Jersey.

Tesis de Maestria en Ciencias en Innovacion Ganadera, Universidad Autonoma Chapingo.
Autor: Carlos Alberto Garcia Munguia.
Director de Tesis: Ph.D. Agustin Ruiz Flores.
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GENERAL ABSTRACT

INCLUSION OF THE INBREEDING COEFFICIENT INTO THE MODELS FOR
GENETIC EVALUATION OF CATTLE

In the genetic evaluation of animals is important to improve the accuracy of the
predicted breeding values (BV). An alternative that has been studied to evaluate
the change in variance component and genetic parameter estimates, is the
inclusion of the individual (Fc) and dam (Fm) inbreeding coefficients into the
models for the prediction of BV. Some published literature on this topic was
reviewed. Then, the fat and protein yields per lactation, and percentages of fat
and protein in milk were analyzed in Jersey; milk yield per lactation was
analyzed in both Jersey and Brown Swiss. Afterward, the weights at birth (BW),
at weaning (WW), yearling, and at 18 months of age (W18M) in the beef cattle
breeds Tropicarne (T), Angus (A), and Braunvieh (B), were analyzed. For the
dairy breeds the conventional model included the fixed effects of herd-year-
season, and upgrading (linear) and age of the cow at calving (linear and
quadratic) as covariables (only for Brown Swiss); the genetic additive,
permanent environment, and residual were regarded as random effects.
Additionally, the model included upgrading level (linear, only in B) and age of the
cow at calving (linear and quadratic) as covariables; meanwhile the models for T
included individual and maternal heterosis as linear covariables; also the models
for beef breeds included the maternal genetic random effect and its covariance
with the genetic direct effect (except for W18M). The alternative models included
the covariables Fc and Fm (except for W18M). Several criteria to compare the
results from the two models were used. The effect of the inclusion of F into the
models depended on the criterion of comparison used and trait. The most
notorious changes were for BV of BW in Braunvieh, and for percentage of
protein in milk in Jersey. The magnitude for the remaining criteria of comparison,
suggest that inclusion of F into the models to predict the BV in Braunvieh, Brown
Swiss, Tropicarne, Angus, and Jersey breeds is not necessary. However, it is
required to perform this evaluation when F is higher than it is today.

Keywords: inbreeding coefficient, genetic evaluation, accuracy, Braunvieh,
Brown Swiss, Tropicarne, Angus, Jersey.

Master of Science Thesis, Universidad Autbnoma Chapingo.
Author: Carlos Alberto Garcia Munguia.
Advisor: Ph.D. Agustin Ruiz Flores.
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1. INTRODUCCION GENERAL

En las evaluaciones genéticas de los animales interesa mejorar la exactitud en
la prediccion de los valores genéticos (VG) y con este objetivo se han estudiado
varias estrategias. Fioretti et al. (2002) estudiaron el efecto de la inclusion del
coeficiente de consanguinidad del animal y de la madre en el modelo para la
estimacion de pardmetros genéticos, y la prediccion de VG para caracteristicas
productivas y reproductivas en bovinos Piedmontese; estos autores concluyeron
gue la inclusion del coeficiente de consanguinidad no es necesaria en el modelo

para estimar los componentes de varianza y los pardmetros genéticos.

En la evaluacion genética de una poblacion es importante considerar la
consanguinidad de los animales. En este sentido, Casanova et al. (1992)
estudiaron en bovinos Braunvieh el efecto de incluir el coeficiente de
consanguinidad en la prediccion de valores genéticos y encontraron que en una
poblacién completa, incluyendo animales consanguineos y no consanguineos,
s6lo 0.8% de los VG para produccion de leche difirieron mas de £5.5 kg,
mientras que 80.9% difirieron menos de +5.5 kg; esto cambi6 cuando se evalud
un grupo de animales con consanguinidad promedio de los padres mayor de
10%, en este caso el 66.4% de los valores genéticos predichos difirieron mas
de £5.5 kg, y solo 4.6% difirieron menos de +5.5 kg. El promedio de los valores
genéticos predichos para produccion de leche en la progenie de padres
consanguineos fue ligeramente mayor que el promedio de la poblacion
completa. Los resultados anteriores sugieren que la progenie de padres
consanguineos pudiera tener VG sobreestimados con relaciéon a los de la

poblacion completa en las evaluaciones genéticas.

En otro estudio, Wiggans et al. (1995) determinaron que la inclusién del

coeficiente de consanguinidad en la obtencion de la inversa de la matriz de



relaciones genéticas aditivas (A™) tuvo s6lo un efecto minimo en la prediccion
de los VG. Estos autores encontraron que la inclusién del coeficiente de
consanguinidad en el célculo de A™, resulté en una representaciéon mas exacta
de las relaciones entre los animales. El efecto de la consanguinidad en el
comportamiento fenotipico, puede ser considerado en las evaluaciones
genéticas mediante la regresion de la medicion fenotipica sobre el coeficiente
de consanguinidad; el cual puede ser incluido rutinariamente en el modelo, o los
datos pueden ser ajustados por un coeficiente de regresién estimado

separadamente previo a la evaluacion (Wiggans et al., 1995).

La consanguinidad también puede influir en la exactitud de las evaluaciones
genéticas. Al respecto, Boichard y Lee (1992) observaron menor exactitud
cuando se presentaron incrementos en consanguinidad al aplicar el método de
Meyer (1989), para aproximar la exactitud de la evaluacion con un modelo
animal. En el estudio de Wiggans et al. (1995) se encontrdé que la exactitud de
la seleccion mejoraria si para las evaluaciones, los registros fueran ajustados
para considerar la depresién endogamica esperada con cada pareja o poblacién

de parejas en las evaluaciones.

En el Capitulo 2 se presenta una revision de literatura, en ésta se describe de
manera general el efecto que tiene la consanguinidad en el comportamiento
productivo y reproductivo de los animales; asi como algunos antecedentes de la
inclusion de F en los modelos para evaluaciones genéticas. En el Capitulo 3 se
presenta un estudio que tuvo como objetivo evaluar el efecto de la inclusion del
coeficiente de consanguinidad en los modelos para la evaluacién genética de
las producciones de leche, grasa y proteina por lactancia y los porcentajes de
grasa y proteina en la leche de bovinos Jersey, y la produccion de leche por
lactancia en Suizo Americano. En el Capitulo 4 se muestra un estudio donde se
evaluo el efecto de la inclusion de los coeficientes de consanguinidad del
individuo y de la madre en los modelos para la evaluacion genética de los pesos
al nacimiento, al destete, al afio y a los 18 meses en bovinos Tropicarne y

pesos al nacimiento, al destete y al afio para Suizo Europeo y Angus.



2. REVISION DE LITERATURA

2.1 Consanguinidad y sus efectos

El coeficiente de consanguinidad (F) representa la probabilidad de que dos
alelos en un locus de un individuo sean idénticos por descendencia; su valor
varia entre cero y uno, o entre cero y 100 por ciento (Legates y Warwick, 1990).
El coeficiente de consanguinidad (F) también se define como la mitad del
coeficiente de parentesco entre los progenitores de un animal, si éstos no son
consanguineos. Por ejemplo, la consanguinidad de la progenie del
apareamiento de medios hermanos sera 12.5%, ya que el parentesco de

medios hermanos no consanguineos es 25% (Caraviello et al., 2004).

La consanguinidad es el resultado del apareamiento entre individuos
emparentados (Falconer y Mackay, 1996); un efecto importante de la
consanguinidad es la reduccion en el comportamiento fenotipico de
caracteristicas productivas y reproductivas, a esto se le conoce como depresion
endogamica. Por tanto, el incremento de consanguinidad debe ser minimo en

cada generacién (Falconer y Mackay, 1996).

La consanguinidad también se asocia con la aparicion de caracteristicas
indeseables; dichas caracteristicas se manifiestan en homocigosis recesiva y
los progenitores de los animales afectados deben desecharse del hato, con el
fin de disminuir la frecuencia alélica en la poblacién para esa caracteristica

indeseable (Fernandez, 2005).

La falta de identificacién de los animales en el hato, la ausencia de registros de
parentescos o genealdgicos, la seleccion de sementales para remplazo de la
misma unidad de produccion, el uso de sementales por tiempo prolongado, y la
compra de sementales y vientres de remplazo en un mismo lugar, son factores

gue favorecen la presentacion de consanguinidad. La presencia e incremento

3



de la consanguinidad ocurre mas comunmente en poblaciones pequefias,
cerradas genéticamente o con el uso intensivo de pocos sementales mediante

inseminacion artificial (Florio, 2005).

La consanguinidad también puede tener usos benéficos (Florio, 2005); los
beneficios incluyen: a) la fijacion de caracteres deseables, este principio ha
permitido el desarrollo de razas nuevas; y b) para probar que un padre no es
portador de genes letales u otras anormalidades genéticas. Afortunadamente,
con las herramientas de genética molecular la eliminacion de los animales
portadores de genes para estas caracteristicas es mas facil y rapida, ya que se
puede determinar el genotipo con relativa facilidad y a edades tempranas. El
incremento en el nivel de consanguinidad en una poblacién, también puede
estar asociado al uso de tecnologias reproductivas tales como la inseminacion
artificial y la transferencia de embriones; por tanto, los empadres deberan

planearse cuidadosamente.

Efectos genotipicos

Los principales efectos genotipicos de consanguinidad en una poblacién son el
aumento en la homocigosis y una consecuente disminucion en la heterocigosis
(Falconer y Mackay, 1996; Weigel, 2001). La consanguinidad reduce la varianza
genética y también la posibilidad de aprovechar la heterosis (Legates y
Warwick, 1990). El efecto contrario a la depresion endogamica es el vigor
hibrido o heterosis, definido como la diferencia entre los promedios de los
animales cruzados y los puros; cuando se cruzan lineas consanguineas, la
progenie presenta un incremento en heterosis, la cual se asocia con un
aumento en el comportamiento para las caracteristicas influenciadas por

consanguinidad (Falconer y Mackay, 1996).

Efectos fenotipicos

Los efectos de la consanguinidad en el comportamiento productivo y
reproductivo del ganado bovino se conocen desde hace mucho tiempo. En la

literatura esta documentado ampliamente que los animales consanguineos
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muestran una reduccion fenotipica en crecimiento pre y posdestete,
caracteristicas reproductivas, produccién de leche y rendimiento de los
componentes sélidos de la leche.

Caracteristicas de crecimiento

El crecimiento suele medirse como el aumento de peso vivo por unidad de
tiempo. En bovinos productores de carne la consanguinidad influye
negativamente en caracteristicas de crecimiento (Burrow, 1993). En general, el
efecto de consanguinidad del animal sobre su propio comportamiento es

variable, dependiendo del nivel de consanguinidad que tenga.
Peso al nacimiento

Burrow (1993) estimdé que el aumento en 1.0% del coeficiente de
consanguinidad del animal se asocié con una reduccién de 0.06 kg en el peso
al nacimiento (PN). La consanguinidad de la madre también puede ejercer
efectos negativos en esta caracteristica; por ejemplo, Pariacote et al. (1998)
encontraron que a cada 1.0% de aumento en consanguinidad de la madre, se

asocio una reduccion en el PN de la cria de 0.05 kg en bovinos Hereford.

En el Cuadro 1 puede observarse que algunos autores han encontrado que los
coeficientes de consanguinidad de la cria (Fc) y de la madre (Fm) influyen en el
PN de manera variable. En otros estudios, Avila (1993), Burrow (1993) y
Pariacote et al. (1998) fue observado que el Fc no influyd el PN
significativamente; también se observé una reduccion de 0.04 a 0.08 kg por
cada 1.0% de incremento en el coeficiente de consanguinidad. El efecto de Fm
tampoco fue importante para PN en los estudios de MacNeil et al. (1992), Ruiz
(1992) y Snelling et al. (1996). Ferreira et al. (1999) y Pariacote et al. (1998),
estimaron una reduccién en PN de 0.05 kg por cada unidad porcentual de

incremento en Fm.



Cuadro 1. Estimadores de los coeficientes de regresion lineal (kg/1% F) de peso
al nacimiento sobre consanguinidad del animal (Fc) o de la madre (Fm) en
diferentes genotipos de bovinos.

Raza Fc Fm Autor(es)
Indubrasil 0.18+0.09"% Avila (1993)

AX*y AXBX'  -0.04£0.04NS - Burrow (1993)
Hereford -0.04+0.02* -0.05%0.02* Ferreira et al. (1999)
Hereford -0.04+0.02* -0.01+0.02 = MacNeil et al. (1992)
Tropicarne -0.00£0.01* 0.01+0.01 N Mendoza (2002)
Hereford -0.06+0.01 M -0.05+0.01* Pariacote et al. (1998)
Romosinuano -0.06+0.03* -0.01+0.05 N5 Ruiz (1992)

Hereford -0.08+0.01** -0.02+0.01* Snelling et al. (1996)

*AX: 25% Hereford, 25% Shorthorn y 50% Afrikander; YAXBX: 25% Hereford, 25% Brahman,
25% Shorthorn y 25% Africander.
*(p<0.05); **( p<0.01); > No significativo.

Peso al destete

El peso al destete (PD) depende del potencial genético para crecimiento de la
cria 'y de la cantidad de leche que recibe de su madre, y de la disponibilidad de
recursos alimenticios al nacimiento (Martinez et al.,, 1998). Burrow (1993)
encontrd que por cada 1.0% de incremento en el coeficiente de consanguinidad
del animal el PD disminuy6 0.44 kg. Paralelamente al estudiar el efecto de
consanguinidad en el PD de bovinos Romosinuano en Costa Rica, Ruiz (1992)

estimo una reduccién de 0.78 kg por cada 1% de incremento en Fc.

Algunos autores han observado que la consanguinidad de la madre (Fm) y del
animal (Fc), influyen negativamente el PD; por cada 1% de aumento de Fc, el
PD disminuyo entre 0.01+0.12 y 0.78+£0.16 kg, y para Fm entre 0.01 y 0.56+0.08
kg (Cuadro 2).



Cuadro 2. Estimadores de los coeficientes de regresion lineal (kg/1% F) de peso
al destete (PD) sobre consanguinidad del animal (Fc) o de la madre (Fm) en
diferentes genotipos de bovinos.

Raza Fc Fm Autor(es)
Gelbvieh -0.18* -0.02* Duangjinda et al. (2001)
Charolais -0.13* -0.02* Duangjinda et al. (2001)
Indubrasil 0.2420.67"° Avila (1993)

AX?y AXBXY  -0.72+0.17* = - Burrow (1993)

Hereford -0.20** -0.01* Duangjinda et al. (2001)
Hereford -0.37+£0.10* -0.12+0.10* Ferreira et al. (1999)
Tropicarne -0.01+0.12"%  0.07+0.14"°  Mendoza (2002)
Hereford -0.44+0.07"°  -0.56+0.08* Pariacote et al. (1998)
Romosinuano  -0.78+0.16** -0.46+0.29"°  Ruiz (1992)

Tropicarne -0.27+0.38 0.15+0.45 Ruiz-Flores et al. (2006)
Suizo Europeo  -0.11+0.15 0.09+0.16 Ruiz-Flores et al. (2006)
Hereford -0.49+0.07* -0.38+0.08* Snelling et al. (1996)

ZAX: 25% Hereford, 25% Shorthorn y 50% Afrikander; "AXBX: 25% Hereford, 25% Brahman,
25% Shorthorn y 25% Africander.
*(p<0.05); **(p<0.01); * No significativo.

En algunos estudios no han sido observados los efectos negativos de Fc o Fm

en el PD. Pariacote et al. (1998) encontraron que el Fc no influyé
significativamente en el PD de bovinos Hereford, asi como en Indubrasil en
otros ambientes (Avila, 1993); y Fm y Fc en Tropicarne (Mendoza, 2002), al
igual que el efecto de Fm en bovinos Rumosinuano que reporté Ruiz (1992).
Similarmente, Ruiz-Flores et al. (2006) no encontraron efectos significativos de
Fc o Fm para PD en bovinos Tropicarne y Suizo Europeo. En las razas
Gelbvieh y Charolais de Estados Unidos de America y Hereford de Canada, se
estimaron promedios de consanguinidad de 0.13, 0.16 y 0.10%; en este estudio
se observd que la consanguinidad del animal y de la madre influyeron
negativamente en el PD, y se redujeron 0.18, 0.13 y 0.20 kg por unidad
porcentual de aumento en el coeficiente de consanguinidad del animal

(Duangjinda et al., 2001).



Peso al afio

El peso al afio (PA) depende del peso al nacimiento, de la ganancia de peso al
destete, y de la habilidad propia del becerro y no de la madre, asi como del
efecto ambiental proporcionado hasta el destete por parte de la madre. Cuando
la habilidad materna no es adecuada, la cria puede presentar un crecimiento
compensatorio posdestete, y si el efecto materno es excesivo la ganancia
posdestete se reducirda (Dominguez, 2002). En la revision realizada por Burrow
(1993) se encontr6 que en promedio, por cada 1% de aumento en

consanguinidad el peso al afio disminuy6 en 0.69+0.12 kg.

En el Cuadro 3 se muestran resultados de investigacion de los efectos de Fc y
Fm en PA. También fueron reportados efectos positivos de Fc en los estudios
de Ruiz-Flores et al. (2006) y Mendoza (2002), asi como de Fm (Mendoza,
2002); en los otros estudios los estimadores del coeficiente de regresion de PA
sobre Fc o Fm fueron negativos. Esto se puede deber a que para dicha
caracteristica, se reduce la dependencia de la madre, y la productividad de los
becerros depende mas de su propio potencial para crecimiento.

Cuadro 3. Estimadores de los coeficientes de regresion lineal (kg/1% F) de peso
al afo sobre consanguinidad del animal (Fc) o de la madre (Fm) en diferentes
razas de bovinos.

Raza Fc Fm Autor(es)
Tropicarne 0.06+£0.16 Ruiz-Flores et al.(2006)
Suizo Europeo -0.21+0.18 Ruiz-Flores et al.(2006)
Hereford -0.51+0.12* -0.00+0.13"°"  Ferreira et al. (1999)
Piedmontese -0.69* -0.21* Fioretti et al. (2002)
Tropicarne 0.08+0.13" 0.30+0.15* Mendoza (2002)
Romosinuano -1.10+£0.40** Ruiz (1992)

*(p<0.05); **( p<0.01); "> No significativo.



Peso a los 18 meses

McCurley et al. (1984) encontraron que por cada 1.0% de aumento en el
coeficiente de consanguinidad del animal, se redujo en 2.03 kg el peso a los 18
meses (P18M) en bovinos Angus, 2.26 kg en Hereford y 1.95 kg en Shorthorn.
Por su parte, Burrow (1993) observé que por cada 1.0% de aumento en la

consanguinidad del animal, el P18M disminuy6 1.30 kg.

En el Cuadro 4, con excepcion del estudio de Ruiz-Flores et al. (2006), se
puede observar que hubo reducciones en el P18M que oscilaron entre -
0.63+£0.37 y -1.90+0.50 kg, por cada aumento porcentual en Fc.

Cuadro 4. Estimadores de los coeficientes de regresion lineal (kg/1% F) de peso
a los 18 meses sobre consanguinidad del animal (Fc) en diferentes genotipos
de bovinos.

Raza Fc Autor(es)
Indubrasil -1.12+0.57* Avila (1993)

AX*y AXBXY -1.49+0.24** Burrow (1993)
Tropicarne -0.63+0.37"* Mendoza (2002)
Romosinuano -1.90+0.50** Ruiz (1992)

Tropicarne 0.021+0.197 Ruiz-Flores et al. (2006)

*AX: 25% Hereford, 25% Shorthorn y 50% Afrikander; YAXBX: 25% Hereford, 25% Brahman,
25% Shorthorn, y 25% Africander.
*(p <0.05); **(p<0.01); "> No significativo.

Caracteristicas reproductivas y produccién de leche

La reproduccién adecuada de los animales es uno de los aspectos mas
importantes en las explotaciones pecuarias, debido a que permite el crecimiento
del hato y la disponibilidad de animales. Las caracteristicas que sufren la
depresion endogamica con mas intensidad son las reproductivas, por lo que es

importante cuantificar el efecto de la consanguinidad en ellas (Avila, 1993).



Edad al primer parto

La Fc aumenté la edad al primer parto (EPP) de 0.44+0.18 a 0.76 d por cada
1.0% de incremento en Fc (Cuadro 5), aunque en bovinos Indubrasil y
Romosinuano los estimadores no fueron estadisticamente diferentes de cero
(Ruiz, 1992; Avila, 1993). En otro estudio realizado con bovinos Piedmontese,
Fioretti et al. (2002) encontraron que el incluir la consanguinidad en el modelo
para estimar la heredabilidad de edad a la primera inseminacion no hubo efecto
importante en la EPP, observandose sdlo reducciones de 0.124 a 0.116 d.

Cuadro 5. Estimadores de los coeficientes de regresion lineal (d/1% Fc) para
edad al primer parto sobre consanguinidad del animal (Fc) en diferentes razas
de bovinos.

Raza Fc Autor(es)
Indubrasil 2.14+14.03V> Avila (1993)
Piedmontese 0.76* Fioretti et al. (2002)
Romosinuano 2.0+2.0N5 Ruiz (1992)
Holstein 0.44+0.18* Smith et al. (1998)

*(p<0.05); > No significativo.

Intervalo entre partos

En el Cuadro 6 se muestran algunos efectos importantes del coeficiente de
consanguinidad del animal en el intervalo entre partos (IEP), con aumentos de
0.35+0.15 a 0.84+0.57 d por cada 1% de incremento en Fc. Sin embargo, en
bovinos Romosinuano e Indubrasil el efecto de Fc no fue importante para IEP
(Ruiz, 1992; Avila, 1993).
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Cuadro 6. Estimadores de los coeficientes de regresion lineal (d/1% Fc) para
intervalo entre partos sobre consanguinidad del animal (Fc) en diferentes razas
de bovinos.

Raza Fc Autor(es)
Indubrasil 0.63+6.23"> Avila (1993)

Nelore 0.84+0.57** Drumond et al.(1990)
Romosinuano -2.0+1.0N5 Ruiz (1992)

Holstein 0.35+0.15* Smith et al. (1998)

*(p <0.05); **(p<0.01); > No significativo.

Produccién de leche

Como se indic6 para caracteristicas de crecimiento, la consanguinidad también
influye negativamente en la produccion de leche y sus componentes solidos,
con las consecuentes pérdidas econdémicas para el productor. Smith et al.
(1998) estimaron que por cada aumento de 1.0% en la consanguinidad de
bovinos hubo un costo adicional de 23.11 ddélares por animal en su vida
productiva, lo que equivale a 95.5 kg de leche, 3.2 kg de grasa y 2.9 kg de
proteina menos por lactancia (Cuadro 7), y 13.1 d menos de vida productiva.

Cuadro 7. Disminucién en la produccién de leche por lactancia asociada a un

incremento porcentual en el coeficiente de consanguinidad del animal en
bovinos Holstein.

Caracteristica Disminucion
Produccion total de leche, kg 95.49+33.35
Produccion total de grasa, kg 3.25+1.21
Produccion total de proteina, kg 2.93+£1.05

Fuente: Smith et al. (1998).

En un estudio con bovinos Jersey, Thompson et al. (2000) evaluaron el efecto

de la consanguinidad en la produccion de leche por lactancia (PL) y encontraron
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una reduccién de 25.0 kg en PL (ajustada a 305 d) de animales consanguineos
con respecto a los no consanguineos. En otro estudio con bovinos Holstein,
Wiggans et al. (1995) encontraron que por cada 1.0% de aumento de
consanguinidad del animal se redujeron las producciones de leche, grasa y
proteina por lactancia -29.6, -1.08 y -0.97 kg, respectivamente. En otro estudio,
Hudson y Van Vleck (1984) consideraron vacas Ayrshire, Guernsey, Holstein,
Jersey y Pardo Suizo de primera lactancia y observaron que por cada 1.0% de
aumento en consanguinidad, se redujo de 14.8 a 39.5kgla PLy de 0.78 a 1.36
kg la produccion de grasa. Schmidt y Van Vleck (1994) observaron que por
cada 1.0% de aumento en el coeficiente de consanguinidad de la vaca hubo

una reduccion de 22.7 kg en la PL a 305 d.

2.2 Inclusién de la consanguinidad en los modelos para la evaluacion

genética de animales

La consanguinidad practicamente se presenta en todas las poblaciones;
generalmente su efecto en las evaluaciones genéticas de los animales no es
considerado; cuando el coeficiente de consanguinidad es alto y es ignorado en
el modelo, pueden ocasionarse sesgos en los valores genéticos predichos
(Varona et al., 1998).

El efecto de consanguinidad en el comportamiento fenotipico puede ser
considerado en las evaluaciones genéticas mediante la regresion de la
medicion fenotipica sobre el porcentaje de consanguinidad; el coeficiente de
consanguinidad puede ser incluido rutinariamente en el modelo, o los datos
pueden ajustarse por un coeficiente de regresion estimado separadamente

previo a la evaluaciéon (Wiggans et al., 1995).

En un estudio realizado con bovinos Holstein, Tohidi y Torshizi (2006) estimaron
que las diferencias en los valores genéticos promedio para la PL y grasa se
incrementaron conforme el coeficiente de consanguinidad aumento; con un
nivel de consanguinidad igual a cero e incluyéndolo en un modelo alternativo,

los VG para produccion de leche por lactancia aumentaron 3.99 kg, por lo que
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estos autores sugieren que el coeficiente de consanguinidad debe considerarse

en la prediccion de VG.

En la estimacion de pardmetros genéticos, Ferreira et al. (1999) compararon 12
modelos que difirieron en los efectos incluidos. En este estudio se pudo
observar que la jerarquizacién de los VG y los estimadores de heredabilidad
fueron similares, independientemente de si los coeficientes de consanguinidad
del animal y de la madre fueron incluidos o no en los modelos. En este estudio,
las correlaciones simples y de rango entre los VG para todas las caracteristicas,
usando los estimadores del modelo animal completo, incluyendo o no el efecto
de consanguinidad fueron cercanas a la unidad (0.997 a 0.998). Lo anterior,
sugiere que practicamente los mismos animales hubieran sido seleccionados si
se hubieran utilizado los modelos con o sin el coeficiente de consanguinidad

para la evaluacion genética.

En un estudio realizado en bovinos Piedmontese, Fioretti et al. (2002) utilizaron
dos modelos: uno incluyo el efecto del coeficiente de consanguinidad del animal
y de la madre como covariables, mientras que el segundo no lo incluy6. Los
resultados obtenidos sugirieren que la inclusién de la consanguinidad en el
modelo no fue necesaria para la estimacién de componentes de varianza, ni
tampoco para la prediccion de VG. Las diferencias en heredabilidades
obtenidas con los modelos alternativos fueron de 0.0 a 0.01; para edad a la
primera inseminacién, edad al primer parto, peso a los 120 d, y pesos al afio en

hembras o machos.

En el mismo estudio de Fioretti et al. (2002) se menciona que considerando los
valores genéticos de todos los animales, se observé que la inclusién de Fcy Fm
no causO cambios importantes en la jerarquizacion de los animales, el cambio
mas notorio fue para peso al afio en machos donde el coeficiente de correlacion
entre los valores genéticos obtenidos con los modelos alternativos fue 0.985.
Los mismos autores también estimaron que el uso de Fc o0 Fm no tuvo efectos

importantes en los estimadores de componentes de varianza y de heredabilidad
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para las caracteristicas estudiadas, aunque si influy6 en la jerarquizacién de los

sementales.

Casanova et al. (1992) estudiaron en bovinos Braunvieh el efecto de incluir el
coeficiente de consanguinidad en los modelos de evaluacidn genética y
encontraron que en una poblacion completa, incluyendo animales
consanguineos y no consanguineos, sélo 0.8% de los VG para produccion de
leche difirieron més de 5.5 kg, mientras que 80.9% difirieron menos de 5.5
kg; esto cambié cuando se evaludé un grupo de animales con consanguinidad
promedio de los padres mayor de 10%, en este caso 66.4% de los valores
genéticos predichos difirieron mas de +5.5 kg, y solamente 4.6% difirieron
menos de 5.5 kg. El promedio de los valores genéticos predichos para PL en
la progenie de padres consanguineos fue ligeramente mayor que el promedio
de la poblacion completa de bovinos. Los resultados anteriores sugieren que la
progenie de padres consanguineos tuvo VG sobreestimados con relacion a la

poblacién completa en las evaluaciones genéticas.

En un estudio realizado en ovinos Elsenburg Dormer en el Sur de Africa, con
promedios para consanguinidad del animal, madre y padre de 16, 24 y 16%
respectivamente, al incluir el coeficiente de consanguinidad del animal como
covariable en los modelos para estimaciéon de parametros genéticos, se
obtuvieron coeficientes de correlacion entre VG obtenidos con ambos modelos
para peso al nhacimiento y al destete de 0.99, lo que indica que el coeficiente de
consanguinidad no causé cambios importantes en la jerarquizacién de los
animales (Van Wyk et al., 2009).

2.3 Evaluaciones genéticas

Una de las formas mas apropiadas para la prediccion de los VG y sus
exactitudes en cada caracteristica evaluada, que permite seleccionar los de
mayor potencial genético, es mediante la evaluacion genética. La precision en
la prediccion de valores genéticos depende de la cantidad y la calidad de los

registros (Ravangolo et al., 2002).
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Valor genético

En mejoramiento genético animal es necesario tener una estimacion precisa de
la parte genética transmisible de los animales, con el fin de seleccionar a los
futuros reproductores. Dicha parte genética transmisible (valor genético aditivo,
VG) es frecuentemente llamada “valor genético” o “valor de cria” (Hanocq et al.,
1999). De forma similar, Bourdon (1997) define el VG 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. EI VG no es igual al valor genotipico,
sélo representa la parte de valor genotipico que puede ser transmitido de los
progenitores a la progenie. El VG verdadero no puede medirse directamente y
no se conoce su valor, sin embargo, se puede predecir. Los VG predichos se

obtienen de datos de comportamiento, y se procesan con técnicas estadisticas.

Diferencia esperada en la progenie

La diferencia esperada en la progenie (DEP) es el resultado de la evaluacién
genética y representa la diferencia esperada en el comportamiento productivo
promedio de la progenie del animal respecto a otros en la poblacion evaluada.
La DEP es igual a la mitad del VG predicho e implica una comparacion, asi las
DEPs permiten jerarquizar los animales evaluados. Generalmente, la
comparacion es realizada dentro de raza, y para una caracteristica y un tiempo

determinados (Northcutt y Buchanan, 2004).

Las DEPs son publicadas en las unidades de medida de la caracteristica y en
forma de desviacion, por arriba (positivo) o por debajo (negativo) de la media de
la poblacion evaluada. Por ejemplo, las DEP para PN, PD y PA, son publicadas
en kg, y las caracteristicas de conformacion en unidades. Una DEP de +300 kg
para PL, indica que en situaciones de ambiente similar, las hijas de un semental
produciran en promedio 300 kg mas de leche por lactancia que las hijas de un
toro promedio (DEP = 0 kg), si ambos sementales se aparean con hembras de

valor genético similar (Ravangolo et al., 2002).
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Exactitud

La prediccion del VG de un animal tiene asociada un margen de incertidumbre.
La exactitud es un valor que varia entre 0 y 1.0, e indica la confiabilidad que se
puede tener en la DEP predicha; es la correlacién entre el valor genético
predicho y el valor genético verdadero (Bourdon, 1997). Una exactitud cercana
a cero, significa que la DEP correspondiente fue predicha con poca informacion,
por lo que su valor puede variar en forma considerable en proximas
evaluaciones, a medida que se adicione nueva informacion 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; si la exactitud es baja el

riesgo es alto (Ravangolo et al., 2002).

Los principales factores que afectan la exactitud incluyen: 1) el nimero y
parentesco de familiares utilizados en la prediccion de los VG; 2) la distribucién
de éstos (principalmente hijos y medios hermanos) en los grupos
contemporaneos, es decir, la conectividad genética de los datos (Hanocq y
Boichard, 1999); y 3) la heredabilidad de la caracteristica. Ademas, existen
otros factores que influyen en la exactitud, como tamafio y homogeneidad de
los grupos contemporaneos y la variacion ambiental que pueda influir en

individuos de estos grupos (Plasse y Arango, 2002).

Metodologias utilizadas en evaluaciones genéticas

Henderson (1973) describio metodologias que pueden ser utilizadas en la
prediccion de valores genéticos. Los predictores obtenidos con estos métodos
tienen propiedades deseables, como ser insesgados y con varianza minima del
error de prediccion. El Mejor Predictor (BP) minimiza la varianza del error de
prediccion, requiere conocer la distribucion de los valores genéticos y de las
observaciones fenotipicas. ElI Mejor Predictor Lineal (BLP) es una forma
restringida del BP, que proporciona la mejor prediccion lineal. Este método se
conoce también como indice de Seleccion. Los estimadores de los efectos fijos

y de los componentes de (co)varianza pueden ser obtenidos simultaneamente.
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El Mejor Predictor Lineal Insesgado (BLUP) se obtiene con un procedimiento
estadistico que incluye la solucion de un sistema de ecuaciones. Al mismo
tiempo se obtienen los estimadores de los efectos fijos y predictores de los
efectos aleatorios simultdneamente (Falconer y Mackay, 1996). Con este
procedimiento se obtienen predictores insesgados, en los que la varianza del
error es minima (Nufiez y Rodriguez, 1995). La principal ventaja del BLUP es
que permite incluir todas las relaciones genéticas entre todos los animales a
evaluar, aun sin tener registros de produccion; con lo que se puede predecir los

VG para todos los animales incluidos en el pedigri (Henderson, 1973).

Las ecuaciones de modelos mixtos utilizadas en BLUP incluyen la inversa de la
matriz de relaciones genéticas aditivas entre todos los animales de la poblacion
evaluada (A™'). Los elementos de A son ponderados por un cociente de
varianzas relacionado directamente con la heredabilidad (h?) de la
caracteristica. En las caracteristicas con h? alta se da mayor peso a los
elementos de la diagonal, que corresponden a los registros de comportamiento
del animal, mientras que los elementos fuera de la diagonal reciben mayor peso
cuando h? es baja, haciendo mayor énfasis en la informacién de sus parientes
(Ledn, 2006).

Los modelos para la evaluacion genética contienen efectos fijos y aleatorios;
esto hace que reciban el nombre de modelos mixtos. Un modelo de efectos
fijos, se establece cuando los niveles a estudiar de un factor son seleccionados
especificamente, debido a que el interés se centra en conocer los efectos en la
variable de respuesta para esos niveles particulares (Searle, 1997). En este
caso los efectos del factor son constantes desconocidas (Abraira y Pérez,
1996). Los modelos que contienen unicamente efectos fijos son denomindos
modelos de efectos fijos (modelo | de Eisenhart). En algunas situaciones se
tiene interés en un factor con un numero elevado de niveles y para realizar el
experimento, una muestra de ellos debera ser seleccionada aleatoriamente de
una poblacion tedricamente infinita (Searle, 1997). Los modelos con efectos

aleatorios se denominan modelos de efectos aleatorios (modelo 1l de
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Eisenhart). En estos modelos el interés radica en estimar la variabilidad
existente en la totalidad de los niveles aleatorios de la poblacion, de la cual los
incluidos en el modelo son una muestra aleatoria (Abraira y Pérez, 1996).

En sus primeras etapas, las evaluaciones genéticas fueron realizadas a través
de un modelo de semental. Actualmente, en la mayoria de las evaluaciones
genéticas es utilizado un modelo animal. Los efectos que se incluyen en este
modelo, pueden ser divididos en: fijos y aleatorios, y dentro de aleatorios en
genéticos y no genéticos. En la evaluacion genética de bovinos para carne los

efectos mas importantes son los siguientes (BIF, 1996):

Efectos fijos

Grupos contemporaneos. Agrupa los animales con registros de comportamiento

en unidades con manejo y ambiente similar.

Grupos genéticos. Pueden ser incluidos para considerar la influencia genética
de animales fundadores desconocidos, las diferencias de heterosis entre
individuos, las diferencias genéticas entre subpoblaciones o para considerar

animales importados.

Edad de la cria y de la madre. La mayoria de las caracteristicas medidas
después del nacimiento del becerro estan influidas por su edad y la de su
madre. Los datos de comportamiento del becerro deberan ser ajustados por su
edad, y las caracteristicas influidas por efectos maternos, por la edad de la

madre.
Efectos genéticos aleatorios

Valor genético directo: cada individuo debe tener una prediccion de su valor

genético con base en toda la informacion que esté disponible para los analisis.

Valor genético materno. Para caracteristicas influidas por la habilidad materna,

como PD, el efecto genético materno debera ser incluido para obtener mejores
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predicciones del valor genético directo y proporcionar valores genéticos para la

habilidad materna.

Correlacion entre los valores genéticos. Se define como una medida de la
asociacion entre los valores genéticos. La importancia de las correlaciones
genéticas estd en que si dos caracteristicas se encuentran genéticamente
correlacionadas, cuando se seleccione para una de ellas en la otra ocurriran

cambios genéticos.

Efectos no genéticos aleatorios

Ambiente permanente materno. Este efecto puede ser incluido para explicar los
factores ambientales permanentes que afectan la expresiéon de la habilidad
materna. Para PD, un efecto ambiental permanente puede ser incluido para
explicar la disminucion en produccion de leche causada por mastitis cronica o

un cuarto de la ubre seco.

Interaccion genotipo por ambiente. Algunas investigaciones sugieren que la
magnitud de algunas interacciones (semental x grupo contemporaneo (GC),
semental x hato o semental x regidon) pueden ser grandes y debera

considerarse su inclusién en el modelo.
Residual. Considera la varianza de efectos no incluidos en el modelo.

Criterios utilizados en la comparacion de modelos alternativos para la

prediccién de valores genéticos

En la determinacién de los efectos que se incluirdn en el modelo para una
evaluacion genética, se pueden utilizar varios criterios para esta decision, entre

ellos se encuentran:

Magnitud de los estimadores de parametros genéticos. Ramirez-Valverde et al.
(2007) compararon la magnitud de los estimadores de componentes de
(co)varianza, de pardmetros genéticos y ambientales, cuando hicieron una

comparacion de la definicibon de GC considerandolos alternativamente como
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efectos fijos o aleatorios. Las varianzas directa y materna fueron mayores
cuando el efecto de GC fue considerado aleatorio en lugar de fijo hasta en
20.3%; las varianzas de ambiente permanente fueron similares, y los
estimadores de h? directa y materna fueron mayores cuando se consideré el
efecto de GC como fijo vs aleatorio, 0.27 vs 0.12 y 0.15 vs 0.05,
respectivamente, asi como un mayor progreso genético considerando el GC
como fijo. Estos autores concluyeron que grupo contemporaneo debera ser
considerado como efecto fijo, ya que se obtienen mayores h? con diferencias en

exactitud y jerarquizacion en valores genéticos.

Cambios en los valores genéticos. Ramirez-Valverde et al. (2008b) realizaron
un estudio para evaluar la estabilidad de las evaluaciones genéticas (anterior vs
reciente); para ello se compar6 la magnitud de los promedios de las DEPs en la
validacion de resultados, y se observdé que en la evaluacién reciente los
promedios de las DEPs fueron mayores, lo que puede ser explicado por el

aumento en la cantidad y una mejor estructura de la informacion utilizada.

Exactitud de los valores genéticos. La exactitud es la correlacion entre el valor
genético predicho y el valor genético verdadero. Ramirez-Valverde et al.
(2008a) compararon seis alternativas para definir GC que incluyeron los efectos
de afio (1995 a 2002) y época de nacimiento (seca y de lluvias), condicién de
crianza (con y sin ordefia de la vaca), rancho de origen y sexo de la cria
utilizando como criterio el promedio de exactitud de los VG para peso al destete
(240 d) de bovinos Suizo Europeo; el promedio de exactitud fue ligeramente
mayor para los analisis que consideraron GC como aleatorio en vez de fijo. Al
incluir el GC como fijo se espera un mejor balance entre pérdida de informacion,
mejora en la estructura y conectividad genética entre los datos; sin embargo, se
encontré que existe poca ventaja en el incremento en exactitud con grupos

contemporaneos mayores de cinco animales.

Habilidad de prediccion. Shao (1993) menciona que la habilidad de prediccion
es un criterio importante para la prediccion mediante métodos como la

validacion cruzada, en la cual aleatoriamente una porcién de datos es omitida,
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el modelo es ajustado a los datos remanentes y se prueba su ajuste en la
porcion de datos omitidos. Ramirez-Valverde et al. (2007) realizaron un estudio
en el que hicieron analisis univariado vs multivariado y encontraron ventajas en
la habilidad de prediccion de los analisis bivariados, esto debido a la menor
sensibilidad a la pérdida de informacién, dado el efecto estabilizador de las

variables correlacionadas (Varona et al., 1999).

Estadisticos descriptivos de valores genéticos. Una comparacion de los
promedios, minimos y maximos de los VG, las exactitudes, y la varianza del
error de prediccion obtenidos con los modelos alternativos es realizada.
Ramirez-Valverde et al. (2008a) realizaron esta comparacion en la definicion de
GC y observaron que los promedios de los valores genéticos directos y
maternos difirieron poco en las alternativas estudiadas de GC, pero la
variabilidad para valores genéticos directos fue mayor cuando GC fue

considerado como efecto aleatorio en lugar de fijo.

Correlaciones entre valores genéticos predichos. Ramirez-Valverde et al.
(2008a) compararon las correlaciones simples entre los VG, entre sus
exactitudes y entre las varianzas de los errores de prediccién obtenidos con
varias combinaciones de alternativas de tamafio minimo de GC. El fundamento
de este método es que si se obtienen estimadores de correlacion altos, los
cambios en los VG y sus exactitudes en los modelos alternativos son de
pequefia magnitud, lo que implicaria que pudiera utilizarse cualquiera de los

modelos en comparacién, sin que los resultados cambien mucho.

Porcentajes de coincidencia. Indica la proporcién de animales comunes en
muestras seleccionadas de los mejores o peores valores genéticos obtenidos
con los modelos alternativos. Ramirez-Valverde et al. (2008a) encontraron que
este porcentaje varié de 73 a 90% para los 100 mejores y de 60 a 84% para los
100 peores animales; sin embargo, cuando las muestras a comparar fueron

reducidas, el porcentaje de coincidencia aumento.
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Jerarquizacion de animales. Se refiere a cambios en la jerarquizacion de una
muestra de animales por sus VG (Ramirez-Valverde et al., 2008a; y Ramirez-
Valverde et al.,, 2008b). Este criterio se relaciona con el porcentaje de
coincidencia de tal forma que a mayor porcentaje de coincidencia menor cambio
en la jerarquizaciéon de animales. En el estudio realizado por Moll y Casanova
(1999) se observaron pocos cambios en la jerarquizacién de los animales
cuando el GC se considero fijo o aleatorio.

Regresion de las DEP actuales sobre las anteriores. Los estimadores de los
coeficientes de regresion lineal de los valores genéticos y sus exactitudes
obtenidos con un modelo sobre los obtenidos con otro modelo alternativo,
deberian ser cercanos a la unidad cuando la inclusion de un efecto no influya de
manera importante. En un estudio realizado por Ramirez-Valverde et al. (2008b)
para estudiar la estabilidad de evaluaciones genéticas consecutivas en bovinos
para carne, para este criterio consideraron el coeficiente de regresion de las
DEPs de animales presentes en ambas evaluaciones y encontraron una relativa

inestabilidad para algunas caracteristicas estudiadas.

Regresion de las diferencias en tendencias genéticas. Este criterio fue utilizado
en bovinos lecheros mediante la regresion de las diferencias en tendencias
genéticas de evaluaciones genéticas consecutivas sobre el afio de nacimiento
(Boichard et al.,, 1992). En un estudio realizado por Ramirez-Valverde et al.
(2008b) se encontré que los coeficientes de regresion de las diferencias en
tendencias genéticas de evaluaciones genéticas consecutivas sobre afio de
nacimiento fueron diferentes de cero para PD en bovinos Tropicarne y Suizo

Europeo.

Comparacion del logaritmo de verosimilitud. Consiste en la diferencia del valor
de la funcion de maxima verosimilitud del modelo completo y el sub-modelo, -
2[log Li — log Li"]. Estas diferencias se distribuyen como ji cuadrada, con grados
de libertad equivalentes a la diferencia en el numero de parametros en los

modelos comparados (Dominguez, 2002; Gallegos, 2009).
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3. INCLUSION DEL COEFICIENTE DE CONSANGUINIDAD EN
LOS MODELOS PARA LA EVALUACION GENETICA DE

BOVINOS LECHEROS
3.1 Resumen

El objetivo fue evaluar el efecto de incluir el coeficiente de consanguinidad del
animal (F) en los modelos para la evaluacion genética de bovinos mexicanos
Jersey y Suizo Americano de registro. Para Jersey (J) el modelo convencional
que incluyo el efecto fijo de hato-afio-estacion y los aleatorios genético directo y
de ambiente permanente, y otro que adicionalmente consideré F, fueron
comparados. Para Suizo Americano (SA) los modelos ademas incluyeron las
covariables lineal de grado de pureza, y lineal y cuadratica de edad de la vaca.
Las caracteristicas analizadas en Jersey fueron las producciones de leche (PL),
grasa (PG) y proteina (PP) por lactancia, y los porcentajes de grasa (%G) y
proteina (%P) en leche; en Suizo Americano solo fue analizada PL. Los analisis
fueron realizados con el programa MTDFREML; los pedigries incluyeron 21027
animales J y 124733 SA. Varios criterios para comparar los resultados
obtenidos con los dos modelos fueron utilizados. La magnitud del efecto de
incluir F en el modelo dependid del criterio de comparacion usado y de la
caracteristica. EI cambio mas importante correspondié a los valores genéticos
(VG) predichos para %P en J; los VG para las demas caracteristicas fueron
similares con los dos modelos en ambas razas. Los porcentajes de coincidencia
entre los 100 sementales superiores evaluados con ambos modelos variaron de
90 a 98% para las variables analizadas. Los coeficientes de regresion de los VG
y de exactitudes obtenidos con el modelo convencional sobre los del modelo
alternativo fluctuaron entre 0.96 y 1.10, y entre 1.00 y 1.01, respectivamente. En
J los estimadores de las varianzas genéticas obtenidas con el modelo
alternativo fueron ligeramente menores para PL y PG, mayores para PP, y
similares para %G y %P; en SA los estimadores fueron parecidos en los dos
modelos. Las h® no cambiaron de un modelo al otro. La inclusién de F en los
modelos para evaluar genéticamente los bovinos Jersey y Suizo Americano de
registro en México no fue necesaria. Sin embargo, se requiere realizar
nuevamente esta evaluacion cuando el promedio de F sea mayor al actual en
estas poblaciones.

Palabras clave: coeficiente de consanguinidad, evaluacidon genética, Jersey,
Suizo Americano.
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INCLUSION OF THE INBREEDING COEFFICIENT INTO THE
MODELS FOR GENETIC EVALUATION OF DAIRY CATTLE

3.2 Abstract

This research aimed to evaluate the effect of the inclusion of the individual
inbreeding coefficient (F) into the models to evaluate genetically Jersey (J) and
Brown Swiss (BS) Mexican purebred dairy cattle. In J the conventional model
that included the fixed effect of herd-year-season, and the random effects
genetic additive, permanent environmental, and residual; and an alternative
model that additionally included F, were compared. In BS the models also
included the linear covariable of upgrading level, and the linear and quadratic
covariable of age of cow at calving. The traits analyzed in J were milk (MY), fat
(FY) and protein (PY) yields per lactation, and the percentages of fat (%F) and
protein (%P) in milk. In BS only MY was analyzed. The analyses were
performed using an animal model and the MTDFREML program. The pedigrees
for J and BS included 21027 and 124733 animals. Several criteria to compare
the results from the two alternative models were used. The effect of the inclusion
of F into the model depended on the criterion of comparison and the trait. The
most notorious change was for the predicted breeding values (BV) for %P in J;
the BV for the other traits remained essentially the same with the two models in
both breeds. The percentage of coincidence among the top 100 sires evaluated
with the two models ranged from 90 to 98% for the traits analyzed. The
regression coefficients of BV and their accuracies from the conventional model
on the BV and their accuracies from the alternative model ranged from 0.96 to
1.10, and from 1.00 to 1.01, respectively. The estimates of the genetic variance
obtained with the alternative model were slightly lower for MY and FY, higher for
PY, and similar for %F and %P in J. In BS the estimates in the two models
remained essentially the same. The h? estimates did not change from one model
to the other for all the traits. The results suggest that the inclusion of F into the
models to evaluate genetically Jersey and Brown Swiss purebred Mexican dairy
cattle was not necessary. However, it is required to perform this evaluation when
the average for F is higher than it is today.

Keywords: inbreeding coefficient, genetic evaluation, Jersey, Brown Swiss.
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3.3 Introduccién

En las evaluaciones genéticas de los animales interesa mejorar la exactitud en
la prediccion de los valores genéticos (VG) y con este objetivo se han evaluado
varias estrategias. Fioretti et al. (2002) estudiaron el efecto de incluir los
coeficientes de consanguinidad del animal y de la madre para estimar
parametros genéticos, y predecir los VG de caracteristicas productivas y
reproductivas en bovinos Piedmontese; estos autores encontraron que no fue
necesaria la inclusion del coeficiente de consanguinidad en el modelo para

estimar los componentes de varianza y los parametros geneéticos.

La consanguinidad también puede influir en la estimacién de la varianza del
error de prediccion (PEV). Al respecto, Boichard y Lee (1992) observaron menor
exactitud cuando se presentaron incrementos en consanguinidad al aplicar el
método de Meyer (1989), para aproximar la exactitud de la evaluacion con un
modelo animal. En el estudio de Wiggans et al. (1995) se encontré que el 95.6%
de los valores genéticos predichos difirieron de -4.0 a 5.0 kg para produccion de
leche en bovinos Jersey, cuando el coeficiente de consanguinidad fue
considerado o no en la inversa de la matriz de relaciones genéticas. Estos
autores concluyeron que la inclusion del coeficiente de consanguinidad en los
modelos estadisticos tuvo poco impacto en la prediccion de los valores
genéticos para rendimiento, pero que un mayor impacto puede ocurrir con el

incremento de consanguinidad.

De acuerdo con Casanova et al. (1992), la consanguinidad puede tener un
efecto doble en la evaluacion genética de una poblacion. Por una parte, puede
influir en los supuestos del modelo genético; por ejemplo, la varianza de los
valores genéticos de los animales consanguineos podra estar sobrestimada por
la covarianza entre los valores genéticos de los padres; y por otra, la
consanguinidad puede influir adversamente en el comportamiento fenotipico y

por tanto muy probablemente en los resultados de la evaluacion.
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Los efectos de la consanguinidad en el comportamiento productivo de bovinos
lecheros estan ampliamente documentados en la literatura. Smith et al. (1998)
reportaron que por cada 10% que aumenta el coeficiente de consanguinidad
disminuyeron 370 kg la produccién de leche, 12 kg la de grasa, 12 kg la de
proteina y hasta 131 dias la vida productiva de bovinos Holstein. Similarmente,
Wiggans et al. (1995) encontraron que con este mismo incremento de
consanguinidad se disminuyeron en 296 kg de leche, 10.8 kg grasa y 9.7 kg de
proteina por lactancia en bovinos Holstein.

En México la poblaciéon de bovinos Jersey es relativamente pequefia; Santos
(2007) encontr6é 8009 animales consanguineos, que representaron 69% de la
poblacién total; el porcentaje de F en la poblacién completa fue 1.9+2.6 y en los
animales consanguineos fue 2.7+2.7. En Suizo Americano, Reséndiz (2009)
identific6 25027 animales consanguineos, que representaron 25% de la
poblacion total; el promedio para F fue 1.5+4.5 en la poblacién completa y

5.84£7.5 en los animales consanguineos.

Las poblaciones de bovinos Jersey (J) y Suizo Americano (SA) mexicanas son
evaluadas genéticamente a partir de 2004 (Nufez et al., 2004), y el coeficiente
de consanguinidad no es incluido en los modelos utilizados. El objetivo de este
trabajo fue evaluar el efecto de la inclusion del coeficiente de consanguinidad
en los modelos para la evaluacion genética de las producciones por lactancia
de leche, grasa y proteina; y porcentajes de grasa y proteina en leche de
bovinos Jersey; y produccion de leche por lactancia en bovinos Suizo

Americano.
3.4 Materiales y métodos

Origen de la informacion

La informacién analizada para ganado Jersey, forma parte de la base de datos
productivos y genealdgicos de la Asociacion Mexicana de Criadores de Ganado
Jersey de Registro, A. C. Los registros de comportamiento productivo usados

fueron colectados de 1998 a 2008 en ranchos de siete estados del pais. La
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informacion de Suizo Americano fue proporcionada por la Asociacion Mexicana
de Criadores de Ganado Suizo de Registro, A. C; el ganado Suizo de registro
esta localizado en 33 ranchos, ubicados en 12 estados de México.

Las variables analizadas para J fueron las producciones por lactancia ajustada
a 305 d de leche (PL), grasa (PG) y proteina (PP), y los porcentajes de grasa
(%G) y proteina de la leche (%P); para SA sélo se analizd la produccion de
leche por lactancia ajustada a 210 d (PL). Los pedigries incluyeron 21027
animales Jersey y 124733 Suizo Americano.

Modelos de analisis

Las caracteristicas estudiadas en Jersey fueron ajustadas a 305 d y equivalente
maduro, y fueron eliminados los registros por arriba o por debajo de tres
desviaciones estandar de la media. En Suizo Americano la produccién de leche
fue ajustada a 210 d. Los grupos contemporaneos fueron formados combinando
los efectos de hato, afio y estacion; la conectividad genética entre hatos fue
determinada con el programa AMC (Roso y Schenkel, 2006). En el Cuadro 8 se

presentan estadisticos descriptivos de los datos analizados.

Cuadro 8. Estadisticos descriptivos de los datos utilizados en los analisis.

Ndamero de Desviacion
Raza Variable* Lactancias Minimo Maximo Media estandar
Jersey PL 5119 2020.0 14880.0 7659.2 2620.0
PP 4719 60.0 572.0 286.8 97.2
PG 4994 12.0 723.0 338.3 132.0
%P 4719 2.0 5.5 3.66 0.5
o % 4919 25 66 453 0.68
Suizo
Americano PL 4626 1560.0 7763.0 3989.9 1100.8

’PL, PP, PG, %P y %G = producciones (kg) de leche, proteina y grasa por lactancia, y
porcentajes de proteina y grasa en leche, respectivamente.

Los analisis estadisticos para estimar varianzas y predecir los valores genéticos
y sus exactitudes, fueron realizados utilizando el programa de méxima
verosimilitud restringida, sin el uso de derivadas y multivariado (MTDFREML,
Boldman et al., 1995).
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Los modelos convencional (Modelo 1) y el alternativo (Modelo 2) para evaluar el
efecto de la inclusion del coeficiente de consanguinidad del individuo se

muestran a continuacion:

y =Xb + Za+ Wpe +e Modelo 1

y = Xmb+ Za + Wpe + e Modelo 2

donde, y es el vector de registros de las variables analizadas; b es el vector de
efectos fijos, que incluy6 el efecto de grupo contemporaneo, y para Suizo
Americano incluyé ademds la covariable lineal de grado de pureza, y las
covariables lineal y cuadréatica de edad de la vaca al parto; a es el vector de
valores genéticos aditivos directos; pe es el vector de efectos aleatorios de
ambiente permanente de la vaca; e es el vector de efectos aleatorios
residuales; y X, Z y W son matrices de incidencia que asocian los vectores
correspondientes con y; X(g) es la matriz X con una columna adicional para el

coeficiente de consanguinidad de cada animal. Para estos modelos se supuso:

Ely] = Xb, E[a] = E[pe] = E[e] =0,y

a Ac’, 0 0
Var | pe = 0 Ilo%e O
e 0 0 Ino%

donde, A es la matriz de relaciones genéticas aditivas entre los animales; | es
una matriz identidad; V es igual al nUumero de vacas; N es el niumero de
animales con registro, y o, czpe, y o’ son las varianzas genética aditiva

directa, de ambiente permanente, y residual.
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Criterios parala comparacién de modelos
Los criterios para decidir si el coeficiente de consanguinidad deber& ser incluido

en el modelo para la evaluacion genética fueron los siguientes:

Estimacién de significancia utilizando los estimadores de regresién y sus
errores estandar: para cada variable se obtuvo el cociente del estimador de
regresion del valor fenotipico sobre el coeficiente de consanguinidad del
individuo, dividido entre su error estandar. Si el valor obtenido es superior a 2.0,
se consider6 que el efecto de consanguinidad para la caracteristica en estudio
es significativo (a<0.05, Telo, 2003).

Correlacion entre los valores genéticos predichos. Los estimadores de las
correlaciones producto-momento de Pearson y de rango de Spearman, entre
los valores genéticos predichos y entre las exactitudes obtenidos con los
modelos sin y con el coeficiente de consanguinidad, fueron utilizados para
determinar el efecto de la inclusion del coeficiente de consanguinidad en la
jerarquizacién de los valores genéticos predichos de los animales considerados
en el pedigri. Estos estimadores se obtuvieron utilizando el programa SAS
(SAS, 2002).

Porcentaje de coincidencia entre los valores genéticos predichos de los
mejores sementales. Para cuantificar los cambios en la jerarquizacion de los
animales con los mejores valores genéticos predichos, se utilizd el porcentaje
de coincidencia para los 100 sementales con mérito genético mas alto

obtenidos con cada uno de los modelos en comparacion.

Regresiéon de los valores genéticos predichos. Se obtuvieron los
estimadores de los coeficientes de regresion lineal de los valores genéticos
predichos y sus exactitudes obtenidos con el Modelo 1 sobre los obtenidos con
el Modelo 2. Estos estimadores fueron obtenidos con el procedimiento REG de
SAS (SAS, 2002).
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Estimadores de componentes de varianza y heredabilidad. Para cada
caracteristica se compararon los estimadores de las varianzas de los efectos
genético aditivo directo, de ambiente permanente y residual, asi como las

heredabilidades obtenidas con los dos modelos.

Adicionalmente, se obtuvieron los rangos para los valores genéticos predichos
para la poblacién completa y considerando sélo los animales consanguineos.
Los efectos de consanguinidad en las variables estudiadas, fueron estimados
mediante la regresion lineal de la observacion fenotipica correspondiente sobre

el coeficiente de consanguinidad del animal.
3.5 Resultados y discusién

En el Cuadro 9 se muestra la distribucion por niveles de consanguinidad de los
bovinos Jersey y Suizo Americano utilizados en este estudio. Las proporciones
de animales consanguineos fueron 48.6% y 24.4%, para J y SA. Puede
observarse que sélo el 2.14% de los animales consanguineos tuvieron niveles
de consanguinidad mayor al 10% en J, y el 15.3% de animales consanguineos
mostro niveles de consanguinidad mayores que 10% en SA. Los promedios del
coeficiente de consanguinidad fueron 1.35£2.43 y 1.24+2.23 en la poblacion
completa y 2.78+£2.86 y 5.07+£7.33 en los animales consanguineos para J y SA,
respectivamente, estos promedios se pueden considerar bajos. Fioretti et al.
(2002) estimaron promedios de consanguinidad en ganado Piedmontese
similares a los de este estudio, 1.3 y 5.9% para todos los animales y para los

animales consanguineos.

Los promedios de consanguinidad obtenidos en este estudio son menores a los
reportados en bovinos Holstein por Kearney et al. (2004), quienes encontraron
96.0% de animales consanguineos, aunque con promedio para el coeficiente de
consanguinidad de 6.25%. En otro estudio con bovinos Holstein, Wiggans et al.
(1995) encontraron que 92.75% de los animales fueron consanguineos. Por su
parte, Santos (2007) en bovinos Jersey mexicanos de registro obtuvo

promedios de consanguinidad de 1.9+2.6 y 2.7+£2.7 para la poblacién completa
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y para los animales consanguineos. De manera similar Reséndiz (2009) en
bovinos mexicanos Suizo Americano de registro, encontrd6 promedios de
consanguinidad de 1.48+4.50 y 5.80+£7.50 en la poblacion completa y en los

animales consanguineos.

Efectos de consanguinidad y significancia de la inclusién de F en los
modelos

En el Cuadro 10 se muestran los estimadores de los coeficientes de regresion
para cada una de las variables estudiadas, sobre el coeficiente de
consanguinidad del animal. En general, los efectos de consanguinidad en este
estudio se encuentran dentro del rango reportado en la literatura para estas
caracteristicas. En bovinos Jersey hubo una disminucion de 12.8+17.09 kg de
leche, 0.32+7.01 kg de grasa y un aumento de 0.82+1.19 kg de proteina por
lactancia, por cada 1% de aumento en F; de manera similar, en los porcentajes
de grasa y proteina también hubo aumentos, aunque de muy baja magnitud. En
bovinos Suizo Americano se asocio una reduccion de 14.2+38.3 kg de leche por
lactancia a un aumento de 1% en F. Los cocientes de los estimadores de
regresion para cada una de las caracteristicas sobre el coeficiente de
consanguinidad del animal, dividido entre su error estandar, fueron menores
que 2.0 en todos los casos; por tanto, de acuerdo con Telo (2003) estos
estimadores no fueron significativos (P>0.05). Estos resultados podrian estar

influenciados por los bajos niveles de consanguinidad en estas poblaciones.
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Cuadro 9. Numero y porcentaje de bovinos por nivel de consanguinidad (F) en las poblaciones bovinas mexicanas Jersey
y Suizo Americano de registro, respecto a la poblacién total y a los animales consanguineos.

Ndmero PT? ACY

Nivel de F Jersey Suizo Americano Jersey Suizo Americano Jersey Suizo Americano
0 10806 94312 51.39 75.61

>0=<2 5129 15983 24.39 12.81 50.18 52.54
>2<5 3556 6423 16.91 5.15 34.79 21.11
>5<8 1135 2921 5.40 2.34 11.10 9.60
>8<10 193 437 0.92 0.35 1.89 1.44
>10<12 32 79 0.15 0.06 0.31 0.26
>12<15 126 1513 0.60 1.21 1.23 4.97
>15<18 16 101 0.08 0.08 0.16 0.33
>18<20 1 132 0.00 0.11 0.01 0.43
>20<25 11 2375 0.05 1.90 0.11 7.81
>25<30 20 383 0.10 0.31 0.20 1.26
>30<35 0 34 0.00 0.03 0.00 0.11
>35<40 2 38 0.01 0.03 0.02 0.12
>40s45 O 2 000 000 000 0.01
Total 21027 124733 100.00 100.00 100.00 100.00

’PT = porcentaje de animales por nivel de consanguinidad respecto a la poblacion total, YAC = porcentaje de animales por nivel de
consanguinidad respecto a los animales consanguineos.
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Cuadro 10 Estimadores de los coeficientes de regresion lineal para las
variables® estudiadas sobre el coeficiente de consanguinidad del animal (kg/1%
F) en bovinos Jersey y Suizo Americano de registro.

Variable Jersey Suizo Americano
PL, kg -12.8+17.09 -14.2+38.3
PG, kg -0.32+7.01

PP, kg 0.82+1.19

%G 0.003+0.011

%P 0.046+0.097

’PL, PP, PG, %P y %G = producciones (kg) de leche, proteina y grasa por lactancia, y
porcentajes de proteina y grasa en leche, respectivamente.

Resultados contrarios a los obtenidos en el presente trabajo fueron encontrados
en un estudio realizado en bovinos Holstein, por Smith et al. (1998), quienes
encontraron que a cada aumento de 1.0% en el coeficiente de consanguinidad
del animal se asocio una disminucion de 95.49+33.35 kg de leche, 3.25+£1.21 kg
de grasa y 2.93+1.05 kg de proteina por lactancia. En otro estudio Wiggans et
al. (1995) observaron en bovinos Holstein reducciones de 29.6 kg de leche, 1.1
kg de grasa y 0.97 kg de proteina por lactancia, asociados a un aumento
porcentual de consanguinidad. En bovinos Ayrshire, Guernsey, Holstein, Jersey
y Pardo Suizo de primera lactancia, se observd que por cada 1.0% que
aumento consanguinidad, se redujeron de 14.8 a 39.5 kg y de 0.78 a 1.36 kg las
producciones de leche y grasa por lactancia (Hudson y Van Vleck, 1984).

Correlacion entre los valores genéticos predichos

En el Cuadro 11 se muestran los estimadores de las correlaciones producto-
momento de Pearson y de rango de Spearman, entre los valores genéticos
predichos (VG) y entre las exactitudes, obtenidos con ambos modelos en las
poblaciones estudiadas. En general, los estimadores fueron positivos y
cercanos a la unidad, lo que significa que los valores genéticos predichos con

ambos modelos fueron similares. Cuando el coeficiente de consanguinidad fue
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incluido en el modelo, el cambio mas importante fue observado en los VG
predichos para porcentaje de proteina y produccién de grasa en Jersey (0.94 y
0.96), mientras que para las demas caracteristicas los estimadores de las
correlaciones (>0.99) sugieren que los VG cambiaron muy poco en ambas

razas.

Cuadro 11. Estimadores de la correlaciéon producto-momento de Pearson y de
rango de Spearman entre los valores genéticos predichos (rg) y entre las
exactitudes (rex) para las poblaciones completas, con los modelos con y sin el
coeficiente de consanguinidad.

Correlaciones Spearman Correlaciones Pearson

Raza Variable® g Fex lvg Fex
Jersey PL 0.999 0.999 0.999 0.999

PP 0.993 0.999 0.997 0.999

PG 0.963 0.999 0.987 0.999

%P 0.943 0.999 0.972 0.999

%G 0.999 0.999 0.999 0.999
‘Suizo Americano  PL 0998 0999 0999 0.999

’PL, PP, PG, %P y %G = producciones (kg) de leche, proteina y grasa por lactancia, y
porcentajes de proteina y grasa en leche, respectivamente.

Los resultados anteriores coinciden con los obtenidos en la investigacion de
Tohidi y Torshizi (2006) con vacas Holstein. En dicho estudio fueron obtenidos
estimadores de los coeficientes de las correlaciones de Pearson y de rango de
Spearman superiores a 0.997 entre los valores genéticos predichos para los
rendimientos de leche y grasa por lactancia; los resultados de este estudio,
sugieren que la inclusién del coeficiente de consanguinidad en los modelos no
tuvo efectos importantes en la prediccion de los valores genéticos. Estos
autores atribuyeron este resultado al bajo coeficiente de consanguinidad
promedio en la poblacion estudiada (0.18%) y a la alta proporcion de animales
no consanguineos (91%); también se observo que las diferencias en los valores
genéticos predichos promedio para las producciones de leche y grasa obtenidos
con los modelos alternativos incrementaron conforme el coeficiente de
consanguinidad aumentd. De manera similar a los resultados obtenidos en el

presente estudio, Varona et al. (1998) compararon un modelo que consider6 los
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efectos de manejo, edad, etapa de lactacion, ambiente permanente, genético
aditivo directo y dominancia parental, y la covariable coeficiente de
consanguinidad (F) con dos modelos alternativos de los cuales uno excluy6 Fy
el otro el efecto de dominancia parental y obtuvieron correlaciones entre los

valores genéticos predichos superiores a 0.999.

Porcentaje de coincidencia entre los valores genéticos predichos de los

mejores sementales

En el Cuadro 12 se presentan los porcentajes de coincidencia entre los 100
sementales superiores evaluados con el modelo convencional y el que incluyo
el coeficiente de consanguinidad. Las diferencias obtenidas entre incluir o no F
en el modelo para la evaluacién genética fueron pequefias. Los porcentajes de
coincidencia para las variables estudiadas variaron de 90 a 98% en ambas
razas. Esto implica que se esperarian pocos cambios en la jerarquizacion de los
VG de los animales evaluados en ambas razas al utilizar uno u otro modelo. Los
resultados de este estudio son similares a los obtenidos por Sigurdsson vy
Jonmundsson (1995) en bovinos lecheros Islandeses, estos autores no
observaron un efecto importante de la inclusion de consanguinidad en la
jerarquizaciéon dentro de afio de los animales evaluados. Los promedios
encontrados dentro de afio de nacimiento de las correlaciones de rango en el
estudio de estos autores fueron 0.997, 0.998 y 0.996, para la primera, segunda

y tercera lactancias, respectivamente.
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Cuadro 12. Porcentajes de coincidencia entre los 100 sementales con los
valores genéticos predichos mas altos obtenidos con los modelos con y sin el
coeficiente de consanguinidad en bovinos Jersey y Suizo Americano.

Raza Variable? % coincidencia
Jersey PL 98

PP 93

PG 91

%P 90

%G 98
""" Suizo Americano ~ PL 97

’PL, PP, PG, %P y %G = producciones (kg) de leche, proteina y grasa por lactancia, y los
porcentajes de proteina y grasa en leche, respectivamente.

Regresion de los valores genéticos predichos

Los estimadores de los coeficientes de regresion para los valores genéticos
predichos y las exactitudes obtenidos con el modelo convencional sobre los
obtenidos con el modelo alternativo, variaron entre 0.96 y 1.10 para valores
genéticos, y entre 1.00 y 1.01 para exactitudes en la raza Jersey; valores
similares fueron observados para bovinos Suizo Americano (Cuadro 13). Estos
resultados indican que los valores genéticos obtenidos con un modelo, pueden
predecir con un alto nivel de confiabilidad los VG que serian obtenidos con el
modelo alternativo en ambas razas.

Cuadro 13. Estimadores de los coeficientes de regresion de los valores

genéticos predichos y exactitudes obtenidos con el modelo que no incluyé el
coeficiente de consanguinidad (1) sobre los del modelo que lo incluy6 (2).

Raza Variable® bl(va1)/(vg2)]’ b[(E1)/(E2)]"
Jersey PL 1.009 1.003
PP 0.962 1.013
PG 1.090 1.011
%P 1.096 1.007
_____________________________ w ..............10606 1006
Suizo Americano  PL 0.997 0.999

’PL, PP, PG, %P y %G = producciones (kg) de leche, proteina y grasa por lactancia, y
porcentajes de proteina y grasa en leche, respectivamente. Yb[(vg.)/(vg,)] = coeficiente de
regresién de los valores genéticos predichos con el modelo 1 sobre los del modelo 2;
*b[(EL)/(E,)] = coeficiente de regresion de las exactitudes obtenidas con el modelo 1 sobre las
del modelo 2.
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Estimadores de componentes de varianza y heredabilidad

En el Cuadro 14 se muestran los estimadores de heredabilidad (h?) y de los
componentes de varianza obtenidos con los modelos en comparacién. Para los
bovinos Jersey, las magnitudes de los estimadores de la varianza genética
aditiva directa estimados con el Modelo 2 fueron ligeramente menores para PL
y PG, mayor para PP, y similares para %G y %P; igualmente, los estimadores
de la varianza residual del Modelo 1 fueron similares a los obtenidos con el
Modelo 2. Para Suizo Americano tanto la varianza genética aditiva directa como

la residual permanecieron sin cambios notorios.

Para los bovinos Jersey, el cambio en los estimadores de las varianzas de
ambiente permanente para PP fue de magnitud pequefia; los estimadores
obtenidos con el Modelo 2 fueron menor para PL y mayor para PG que los
obtenidos con el Modelo 1, mientras que para %G y %P no hubo cambios. En
Jersey los cambios mas notorios en los estimadores de la varianza fenotipica
de un modelo a otro fueron observados para PL y PG, manteniéndose muy
similares para PP, %G y %P. En Suizo Americano no hubo cambios notorios en
este estimador. Por lo anterior, la proporcibn de varianza de ambiente
permanente sobre la varianza fenotipica se mantuvo sin cambios para todas las
caracteristicas en las dos razas estudiadas. Los estimadores de heredabilidad
obtenidos también se mantuvieron sin cambios de un modelo a otro para todas

las caracteristicas analizadas.
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Cuadro 14. Estimadores de los componentes de varianza de efectos genéticos directos (u), ambiente permanente (pe),
residual (e), fenotipica (p), y proporcién de la varianza de ambiente permanente entre la varianza fenotipica (pe/p) y
heredabilidades (h?) para caracteristicas de produccién en bovinos Jersey y Suizo Americano de registro.

Raza  Variable* Modelo” u® pe" e’ p" th? pe/p®
- 1 4189.18 2609.0 11624.0 18422.18 0.23+0.033 0.14
Jersey 2 4178.71 2590.0 11625.0 18393.17 0.23+0.033 0.14
PG 1 500.61 478.04 3155.75 4134.40 0.12+0.025 0.12
2 481.51 488.57 3153.80 4123.88 0.12+0.025 0.12
PP 1 331.22 268.00 2483.26 3082.47 0.11+0.025 0.09
2 335.32 267.24 2479.37 3081.94 0.11+0.025 0.09
%G 1 0.04 0.02 0.22 0.28 0.15+0.029 0.07
0
2 0.04 0.02 0.22 0.28 0.15+0.029 0.07
%P 1 0.05 0.00 0.15 0.20 0.24+0.031 0.00
0
2 0.05 0.00 0.15 0.20 0.24+0.031 0.00
Suizo
. PL 1 496.1 1030.1 3492.2 4975.5 0.10+0.030 0.69
Americano
494.7 1031.3 3496.7 4972.8 0.10+0.030 0.69

’PL, PG, PP, %P y %G = producciones (kg) de leche, grasa y proteina por lactancia, y porcentajes de proteina y grasa en leche, respectivamente.
“u = varianza de efectos genéticos directos; “pe = varianza de ambiente permanente; ‘e = varianza residual; “p = varianza fenotipica; ‘pe/p =
proporcion de la varianza de ambiente permanente entre la varianza fenotipica; *h? = heredabilidad. Y1 = modelo sin coeficiente de
consanguinidad; 2 = modelo que incluyé el coeficiente de consanguinidad.
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En bovinos Hereford, Ferreira et al. (1999) compararon 12 modelos que
difirieron en los efectos incluidos, y observaron que los estimadores de varianza
y heredabilidad fueron similares, independientemente si el coeficiente de
consanguinidad fue incluido o no en el modelo. Similarmente, Fioretti et al.
(2002) evaluaron dos modelos en bovinos Piedmontese, uno incluyé los
coeficientes de consanguinidad del animal y de la madre como covariables y el
otro no, y encontraron que las diferencias en los estimadores de las
heredabilidades para edad a la primera inseminacion, edad al primer parto,
peso a los 120 dias, peso al afio en hembras y peso al afio en machos fueron
de 0.0 a 0.01.

Rango de los valores genéticos predichos considerando la poblacion

completay solo los padres consanguineos (F>0)

En el Cuadro 15 se presentan los rangos de los valores genéticos predichos
considerando la poblacién completa y sélo los padres consanguineos y su
progenie, se puede observar que cuando se consideraron padres
consanguineos los rangos para los valores genéticos de las variables
analizadas disminuyeron ligeramente. Estos resultados son contrarios a los
encontrados en otras investigaciones. En un estudio en bovinos lecheros
Braunvieh, realizado para evaluar el efecto del coeficiente de consanguinidad
en la prediccion de los valores genéticos, se observé que en la poblacién
completa incluyendo animales consanguineos y no consanguineos, solo 0.8%
de los valores genéticos para producciéon de leche difirieron mas de 5.5 kg, y
cuando se hizo la evaluacion considerando sélo los padres con consanguinidad
mayor que 10%, el 66.4% de los valores genéticos predichos difirieron en mas
de 5.5 kg (Casanova et al., 1992). Estos autores sugieren que la progenie de
padres consanguineos pudiera tener valores genéticos sobreestimados con

relacion a la poblacion completa en las evaluaciones genéticas.
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Cuadro 15. Rango de los valores genéticos predichos para las variables®
evaluadas considerando la poblacién completa y sélo los padres consanguineos
(F>0) en bovinos Jersey y Suizo Americano de registro.

Poblacién completa Padres consanguineos
Variable  Jersey Suizo Americano  Jersey Suizo Americano
PL -13.1a22.3 -3.60a5.58 -11.0a194 -3.61a5.57
PG -28.4 a 60.4 -27.1a 60.3
PP -35.6a42.4 -32.5a35.5
%G -0.72a0.44 -0.62 a 0.40
%P -0.81a0.35 -0.86 a 0.32

‘PL, PP, PG, %P y %G = producciones (kg) de leche, proteina y grasa por lactancia, y
porcentajes de proteina y grasa en leche, respectivamente.

Los resultados obtenidos con los diferentes criterios utilizados para determinar
la inclusion del coeficiente de consanguinidad en el modelo, sugieren que no es
necesario incluir el coeficiente de consanguinidad. A esta misma conclusién
arribaron Ferreira et al. (1999), quienes no observaron cambios en los
estimadores de parametros genéticos y componentes de varianza obtenidos
con los modelos con o sin consanguinidad en bovinos Hereford. Conclusiones
similares fueron obtenidas por Fioretti et al. (2002) en bovinos Piedmontese y
por Sigurdsson y Jonmundsson (1995) en bovinos lecheros Islandeses. Por el
contrario Tohidi y Torshizi (2006) recomiendan incluir el coeficiente de
consanguinidad en el modelo para la evaluacion genética de las producciones
de leche y grasa en ganado Holstein. Estos autores argumentan que ignorar el
coeficiente de consanguinidad en los modelos, incrementa las diferencias entre
los valores genéticos para las variables estudiadas y que F estd aumentando en

la poblacion Holstein que evaluaron.

El efecto de la inclusion del coeficiente de consanguinidad quizd no fue
importante debido a que los niveles de consanguinidad en las poblaciones es
relativamente bajo, en bovinos Jersey se encontr0 que soOlo 2.14% de los

animales consanguineos tuvieron niveles de consanguinidad mayor que 10%, y
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en Suizo Americano 5.3% de animales consanguineos tuvieron niveles mayor
que 10%.

3.6 Conclusiones

Actualmente no es necesaria la inclusion del coeficiente de consanguinidad en
los modelos para la evaluaciébn genética de produccion de leche y sus
componentes sélidos en bovinos Jersey, y de produccién de leche en Suizo
Americano. Sin embargo, se recomienda evaluar nuevamente la inclusion del
coeficiente de consanguinidad en los modelos para la evaluacion genética,
cuando el promedio de consanguinidad en estas poblaciones sea superior al

actual.
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4. INCLUSION DEL COEFICIENTE DE CONSANGUINIDAD EN
LOS MODELOS PARA LA EVALUACION GENETICA DE

BOVINOS PARA CARNE
4.1 Resumen

El objetivo fue evaluar el efecto de incluir los coeficientes de consanguinidad del animal
(Fc) y de la madre (Fm) en los modelos para la evaluacién genética de bovinos
mexicanos de registro Tropicarne (T), Suizo Europeo (SE) y Angus (A). EI modelo
convencional que incluy6 el efecto fijo de hato-afio-estacion-sexo de la cria, y las
covariables lineal y cuadratica de edad de la vaca, para T las covariables lineales de
heterosis individual y materna, y para SE el grado de pureza; los efectos aleatorios
incluidos fueron genéticos aditivos directo, materno y su covarianza, y de ambiente
permanente de la vaca y residual (Modelo 1); y otro que adicionalmente incluyé Fc y
Fm (Modelo 2), fueron comparados. Las caracteristicas analizadas en T fueron los
pesos al nacimiento (PN), al destete (PD), al afio (PA) y a los 18 meses (P18M); y para
A y SE fueron estudiados PN, PD y PA. Los analisis fueron realizados usando el
programa MTDFREML. Los archivos de pedigri incluyeron 5724 animales T, 135829
SE y 29574 A. Varios criterios fueron utilizados para comparar los resultados obtenidos
con los modelos alternativos. La magnitud del efecto de incluir F en los modelo
dependi6 del criterio de comparacion usado y de la caracteristica. No hubo cambios
notorios en los valores genéticos predichos para las caracteristicas analizadas en las
tres razas. Los porcentajes de coincidencia entre los 100 sementales superiores fueron
de 96 a 100% para las variables analizadas en las tres razas. Los estimadores de los
coeficientes de regresion de los VG y exactitudes obtenidos con el Modelo 1 sobre los
obtenidos con el Modelo 2 variaron de 0.98 a 1.01 para los VG y de 0.99 a 1.00 para
las exactitudes, considerando todas las caracteristicas y las tres razas estudiadas. En
T, los estimadores de las varianzas genéticas directa (ug) y materna (un) fueron
similares en todas las caracteristicas, solo para P18M uq fue menor en el Modelo 2;
para A, ug Yy Uy fueron similares para las caracteristicas estudiadas, solo ug fue mayor
para PA 'y u, fue menor con el Modelo 2; mientras que en SE los estimadores de ug y
U, no difirieron de un modelo a otro. Los cambios en los estimadores de h?y y h?,
obtenidos con los modelos en comparacion fueron de 0.00 a 0.01. No resultdé necesaria
la inclusién del coeficiente de consanguinidad en los modelos para evaluar
genéticamente los bovinos Tropicarne, Angus y Suizo Europeo. Sin embargo, se
recomienda realizar nuevamente esta evaluacién cuando el promedio de F sea
superior al actual.

Palabras clave: coeficiente de consanguinidad, evaluacion genética, Tropicarne,
Angus, Suizo Europeo.

Tesis de Maestria en Ciencias en Innovacion Ganadera, Universidad Autonoma Chapingo.
Autor: Carlos Alberto Garcia Munguia.
Director de Tesis: Ph.D. Agustin Ruiz Flores.
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INCLUSION OF THE INBREEDING COEFFICIENT INTO THE
MODELS FOR GENETIC EVALUATION OF BEEF CATTLE

4.2 Abstract

The objective was to evaluate the effect of the inclusion of the individual (Fc)
and dam (Fm) inbreeding coefficients into the models to evaluate genetically
Tropicarne (T), Braunvieh (B), and Angus (A) Mexican purebred beef cattle. The
conventional model that included the fixed effects of herd-year-season-sex of
calf, and the linear and quadratic covariables of age of the cow at calving, the
model for T also considered the linear covariable of individual and maternal
heterosis, and for B the linear effect of upgrading level; the random effects
considered were genetic additive direct, maternal, its covariance, and
permanent environment, and residual (Model 1); and an alternative model that
additionally included Fc and Fm (Model 2), were compared. The traits analyzed
were weights at birth (BW), at weaning (WW), yearling (YW), and at 18 months
of age (18MW), in T. In Angus and Braunvieh the BW, WW, and YW were
studied. The analyses were done using an animal model and the MTDFREML
program. The pedigree files included 5724, 135829, and 29574 animals for T, B
and A. Several criteria to compare the results from the two alternative models
were used. The effect of the inclusion of Fc and Fm into the models depended
on the criterion of comparison used and trait analyzed. There were not notorious
changes for the predicted breeding values (BV) for any of the traits analyzed in
the three breeds. The percentages of coincidence among the top 100 sires
ranged from 96 to 100% for all the traits in the three breeds. The estimates of
the regression coefficient of BV and their accuracies from Model 1 on the BV
and their accuracies from Model 2, ranged from 0.98 to 1.01 for the BV, and
from 0.99 to 1.00 for the accuracies, for all traits in the three breeds studied. For
T, the estimates of the direct and maternal genetic variance were similar for all
traits, only for 18MW ug was lower for Model 2; for A ug and uy, were similar for
all traits studied, only ug was higher for YW and un was lower with Model 2;
meanwhile, in B the estimates of ugand uy, did not change from one model to the
other. The changes in h2g y h%, estimates from the models under comparison
were from 0.00 to 0.01. The results suggest that the inclusion of F into the
models to evaluate genetically Tropicarne, Braunvieh and Angus beef cattle
breeds was not necessary. However, it is recommended to perform this
evaluation again when the average of F is higher than it is today.

Keywords: inbreeding coefficient, genetic evaluation, Tropicarne, Braunvieh,
Angus.

Master of Science Thesis, Universidad Autbnoma Chapingo.
Author: Carlos Alberto Garcia Munguia.
Advisor: Ph.D. Agustin Ruiz Flores.
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4.3 Introducciodn

Las evaluaciones genéticas constituyen la manera mas adecuada para evaluar
y seleccionar animales con el fin de obtener progreso genético en una
poblacién. En la medida que se utilicen el mayor nimero de registros tanto de
los animales como de sus parientes, se obtendr& mayor precision en la
prediccién de valores genéticos (Ravangolo et al., 2002). Con el objetivo de
evaluar el efecto de la inclusion del coeficiente de consanguinidad en los
modelos en la prediccidn de valores genéticos (VG) y sus exactitudes, han sido
realizados varios estudios. En una investigacion realizada en bovinos
Piedmontese, Fioretti et al. (2002), al incluir el coeficiente de consanguinidad
del animal y de la madre para estimar parametros genéticos y predecir los VG
para caracteristicas productivas y reproductivas, encontraron que no fue
necesaria la inclusion del coeficiente de consanguinidad en el modelo. Aunque
conclusiones contrarias fueron obtenidas por Tohidi y Torshizi. (2006) en

ganado Holstein en Iran.

La consanguinidad puede influir de dos maneras en las evaluaciones genéticas:
primera, directamente en los supuestos del modelo genético, por ejemplo, la
varianza de los valores genéticos de los animales consanguineos estara
sobrestimada por la varianza entre los valores genéticos de los padres; y
segunda, afectando el comportamiento fenotipico de los animales y asi los
resultados de la evaluacién (Casanova et al., 1992). La consanguinidad puede
influir en la exactitud de las evaluaciones genéticas, en el estudio de Wiggans et
al. (1995) se encontro que la exactitud de la seleccion mejoraria si en las
evaluaciones genéticas, los registros fueran previamente ajustados para incluir

la depresion endogamica esperada con cada pareja o poblacién de parejas.

En México se realizan evaluaciones genéticas de las razas Tropicarne desde
2002 (Nufez et al., 2002), de Suizo Europeo a partir de 2003 (Nuiez et al.,
2003), y de Angus desde 2004 (Nufez et al., 2004). Los modelos que se utilizan

en estas evaluaciones no consideran el coeficiente de consanguinidad. En
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dichas poblaciones existen diferentes niveles de consanguinidad; por ejemplo,
Saavedra (2009) encontr6 en bovinos Angus de registro, 2135 animales
consanguineos que representaron el 10.07% de la poblacion, el porcentaje de F
en la poblacion completa fue 0.52+2.82 y en los animales consanguineos
5.21+7.39; mientras que en bovinos Suizo Europeo 62050 animales fueron
consanguineos, representando el 57.68% de la poblacion total con un promedio
de F para esta poblacion de 1.71+4.33, y de 2.69+5.36 en los animales
consanguineos. En Tropicarne, Ruiz-Flores et al. (2006) encontraron en una
poblacion de 5730 animales que el 51% fueron consanguineos, y el promedio
de F en la poblacibn completa fue 1.8+3.5 y de 3.6x4.5 en los animales

consanguineos.

El objetivo de este estudio fue evaluar el efecto de la inclusion del coeficiente de
consanguinidad del animal y de la madre en los modelos para la evaluacion
genética de los pesos al nacimiento, al destete, al afio y a los 18 meses en
bovinos Tropicarne; y al nacimiento, al destete y al afio en bovinos de registro
Suizo Europeo y Angus.

4.4 Materiales y métodos

Origen de lainformacion

La informacion analizada provino de las bases de datos productivos y
genealdgicos de las Asociaciones: Mexicana de Criadores de Ganado Suizo de
Registro, A. C., Mexicana de Criadores de Ganado Tropicarne, A. C. y Angus
Mexicana, A. C. Los registros de comportamiento provienen de animales
nacidos de 1984 a 2008, de 1958 a 2003, y de 1961 a 2008, para las razas

Suizo Europeo, Tropicarne y Angus.

El ganado bovino Suizo Europeo se localiza en 33 ranchos, ubicados en 12
estados de la Republica Mexicana, el Tropicarne se localiza en dos ranchos
ubicados en los municipios de Ozuluama y Tampico Alto, Veracruz y el Angus

se encuentra en 20 ranchos de 12 estados del pais.
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Las variables analizadas en Tropicarne fueron los pesos al nacimiento (PN), al
destete ajustado a 240 d (PD), al afio (PA) y a los 18 meses (P18M); en Suizo
europeo PN, PD ajustado a 240 d y PA; y en Angus, PN, PD ajustado a 205 d y
PA. Los pedigries utilizados incluyeron 5724 animales Tropicarne, 135829

Suizo Europeo y 29574 Angus.

Modelos de analisis

El peso al destete fue ajustado a 240 d en Suizo Europeo y Tropicarne, y a 205
d en Angus. Los grupos contemporaneos fueron formados combinando los
efectos de hato, afo, estacion, sexo de la cria y régimen de alimentacion (solo
para Suizo Europeo). Para la determinacién de los grupos conectados se utilizé
el programa AMC (Roso y Schenkel, 2006). En el Cuadro 16 se presentan
estadisticos descriptivos de las bases de datos utilizadas.

Cuadro 16. Estadisticos descriptivos de los datos utilizados en los analisis.

Numero de Desviacion
Raza Variable* registros  Minimo Maximo Media estandar
Tropicarne PN 4888 29.0 440 351 24
PD 4642  111.7 308.8 210.7 32.8
PA 2847  130.0 387.0 257.4 42.8
S P18M . 2421 1820 5010 3215 58.4
Suizo PN 16023 23.0 53.0 37.6 5.1
Europeo PD 12304 97.8 384.1 240.3 47.7
S PA 9064 1429 5240 3315 64.1
Angus PN 4147 20.0 48.0 34.0 4.6
PD 3009 109.5 302.1 204.5 36.5
PA 1834  165.0 478.0 319.9 64.6

PN, PD, PAy P18M = pesos (kg) al nacimiento, al destete, al afio y a los 18 meses,
respectivamente.

Los analisis estadisticos para estimar las (co)varianzas y predecir los valores
genéticos y sus exactitudes, fueron realizados utilizando un modelo animal y el
programa de maxima verosimilitud restringida, sin el uso de derivadas y
multivariado (MTDFREML, Boldman et al., 1995).
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Los modelos convencional (Modelo 1) y alternativo (Modelo 2) para evaluar el
efecto de la inclusion de los coeficientes de consanguinidad del animal (Fc) y de

la madre (Fm) fueron:

y =Xb + Za +Mm + Wpe + e Modelo 1
y =Xmb +Za+ Mm + Wpe + e Modelo 2

donde, y es el vector de registros de las variables a analizar; b es el vector de
efectos fijos, que incluy6 el efecto de grupos contemporaneos y las covariables
lineal y cuadratica de edad de la vaca al parto; adicionalmente, en Tropicarne
se consideraron como covariables lineales la heterosis individual y materna, y
en Suizo Europeo el grado de pureza del animal; a es el vector de valores
genéticos aditivos directos; m es el vector de valores genéticos aditivos
maternos; pe es el vector de efectos aleatorios de ambiente permanente de la
vaca; e es el vector de efectos aleatorios residuales; X, Z, M y W son matrices
de incidencia que asocian los vectores correspondientes con y, X es la matriz
X con dos columnas adicionales para las covariables coeficiente de
consanguinidad del animal y de la madre. El modelo para P18M en Tropicarne
no incluyé el efecto genético materno y su covarianza con el efecto genético

directo, la heterosis materna, ni Fm. Los supuestos para estos modelos fueron:

Ely] = Xb, E[a] = E(m) = E[pe] =E[e] =0, y

a Ac?s Acam 0 0

m = AGam AGZm 0 0
var pe 0 0 Ivwo%e O

e 0 0 0 INGZG

donde, A es la matriz de relaciones genéticas aditivas entre los animales; | es
una matriz identidad; V es igual al nUumero de vacas con cria; N es el nimero de
animales con registro; 6%, o°m Gpe, ¥ G SON las varianzas genética aditiva
directa, genética aditiva materna, de ambiente permanente y residual; cam €s la

covarianza entre los efectos genéticos aditivo directo y materno.
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Criterios para la comparacion de modelos

Para determinar si se requiere o no incluir el coeficiente de consanguinidad
individual en el modelo para la evaluaciébn genética de las razas estudiadas

fueron utilizados varios criterios:

Estimacién de significancia utilizando los estimadores de regresion y sus
errores estandar: para cada variable se obtuvo el cociente del estimador de
regresion del valor fenotipico sobre el coeficiente de consanguinidad del
individuo o de la madre, dividido entre su error estandar. Si el valor obtenido es
superior a 2.0, se consider6 que el efecto de consanguinidad para la

caracteristica en estudio es significativo (a<0.05, Telo, 2003).

Correlacion entre los valores genéticos predichos. Los estimadores de las
correlaciones producto-momento de Pearson y de rango de Spearman, entre
los valores genéticos predichos y entre las exactitudes obtenidos con los
modelos alternativos, fueron utilizados para determinar si la inclusién del
coeficiente de consanguinidad ocasion6é cambios importantes en los valores
genéticos predichos y en la jerarquizacion de los animales considerados en el
pedigri. Estos estimadores se obtuvieron utilizando el rograma SAS (SAS,
2002).

Porcentaje de coincidencia entre los valores genéticos predichos de los
mejores sementales. Para cuantificar los cambios en la jerarquizacion de los
animales con los valores genéticos predichos mas altos, se utilizé el porcentaje
de coincidencia para los 100 sementales con mayor mérito genético obtenidos

con cada uno de los modelos en comparacion.

Regresion de los valores genéticos predichos. Se obtuvieron los
estimadores de los coeficientes de regresion lineal de los valores genéticos
predichos y sus exactitudes obtenidos con el Modelo 1 sobre los obtenidos con
el Modelo 2. Los estimadores de regresion se obtuvieron con el procedimiento
REG de SAS (SAS, 2002).

Estimadores de componentes de (co)varianza y heredabilidad. Para cada

caracteristica se estimaron las (co)varianzas de los efectos genético directo y
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materno, de ambiente permanente y residual, asi como las heredabilidades

obtenidas con los dos modelos.

Adicionalmente, se estimaron los rangos para los valores genéticos predichos
para la poblacion completa, y considerando sélo los padres consanguineos y su
progenie. El efecto de la consanguinidad en las variables analizadas fue
cuantificado mediante los estimadores de los coeficientes de regresion del valor
fenotipico para cada una de las variables, sobre el coeficiente de

consanguinidad del animal.

4.5 Resultados y discusion

Los promedios de Fc fueron 1.81+3.55, 1.60+4.16 y 0.38+2.40 en la poblacion
completa; y 3.56+4.31, 2.93+5.27 y 5.23+7.41 en los animales consanguineos
para Tropicarne, Suizo Europeo y Angus, respectivamente; mientras que para
Fm fueron 1.06+2.86, 1.07+3.64, y 0.20+1.77, en la poblacién completa. En el
Cuadro 17 se muestra la distribucibn de los animales por nivel de
consanguinidad del animal en las poblaciones de bovinos Tropicarne, Angus y
Suizo Europeo utilizados en este estudio. Se puede observar que las
proporciones de animales consanguineos en las razas Tropicarne y Suizo
Europeo es alta, 51.0% y 44.8%; mientras que para bovinos Angus es baja
(7.2%). Se observa que de los animales consanguineos solo 7.96%, 19.3% y
7.22% tienen niveles de consanguinidad mayor que 10% para Tropicarne,
Angus y Suizo Europeo, respectivamente. De manera similar, Ruiz-Flores et al.
(2006) en bovinos Tropicarne encontraron una proporcibn de animales
consanguineos de 51.0% y en Suizo Europeo de 49.3%, los promedios de
consanguinidad reportados fueron 1.8+3.5 en el total de la poblacion y 3.6x4.5
en animales consanguineos. Por su parte, Saavedra (2009) en bovinos Angus y
Suizo Europeo encontr6 promedios de consanguinidad de 0.52+2.82 vy
1.71+4.33 en la poblacion completa, y 5.21+7.39 y 2.69+5.36 en los animales

consanguineos.
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Cuadro 17. Numero y porcentajes de animales por nivel de consanguinidad (F) en las poblaciones bovinas mexicanas
Tropicarne, Angus y Suizo Europeo de registro, respecto a la poblacion total y a los animales consanguineos.

NUmero PT* ACY
Suizo Suizo Suizo
Nivel de F Tropicarne Angus Europeo Tropicarne Angus Europeo Tropicarne Angus  Europeo
0 2808 27436 61376 49.06  92.77 45.19

>0<2 1435 1176 51577 25.07 3.98 37.97 49.21 55.00 69.27
>2<5 904 305 11428 15.79 1.03 8.41 31.00 14.27 15.35
>5<8 300 223 4968 5.24 0.75 3.66 10.29 10.43 6.67
>8<10 45 25 1113 0.79 0.08 0.82 1.54 1.17 1.49
>10<12 5 5 332 0.09 0.02 0.24 0.17 0.23 0.45
>12<15 150 196 2025 2.62 0.66 1.49 5.14 9.17 2.72
>15<18 33 22 364 0.58 0.07 0.27 1.13 1.03 0.49
>18<20 4 2 125 0.07 0.01 0.09 0.14 0.09 0.17
>20<25 0 137 1211 0.00 0.46 0.89 0.00 6.41 1.63
>25<30 39 32 1200 0.68 0.11 0.88 1.34 1.50 1.61
>30<35 0 14 65 0.00 0.05 0.05 0.00 0.65 0.09
>35<40 1 1 36 0.02 0.00 0.03 0.03 0.05 0.05
>40<45 0 0 7 0.00 0.00 0.01 0.00 0.00 0.01
>45<50 0 0 1 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00

>50s55 0. o 1 000 000 000 000 000 | 0.00
Total 5724 29574 135829 100.00 100.00 100.00 100.00  100.00 100.00

’PT = porcentaje de animales por nivel de consanguinidad respecto a la poblacion total, YAC = porcentaje de animales por nivel de
consanguinidad respecto a los animales consanguineos.
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Efectos de consanguinidad y significancia de la inclusion de F en los

modelos

En el Cuadro 18 se presentan los estimadores para los efectos de
consanguinidad (coeficientes de regresion) en los pesos al nacimiento (PN), al
destete (PD), al afio (PA) y a los 18 meses (P18M), por cada 1.0% de aumento
en los coeficientes de consanguinidad del animal y de la madre. De acuerdo
con el método de Telo (2003), ninguno de los estimadores fue significativo,
aungue en general estos estimadores se encuentran dentro del rango de los
resultados reportados en la literatura para estas caracteristicas. Resultados
similares a los encontrados en este trabajo fueron reportados para Fc en el PN
de Indubrasil (Avila, 1993) y Hereford (Pariacote et al., 1998); y para Fm en el
PN de Hereford, Romosinuano y Tropicarne por MacNeil et al. (1992), Ruiz
(1992) y Mendoza (2002), respectivamente. De manera similar se mostrd para
Fc no influyé significativamente en el PD de Indubrasil (Avila, 1993), Tropicarne
(Mendoza, 2002) y Hereford (Pariacote, et al., 1998); y Fm en el PD de bovinos
Romosinuano (Ruiz, 1992) y Tropicarne (Mendoza, 2002).

Cuadro 18 Estimadores de los coeficientes de regresion lineal para las
variables® de crecimiento estudiadas sobre el coeficiente de consanguinidad del
animal (kg/1% F), en bovinos Tropicarne, Angus y Suizo Europeo de registro.

Tropicarne Angus Suizo europeo
Variable Fc Fm Fc Fm Fc Fm
PN -0.02+0.04 -0.09+0.06 -0.05+4.89 -0.14+0.08 -0.88+2.81  -0.73+3.58
PD -0.15+0.56 -0.30£1.01 -0.48+0.40 -0.44+0.69 -0.27+£0.25 -0.65+3.12
PA 0.02+0.07 -0.70+£1.13 -0.51+0.76 -0.11+1.19 -0.41+0.30 -0.30+0.39

P18M -0.19+0.39

’PN, PD, PA y P18M = pesos (kg) al nacimiento, al destete, al afio y a los 18 meses,
respectivamente.
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Por otra parte, los estimadores obtenidos en este estudio son contrarios a los
encontrados por Burrow (1993), quien observé que a un aumento de 1.0% en
Fc se asocié una reduccion de 0.44 kg en el PD, 0.69 kg en PA y 1.3 kg en
P18M. En otro estudio realizado en bovinos Hereford, Snelling et al. (1996)
observaron que por cada aumento porcentual del coeficiente de consanguinidad
de animal, el PN se redujo 0.08, kg y por cada 1.0% que aumenté Fm se redujo
0.02 kg el PN. Ruiz (1992) en bovinos Romosinuano encontré una reduccion
del PD de 0.78 kg por cada 1.0% de incremento en Fc. Pariacote et al., (1998),
observaron una reduccion de 0.05 kg en el PN por cada 1.0% que aumentd Fm.
De manera similar, McCurley et al. (1984) encontraron que cuando el
coeficiente de consanguinidad del animal aumentd 1.0%, se redujeron los pesos
a los 18 meses 2.03 kg en bovinos Angus, 2.26 kg en Hereford y 1.95 kg en
Shorthorn. En otro estudio realizado por Carolino y Gama (2008) en bovinos
Alentejana productores de carne, encontraron que por cada 1.0% de aumento
en Fc hubo una reduccion de 0.027 kg en el PN y 0.189 kg en el peso a los 7

meses.
Correlacién entre los valores genéticos predichos

En el Cuadro 19 se presentan los estimadores de las correlaciones producto-
momento de Pearson y de rango de Spearman entre los valores genéticos
predichos (VG), y entre las exactitudes obtenidas con el modelo convencional y
con el que incluyd los coeficientes de consanguinidad del animal y de la madre.
En general los estimadores para cada una de las variables fueron altos, lo que
sugiere que indistintamente del modelo que sea utilizado para predecir los VG,
éstos seran similares. Al incluir los coeficientes de consanguinidad en el modelo
animal, el cambio mas importante fue observado sélo en los valores genéticos
para peso al destete en Angus, mientras que para las demas caracteristicas en
las tres razas estudiadas, tanto los valores genéticos, como las exactitudes se

mantuvieron esencialmente sin cambios.
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Cuadro 19. Estimadores de la correlacién producto-momento de Pearson y de
rango de Spearman entre los valores genéticos predichos (r,g)” y exactitudes
(rex)’ para los animales obtenidos con los modelos con y sin el coeficiente de
consanguinidad.

Correlaciones Spearman Correlaciones Pearson
Raza Variable® lg lex l'vg Fex
Tropicarne PN 0.999 0.998 0.999 0.999
PD 0.999 0.997 0.999 0.999
PA 0.999 0.998 0.999 0.999
___________________ PIBM 0999 0999 0999 0999
Suizo PN 0.999 0.999 0.999 0.999
Europeo PD 0.998 0.999 0.999 0.999
___________________ PA 0999 0999 0999 0999
Angus PN 0.999 0.999 0.999 0.999
PD 0.995 0.999 0.999 0.999
PA 0.996 0.999 0.999 0.999

*PN, PD, PA y P18M = pesos (kg) al nacimiento, al destete, al afio y a los 18 meses,
respectivamente. “r,; = correlacién entre los valores genéticos predichos obtenidos con los
modelos con y sin el coeficiente de consanguinidad; *rex = correlacion entre las exactitudes
obtenidas con los modelos con y sin coeficiente de consanguinidad.

Los resultados anteriores son similares a los obtenidos por Ferreira et al. (1999)
en bovinos Hereford, quienes encontraron que el incluir el coeficiente de
consanguinidad o no en los modelos, no influyé en los estimadores de las
correlaciones entre valores genéticos predichos, y las correlaciones de rango
fueron cercanos a la unidad (0.997 a 0.998). Similarmente, Fioretti et al. (2002)
en bovinos Piedmontese encontraron correlaciones producto-momento de
Pearson y de rango de Spearman de 0.99. Resultados similares han sido
observados en otras especies, en un estudio realizado en ovinos Elsenburg
Dormer en el Sur de Africa, al incluir el coeficiente de consanguinidad del
animal como covariable en los modelos para estimacion de parametros
genéticos, se obtuvieron estimadores de los coeficientes de correlacion entre
VG obtenidos con ambos modelos para peso PN y al PD de 0.99 (Van Wyk et
al., 2009).
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Porcentaje de coincidencia entre los valores genéticos predichos de los

mejores sementales

En el Cuadro 20 pueden observarse los porcentajes de coincidencia entre los
100 sementales superiores evaluados con el modelo convencional y con el que
incluyé los coeficientes de consanguinidad. Las diferencias obtenidas entre
incluir o no los coeficientes fueron de pequefia magnitud en las tres razas
evaluadas. Esto sugiere que en general se esperarian cambios pequefios en la
jerarquizacién de los mejores sementales, con excepcion de PD en Suizo
Europeo donde los cambios se esperaria fueran mayores dado el menor
porcentaje de coincidencia (96%). Estos resultados son similares a los
observados por Ferreira et al. (1999) quienes al comparar 12 modelos que
difirieron en los efectos incluidos, encontraron que la jerarquizacion de los
predictores de valores genéticos fue similar, independientemente si los
coeficientes de consanguinidad del animal y de la madre fueron incluidos o no

en el modelo.

Cuadro 20. Porcentajes de coincidencia entre los 100 sementales con los
valores genéticos predichos mas altos obtenidos con los modelos con y sin el
coeficiente de consanguinidad en bovinos Tropicarne, Suizo Europeo y Angus
de registro.

Raza Variable® % coincidencia
Tropicarne PN 97

PD 98

PA 99
____________________________ Pl8M 98
Suizo PN 99
Europeo PD 96
____________________________ PA e
Angus PN 99

PD 99

PA 100

’PN, PD, PA y P18M = pesos (kg) al nacimiento, al destete, al afio, y a los 18 meses,
respectivamente.
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Regresidén de los valores genéticos predichos

Como se muestra en el Cuadro 21, los estimadores de los coeficientes de
regresion de los valores genéticos predichos y exactitudes obtenidos con el
Modelo 1 sobre los obtenidos con el Modelo 2 que incluyé el coeficiente de
consanguinidad, variaron de 0.98 a 1.01 para los valores genéticos y de 0.99 a
1.00 para las exactitudes, considerando todas las caracteristicas y las tres
razas estudiadas. Esto sugiere que no hubo efecto de la inclusiéon de los
coeficientes de consanguinidad, y los valores genéticos predichos con un

modelo pueden ser utilizados para predecir los que se obtendrian con el otro.

Cuadro 21. Estimadores de los coeficientes de regresion de los valores
genéticos predichos y exactitudes obtenidos con el modelo que no incluy6 el
coeficiente de consanguinidad (1) sobre los del modelo que lo incluyé (2).

Raza Variable’ bl(vga)/(vg2)l’ b[(Ex)/(E2)]"
Tropicarne PN 0.9923 0.9969
PD 0.9910 0.9985
PA 1.0118 1.0040
P18M 0.9917 0.9988
‘Suizo | PN 1.0000 1.0000
Europeo PD 1.0072 1.0016
PA 0.9998 1.0001
‘Angus | PN 1.0035 1.0020
PD 1.0004 0.9998
PA 0.9808 0.9931

‘PN, PD, PA y P18M = pesos (kg) al nacimiento, al destete, al afio y a los 18 meses,
respectivamente. *b[(vg,;)/(vg,)] = coeficiente de regresion de los valores genéticos del modelo 1
sobre los del modelo 2; *b[(E,)/(E,)] = coeficiente de regresion de las exactitudes del modelo 1
sobre las del modelo 2.

Estimadores de (co)varianza y heredabilidad

En el Cuadro 22 se presentan los estimadores de heredabilidad (h2g y h%y) y de
los componentes de (co)varianza obtenidos con el modelo convencional y con
el que incluyé el coeficiente de consanguinidad. En Tropicarne, los valores de
los estimadores de las varianzas genética aditiva directa y materna obtenidos
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con el Modelo 2 fueron similares a los obtenidos con el Modelo 1, sélo para
P18M fue ligeramente menor; los estimadores de las varianzas de ambiente
permanente y residual para cada variable analizada fueron similares. Para
Suizo Europeo los estimadores de las varianzas genéticas aditiva directa,
materna, de ambiente permanente y residual obtenidos con los modelos en
comparacion fueron similares para cada una de las caracteristicas analizadas.
Por su parte, en Angus solamente los estimadores obtenidos con el Modelo 2
de la varianza genética aditiva directa para PA fue mayor y el de la varianza
genética materna para PA fue menor; mientras que los estimadores de las
varianzas de ambiente permanente fue ligeramente menor para PD con el
Modelo 2, el de varianza residual fue menor para PA. Por lo anterior, la
proporcién de varianza de ambiente permanente sobre la fenotipica se mantuvo
sin cambios para todas las variables en las tres razas estudiadas. Los cambios
en los estimadores de h2g y h%, de un modelo a otro para cada caracteristica
fueron de 0.00 a 0.01.

Estos resultados coinciden con los encontrados por Ferreira et al. (1999),
quienes para la estimacion de parametros genéticos compararon 12 modelos
gue difirieron en los efectos incluidos; estos autores observaron que los
estimadores de varianzas y heredabilidad (h® fueron parecidos,
independientemente si los efectos de consanguinidad fueron incluidos o no en
los modelos. Similarmente, Fioretti et al. (2002) en ganado Piedmontese
utilizaron dos modelos, uno que incluyé los coeficientes de consanguinidad del
animal y/o de la madre como covariables y el otro no, observaron que las
diferencias en los estimadores de h? para edad a la primera inseminacién, edad
al primer parto, peso a los 120 dias, peso al afio en hembras y peso al afio en

machos oscilaron de 0.00 a 0.01.
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Cuadro 22 Estimadores de los componentes de varianza de efectos genéticos directos (ug), varianza de efectos genéticos
maternos (un), covarianza entre efectos genéticos directo y materno (dgm) ambiente permanente (pe), residual (e),
fenotipica (p), y proporcion de la varianza de ambiente permanente entre la varianza fenotipica (pe/p) y heredabilidades
(h?), para caracteristicas de crecimiento en bovinos Tropicarne, Angus y Suizo Europeo de registro.

Raza Variable’ Modelo’ ug* "dgm Um' pe" e' p° 'h?, 9h?, pe/p°
PN 1 0.27 -0.08 0.14 0.10 3.05 3.39  0.08+0.035 0.04+0.027 (.90

Tropicarne 2 0.27  -0.08 0.14 0.96 3.06 3.39  0.08+0.035 0.04+0.027 0.90
PD 1 58.41 2.86 4512 89.70 479.47 67558  0.09+0.038 0.07+0.035 0.71

2 59.14 2.96 44.78 89.90 47928 676.05  0.09+0.038 0.07+0.035 0.71

PA 1 79.58 26.74 19.26 18.65 544.49 688.74  0.12+0.045  0.03+0.03 0.79

2 78.42  26.03 1958 19.16 545.09 688.29  0.11+0.045  0.03+0.03 0.79

P18M 1 193.45 773.78 967.23  0.20+0.065

2 19148 77405 96554  0.20+0065
Angus PN 1 421  -2.44 2.32 0.01 7.82 11.99  0.35+0.075 0.19+0.044 0.65
2 419 -2.44 2.39 0.02 7.86 12.00  0.35+0.075 0.20+0.044 0.65

PD 1 12553 -35.41 50.96 65.04 388.26 594.39  0.21+0.064 0.09+0.053 0.65

2 124.85 -34.01 4990 63.80 389.38 594.09  0.21+0.064 0.08+0.051 0.66

PA 1 397.77 -249.83 253.51 0.30 916.09 1317.85  0.30+0.085 0.19+0.063 0.70
2 40591 -24945 249.68  0.14 913.04 1319.60  0.31+0.085 0.19+0.063 0.69
Suizo PN 1 260 -0.71 0.54 0.61 7.66 10.71  0.24+0.038 0.05+0.020 0.72
Europeo 2 260 -0.70 0.54 0.61 7.66 10.72  0.24+0.038 0.05+0.020 0.71
PD 1 167.24 -24.55 19.02 28.52 47159 661.84  0.25+0.036 0.03+0.024 0.71

2 167.64 -23.69 18.85 28.92 47253 66126  0.25+0.036 0.03+0.024 0.71

PA 1 204.25 -55.45 23.08 0.05 662.53 834.46  0.24+0.043 0.03+0.024 0.79

2 20450 -55.45 23.08 0.07 66252 83471  0.24+0.043 0.03+0.024 0.79

‘PN, PD, PA y P18M = pesos (kg) al nacimiento, al destete al afio y a los 18 meses, respecnvamente “ug = varianza de efectos genéticos dlrectos égm =
“pe = varianza de ambiente permanente; 'e = varianza
residual; °p = varianza fenotipica; °pe/p = proporcion de la varianza de ambiente permanente entre la varianza fenotipica; rh2 = heredabilidad de efectos
genéticos directos, %h’,= heredabilidad de efectos genéticos maternos, Y1 = modelo sin inclusién del coeficiente de consangwmdad 2 = modelo que incluyé el

covarianza entre efectos genencos directo y materno, Um = varianza de efectos genetlcos maternos,

coeficiente de consanguinidad.
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Rango de los valores genéticos predichos considerando la poblacion

completay solo los padres consanguineos (F>0)

En el Cuadro 23 se muestran los rangos de los valores genéticos predichos
considerando la poblaciéon completa y solo los padres consanguineos y su
progenie; se puede observar que cuando se consideraron padres
consanguineos los rangos de los valores genéticos aumentaron ligeramente
para PN, PD y P18M en Tropicarne, PD y PA en Angus y PA en Suizo
Europeo, mientras que disminuy6 para PA en Tropicarne, PN en Angus y PN y
PD en Suizo Europeo. Estos resultados son contrarios a los encontrados por
Casanova et al. (1992) en bovinos Braunvieh, quienes observaron que en una
poblacién completa incluyendo animales consanguineos y no consanguineos,
sélo el 0.8% de los valores genéticos para produccion de leche difirieron méas de
5.5 kg, y cuando se hizo la evaluacion considerando sélo los padres con F
mayor a 10%, el 66.4% de los valores genéticos predichos difirieron en mas de
5.5 kg, por lo que sugieren que la progenie de padres consanguineos pudiera
tener valores genéticos sobreestimados con relacion a la poblacién completa en
las evaluaciones genéticas. Este resultado sugiere que la evaluacion de la
inclusion o no del coeficiente de consanguinidad en los modelos para la
evaluacion genética de animales, deberia tener mayor relevancia cuando el

promedio de consanguinidad en una poblacion sea alto.
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Cuadro 23. Rango de los valores genéticos predichos para las variables® estudiadas considerando las poblaciones

completas y sélo los padres consanguineos (F>0), en bovinos Tropicarne, Angus y Suizo Europeo de registro.

Poblacion completa

Padres consanguineos

Variable Tropicarne Angus Suizo Europeo Tropicarne Angus Suizo Europeo
PN -0.85a1.08 -4.87 a 5.08 -5.42 a 3.62 -0.87a1.10 -4.87 a 5.00 -5.39a3.59
PD -14.66 a 15.78 -21.87 a22.88 -34.94 a 38.47 -14.95 a 16.10 -22.09 a 23.17 -35.08 a 37.95
PA -14.41 a 23.69 -43.23a36.19 -37.38 a45.35 -14.20 a 23.68 -44.14 a 36.53 -37.71 a 45.57
P18M -22.30a 29.70 -21.98 a 31.62

‘PN, PD, PA y P18M = pesos (kg) al nacimiento, al destete,

9

al afio y a los 18 meses, respectivamente.



El efecto de la inclusion del coeficiente de consanguinidad quizd no fue
importante debido a que los niveles de consanguinidad en las poblaciones fue
relativamente bajo, pues de los animales consanguineos solo 7.96%, 19.3% y
7.22% tuvieron niveles de consanguinidad mayor al 10% para Tropicarne,

Angus y Suizo Europeo, respectivamente.
4.6 Conclusiones

Los resultados sugieren que no es necesaria la inclusion del coeficiente de
consanguinidad en los modelos para la evaluacién genética de los pesos al
nacimiento, al destete, al afio y a los 18 meses en bovinos Tropicarne, Angus y
Suizo Europeo. Sin embargo, se recomienda repetir esta evaluacién cuando los
promedios para el coeficiente de consanguinidad de las poblaciones estudiadas

sean superiores a los del presente estudio.
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