PRODUCCION ANIMAL

Asociacion
Interprofesional
para el Desarrollo

Agrario
1998 - Vol. 94A N.° 3




ITE A

(nformacién Técnica Econémica Agraria
Revista de la Asaclacién interprofesional para el Desarrotlo Agrario

DIRECCION Y REDACCION
Montanana, 176 - Apartado‘727 Depdsito legal: Z-577-82
. 50080 ZARAGOZA (ESPANA) ISSN: ﬁ 30-6009
1998 - ANO XXIX Tel.: 34-976 576311 INO Reproducciones. S.A.
Vol 944 N3 Fax.: 34-976 575501 Poligono Miguel Servet. nave 13
E-mail: alberti@xmizar.csic.es T 500103 Zarasoza
notivol@mizar.csic.es N
Jjoseluis@ mizar.csic.es

COMITE DE REDACCION

DiRecTOR:  Pere Alberti Lasalle
SUBDIRECTOR:  Joaquin Uriarte Abad
SECRETARIOS:  Serie Produccidn Vegetal: Eduardo Notivol Paino
Serie Produccion Animal: José Luis Alubart Alvarez
VOCALES:  José Alvarez Alvarez
Rafael Delfa Belenguer
Joaquin Gémez Aparisi
Emilio Manrique Persiva
Clara Marin Alcala
Juan A. Marin Veldzquez
Luis Pérez y Pérez
M.* Dolores Quilez Sdez de Viteri
Carlos Zaragoza Larios

JUNTA DIRECTIVA DEA.L.D.A.

PRESIDENTE:  Leonardo Plana Claver
VICEPRESIDENTES:  1.° Emilio Manrique Persiva
2.° Rafael Socias i Company
SECRETARIO:  José Alvarez Alvarez
TESORERO:  Joaquin Unarte Abad
VocaLes:  José Folch Pera
Miguel Cambra Alvarez
Ricardo Revilla Delgado
Joaquin Gémez Aparisi
Antonio Felipe Mansergas
Pcre Alberti LLasalle
Dunixi Gabifia lturriaga

Prohibida toda reproduccion total o parcial sin autorizacion expresa
de la Asociacién Interprofesional para el Desarrollo Agrario, editor lilular del Copyright.

ITEA no se responsabiliza necesariamente con las opiniones vertidas en los articulos firmados
gue publica, cuya responsabilidad corresponde a sus autores.

Suscripciones y Distribucion

Informacion Técnica Econdmica Agraria publica tres numeros en volumen. En
1998 se publicaran los volumenes 94A y 94V correspondientes a las series
Produccion Animal y Produccion Vegetal.

El precio de la suscripcion para 1998 sera de 4.000 ptas. para una serie y de 5.500 ptas.
para las dos series.

Se acepta el intercambio con otras revistas.
ITEA. Apartado 727. 50080 Zaragoza (ESPANA)




EDITORIAL

CENTRO DE INFORMACION SOBRE ALIMENTOS

Desde que, en 1971, la FAO cre6 INFIC (International Network for Feed Information
Center) se ha estado Intentando establecer conexidn, sin mucho éxito, entre los distintos cen-
tros nacionales que, a lo largo de todo el mundo, desde Alemania, Holanda y Francia, a USA
y Australia, entre otros, han estado recogiendo y organizando la informacién disponible
sobre la composicién y el valor nutritivo de los alimentos.

En 1993, desde el entorno de la Secretaria de INFIC, se presentd al programa AIR de la
UE, un proyecto de armonizacién de las actividades llevadas a cabo en el entorno de los pai-
ses de la Uni6én Europea en este campo. Dicho proyecto (“Animal Feed and Nutrition”) fue
aprobado tras obligar a que en el mismo participaran todos y cada uno de los [2 paises com-
ponentes de la Unién en ese momento.

El objetivo de dicho proyecto era el de poner en funcionamiento la Red de Centros de
Informacién sobre Alimentos en el dmbito europeo (ENFIC) de forma que se facilitara el
intercambio de informacién sobre cuantos aspectos relacionados con la alimentacién animal
pudiesen ser de interés reciproco. Este objetivo lleva implicito el apoyo a la creacion, en su
caso, de los Centros de [nformacién nacionales, cuyas caracteristicas deberian ser:

. Reconocidos como Oficinas Centrales de Informacion sobre Alimentos de un deter-
minado pafs.

2. Por su actividad, deberian estar situados en una zona intermedia entre el mundo cien-
tifico y el practico.

3. Su misidn principal consistiria en la recogida de los datos sobre el valor nutritivo de
los alimentos y las necesidades de los animales, actualizando de forma continua
dichos valores y difundirlos o jugar un papel activo en su difusion.

4. En funcién de su estructura, podria facilitar informacién para la toma de decisiones en
relacion con los métodos de valoracién nutritiva o la fijacion de lineas de investiga-
cién, asi como difundir las actividades de otros organismos y servir de Red de inter-
comunicacion dentro del sector.

Junto a esta labor de intercambio de informacidn, se pretendia armonizar los sistemas de
valoracién para facilitar el uso de la informacion reciproca.

Para ello se han llevado a cabo trabajos para la recogida de las metodologias analiticas y
los sistemas de valoracién en uso en cada uno de los paises participantes, asi como se ha
desarrollado un programa informdtico que pudiera servir de soporte a las bases de datos
generadas en cada Centro de Informacién Nacional.



Dentro de los objetivos para este préximo afio estd el intentar llegar al establecimiento de
factores de equivalencia, que permitan intercambiar de forma automdtica los valores energé-
ticos y proteicos atribuidos a los alimentos en cada uno de los paises, como paso previo a la
posible creacion de unidades de valoracién en energia y en proteina de uso comun en el
ambito de toda la Unién Europea, a semejanza del euro como moneda tinica.

La situacion en el ambito nacional ha sido abordada en el marco de la Accién Especial de
la CICYT (AGF96-2612-E), en la reunién celebrada en la sede central del INIA, en Madrid,
el pasado dia 22 de septiembre. En ella se dio a conocer la situacion y objetivos del proyecto
europeo (“AFN™), asi como la iniciativa del Servicio Centralizado NIRS & Banco de
Muestras de la Universidad de Cérdoba, el cual dispone de los medios necesarios para dar
cabida a este Centro y ha venido desarrollando actividades en este campo, a la vez que cola-
borando en el desarrollo del proyecto europeo (“AFN”).

El objetivo inmediato actualmente es el de dar a conocer todas las personas y/o entidades
que puedan estar interesadas en la existencia de esta Red, asi como las posibilidades de cola-
boracién con la misma. Dicha colaboracion se establece, en primer lugar, comunicando al
Centro el nombre del responsable, las direcciones (correo, teléfono, fax, e-mail) y el tipo de
actividad que se realiza, para que pueda crearse una red de direcciones tematicas y difundir-
se aquellas actividades que quieran comunicar al resto del sector.

Una segunda via de colaboracién (la fundamental) seria mediante el envio de informa-
cién analitica y/o nutricional sobre los alimentos para animales. La contrapartida seria el
acceso a la informacién acumulada en el Banco de Datos del Centro.

El Servicio desarrolla otras actividades en el campo de la valoracién mediante
Refractancia en el infrarrojo cercano y medio (NIRS y MIRS) y para la conservacién de
muestras valoradas de alimentos o productos animales.

Para obtener mayor informacién puede dirigirse a la pagina de INTERNET
http://www.uco.es/servicios/nirs 0 comunicarse con |os responsables del Servicio:

Servicio Centralizado NIRS & Banco de Muestras
ETSIAM. Avda. Menéndez Pidal s/n
Apdo. 3048, 14080 - Cérdoba

~ Augusto Gémez Cabrera PAIGOCAA@UCO.ES  Tfno: 957-218436
— Victor Fernandez Cabands PAIFECAV@UCO.ES Tfno: 957-218420
Fax: 957-218563



PROLOGO

Este ano de 1998 ha tenido lugar la IX Reunién Nactonal de Mejora Genética Animal.
Dicha reunién, organizada por AZTI (Instituto Vasco de Investigacion y Desarrollo
Agrario), se celebro6 los dias 25 y 26 de Junio en las instalaciones de la Escuela Agraria de
Arkaute, localidad préxima a Vitoria.

En Ja misma, se pretendia tratar aquellos temas que en ese momento se consideraron de
mayor interés para el grupo de genetistas que trabaja en el campo de la mejora genética ani-
mal. La reunién se centrd sobre dos grandes aspectos: nuevos caracteres en los programas de
mejora genética y el uso de la metodologia de Gibbs en los programas de mejora. En el pri-
mer caso se intentaron describir aquellos programas de mejora que, por ser relativamente
novedosos, no han sido tratados normalmente en estos foros de discusién (mejora genética
econdémica en vacuno de leche, mejora genética para fibras de Cachemira, mejora genética y
medio ambiente, etc...). Por otro lado, con el segundo tema se pretendia dar una panordmica
general del uso de la inferencia bayesiana y concretamente de la metodologia de Gibbs en
los programas de mejora. Se pretendia concretamente, diagnosticar los posibles problemas
que puede presentar su uso y comentar la experiencia que han tenido los profesionales que
trabajan dicha metodologia.

En esta edicién existi6 un aspecto novedoso. Por primera vez se abri6é un pequefio espa-
cio dedicado a la mejora genética vegetal y, concretamente, a la mejora genética forestal
abordada desde dos puntos de vista con experiencias profesionales muy diferentes: la mejo-
ra genética animal y la mejora genética forestal. Ambos son campos de mejora que clésica-
mente se han desarrollado de forma separada y que ahora presentan un nexo de unién deri-
vado del hecho de que ambos grupos comienzan a utilizar el mismo tipo de metodologia.
Ello permite el intercambio de puntos de vista que son muy dispares y por ello, enriquecedo-
res.

Como reflexién, cabe decir que estas reuniones permiten la puesta en comin y discusién
conjunta de muchos aspectos que de otra forma serian dificiles de abordar ya que la dindmi-
ca del trabajo diario hace que la discusién quede limitada, en muchas ocasiones, al mismo
grupo de trabajo. Esto no deja de tener, por seguir hablando en términos genéticos, cierto
cardcter endogdmico de diferente grado segtn los casos.

Los temas tratados en la reunién son un reflejo de los nuevos aspectos que actualmente
se abordan en la mejora genética animal tanto a nivel de caracteres como de metodologia.
Esto permite abrir discusiones con puntos de vista muy diferentes al ser tratados por profe-
sionales de diferentes especies que normalmente se encuentran con una problematica dife-
rente en cuanto a la aplicacidn practica de los programas de mejora. Sin embargo, en los
temas referidos a la metodologia empleada la problemética derivada puede ser mas comiin a
distintos grupos de trabajo. Este conjunto de temas puede ser de interés general para profe-
sionales e investigadores de otros campos por lo que es de agradecer a ITEA las facilidades



dadas para poder publicar en este nimero lo tratado en la IX Reunidén de Mejora Genética
Animal.

La reunién, que contd con varios invitados, se estructuré en forma de ponencias y comu-
nicaciones en las que los profesionales explicaron su experiencia en alguno de los dos temas.
Ademds se abri6 una sesion de poster para dar cabida a todos aquellos que, aun no teniendo
relacién directa con los dos temas principales, consideraron que su aportacion tenia interés
para el resto de los compafieros.

Por idltimo, hay que afiadir que la reunién ha sido financiada por la Comisién
Interministerial de Ciencia y Tecnologia y por ABEREKIN, S.A. por lo que es necesario
agradecerles a ambas entidades su colaboracidn.

Eva Ugarte
Coordinadora de las Jornadas y Secretarta asociada
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CONCEPTOS ECON()MICOS EN UN PROGRAMA
DE MEJORA GENETICA EN VACUNO DE LECHE

N. Charffeddine
R. Alenda*

Dpto. Produccién Animal
E.T.S.I. Agronomos
Madrid

Espana

RESUMEN

En una primera parte de este trabajo se hizo una revisién bibliogréfica de los con-
ceptos econdmicos mds relevantes y de los estudios econémicos mds recientes en
vacuno de leche. Las etapas que componen un estudio econémico dentro de un pro-
grama de mejora genética son: la definicidn de un genotipo agregado representativo
del objetivo del programa, el establecimiento de una funcién de beneficio apropiada
de los aspectos productivos, economicos y sociales del sistema de produccion, la esti-
macion de los pesos econdmicos de cada uno de los caracteres que forman parte del
agregado y el calculo de la expresion acumulativa de descuento correspondiente a
cada uno.

En la segunda parte, se desarrollé un ejemplo practico poniendo en manifiesto
dichas etapas, haciendo uso de datos econdmicos y productivos procedentes de gana-
derias de la Comunidad Auténoma del Pais Vasco y de la Cooperativa de Alta Morana
en Avita. Los resultados muestran que los pesos econémicos de los caracteres produc-
tivos y de la longevidad varian segtin las perspectivas de produccién (libre mercado o
existencia de cuota de produccion), los niveles de produccidn y los precios a nivel del
mercado. La introduccién del sistema de cuota reduce la importancia econémica de
los caracteres de produccion de leche, sobre todo los caracteres bajo restriccion, pro-
duccion de grasa y volumen de leche. Los niveles productivos asi como el sistema de
pago de la leche afectan también a los pesos econémicos de los caracteres producti-
vos. La tmportancia econdémica de la longevidad varia especialmente en funcién de las
tasas de desecho y los gastos de recria.

Dadas dichas variaciones, el ajuste del genotipo agregado de un programa de
mejora a los niveles de produccidn y las circunstancias de mercado de cada zona es
necesario.

Palabras Clave: Funcién de Beneficio, Pesos Econdmicos, Vacuno de leche.

SUMMARY
ECONOMIC CONCEPTS IN A DAIRY CATTLE IMPROVEMENT PROGRAMME

A literature review of the high relevant and recent economic concepts related
with selection in Dairy Cattle was carried out in the first part of the paper. The steps of

* Email: ralenda@pan.etsia.upm.es
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an economic study of an animal breeding programme are the definition of an aggrega-
ted genotype related with the selection objectives, development of a profit equation
that include incomes and cost of the production system, estimation of economic
values of each trait included in the aggregated genotype and derivation of discount
rate of each trait.

An example by using economic and yield data of dairy cattle herds from the
Basque Country Autonomous Community and Alta Morafia Co-operative of Avila has
been developed in the second part of the paper. Results show that the economic values
on yield traits and longevity depend on the quota on production, level of production,
milk prices and production cost. Quota on production reduce the weight on yield
traits, mainly kg. of fat and kg of volume. Level of production and milk prices affect
the economic value on yield traits. Economic value on longevity depends on percenta-
ge of culled cows and on the cost of rearing heifer.

It is concluded that the derivation of a selection index in dairy cattle should be
done on specific production area.

Key words: Profit rquation, Economic values, Dairy cattle.

Introduccion res reproductivos y maternos. En vacuno de
carne, la mejora genética se basa casi en
exclusiva en la seleccién por el peso al
destete, tanto por las influencias directas
como maternas. Las especies que se selec-
cionan en pureza, como son ¢l vacuno y el
ovino de leche, suelen basar su mejora,
principalmente, en la seleccién de los

caracteres de produccién de leche.

Un programa de mejora genética busca
contribuir a lograr lo que parece 16gico en
toda empresa: maximizar sus beneficios
mediante el incremento de la eficiencia
productiva de los animales que Ja compo-
nen. Los animales de la siguiente genera-
cién han de producir de forma mas eficien-
te y, por lo tanto, mds rentable que la
generacion actual, bajo condiciones econd-
micas y sociales futuras (PIETERS ef al.,
1997). Llevar a la prictica este objetivo
estd cada vez mas influenciado por concep-
tos econdmicos que por consideraciones
puramente empiricas.

En la ultima década, los programas de
mejora en vacuno de leche de varios paises
del mundo han incorporado otros criterios,
algo mds complejos, combinando la calidad
y la cantidad de leche con caracteres fun-
cionales en indices de seleccion llamados
indices combinados o indices de mérito
total, para buscar animales de alta produc-
cién y a su vez mds longevos. La elabora-
cién de estos indices de seleccién ha sido
posible con métodos objetivos y métodos
no objetivos (GROEN, 1992). Los métodos

En general, los programas de mejora
realizados hasta la actualidad han buscado
una simplificacién tanto en la organizacion
como en los caracteres a seleccionar. En
porcino, avicultura y cunicultura, por ejem-

plo, los programas de mejora explotan la
heterosis y/o la complementariedad de los
caracteres y seleccionan las lineas paternas
por crecimiento y las maternas por caracte-

no objetivos definen la ponderacién de
cada caracter seglin unas respuestas genéti-
cas deseadas y/o unas restricciones sobre la
mejora de algunos caracteres (KEMPTHONE,
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y NORDSKOG, 1959; BRASCAMP, 1984, CHAR-
FFEDDINE et al., 1995). Los métodos objeti-
vos calculan los valores econdmicos mode-
lizando el beneficio en funcién del mérito
genético de los caracteres elegidos (GROEN,
1988; VAN ARENDONK, 1985, BEKMAN, y
VAN ARENDONK, 1993, CHARFFEDDINE,
1998).

En cuanto a los métodos objetivos, la
integracion de los caracteres elegidos en el
genotipo agregado depende de la contribu-
cién de cada uno de ellos al aumento del
beneficio global (HAzEL, 1943). La meto-
dologia utilizada para valorar y estimar tal
contribucién econdémica es bastante variada
y distinta (GROEN, 1992). Segiin GROEN et
al., (1997b) es dificil dar con la metodolo-
gia ideal para realizar un estudio econémi-
co, debido a que ésta dependerd, en cada
caso, de los caracteres considerados y de
las circunstancias de produccién y de mer-
cado asumidas. No obstante, el método mas
apropiado es aquel que refleja fielmente los
aspectos productivos y socioeconémicos
del beneficio, tratando la mejora genética
como cualquier desarrollo tecnolégico.
GROEN y RUYTER (1990) distinguen dos
perspectivas o puntos de vista para evaluar
esa importancia econdmica: el punto de
vista positivo (Positive Approach) y el
punto de vista normativo {(Normative
Approach) (JAMES y ELuis, 1979). El punto
de vista positivo llamado también “Data
evaluation” consiste en utilizar datos eco-
némicos y técnicos reales para hacer balan-
ces econdmicos, de los cuales se deduce la
importancia econdémica de cada uno de los
caracteres estudiados (ANDRUS y McGiI-
LLIARD, 1975; DUKHUIZEN, 1983, FRANCE y
THORNLEY, 1984). El punto de vista norma-
tivo, llamado también “Data Simulation”,
consiste en desarrollar un modelo de simu-
lacién con pardmetros técnicos, econé-
micos y niveles de produccion representati-
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vos de la poblacién estudiada (TESS ef al.,
1983; VAN ARENDONK, 1985; GROEN,
1988).

Segun GROEN (1992), el modelo desarro-
llado desde el punto de vista normativo
requiere el establecimiento de una funcién
de beneficio (Profit function). Aunque una
funcién de eficiencia seria la terminologia
mads adecuada.

Los modelos normativos ofrecen mas
ventajas que los modelos positivos a la
hora de considerar un gran nimero de ele-
mentos y factores del sistema de produc-
cién y sus relaciones y reacciones ante un
cambio en el mérito genético de los anima-
les. GROEN et al. (1997b) afirman que el
mayor inconveniente de los modelos positi-
vos consiste en el uso de precios histéricos
cuando la mejora genética es una orienta-
cién hacia el futuro, mientras que, con los
modelos normativos, hay mas posibilidades
de usar distintos precios, distintos niveles
de produccion y distintos pardmetros técni-
cos. La mayoria de los estudios econd-
micos hoy en dfa estdn basados en una fun-
cién de beneficios establecida desde el
punto de vista normativo (BEKMAN y VAN
ARENDONK, 1993; CoLLEAU et al., 1994;
VISSCHER ef al., 1994; PIETERS et al., 1997,
CHARFFEDDINE, 1998).

El objetivo de este trabajo es hacer una
pequeifia revisién sobre los conceptos cla-
ves de los estudios econdmicos en mejora
genética y desarrollar un ejemplo de una
funcién de beneficio desde una perspectiva
normativa que describa de forma cuantitati-
va las relaciones que existen entre el nivel
genético, las rentas (Output) y los gastos
(Input) de una ganaderia de vacuno de le-
che.

El articulo ha sido estructurado de la si-
guiente manera:
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En la primera parte, se presenta una revi-
sién bibliogréfica de los conceptos claves
en los cuales se basa la obtencion de los
pesos econémicos desde un punto de vista
normativo, asi como los resultados de los
estudios econémicos mds recientes en
vacuno de leche.

En la segunda parte, se desarrolla un
ejemplo practico en lo cual se establece una
funcién de beneficio desde una perspectiva
normativa que describe de forma cuantitati-
va las relaciones que existen entre el nivel
genético, los ingresos y los gastos a partir
de datos reales de dos regiones, una en el
centro y la otra en el norte de Espafia. Se
calculan los pesos econémicos de los carac-
teres de produccion, kg de leche, grasa y
proteina a 305 dias en situacion de cuota y
de libre mercado y la duracién de la vida
productiva en cada zona. El fin de calcular
los pesos econdmicos usando datos econd-
micos y productivos de distintas zonas es
estudiar la sensibilidad de estos pardmetros
a las variaciones en los niveles de produc-
cién y las condiciones de mercado.

Conceptos claves en un estudio
econoémico dentro de un programa de
mejora genética

Para definir la importancia econémica
de los caracteres a seleccionar en un pro-
grama de mejora genética se requiere:

* La definicién de un genotipo agregado.

» E| establecimiento de una funcidn de
beneficio.

e [LLa estimacion de los pesos econd-
micos.

 El cdlculo de las expresiones acumula-
tivas de descuento.

Conceptos econdniicos en un programa de mmejora genética en vacuno de leche

Genotipo agregado

Un programa de mejora genética defini-
do desde una perspectiva econdmica se ini-
cia con la definicién de un genotipo agre-
gado (traduccion de la terminologia inglesa
“Aggregate genotype”) llamado también
valor aditivo econémico o valor genético
econémico (BLasco y Munoz, 1994). El
genotipo agregado define el objetivo del
programa de mejora, expresando la eficien-
cia econdmica del mérito genético global
del animal en funcidn de caracteres que
controlan o determinan dicha eficiencia
(GROEN y VAN ARENDONK, 1997). Es im-
portante distinguir, en la teoria de los indi-
ces de seleccidn, entre el genotipo agregado
y el indice que combina las distintas fuen-
tes de informacién para predecir el valor
genético total del animal, llamado comiin-
mente indice de seleccién. El genotipo
agregado involucra a todos los caracteres
que afectan o controlan la eficiencia econd-
mica del sistema de produccién, mientras
que el indice de seleccién combina todos
los caracteres que han sido elegidos como
criterio de seleccion, caracteres cuya infor-
macién es disponible a nivel de cada ani-
mal y cuyos pardmetros genéticos permiten
alcanzar un progreso genético razonable
(GiBsoN, 1992).

El genotipo agregado (frecuentemente
indicado en la bibliografia con la notacién
H ) se define como una ecuacién que com-
bina los valores genéticos verdaderos de los
caracteres de interés ponderados segin su
importancia econdémica relativa (HAZEL,
1943) y se escribe como:

Donde :

g;: Valor genético aditivo verdadero pa-
ra el cardcter i.
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a;: Valor econémico de descuento del
caracter /.

El valor econémico de descuento del ca-
racter i es el peso econémico de dicho ca-
racter multiplicado por su expresion acumu-
lativa de descuento (GROEN ef al., 1997b).
El peso econdmico o valor econémico de
un cardcter i es, sencillamente, el incremen-
to generado en el beneficio global, debido a
un incremento genético de una unidad en el
caracter elegido. Se define, generalmente,
en la unidad monetaria en la cual ha sido
expresado el beneficio por unidad de varia-
cién del cardcter, por afo y por animal
(GROEN et al., 1997b). La expresién acu-
mulativa de descuento es un coeficiente
que refleja el tiempo y Ja frecuencia con los
cuales se manifiesta en el futuro la superio-
ridad genetica de cada caracter en la pobla-
cion seleccionada (GROEN, 1990).

El indice de seleccién (frecuentemente
indicado en la bibliografia con la notacién /')
trata de predecir H a partir de m caracteres
medibles y se escribe como :

m
I= X b

i=1.
Donde,

x; : Observacion o valor genético predi-
cho para el cardcter i.

b, : Coeficiente de ponderacion del ca-
racter i a nivel del indice de seleccion.

m y n pueden ser iguales o no. No todos
los caracteres incluidos en el indice de se-
leccién son necesariamente incluidos en el
genotipo agregado y viceversa.

Los coeficientes de ponderacion b, se
calculan maximizando la correlacién entre
el genotipo agregado y el indice de selec-
cién (lo que resulta igual a maximizar el
logaritmo de dicha correlacién) o minimi-
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zando la varianza del error de prediccion
(estadisticamente equivalente a la minimi-
zacién de Ja suma de los cuadrados de las
desviaciones entre H e I ) WELLER, 1994.

Funcion de beneficio

Una funcién de beneficio es una ecua-
cién que describe los cambios en las rentas
econdémicas netas en funcién de una serie
de parametros bioldgicos y econdmicos
(GIBSON, 1992). El uso de la funcién de be-
neficio en mejora genética animal se limita,
principalmente, a describir en un modelo el
beneficio en funcién del mérito genético
para los caracteres incluidos en el genotipo
agregado, con el fin de calcular sus pesos
econdmicos. Realmente, el beneficio es una
funcién de un conjunto de caracteres x; , un
conjunto de precios de los productos pj, un
conjunto de costes variables ¢y, y costes
fijosef, :

m

B=Fx,, %, s X Py Py oo Py €V €V,

s €V f ), &y o )

Sin embargo, para simplificar los proce-
dimientos de cédlculo de los pesos econd-
micos, se considera habitualmente que los
precios y los gastos (tanto fijos como varia-
bles) por unidad de producto son constan-
tes, sea cual sea el nivel de produccién
(G1BsON, 1992). Por lo tanto, la funcién de
beneficio se expresa solamente de los valo-
res genéticos aditivos de los caracteres que
forman parte del genotipo agregado.

B=flx;, %, 0 x)

La funcién de beneficio, para que sea
apropiada, ha de reunir segtin GIBSON (1992)
las siguientes tres condiciones:
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— El cambio en el beneficio debe res-
ponder Gnicamente a una modificacién en
el mérito genético y no a otro cambio am-
biental como podria ser la alimentacion, la
sanidad, etc.

— Las condiciones de manejo han de ser
representativas al momento y el lugar don-
de se desarroll6 el cambio genético.

— Los parametros econdmicos han de
reflejar la situacion del mercado y el siste-
ma de produccion del momento y del lugar
donde se desarrolla el cambio genético.

La importancia de definir bien la funcién
de beneficio ha sido resaltada en varios tra-
bajos (GROEN, 1989b,c; PIETERS et al.,
1997; GROEN et al., 1997b). La funcién de
beneficio es decisiva en dos de las fases
mas importantes de un programa de mejora
genética: el cédlculo de los pesos econd-
micos y la eleccién de los criterios de se-
leccién. Cualquier error o simplificacion
inadecuada podria acarrear consecuencias
negativas sobre las respuestas de un progra-
ma de mejora genética.

Habitualmente, en los estudios econd-
micos de la mejora genética animal se asu-
me que la relacion entre el beneficio y los
caracteres considerados es lineal, cuando es
obvio que en muchas situaciones no es asi
(GiBsON, 1992). La mejora genética tiene
un progreso relativamente lento, sobre todo
en vacuno de leche, por lo que los términos
de orden superior son, normalmente, des-
preciables. La aproximacién lineal es razo-
nable en el momento concreto en el que se
aplica y en ausencia de una situacion de
saturacion de mercado.

La funcién de beneficio, como se ha di-
cho anteriormente, se define atendiendo a
la relacion entre el beneficio y el cambio
del nivel genético de los caracteres elegi-
dos. Sin embargo, en la mayoria de los es-

tudios, este concepto basico se olvida y las
ecuaciones de beneficio se establecen des-
cribiendo las relaciones entre las condicio-
nes de manejo y alimentacién, y los cam-
bios ocasionados en los rendimientos de los
animales. El ejemplo utilizado por GiBSON
(1992) explica claramente esta situacién.
Este ha considerado una funcién de benefi-
cio que depende del valor genético para la
produccién de leche, donde la capacidad de
ingestién determina los costes de alimenta-
cidén, de forma que al aumentar la produc-
cién de leche por vaca aumentard su capa-
cidad de ingestion. Para estimar los costes
de alimentacién asociados con el aumento
en la produccién de leche, se ha de saber la
relacién entre el incremento del nivel gené-
tico de produccién y el incremento de la
capacidad de ingestién. Sin embargo, lo
que se suele utilizar en estos casos para de-
finir dicha relacién son férmulas entre el
nivel de produccién a escala fenotipica y la
capacidad de ingestién recomendados por
NRC (National Research Council), ARC
(Agricultural Research Council) y INRA
(Institut National de Recherche Agricole).
La mayoria de estos manuales han sido
confeccionados a partir de experimentos en
los cuales se asume que todos los animales
manifiestan el mismo mérito genético a la
hora de relacionar el nivel productivo con
la capacidad de ingestion.

Por otra parte, la funcién de beneficio se
define habitualmente igualando los caracte-
res considerados a la media fenotipica de la
poblacién y asumiendo que las posibles
relaciones entre los distintos factores de
produccién y el nivel productivo son extra-
polables a nivel genético (GIBSON, 1992).

La funcién de beneficio desde un punto
de vista econémico se compone de dos ele-
mentos principales: los ingresos (Reve-
nues) y los gastos (Costs), confundidos fre-
cuentemente en produccién animal con los
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productos (Output) y los factores de pro-
duccién (Input), respectivamente (GIBSON,
1992). Para definir la perspectiva segun la
cual se combinan los gastos y los ingresos
en la funcidn de beneficio, GROEN (1989a)
distingue dos importantes aspectos a fijar.
Primero el objetivo de seleccién, y segun-
do, la base de evaluacién, es decir, las ca-
racteristicas del sistema de produccién.

HarRris (1970) diferencia tres puntos o
intereses de seleccién: primero, maximizar
el beneficio, definido como ingresos menos
gastos; Segundo, minimizar los gastos por
unidad de producto, y tercero, maximizar
los ingresos por unidad de gasto. En mejora
genética animal, se considera principalmen-
te el primer o el segundo punto (GROEN y
RUYTER, 1990). La eleccién del interés de
seleccion depende del beneficiario de tal
proceso de seleccién o el “decision-maker”
como le denomina GRrROEN (1988). Habi-
tualmente, los programas de mejora genéti-
ca buscan mejorar la rentabilidad econémi-
ca del propio ganadero, por lo que se busca
preferentemente el primer punto, dado que
es el que mas beneficio global genera para
el ganadero. Sin embargo, se ha de utilizar
con bastante precaucién cuando se trata de
una situacién de saturacién de mercado o
de limitacion del nivel productivo, como es
el caso de la cuota aplicada sobre la pro-
duccién de leche por parte de la Unién Eu-
ropea. El segundo punto tiene una impor-
tancia relevante Ginicamente cuando el nivel
productivo llega a su nivel éptimo.

GROEN (1989a) defini6 tres opciones
para definir la situacién base de evaluacion:
un ndmero fijo de animales dentro del sis-
tema de produccidn; un nivel fijo de pro-
ductos que salen fuera del sistema y un
nivel fijo de factores que entran dentro del
sistema de produccién. La eleccién de una
de las tres opciones depende de las condi-
ciones socioecondémicas en las cuales se
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desenvuelve el sistema de produccion. Si el
sistema se encuentra en una situacion de
libre mercado y con un tamafio que se con-
sidera suficientemente 6ptimo, la base de
evaluacién seria la primera opcién, pero si
se trata de un sistema de produccién en un
mercado con restricciones sobre los pro-
ductos (p.e. cuota de leche) o sobre los fac-
tores de produccién (p.e. falta de forraje,
etc.) seria la segunda o la tercera opcion,
respectivamente.

Finalmente, hay que evitar dos errores
importantes que frecuentemente se cometen
a la hora de definir la funcién de beneficio.
Primero, ocultar caracteres bajo otros ca-
racteres, es decir, que en ocasiones un
caracter es funcién de otros y, al no hacerlo
explicito, conduce a errores en el cilculo de
las derivadas y a confusiones a la hora de
determinar los objetivos (BLAsco y Mu-
Noz, 1994). Segundo, el “double counting”,
es decir, considerar un gasto o un ingreso
dos veces de formas distintas en la misma
funcién. Por ejemplo, al considerar la ma-
mitis y la produccién de leche en un genoti-
po agregado, la pérdida de produccién
debida a una infeccién mamaria no se debe
contabilizar a la hora de calcular el peso
econémico de la mamitis, dado que al in-
cluir el nivel de produccién, esta pérdida
serd doblemente contabilizada (GROEN et
al., 1997b).

Los pesos economicos

El peso econémico de un cardcter deter-
minado es el cambio en el beneficio debido
al incremento de una unidad en el mérito
genético de tal carédcter. Esto se suele calcu-
lar comparando la diferencia de beneficios
entre la situacidn actual y la situacién en la
que un cardcter aumenta una unidad, man-
teniendo los demas caracteres constantes.
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Los pesos econdémicos, definidos desde
una perspectiva normativa, dependen tanto
de la base de evaluacién segin la cual ha
sido establecida la funcién de beneficio,
como del interés de seleccién elegido
(Moav, 1973).

BrAscAmP et al., (1985) demuestran que
al definir la funcién de beneficio segtn el
concepto “Beneficio Cero” (traduccién de
la terminologia inglesa “Zero Profit”), sea
cual sea la base de evaluacion, el peso eco-
némico de un cardcter determinado es
constante.

El “Beneficio Cero™ es un concepto eco-
némico que hace uso de un beneficio lla-
mado “Beneficio Normal” (traduccidon de la
terminologia inglesa “Normal Profit”) y
que se contabiliza en la funcién de benefi-
cio como un gasto de produccién. El “Be-

neficio Normal” se define como un benefi-
cio necesario para hacer frente a unas in-
versiones de expansion que permitan al
productor permanecer largo plazo en el sec-
tor. El hecho de situarse en el momento en
el cual el beneficio adquirido es igual al
beneficio normal y, por lo tanto, el benefi-
cio neto es cero, permite equiparar los dis-
tintos sistemas de produccién, bajo distin-
tas circunstancias y condiciones de mer-
cado y, por lo tanto, hacer factible una va-
loracién comparable de lo que podria gene-
rar un cambio genético.

GROEN y RUYTER (1990) definen el peso
econdémico seglin dos tipos de interés de
seleccién y tres bases de evaluacion. En el
cuadro 1 se resumen estas definiciones ex-
presadas en funcién de conceptos econd-
micos de produccién.

CUADRO |
DEFINICION DE PESOS ECONOMICOS EXPRESADOS EN FUNCION DE
CONCEPTOS ECONOMICOS DE PRODUCCION SEGUN DOS TIPOS DE INTERES
DE SELECCION Y TRES SITUACIONES DE PRODUCCION
(GROEN y RUYTER, 1990)

Interés de seleccion

Base de evaluacion

B=01-G)

Maximizar el beneficio

Minimizar los gastos por unidad de
producto B = (G/1)

Libre mercado

to.

Restricciones sobre
la produccién
(Output)

Restricciones sobre
los factores de

produccién (Input)  marginales.

Ingresos marginales por unidad de pro-
ducto menos gastos marginales de facto-
res de produccion por unidad de produc-

Ingresos marginales por unidad de pro-
ducto menos la media por unidad de fac-
tores de produccién de la sustraccién
(Ingresos - gastos fijos por animal)

Media de los gastos variables por unidad
de producto menos una unidad de gastos

Media de los gastos totales por unidad
de producto menos gastos variables mar-
ginales por unidad de producto.

Media de los gastos totales por unidad
de producto menos la media de los gas-
tos fijos totales de la explotacion por
unidad de factores de produccion.

Media de los gastos variables por unidad
de producto menos una unidad de gastos
marginales.
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Las expresiones acumulativas de descuento

La expresion acumulativa de descuento
(traduccion de la terminologia inglesa “Cu-
mulative Discounted Expression”) define el
momento y la frecuencia con los cuales se
manifiesta en el futuro la superioridad
genética originada por el uso de un animal
seleccionado en un programa de mejora ge-
nética (BRascamp, 1978).

Multiplicando la expresién acumulativa
de descuento por el valor econémico se ob-
tiene el valor econémico de descuento (tra-
duccién de la terminologia inglesa “Dis-
counted Economic Value™), que es el valor
econdmico a considerar cuando se quiere
comparar |a importancia econémica relati-
va de caracteres que se manifiestan de dis-
tintas formas y en diferentes momentos a lo
largo de la vida del animal (GROEN et al.,
1997b).

La expresiéon acumulativa de descuento
en un tiempo t para un caracter determina-
do (E,) se define como

1 !
EI:EI—I+h’.,nI(m)

Donde:

E,, E,_, : Expresion acumulativa de des-
cuento en el tiempo ¢ y t-1, respectiva-
mente.

m, : Vector de las proporciones de genes
transmitidos a partir de la generacion base
en el tiempo £.

r : tasa de descuento.

h : Vector de incidencia con (n+q) ele-
mentos, describe la frecuencia relativa de
los animales en la poblacion que expresan
el cardcter dentro de cada clase de edad y
de sexo.
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El calculo de la expresién acumulativa
de descuento de un caracter determinado
requiere la definicidén de dos conceptos cla-
ves:

— El factor de descuento ligado al caréc-
ter.

— El flujo de genes segiin el cual se
transmite el cardcter de una generacién a la
siguiente.

Factor de descuento

El concepto de descuento parte del prin-
cipio econdmico de inversion, segun el cual
el valor verdadero del dinero sigue un pro-
ceso de depreciacion continuo a lo largo de
los afios, es decir, que una suma de dinero
hoy vale mds que manana y asi sucesiva-
mente a medida que transcurre el tiempo.
Si un programa de mejora genética 0 una
decision determinada de seleccidn (como
es el caso de elegir un semental) cuesta una
suma de dinero hoy y sus resultados no se
pueden cosechar hasta varios afios después,
la evaluacion de los costes o beneficios se
deberia hacer teniendo en cuenta el valor
verdadero del dinero en cada afio y, referir
todos los gastos e ingresos a una €poca
determinada para que sean comparables.
Ocurre lo mismo a la hora de valorar el
beneficio marginal que se podria obtener al
mejorar genéticamente caracteres que se
expresan de distintas formas y en diferentes
momentos de la vida del animal.

Econdémicamente, el concepto de des-
cuento consiste en equiparar los gastos y
los ingresos producidos en afos distintos y
expresarios como gastos e ingresos en un
aiio t. De forma que un gasto X en el afio 0
vale X(1 + )" en el afio t y un gasto X, en
el afio i vale X(1 + )" en el afio t. Siendo
r la tasa de descuento.



188 Conceptos economicos en un programa de inejora genética en vacuno de leche

Dado que el hecho de referir los gastos y
los ingresos a un ano t podria ser algo arbi-
trario a la hora de fijar t , GIBSON (1992) ve
mds conveniente referirlos al momento en
el cual se inicid la inversion y expresarlos
en funcion del valor inicial del citado
momento. El valor inicial (VI) de un gasto
o ingreso en el afo t es igual a

donde:

r - tasa de descuento.
d : factor de descuento para un valor fi-
nanciero del aio t.

La tasa de descuento r, llamada en tér-
minos econdmicos “la tasa atractiva mini-
ma de retribucién o ganancias” (traduccion
de la terminologia inglesa “Minimum
attractive rate of return’), define la tasa
anual de ganancia minima que hay que
generar al invertir en un negocio para equi-
pararla a la depreciacién del dinero (GiB-
SON, 1992). No obstante, GiBsON (1992)
recomienda utilizar el tipo de interés real o
actual (es decir, el tipo de interés corregido
por la tasa de inflacion) como tasa de des-
cuento, siendo ésta la mejor opcion de las
utilizadas. Las tasas de descuento utilizadas
en los estudios econémicos de mejora ge-
nética varian del 3 al 5% (GROEN, 1990;
DEKKERS, 1994; PIETERS et al., 1997).

GIBSON (1992) sugiere utilizar una tasa
de descuento ligeramente superior para los
ingresos que para los gastos, para favorecer
los caracteres que generan ingresos a eda-
des mds tempranas y que producen gastos
de una forma mas escalonada.

Flujo de genes

El flujo de genes estudia el proceso de
transmision de los genes a través de la po-
blacién y estima en cada periodo la propor-
cién de genes transmitida a cada grupo de
animales proveniente de la generacion ba-
se, sobre la cual se ha tomado la decision
de seleccién (GIBSON, 1992).

La transmisidn de genes se puede definir
en términos de una proporcién de genes en
un grupo de animales procedentes de la po-
blacion base (HiLL, 1974) o en términos de
porcentaje del mérito genético aditivo de
los animales de la poblacién base transmiti-
do a su descendencia (ELSEN, 1980).

Estimar la proporcién segtin la cual se
transmiten los genes a lo Jargo de los anos
en los distintos grupos de animales, precisa
definir la poblacién base, conocer la estruc-
tura de la poblacién, es decir, definir los
distintos grupos de animales, el periodo de
tiempo necesario para que un animal pase
de un grupo a otro y la forma segtn la cual
se transfieren los genes entre grupos de ani-
males (reproduccién o envejecimiento)
(GROEN y VAN ARENDONK, 1997).

La eleccion de la poblacion base depen-
de del objetivo de seleccién y del benefi-
ciario de la decision de seleccion tomada,
por lo que puede estar formada tinicamente
por sementales, por hembras o por los dos
juntos. El nimero de grupos de animales
que estructura la poblacién se determina
seglin los cambios del estado fisioldgico de
cada sexo. El periodo de tiempo segtin el
cual se rige el cambio de un grupo a otro
depende de la especie animal considerada y
del sistema de produccién. Por ejemplo, en
porcino los intervalos de tiempo considera-
dos son de 6 meses mientras que en vacuno
de leche son de un afo (GROEN y VAN
ARENDONK, 1997).
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La transmision de genes se sigue y se es-
tima durante la vida de una generacién, por
lo que la estimacion de la proporcion de
genes en cada clase o grupo de animales se
hace periédicamente, siendo el intervalo de
tiempo de cada periodo igual al periodo de
tiempo de cada clase de edad.

m, (1) m, (2)

n clases de edad de los
machos

m, se calcula como :
m, = [R + Q]ml_/ =P-m,,

Donde:

R : matriz que describe la transmision de
genes por reproduccién entre las distintas
clases de edad (las n clases de machos y q
clases de hembras).

0 : matriz que describe la transmisién de
genes por envejecimiento entre animales de
distintas clases de edad.

P = clases de edad - sexo a donde
llegan los genes

Donde:

Pyt proporcion de genes en la clase de
edad-sexo i en el tiempo f que procede de
la clase edad-sexo j en el tiempo £-1.

Los elementos de m, en cada periodo se
calculan de la siguiente forma:

m,(n) my(1) m,(2)
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Sea m, un vector de elementos m, (i)
que define la proporcion de genes de inte-
rés en la clase de sexo | con edad i, en el
tiempo t.

Existen dos procesos que influyen en el
transito de genes entre un grupo de animales
y otro: la reproduccién y el envejecimiento.

mZ! (q)

q clases de edad de las

hembras

(GROEN y VAN ARENDONK, 1997)

m,, : es la proporcion de genes que hay
en cada clase de edad y sexo en el momen-
to ¢-1.

P : matriz de probabilidad de transicién
de genes por las dos vias (reproduccién y
envejecimiento) entre animales de distintas
clases.

La forma general de P es la siguiente :

Clases de edad-sexo de donde proceden

los genes
— .

! —
P P2 Pinsy
pn-rqAI pn+q,n+q

J—
s
m,=P-m,
m,=P-m,
m =P-m
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m, se define en funcién de la proporcion
de genes en la generacion de base (m,) de
la siguiente forma:

— l,
m, = Pl m,

Resumen de los estudios econémicos mas
recientes en vacuno de leche

En este apartado se recapitulan los traba-
Jjos mds recientes que han estimado los
pesos econémicos de los caracteres de pro-
duccién y de los caracteres funcionales en
vacuno de leche.

Los pesos econémicos dependen de los
parametros econdémicos del mercado, del
sistema y nivel de produccion y de la meto-
dologia utitizados en cada estudio, por lo
que no es adecuado comparar los valores
obtenidos entre un estudio y otro (GROEN
et al., 1997b). Por este motivo, se va a
hacer mas énfasis en describir la metodolo-
gia y las condiciones de cada estudio, que
en comparar e intentar dar explicaciones a
las divergencias entre los valores econd-
micos de un caracter determinado en un
estudio y otro.

Pesos economicos de los caracteres
productivos

Numerosos estudios han estimado re-
cientemente los pesos econémicos de la
produccién de leche y de sus componentes
en distintos sistemas de produccion, condi-
ciones de mercado y bajo diferentes pers-
pectivas (VAN ARENDONK e7 al., 1985; WiL-
MINK, 1988; GIBSON, 1989; GROEN, 1989b y
c; GIBSON, 1992; BEKMAN y VAN AREN-
DONK, 1993; HARRIS y FREEMAN, 1993;
CoLLEAU et al., 1994; STEVERINK et al.,
1994; VISSCHER et al., 1994; VEERKAMP,
1996; PIETERS et al., 1997) .

El primer trabajo que tuvo en cuenta las
incidencias de la cuota sobre los objetivos
de seleccién fue el de VAN ARENDONK et al.
(1985). En este trabajo se ha realizado una
aplicacion de las consideraciones tedricas,
desarrolladas por BRASCAMP et al., (1985) y
SMITH et al., (1986), estudiando el efecto
del redimensionamiento de las explotacio-
nes lecheras en los margenes econémicos.
VAN ARENDONK et al., (1985) consideran
dos situaciones extremas: una en la cual
hay una cantidad fija de factores de produc-
cién (forraje) (si el nimero de animales dis-
minuye, cada animal tendrd que consumir
mads factores de produccién) y la otra donde
la cantidad de factores de produccién con-
sumida por animal es fija y la disminucion
del nimero de animales, como consecuen-
cia de la cuota, implica una sobreproduc-
cién de factores de produccién que serd
vendida. La aplicacién de la cuota sobre la
produccion en la primera situacidn, consi-
derada como més verosimil, ocasioné una
revalorizacion de la seleccién sobre los dos
porcentajes (grasa y proteina). La pérdida
econémica debida a la aplicacion de la
cuota fue evaluada en un 18% del progreso
econdémico ligado a la mejora genética
antes de la instauracién de la cuota.

WiLMINK (1988) estudid la posibilidad
de modificar la composicion de la leche a
través de un programa de mejora genética.
Se estimaron los pesos econémicos de la
leche y de sus componentes en una situa-
cion de libre mercado y en presencia de
cuota. La desviacién tipica del indice de
seleccion establecido disminuy6 en un 40%
de su valor inicial al imponer el sistema de
cuota, lo que genera una reduccién en la
rentabilidad de la seleccién por caracteres
productivos y, por lo tanto, aumenta el inte-
rés relativo en los caracteres llamados se-
cundarios.
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GissoN (1989), con una metodologia si-
milar a la de VAN ARENDONK ¢f al., (1985),
estima los pesos econémicos del volumen
de leche, de grasa y de proteina en ausencia
y presencia de restricciones sobre la pro-
duccion de leche en las condiciones econd-
micas inglesas. Los gastos fijos fueron con-
siderados como proporcionales al niimero
de vacas y los gastos de alimentacion
suplementarios de los animales selecciona-
dos fueron cubiertos por un suplemento de
pienso. En este trabajo, el peso econémico
de la grasa disminuye en un 60% de su
valor inicial al instaurar la cuota.

GROEN (1988, 1989b,c, 1990) estudia la
incidencia de la cuota, en las condiciones
holandesas, sobre el comportamiento gene-
ral del beneficio de un programa de mejora
genética. El peso econémico de la grasa
disminuye en un 62% de su valor inicial
bajo un sistema de cuotas.

Harris y FREEMAN (1993), mediante una
programacién lineal, han estudiado el efec-
to de diferentes niveles de progreso genéti-
co para distintos caracteres (especialmente
la grasa) en un rebafio de 80 vacas durante
10 afios. El peso econémico de los caracte-
res considerados ha sido calculado varian-
do el beneficio total y cuando el progreso
genético de un cardcter determinado varia
en una unidad, manteniendo los demas ca-
racteres en unos niveles constantes y te-
niendo en cuenta una perspectiva de un
numero fijo de animales en el rebafio. En
situacion de cuota, el peso econdmico de la
grasa disminuye en un [05% de su valor
inicial y el de proteina aumenta en un 25%.
Este resultado ha sido posible debido a una
hipétesis poco verosimil que supone que el
volumen de leche y de grasa que excede de
la cuota no serdn pagados, mientras que la
proteina si, por lo que el peso econdmico
de la proteina sale favorecido en situacién
de cuota.
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BEKMAN y VAN ARENDONK (1993) han
establecido una funcién de beneficio para
estimar la importancia econémica de la
produccién de leche, la produccién de car-
ne, la dificultad al parto y la mortalidad de
Jos terneros en los rebafos de vacuno de
leche dentro de las circunstancias de pro-
duccion y de mercado holandeses. Bajo una
situacion de cuota, los pesos econdmicos
del volumen de leche, de la grasa y de la
proteina disminuyen en un 300, 81,7 y
,7% de sus valores iniciales, respectiva-
mente.

CoLLEAU et al., (1994) han estudiado las
modificaciones introducidas en el indice de
seleccion (INEL) en Francia en 1993 para
ajustar la importancia relativa de cada
cardcter a las condiciones de la cuota. Han
sido consideradas distintas alternativas y
condiciones de mercado para estudiar la
eficiencia y la adaptabilidad del nuevo
INEL a diferentes circunstancias de pro-
duccién. El nuevo INEL limita drastica-
mente la produccién de grasa, estimula el
aumento del porcentaje de proteina y favo-
rece animales con mayor cociente % protei-
na / % de grasa . La aplicacion de la cuota
reduce el peso econémico de la grasa en
mas del 100% de su valor inicial, por lo
que un incremento en el nivel genético para
la produccidn de grasa, pasa de ser premia-
do a ser penalizado.

VISSCHER ef al., (1994) han estimado los
pesos econémicos de los caracteres de pro-
ducciéon de leche (volumen de leche, de
grasa y de protefna) en un sistema de pro-
duccidn basado en el pastoreo en Australia.
Los factores de produccién (alimentos) han
sido considerados como constantes por lo
que un aumento en las necesidades energé-
ticas de los animales seleccionados gencra
una disminucién del ndmero de animales.
Han sido estudiadas varjas situaciones de
nivel de produccién, de pardmetros econo-
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micos, etc. La produccion de leche y de
grasa tienen la misma importancia econé-
mica, que es equivalente al 40% de la im-
portancia econémica de la proteina.

VEERKAMP (1996), utilizando un mode-
lo bioecondémico, ha estimado los pesos
econdmicos de los caracteres de produc-
cién, de la capacidad de ingestidn y del
peso adulto de los animales considerando
dos niveles de produccién. Los pesos eco-
nomicos de los caracteres productivos no
varian al pasar de una produccidn base de
5.500 kg./vaca/afio a una produccion de
7.700 kg./vaca/ano, dado que no se ha con-
siderado ninguna restriccién sobre el nivel
productivo.

PIETERS ef al. (1997), utilizando el mis-
mo modelo desarrollado por Bekman vy
VAN ARENDONK (1993), han estudiado tres
sistemas de pago de la leche en distintas
regiones de Italia y la incidencia de la
introduccién de la cuota sobre cada uno de
ellos. Los valores econémicos de los carac-
teres productivos disminuyen entre un 47 y
un 52 % de sus valores iniciales con la ins-
tauracién de la cuota. La diferencia de la
renta econdmica entre un sistema de pago y
otro, ambos sin cuota, varia de un 4,2 a un
16,7%. Sin embargo, al aplicar la cuota lac-
tea, la diferencia entre los sistemas de pago
asciende a un 57% en algunos casos.

Peso econdmico de los caracteres
Sfuncionales

Longevidad

La longevidad es un componente muy
importante en la rentabilidad econdmica de
las ganaderias de vacuno de leche. El incre-
mento en longevidad de los animales
aumenta el beneficio global de una ganade-
ria de cuatro formas: reduce los gastos de

reemplazo por vaca y por rebafo, cambia la
estructura de edades en el rebano, aumen-
tando la proporcién de las vacas adultas en
maximo de produccién, incrementa la in-
tensidad de seleccién voluntaria generando
asi mas progreso genético y aumenta la
proporcién de vacas en produccién con res-
pecto a las novillas en todo el rebafio. Para
valorar la importancia econdmica de la lon-
gevidad, se necesita un modelo bastante
extenso y técnicas de programacidén mate-
matica sumamente complejas (GROEN et
al., 1997a).

La optimizacion del momento y la in-
tensidad del reemplazo en un rebano, asi
como la importancia econémica de la lon-
gevidad, estan estrechamente ligados con la
magnitud relativa del coste de criar o com-
prar una novilla con respecto al coste de
recuperar, y por lo tanto, no desechar una
vaca (VAN ARENDONK, 1985).

Se han considerado dos enfoques para
valorar la importancia econdémica de |a lon-
gevidad. El primero valora el beneficio
marginal generado por un aumento en la
vida productiva de las vacas (VAN AREN-
DONK, 1991; ALLAIRE y GIBSON, 1992; HA-
RRIS y FREEMAN, 1993; WEIGEL et al., 1995
y PIETERS y BAGNATO, 1996) y el segundo
estima el beneficio econdmico provocado
por una reduccion en el porcentaje de dese-
cho involuntario (VAN ARENDONK, 1985;
ROGERS er al., 1988 y BRANDTS et ul.,
1996).

La importancia econémica de la longe-
vidad respecto a la produccién de leche en
un programa de mejora genética ha sido
estimada en varios trabajos. Los resultados
son bastante contradictorios. ALLAIRE Yy
Gieson (1992), DEkKERS (1993) y VAN RA-
DEN y WIGGANS (1995) concluyen que el
beneficio generado por la produccién de
leche es de 2,5 a 2,7 veces mas importante
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que el beneficio debido a una vida produc-
tiva mas larga. Sin embargo, ROGERS et al.,
(1989) y VAN ARENDONK (1991) afirman
que el peso econdmico de la produccién
lechera, respecto a la vida productiva, varia
solamente de 0,8 a 1,4 veces. Los distintos
planteamientos seguidos en cada uno de los
estudios (considerar o no el coste de opor-
tunidad, ajustar o no la vida productiva por
la produccion de leche, etc.), asi como la
sensibilidad de estas evaluaciones econd-
micas a los sistemas de produccion y las
condiciones de mercado podrian explicar
dichas diferencias (GROEN ef al., 1997b).

Recuento de células somadticas

La estimacién de la importancia econd-
mica del recuento de células somaticas sus-
cita dos puntos de discusién, la no lineali-
dad del beneficio respecto a los niveles del
recuento celular y la separacién entre los
costes debidos exclusivamente a un alto
recuento celular y los costes generados por
una infeccién mamaria.

El recuento de células somaticas a deter-
minados niveles no tiene ninguna conse-
cuencia sobre el beneficio global de una
ganaderia. Sin embargo, como consecuen-
cia de una infeccién mamaria, el recuento
celular supera rapidamente esos niveles y
estara acompafiado de una reduccion en la
cantidad y la calidad de produccién de
leche. Por ella, el recuento de células soma-
ticas no influye de forma lineal sobre el be-
neficio. WELLER ¢t al., (1996) han definido
una funcién de beneficio no lineal para el
recuento de células somaticas segun las
condiciones de produccién y de mercado en
Israel. Sin embargo, concluyeron que cuan-
do la funcién de beneficio no es lineal, no
hay una solucion uniforme y dnica a la hora
de establecer un indice de seleccién que
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maximice el beneficio. El indice que maxi-
miza el objetivo de seleccion en las si-
guientes generaciones depende de la inten-
sidad de seleccion, sobre todo si la media
de la poblacién estd cerca del 6ptimo eco-
némico (WELLER ef al., 1996).

Los costes de un alto recuento celular se
confunden frecuentemente con las pérdidas
y los costes de una infeccion subclinica
mamaria (RENEAU y PACKARD, 1991, SCHE-
PERS y DUKHUIZEN, 1991). El recuento de
células somadticas influye negativamente en
el beneficio, principalmente a través de un
deterioro de la composicién quimica y la
calidad higiénica de la leche. La mayoria
de los paises del entorno econdmico espa-
fiol han incluido en los criterios de pago de
la leche una penalizacidn a partir de deter-
minados niveles de recuento celular a nivel
del tanque (REENTS, 1997).

KoLsTtap y DEKKERS (1994) han estima-
do la importancia econémica del recuento
celular en la primera y segunda lactacidn,
contabilizando como tinico coste el deterio-
ro de la calidad y la cantidad de los compo-
nentes de la leche relacionados con la pro-
duccién de queso.

WELLER et al., (1996) estimaron la im-
portancia econémica del recuento de célu-
Jas somadticas considerando tinicamente la
penalizacién en el sistema de pago de la
leche a partir de determinados niveles de
recuento celular.

El peso adulto de las vacas en produccion

El peso adulto de las vacas en vacuno de
leche muestra generalmente un peso econé-
mico negativo (GROEN ef al., 1997a). Los
gastos marginales asociados al incremento
de las necesidades energéticas tanto para el
crecimiento de las novillas de recria como
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para el mantenimiento de las vacas en pro-
duccién, superan los ingresos marginales
generados por un aumento en el peso de los
animales desechados (GROEN, 1989b).

El peso econdmico del peso adulto se
estima generalmente sin tener en cuenta los
cambios que podrian ocurrir en la composi-
cidn corporal de los animales. La magnitud
de los valores econémicos estimados en la
bibliografia depende principalmente de los
costes de alimentacion y del precios de la
carne asumido en cada estudio (GROEN,
1989b).

VISSCHER et al., (1994) han estimado el
peso economico del peso adulto en un sis-
tema de produccion basado en pastoreo en
Australia concluyendo que, al Limitar la
cantidad de forraje disponible en cada
explotacion, el peso econdémico del peso
adulto disminuye drasticamente. MORRIS y

WILTON (1977) y GROEN (1989b) dedujeron
que al ignorar el periodo de recria, el peso
econdémico del peso adulto se veia poco in-
fluenciado por el sistema de produccién y
las condiciones de mercado.

Ejemplo practico de un estudio
econémico en vacuno de leche

Datos Utilizados

En este estudio se han utilizado datos del
programa de Gestion Técnico-Econdmica
de los 3 centros provinciales (Lurgintza,
Lorra y Asgafal) de la Comunidad Auté-
noma del Pais Vasco correspondientes a
239 explotaciones durante afio 1995 y datos
econdmicos y productivos correspondientes
al afio 1997, de 22 explotaciones pertene-
cientes a la Cooperativa Alta Moraiia, en
Avila.

CUADRO 2
MEDIAS DE LOS PARAMETROS PRODUCTIVOS Y ECONOMICOS MAS
RELEVANTES CALCULADAS SOBRE LOS DATOS DE LAS GANADERIAS DE LA
COOPERATIVA ALTA MORANA Y DEL PA[S VASCO

Pais Vasco Alta Moraiia
Datos productivos
Produccién de leche (kg.vaca™ .afio™!) 7.850 8.630
Produccion de grasa (kg.vaca.afo™!) 298 379
Produccidn de proteina (kg.vaca.afo™") 235 309
Longitud de la vida productiva (afios) 4,02 3.64
Intervalo entre partos (dias ) 402 415
Precios y costes del mercado
Leche (ptas.kg™") 424 49 01
Volumen de leche (i (ptas.kg 10.49 10,54
Grasa ( ior;m) (ptas.kg ! 420,49 510.54
Proteina (ip, i) (ptas.kg 550,49 710,54
Terneros (ptas.kg de peso vivo™) 850 337
Vacas de desecho (ptas.kg de peso vivo™) 194 145
Gastos globales de recria (ptas.novilla™) 218.941 256.341
Coste de una unidad forrajera
racion de las vacas (ptas.UFL™") 27.40 31.67
racion de las novillas (ptas.UFL™") 25,90 38,40
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El cuadro 2 expone las medias de los
parametros productivos y econémicos mas
relevantes correspondientes a las ganade-
rias del Pais Vasco y la cooperativa de Alta
Morafia.

Descripcion de la funcién de beneficio
utilizada

El modelo utilizado es un modelo estati-
co, en el cual el beneficio anual de cada
rebafio ha sido descrito en funcién del
nimero de animales (N) y de los caracteres
productivos y funcionales siguientes:

— kg. de Volumen de Leche a 305 dias (V)
(Volumen de leche = kg. de leche
total — kg de Grasa — kg de Proteina)

— kg. de Grasa a 305 dias (G)
- kg. de Proteina a 305 dias (P)

Longitud de Vida Productiva (L)

El beneficio anual se contabilizé como
ingresos menos gastos. Se asume que el
cambio en el mérito genético de un cardcter
determinado no genera cambios en los
ingresos ni en los gastos que pudieran deri-
varse del cambio asociado en los demds
caracteres y tampoco en los parametros téc-
nicos y econdémicos iniciales. El dnico
cambio posible se refiere al nimero de ani-
males. Una restriccion sobre la produccion,
como es el caso de la cuota, se traducird en
una reduccién del efectivo de cada rebaiio.

La ecuacidn general del beneficio anual
dentro de cada rebafio es similar a las desa-
rrolladas en los trabajos de GROEN (1988,
1989b, ¢), GiBson (1989), VAN ARENDONK
y BRASCAMP (1990), BEKMAN y VAN AREN-
DONK (1993) y PIETERS er al., (1997).

B=NC(1,-G,) -G,
donde:

195

N : Numero de vacas presentes en el
rebano.

I, Ingresos de una vaca durante un aiio.
G, : Gastos de una vaca durante un afio.
G, : Gastos fijos del rebafio.

El beneficio anual de cada animal 8 es

iguala: B =1 -G,.

Los ingresos relacionados con la activi-
dad de vacuno de leche considerados son
de dos tipos:

— Ingresos por venta de leche.
— Ingresos por venta de carne.

Los ingresos de cada animal debidos a la
venta de leche (1, ) dependen de su canti-
dad (1) y de su calidad que es el contenido
en grasa y proteina.

I, =1 [p,_ +pe (G-Gy)+pp - (P- P“)]

Donde:
{ : Produccién media de leche (kg.).

G : Contenido en grasa de un kg. de
leche (g/kg. de leche).

P : Contenido en proteina de un kg. de
leche (g/kg. de leche).

G, : Grasa de referencia segin el crite-
rio de pago (g/kg. de leche).

P, : Proteina de referencia segtin el cri-
terio de pago (g/kg. de leche).

p, : Precio de la leche (ptas/kg).

P : Prima de calidad de la grasa
(ptas/g/kg de leche).

pp : Prima de calidad de la proteina
(ptas/g/kg de leche).

Los ingresos anuales por venta de carne
(IVC) proceden de la venta de vacas de
desecho y terneros recién nacidos.
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1y, :[ (pw_) +PVGD) (I/L - Morfdv) +
+(p,) (NP (1 - Mortd))]

Donde:

Pyp * Precio de un kg. de peso vivo de
las vacas de desecho (ptas.kg™").

vaz) : Peso medio de las vacas desecha-
das (kg.).

p,, : Precio medio de un ternero recién
nacido (ptas.ternero™')

Numero de vacas de desecho = N,,;, = N
*(IIL - Mortd,,. )

L : Longitud de la vida productiva me-
dia de las vacas del rebafio (anos).

N : Numero de vacas presentes en el re-
bano.

Mortd .: Mortalidad de las vacas en tan-
o por uno.

Numero de terneros vendidos = N
N(NP) (1-Mortd, .)

TV =

€

NP : Numero de partos por afio = 365/ [P
IP : Intervalo entre partos (dias).

Mortd,.. Mortalidad de terneros en tanto
por uno.

Los gastos de cada ganaderia han sido
detallados tanto para vacas en produccién
como para novillas de reemplazo. Para cada
grupo de animales se han considerado dos
tipos de gastos: gastos de alimentacion y
gastos fijos por animal.

Los gastos de alimentacion han sido
definidos en términos de necesidades ener-
géticas. Las necesidades energéticas de las
vacas en produccion se han calculado en
energia neta de leche y se han expresado en
Unidades Forrajeras Leche (UFL), distin-
gutendo los diferentes estados fisiologicos,
conservacion o mantenimiento, gestacion,
crecimiento y lactacion.

La ecuacidn global de los gastos de cada
animal (G”), dentro de una ganaderfa du-
rante un afo, es la siguiente :

G[ = ('.g -G+ Cﬂ - P+ Cy- V+§ (E:’V/um\ ) g2 C(EC"L‘('\ ) * C(Eg”[\) * GFV

+ (M + Mortd.) | C (Epgan ) + C (Egpe )+ C (B, )+ GFy
| S— p—4
recria
Donde:
C(Egem): Coste de la energia de gesta-

Cp €,y €y Costes marginales de produ-
cir un kilo de grasa, proteina y volumen de
leche, respectivamente (ptas.kg™).

G, P y V: Producciéon media de grasa,
proteina y volumen de leche (kg.vaca'.
ano™).

' C(EM(mlv): Coste de la energia de mante-
nimiento de las vacas (ptas.vaca".aﬁo").

_C(ECrecv
miento de las vacas (ptas.vaca

): Coste de la energia de creci-
-1 afo™).

cion de las vacas (ptas.vaca™ .aio™).

Gf, : Gastos fijos por vaca (ptas.va-
ca.afio™).

L: Longitud de la vida productiva
(anos).

Mortd.,: Mortalidad entre las novillas
en el periodo de recria en tanto por uno.

CE,, ) Coste_de la energia de mante-
nimiento de las novillas (ptas.novilla™!).
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.C(EC,,ECN) : Coste de la energia de creci-
miento de las novillas (ptas.novilla™).

C(Egemv) : Coste de la energia de la pri-
mera gestacion de las novillas (ptas.novi-
Hahy.

GF ), : Gastos fijos por novilla en el pe-
riodo de recria (ptas.novilla™).

Los costes marginales ¢; ( i = grasa, pro-
tefna, volumen) se calculan multiplicando
los gastos energéticos necesarios (GE,. ) por
el coste de una unidad forrajera (p ;)

¢;=Pyr,” GE;

{

Cdlculo de los pesos economicos

Para calcular el peso econémico de un
caricter determinado se deriva parcialmen-
te la funcion de beneficio () con respecto a
dicho cardcter manteniendo los demas ca-
racteres en sus niveles medios de produc-
cion en los rebanos del estudio.

Los pesos econdémicos de los caracteres
de produccién de leche han sido calculados
considerando dos situaciones: una de libre
mercado y otra en la cual opera la cuota
sobre productos lacteos impuesta por la
Unién Europea.

El peso econémico a, de un cardcter x;
en situacién de libre mercado se calcula
mediante la siguiente ecuacion:

I B _ al, iG, 5

a
TN ok ox, dx, x=p

Donde:
X;: Valor del caracter considerado.
x: Vector de todos los caracteres.

J: Valores medios de todos los caracte-
res en la poblacién del estudio.
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En el caso de una restriccién sobre la
produccion, como es el caso de la cuota, el
nimero de animales en el rebafio no es
constante. El peso econdmico a, de un ca-
racter x, se calcula mediante la siguiente
ecuacion:

a a

ox, o ox,
! 1] {

) )
o =2 B_d, 9

N
/ N
R AU A ol IO

El régimen de tasa suplementaria en el
sector lacteo, mds conocido como régimen
de cuotas, fue impuesto por la Comunidad
Europea en 1984 con el fin de mantener el
equilibrio del mercado de los productos
lacteos en la Unién Europea, permitiendo
al mismo tiempo la evolucién estructural
del sector. La cuota asignada a cada gana-
dero estd compuesta por dos elementos:
una cantidad de referencia de leche a pro-
ducir y un porcentaje de grasa de referencia
que tiene que contener como maximo la
leche producida. Segtin este sistema, los
productores de leche deben pagar una
multa de 115% del precio de la leche, lla-
mada tasa suplementaria, por cada kg. de
leche que venden a las centrales lecheras y
que supere la cuota de leche equivalente
asignada. La cantidad de leche equivalente,
sobre la cual se aplica la tasa suplementa-
ria, es la cantidad de leche producida des-
pués de su eventual correccion por la dife-
rencia entre su contenido en grasa y la
grasa de referencia. El volumen de leche
equivalente al nivel de grasa de referencia
en un rebaio se calcula mediante la si-
guiente ecuacidn:

Q=N [ leche (1 + kg - (pg - pgn,f))]

Donde:

0O : Volumen de leche con un nivel de
grasa igual a la grasa de referencia (kg).
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N: Nimero de vacas en produccion.

Leche : Produccion de leche media en el
rebafio (kg.vaca™').

k, : Factor de escala que traduce las
décimas de diferencia entre los niveles de
grasaen kg. de leche (=18).

pg: Porcentaje de grasa medio de la
leche producida en el rebafio en tanto por
uno.

Pg,. Porcentaje de grasa de referencia
en tanto por uno (= 0,037).

Teniendo en cuenta que:

leche=V+ G+ Py lechepg =G

la expresidn de la cuota queda:
O=N [ leche (I + kg - (pg - pgi_ej))]

=Nk, pg ) V+I-k - pg,+k)

g, q,
G+ Ik, pg, )P
q/"

=N[gq, V+q, G+g,0]

2
J

La derivada de la cantidad de leche equi-
valente en situacién de cuota con respecto a
la produccion de leche y sus componentes
es por definicion igual a cero:

" A,

3
2 -X+N-q,=0
X, r'}x,. i=/q‘ . 7i

Por lo que,

N oy

; 3
X :
! 2 g -x
i=/ L

!

Sustituyendo la derivada de N con respecto
ax;en (4), obtendremos la expresién del

peso econdmico de la produccién de leche
y de cada uno de sus constituyentes bajo
una situacion de cuota:

Peso economico del volumen de leche:

a = ¢ e B
Volumen — “Volumen = “ Volumen ~ - Fa
2%
Donde:
Dprumen - INEreso marginal de un kg. de

volumen de Jeche (ptas.kg™).

CVOIHIH(‘”: COSte marglnal de un ‘kg de

volumen de leche (ptas.kg™').

Peso economico de la grasa:

a =i c . B
Grasa — 'Grasa” “Grasa ~ *Fa
2 4;¥;
Donde:
[Grasq IMgreso marginal de un kg. de

grasa (ptas.kg™).

Cirasa - CoOste marginal de un kg. de
grasa (ptas.kg™').

Peso econdmico de la proteina:

. . q.
aprulm’rm - l/,:rnm'na - ('[N‘(Ilc‘lh(l - 2 q.x. : ﬂu
{ !
Donde:
Lproeina - IDEreso marginal de un kg. de

proteina (ptas.kg™').

Cproteina - COSte marginal de un kg. de
Proteina (ptas.kg™").

Al derivar la funcién de beneficio B con
respecto a L, la expresién del peso econd-
mico de la longevidad es la siguiente:

Py PVys + G

recria

(lL=

LZ



N. CHARFFEDDINE. R. ALENDA

Estimacion de las expresiones
acumulativas de descuento para cada
caracter

Las expresiones acumulativas de des-
cuento para los caracteres kg. de leche, vo-
lumen de Jeche, de grasa, de proteina y lon-
gitud de la vida productiva han sido calcu-
lados mediante el programa informatico
denominado “geneflow” (Brascamp, 1978)
basado en los conceptos descritos por Hill
(1974) y BrASCAMP (1975).

Descomponiendo las vias de progreso
genético, la poblacién base de la cual par-
ten los genes ha sido dividida en dos gru-
pos: '

— Sementales de inseminacion artificial
subdivididos en 9 clases donde cada una
representa un afio de edad. Se asume que
los toros se ponen en prueba en el transcur-
so del tercer ano de edad y obtienen las
pruebas oficiales a los 6 afos, es decir,
entre el tercer y sexto afio los toros no se
utilizan, aunque esta dltima consideracion
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no se ha cumplido en los dltimos anos en
Espana.

— Vacas y novillas de recria subdividi-
das en 9 clases que representan un ano de
edad. La edad al primer parto es de 24 me-
ses, por lo que la produccion de leche se
inicia en el tercer afio de edad.

La matriz que describe la transicién de
genes entre una clase de animales a otra,
tanto por envejecimiento como por repro-
duccién, ha sido definida siguiendo los
pasos de GROEN (1990), utilizando una
estructura de edades acorde con la distribu-
cion de las vacas en control lechero en
Espana. La tasa de descuento utilizada ha
sido del 5% acumulada sobre un periodo de
25 anos.

Los vectores de incidencia de cada ca-
racter (cuadro 3) han sido definidos tenien-
do en cuenta el nimero proporcional de
animales y la expresién del cardcter en cada
clase de edad dentro de cada sexo. Las
expresiones de descuento han sido calcula-

CUADRO 3
VECTORES DE INCIDENCIA UTILIZADOS EN LOS CALCULOS DE LAS
EXPRESIONES DE DESCUENTO PARA LOS CARACTERES KG. DE LECHE,
VOLUMEN DE LECHE, KG. DE GRASA, KG. DE PROTEINA, RECUENTO DE
CELULAS SOMATICAS EN PRIMERA LACTACION, LONGITUD DE LA VIDA
PRODUCTIVA Y PESO ADULTO

Clases de edad y sexo

Sementales Vacas y novillas de reemplazo

1 2 3 4 5 6 7 8 9

Leche 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0,00 0.00
Volumen

de leche  0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00
Grasa 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00
Proteina  0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00
Longitud

de vida

productiva 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00

1o 1 12 13 14 15 16 17 I8
0.00 0.00 0.24 0.23 0.19 0.13 0.09 0.08 0.04

0.00 0.00 0.24 0.23 0.19 0.13 0.09 0,08 0.04
0.00 0.00 0.24 0.23 0.19 0.13 0.09 0.08 0.04
0.00 0.00 0.24 0.23 0.19 0.13 0.09 0,08 0,04

0.00 0.00 0.21 0.21 019 0.12 0.11 0.10 0.07
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das considerando como en GROEN (1990)
que las cuatro vias de progreso genético,
padre-hijo, padre-hija, madre-hijo y madre-
hija aportan el 43, 18, 33 y el 6% del pro-
greso total, respectivamente.

Resultados y discusion

El cuadro 4 muestra los pesos econd-
micos de los caracteres: volumen de leche,
grasa y proteina segun los parametros eco-
némicos y niveles de produccion en las dos
zonas del estudio, considerando dos condi-
ciones de produccién, una de libre mercado
y otra con las limitaciones de la cuota ldc-
tea.

El cuadro 5 muestra el peso econémico
de Ja longevidad segtin los parametros pro-
ductivos y de mercado en los cuales se
envuelven las ganaderias de Alta Morana y
del Pais Vasco.

En situacion de libre mercado, la mejora
del potencial genético medio en un kg. de
leche con un 3,8% de grasa y un 3% de
proteina en las ganaderias del Pais Vasco y
de Alta Morafia genera un beneficio margi-
nal de 30,9 y 37,4 ptas.-vaca-afo’!, res-
pectivamente.

Los principales componentes de la leche
(grasa y proteina) muestran pesos econd-
micos bastante distintos gue reflejan el sis-
tema de pago de la leche en cada zona,
tanto por calidad como por cantidad. El

CUADRO 4
PESOS ECONOMICOS DE LOS COMPONENTES DE LA PRODUCCION DE LECHE
EN EL PAIS VASCO Y ALTA MORANA, CONSIDERANDO DOS CONDICIONES
DE PRODUCCION: UNA DE LIBRE MERCADO Y OTRA BAJO
LAS LIMITACIONES DE LA CUOTA (PTAS.KG™'.VACA.ANO™")

Situacion de libre mercado

Situacién de cuota

Alta Morana  Pafs Vasco Variacion (%) Alta Morania Pais Vasco Variacion (%)
Volumen Leche 7,05 7.5 -6.0 2,02 32 -369
Grasa 323,19 2584 + 25,1 46,75 25.5 + 83,3
Proteina 618.92 4712 +314 613,89 467,0 +31.5
CUADRO 5

PESO ECONOMICO DE LA LONGEVIDAD EN LAS CONDICIONES DE
PRODUCCION Y DE MERCADO DE ALTA MORANA Y EL PAIS VASCO
(PTAS.DIA . VACA-'. ANO™)

Alta Moraria

Pais Vasco Variacion (%)

Longevidad 36,46

16.2 +125,1
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volumen de leche muestra un peso econd-
mico positivo en las dos zonas en contra de
lo que se puede observar en la mayoria de
los trabajos realizados en paises de nuestro
entorno (WiLMINK, 1988, GROEN, 1989c,
BEKMAN y VAN ARENDONK, 1993, COLLEAU
et al.,1994 y PIETERS et al., 1997).

A pesar de que el ingreso marginal por
producir un kilo de volumen de leche en el
caso de Alta Morafia es superior, los altos
costes de alimentacidn registrados en dicha
zona reducen el peso econémico del volu-
men de leche un 6%. En situacidn de cuota,
el mayor nivel de produccion con respecto
a la situaciéon del Pajs Vasco, eleva esta
reduccién hasta el 36,9%.

La mayor bonificacién, dada por los por-
centajes de grasa y proteina por parte de la
central lechera de la Cooperativa de Alta
Morana, aumenta los pesos econdémicos de
los caracteres produccion de grasa y protei-
na, a pesar de los altos costes de alimenta-
cién y los mayores niveles de produccidn
en los rebanos pertenecientes a la Coo-
perativa.

El alto coste de alimentacion y, por lo
tanto el mayor coste de recria, asi como
una vida productiva mds corta de las vacas
en los rebafios de Alta Morana con respecto
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a los rebanos considerados en el estudio del
Pais Vasco, explican ¢l considerable incre-
mento en el peso econdmico de la longevi-
dad.

El cuadro 6 muestra las expresiones acu-
mulativas de descuento relativas a cada
caracter y en cada via de seleccion. Estas
estimas se realizaron tendiendo en cuenta
las diferencias tanto en formas como en
tiempo de expresion entre los caracteres de
produccién y la longevidad.

Las expresiones de descuento son relati-
vas a los animales de la poblacion de base
y expresan el efecto relativo de la mejora
genética por una unidad en cada uno de los
distintos caracteres con respecto al mismo
hecho en la poblacién base. Se expresan en
animal’afio por animal de la poblacion
base.

Las diferencias entre caracteres son
debidas exclusivamente a las diferencias en
las incidencias de expresion de las distintas
clases de edad de cada sexo en la pobla-
cién. Mientras que las diferencias entre vias
de seleccion son originadas en parte por los
distintos momentos de introduccién de
genes, y por otra parte, por el tiempo que
tarden en expresarse por primera vez los
genes en la poblacion.

CUADRO 6
EXPRESIONES ACUMULATIVAS DE DESCUENTO DE LOS DISTINTOS
CARACTERES APLICADAS A CADA VIA DE SELECCION
(ANIMAL - ANO POR ANIMAL DE BASE)

Las distintas vias de progreso genético

Caracteres padre-hijo padre-hija madre-hijo madre-hija
Volumen de leche 0.196 0.597 0.642 0,661
Grasa 0,196 0,597 0,642 0,661
Proteina 0,196 0,597 0.642 0,661
Longevidad 0,188 0,580 0,624 0,643
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Teniendo en cuenta la participacién de
cada via de seleccion en el progreso genéti-
co total indicadas anteriormente, las expre-
siones acumulativas de descuento aplicadas
a los caracteres de produccion de leche y a
la longevidad son de 0,443 y 0,429, respec-
tivamente.

Por lo que si queremos seleccionar por
los tres componentes de produccién de
leche y por longevidad en las dos regiones
en situacion de cuota, el genotipo agregado
en cada una de ellas quedaria definido
como:

Pais Vasco:

H= 1,41 V. leche + 11,29 Grasa + 206,88
Proteina + 6,95 Longevidad

Alta Morana:

H=0,89 V. leche + 20,71 Grasa + 271,95
Proteina + 15,64 Longevidad

Donde:

H: El valor genético global verdadero de
un animal expresado en pesetas

V. leche: El valor genético verdadero de
un animal por volumen de leche (kg).

Grasa: El valor genético verdadero de
un animal por produccién de grasa (kg).

Proteina: El valor genético verdadero de
un animal por produccién de proteina (kg).

Proteina: El valor genético verdadero de
un animal por longevidad (dias).

Conclusion

Los pesos econdmicos de los tres com-
ponentes de la produccion de leche en las
dos regiones han sido distintos tanto en
situacién de cuota como en un mercado
libre. Las diferencias existentes en los cos-
tes marginales de produccién (principal-

mente los costes de alimentacion) y en el
sistema de pago de leche en cada zona son
en gran medida las causas de dichas dife-
rencias.

El beneficio marginal debido a la mejora
genética de la longevidad de los animales
es netamente superior en las ganaderias de
Alta Morafia en comparacion con el Pafs
Vasco dado los altos costes de recria y los
bajos ingresos por venta de animales de
desecho por un lado o por otro.

La introduccidn del sistema de cuota lac-
tea reduce el peso econdomico de los tres
componentes de la produccién de leche,
sobre todo el de grasa y del volumen de
leche.

Las variaciones en las perspectivas de
produccion, en el nivel productivo y en las
condiciones de mercado afectan sensible-
mente los pesos econdmicos de los caracte-
res estudiados. Por lo que se generan distin-
tas definiciones del genotipo agregado co-
rrespondiente a cada situacion.

Conclusion

Definir correctamente el objetivo de un
programa de mejora genética requiere una
estimacidn exacta y real de la importancia
econdmica de cada uno de los caracteres a
seleccionar. Dicha estimacién nos orienta,
en acuerdo con las circunstancias de pro-
duccién y de mercado, sobre los niveles
6ptimos de mejora a realizar en cada cardc-
ter con el fin de maximizar la rentabilidad
econdmica de los sistemas de produccion.

Una estimacion correcta y fiable de los
pesos econdmicos requiere una base tedrica
solida, una funcién de beneficio apropiada
de los aspectos productivos, econémicos y
sociales del sistema de produccién, una
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situacion base definida a partir de datos
reales y unas suposiciones cercanas a las
circunstancias futuras de produccién. Sin
embargo, a nivel practico, cumplir todas
estas exigencias queda todavia como un
desafio a pesar de que la definicién de los
objetivos de mejora, sobre todo en vacuno
de leche que es el sector que mds de cerca
hemos estudiado, estd cada vez de mds
interés.
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RESUMEN

La seleccidén para un valor Optimo y una reduccion de la variabilidad presenta
intereses técnicos y econémicos en muchas producciones. Un modelo heterosceddsti-
co estd propuesto: éste asocia un valor genético para la media y un valor genético para
el logaritmo de la vatianza a un fenotypo, cuya expresion puede ser continua o discre-
ta. A continuacion. se menciona la formulacion de varios objetivos de seleccidn. y el
andlisis de datos del tamafio de la camada en ovino ilustra la existencia de un efecto
genético sobre la variabilidad de ese cardcter. Finalmente, simulaciones permiten
apreciar [o que seria la repuesta de la media y de Ja variabilidad con una seleccion
canalizante para incrementar el porcentaje de partos dobles en ovino.

Palabras clave: Seleccidn, Optimo, Heteroscedasticidad, Tamaiio de la camada,
Ovino.

SUMMARY
CANALISING SELECTION: APPLICATION TO LITTER SIZE IN SHEEP

Selection for an optimum value and decreasing variability is of technical and eco-
nomtcal interest in several animal production. An heteroscedastic model is proposed.
It involves a genotypic value for the mean and a genotypic value for the log variance,
associated with a single phenotypic value which can be either continuous or categori-
cal. Several selection are mentioned and analysis of sheep data evidences the existen-
ce of a genetic effect contributing to the environmental variance of litter size.
Simulations are performed to determine the response on mean and variability of a
selection aimed to canalise the number of twins in sheep.

Key words: Canalising selection. Heteroscedasticity. Litter size. Sheep.
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Introduccion

El propésito principal de la mejora gené-
tica en produccién animal es aumentar (o
reducir) la expresién de los caracteres para
incrementar directamente o indirectamente
el rendimiento econémico de las ganaderias
o de otros segmentos de produccién. Por
eso, en produccion animal, la mayoria de
los esquemas de seleccién son direcciona-
les (aumento de la cantidad y la calidad de
la Jeche, incremento del nimeros de hue-
vos; aumento de la resistencia a enfermeda-
des etc...). Sin embargo, la homogeneidad
de la produccion es un factor importante de
la eficiencia econémica (por ejemplo, el
beneficio de un ganadero depende en parte
de su capacidad de mandar lotes de anima-
les homogéneos al matadero); ademds,
muchos caracteres presentan un éptimo que
proporciona una rentabilidad maxima. Asf,
existe un peso Optimo para los canales de
pollo, corderos o cerdos, existe también un
ph éptimo de la carne de cerdo, y reducir la
variabilidad del didmetro de la fibra de lana
presenta un verdadero interés econdémico.
En produccién de ovino, cuando los recur-
sos alimenticios no son demasiado escasos,
las ovejas que proporcionan mayor benefi-
cio son las que paren dos corderos puesto
que un solo cordero reduce mucho el mar-
gen por oveja y criar corderos nacidos tri-
ples o mds supone demasiado incremento
de gastos debido al exceso de mortalidad
de los corderos excesivamente ligeros al
nacer, a la necesidad de recurrir a la lactan-
cia artificial para criar los corderos super-
numerarios y a los efectos negativos del
modo de nacimiento sobre el crecimiento y
la duracion del engorde.

La estabilizacion de los fenotipos alrede-
dor de una expresion dominante es conoci-
da desde hace tiempo como decisiva para la
evolucién de las especies y varios autores

han propuesto modelos para explicar esa
estabilizacién natural. Algunos como FaL-
CONER (1989) hacen intervenir directa o in-
directamente genes de “fitness”, otros co-
mo RENDEL (1979) recurren a genes que
actian directamente sobre la variabilidad
del cardcter. Cualquiera que sea su origen,
la estabilizacién depende siempre del me-
dio, haciendo imprescindible discriminar
por una parte, la estabilizacién de un carac-
ter en un medio concreto (normalising se-
lection) y, por otra parte, la capacidad de
mantener un fenotipo constante, o por lo
menos con baja variabilidad, en medios va-
riables (canalising selection).

Numerosos experimentos han sido reali-
zados para entender los mecanismos subya-
centes a la canalizacion natural o para
medir las posibilidades de canalizar un
cardcter alrededor de un cierto valor. Todos
se refieren a animales de laboratorio como
drosophila, tribolium o incluso ratones.
Casi siempre la seleccidn era del tipo nor-
malizante (eliminacién de los extremos
observados en un solo medio) y era realiza-
da globalmente (PEINERO, 1992; CAMPO y
GiLL, 1993), intra familia (KAUFMAN et al.,
1977) o entre familias (CARDIN y MIN-
VIELLE ,1986). La seleccidn canalizante ha
sido experimentada por WADDINGTON
(1960), por SHEINER y LymaN (1991) y
GIBSON y BRADLEY (1974) quienes elimina-
ban animales extremos de una poblacién
criada en un medio variable (temperatura
variable entre 20 y 29°C).

Con esos experimentos se llega a las
siguientes conclusiones: 1) la seleccion es-
tabilizante es eficaz y permite una fuerte
reduccién de la varianza fenotipica; 2) las
estimaciones de heredabilidad hechas du-
rante y al final de los experimentos de se-
leccién indican que generalmente la varian-
za genética del caracter seleccionado dismi-
nuye; 3) En muchos casos se ha podido
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mostrar que la varianza residual o la sensi-
bilidad de los individuos a fluctuaciones
del medio ha sido reducida con la selec-
cién. Sin embargo, en esos diversos experi-
mentos no hubo andlisis estadisticos de
pardmetros genéticos que necesitan utilizar
modelos en los cuales los términos de error
no siguen una distribucién con varianza
homogénea.

FOULLEY ef al., (1990, 1992, 1994), SAN
CRISTOBAL et al., (1993), FOULLEY y QUAAS
(1995), ROBERT ¢f al., (1995a,b), han desa-
rrollado métodos estadisticos para tener en
cuenta la heterogeneidad de varianzas en
mejora animal. Recientemente, SAN CRis-
TOBAL ef al., (1998a) han extendido esos
modelos para introducir efectos genéticos
como factores de heterogeneidad, para esti-
mar nuevos valores genéticos y para estu-
diar la eficacia de una seleccidn canalizante
basada en esos modelos. SAN CRISTOBAL et
al. (1998b) han adaptado esos modelos al
andlisis de pardmetros genéticos de caracte-
res discretos. Aqui se presenta una sintesis
corta de esos dos Ultimos articulos.

El modelo propuesto

El modelo propuesto por SAN CRISTOBAL
et al., (1998a) corresponde a la modeliza-
cion de las observaciones de RENDEL y
SHELDON (1960). Ellos demuestran que la
seleccion canalizante orienta efectivamente
el promedio de la poblacién hacia un pti-
mo y que la varianza residual es reducida.
Algunos individuos aparecen menos sensi-
bles que otros a las variaciones del medio,
estando esa particularidad bajo control
genético puesto que responde a la selec-
cion. Como en WAGNER er al. (1997), se
puede expresar el efecto de un tocus sobre
la varianza residual con un factor multipli-
cativo de esa varianza ligado a ese locus y

se puede extender ese modelo a un locus de
un modelo poligénico o infinitesimal. Esos
modelos se justifican también perfectamen-
te para caracteres discretos como el tamafio
de la camada si consideramos previamente
como GiaNoLA y FouLLEY (1983) una va-
riable subyacente de distribucién normal y
un conjunto de umbrales que definen las
clases de observacion.

Modelo de base

Para un carécter continuo, el fenotipo y.
de un animal con medidas repetidas (y={v,,
e Yp oo v,}) es funcion de dos valores
genéticos 1 y v que contribuyen a la media
y al logaritmo de la varianza ambiental
segtin el modelo siguiente:

’7+_V)
Vi=putu+te g j=1..n (1)
yu media de la poblacién,
n media del logaritmo de la varianza,

g, variables normales independientes
con distribucién ~ N (0, 1)

De acuerdo al modelo infinitesimal de la
genética cuantitativa las variables u y v

son
u ol roo,
~ N |0
2 s 2
v ro,o, o
(rf, y o2 son las varianzas genéticas aditivas

.
y r es el coeficiente de correlacion entre u y
V.

El promedio y la varianza (varianza
fenotipica) de la variable Y son:

E(Y)=p (2)

2
an

—

Var(Y)=o0l+ e 2 /g2 (3)
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Si los animales estdn medidos en distin-
tos ambientes, podemos escribir un modelo
mds general:

v=xB+Zu+exp[12(p' B +qgv)] 4
By [ efectos fijos,
uy v efectos genéticos aleatorios, y

los parametros de posicién son entonces
Byu

y los pardmetros de dispersién son /3 yVv

(x’, )y (p’, ¢’) matrices de incidencia

respectivas

en ese caso las variables u y v son

u ol ro,o)
) = N o) rogo. ol B &

(5)

con A la matriz de parentesco de los
animales incluidos en el andlisis.

Adaptacion para caracteres discontinuos

Se supone que los datos de K categorias
discretas que se observan en una clase i
(nivel de un efecto fijo o aleatorio) provie-
nen de poblaciones de variables aleatorias

o Nigs ooy Nyg) ~

i i

LA O U PRI | PR PO

donde n;, es el numero total de observa-

ciones de la clase i ; n, = 2z,

y Il, es la probabilidad de que una
variable inobservable Y, ~ N (u, , 67) esté
entre dos umbralest, , y T, :

[,=P(t,-w, ) o)-P(x,,-w)oc) (6)

Objetivos de seleccion

En el caso continuo, si queremos que la
media de la siguiente generacion de una
poblacion Y, se acerque a un cierto 6ptimo
v, con una variabilidad minima alrededor
de ese 6ptimo, podemos fijar a priori el ob-
jetivo siguiente:

min { E[(Y-v,)*] }

Para un individuo con diferentes obser-
vaciones y hechas sobre él o su descenden-
cia, un criterio de seleccién sencillo puede
escribirse:

I(y) = (y-yp? + S}, )

En el caso discontinuo, la canalizacion
se efectda sobre la escala subyacente, y el
objetivo es funcién de un cierto 6ptimo
fijado a priori

“0 = (H,IU, ...,nk.(,, ...,HK‘”)

Por ejemplo, pesos econémicos relativos
a cada categoria. En el caso del tamano de
la camada en ovino, si queremos que las
ovejas paran exclusivamente dos corderos,
el éptimo sera: [ =(0, 1,0, ...,0).

0

Hemos estudiado asi, un indice muy ele-
mental y que parece natural sobre la escala
observada: la proporcién de partos dobles

I(N) = N,/n (8)

Analisis del tamafio de la camada en
raza Lacaune

LLos datos provienen del control oficial
de produccién realizado en 57 ganaderias
de la raza Lacaune que participan en el es-
quema de seleccidn para la prolificidad.
Son 11.723 primeros partos realizados en 2
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épocas y a 4 edades distintas de las hijas de

[57 padres. Como son padres en testaje por

descendencia. cada padre tiene por lo me-
nos 30 hijas.

La prolificidad media es 1.72 y la distri-
bucion de los partos es la siguiente:

Tamano
de la camada |

[AS]
"
.
o
+

e 41,1 475 98 1.5 0.

El analisis que hemos hecho consistié en
modificar poco a poco un modelo cldsico
con umbrales hasta poder estimar los com-
ponentes de varianza y los valores genéti-
cos de un modelo mixto heteroscedastico
con umbrales.

A) Primero hemos ajustado un modelo
cldsico considerando los efectos afio, reba-
o, época y edad como efectos fijos y el
efecto padre (1) como aleatorio (incluyendo
la matriz de parentesco entre los padres).

ﬂ{/’l\lm = (0, Ex i’(f/?(l/l()./. <+ é‘.\‘f(l('!()l)k +

+ edad, + u
m

o’

2 —
o ijkim — e

El proceso de estimacion GF-HM de
FOULLEY y MANFREDI (1991), da una esti-

macién de la componente padre de of, =
0.109 y una heredabilidad del tamafo de la
camada de h? = 0.39

B) Después hemos ajustado un modelo
heteroscedastico considerando todos los
efectos como fijos para ver cudles eran los
efectos significativos sobre la variabilidad.
Por eso se analizé el cociente entre los lo-
garitmos de la verosimilitud del modelo de
base

Wi = @0, + rebaiio, + estacion, +

+ edad, + u,,
2
lOg O{i»(‘/m =1

y el modelo que incluye el factor conside-
rado (por ejemplo factor afo)

HW\"’” = (ll?()l- + I"t‘.’b(//l(?l. + e,s‘fa('[()/zk +

+ edad L+,

2

log 05, = N+ wio;

Ese cociente sigue asintoticamente una
distribucién de x* con grados de libertad
iguales a la diferencia entre el ndmero de
pardmetros estimados en cada modelo. El
cuadro siguiente presenta la probabilidad
de ese test para los distintos efectos e indi-
ca que solo el factor padre (considerado
como efecto fijo) tiene un efecto significa-
tivo sobre el logaritmo de la varianza.

Efecto Valor el test adl Prob.
Ao 19.82 10 0.031
Rebano 58.52 56 0.38
Edad 3.8 2 0.15
Padre 235.06 156 0.00004
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C) Finalmente, se ha ajustado un modelo
mixto heterosceddstico con umbrales para
estimar los valores genéticos y los compo-
nentes de varianza. En ese Gltimo modelo,
se ha anadido la matriz de parentesco entre
los padres y, los efectos fijos fueron los que
previamente habfan sido detectados signifi-
cativos.

/'I{/klm = [IiI()I. + I’(.’/)C(Il()‘/- + L‘.S‘f{IC'I()IZA +

+ ed(/(/, + 1
m

2

lOg o ifklm

=N + Vm

donde u, y v, representan los efectos
padre respectivamente sobre la media y el
logaritmo de la varianza del carécter.

o

La estimacién de los componentes
2 =0.64 y 02, =0.25 permite calcular una
heredabilidad de h? = 0.36. Ese valor es li-
geramente inferior a lo que da el modelo
homosceddstico con umbrales e informa
sobre el sesgado que puede existir en la

v
-to
u
05 A
o2
0 4 > .
X \
@
® .‘“. i
”» o
*
o o*
0.5 - .
-1 .
1.5 -1 0.5

estimacion de la heredabilidad de la media
si no se considera el efecto genético sobre
la heterogeneidad de las varianzas. Las esti-
maciones son relativamente altas lo que
indica una buena posibilidad para canalizar
ese cardcter alrededor de un optimo. En la
figura |, se muestra una representacion de
it y ¥ para los 157 machos que nos permite
apreciar su capacidad de producir hijas con
alta o baja prolificidad y con alta o baja
variabilidad.

Simulaciones

Hemos hecho varias simulaciones para
estudiar la repuesta de la media, de la
varianza y del porcentaje de cada tipo de
partos, cuando se realiza durante varias
generaciones una seleccion basada sobre un
indice para una variable continua (7) y
cuando se considera un indice muy sencillo
pero adaptado a la variable discreta (8).

Figura | : Plot de los valores genéticos i1 y v de los 157 machos Lacaune
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Esas simulaciones nos han permitido tam-

bién, ver cémo reaccionaba la seleccidn

seglin varias combinaciones de los pardme-
2 2

tros h’ ., nyo:.

Modelizacién de la poblacion

Los valores genéticos i1 y v de p machos
y de m hembras fueron representadas por
variables aleatorias que siguen una distri-
bucidn conjunta (5), suponiendo A: matriz
de identidad (ausencia de relaciones de
parentesco) y r igual a 0.

a) Cada uno de los p machos estd apa-
reado al azar con 1 hembras

b) Cada pareja (i, j) produce una hija
cuyo resultado en su primer parto esta so-
bre la escala subyacente:

yy=mn+ 12 +u)+ a;+

+exp[(n+1/2(v+v)+ 01":,.,,)/2] &

donde el término de error &Y los términos
®; ¥ g"‘ij que repr§septan. los efectos de
meiosis siguen distribuciones normales
N (0, ), N (0, (62/2)) y N (0, (62 /2)) res-
pectivamente.

Para las simulaciones de la variable dis-
creta se pasa de esa escala continua subya-
cente a la escala observada mediante 4
umbrales que definen 5 categorias. Esos
pardmetros corresponden a la distribucién
del tamano de la camada observada en
Lacaune.

c) esos resultados de descendencia per-
miten estimar un indice (7 ¢ 8) para el
macho

d) los mejores s machos se seleccionan.
Esos padres “elite’ apareados a una muestra
de las hembras de la etapa (a) producen p
hijos

e) iterativamente, esos p machos se apa-
rean al azar con las n hembras nacidas en la
etapa (b) para producir la nueva generacioén
de hijas de testaje.

Las etapas b, ¢, d y e se repiten asi hasta
la décima generacion.

Parametros del modelo

Hemos examinado un esquema que con-
sidera en cada generacion 500 machos en
testaje con 100 hijas cada uno. De esos
machos, 100 padres ‘elite’ se seleccionan
por indice para producir cada uno 5 hijos
para la generacion siguiente. Hemos consi-
derado también dos valores para oi (0.033
y 0.114) que corresponden a una baja
(h?=0.10) o alta (h2=0.35) heredabilidad:
asi como dos valores para 0% (0.03 y 0.25)
y tres valores para la media inicial (I, [.8 y
2), teniendo un Optimo p, fijado a 2. Para
cada conjunto de pardmetros hemos hecho
100 simulaciones y calculado el promedio
y la varianza de los resultados.

Resultados de las simulaciones

La figura 2 indica, en el caso de una
seleccion sobre una variable continua, la
evolucién de la media y de la varianza
fenotipica en el transcurso de las genera-
ciones. SE han considerado varias combi-
naciones de la media de la poblacion al
principio de la seleccién y de las varianzas
de los efectos genéticos sobre la media
(Oi) y el logaritmo de la varianza ambien-
tal (02).

Esas simulaciones muestran que la se-
leccion es eficaz: la media se acerca al Op-
timo definido y la varianza fenotipica se va
reduciendo poco a poco. Comparando las
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ool 2 3 a4 5 6 7 8 g9 1wlonw tz.oo 1t 2 3 4 5 6 7 8 9 10lgy
generaciones generaciones
var(u) 0,03 var(v) 0,03 eta -1,24 h2 0,10 var(u) 0,11 var(v) 0,03 eta -1,6 h% 0,35

0.20
000
oo
-0,40
}»0.60
(-0.80
’-l 00
-1.20
+1.40
1,60

1.80
lboolt1 2 3 4 5 6 7 8 9 1wlon
generaciones J

teoo + 1 2 3 4 65 6 7 8 ¢ 1WLlpg7o
generaciones

var(u) 0,03 var(v) 0,15 eta -1,3 hZu 0,10

var(u) 0,11 var(v) 0,15 eta -1,6 hu 0,35

Figura 2. Evolucién de la media en desviacidn al objetivo (rombos) y de la desviacion tipica
(circulos) durante 10 generaciones de seleccion en dos poblaciones (media cerca (linea) o lejos
(puntos) del 6ptimo y varias combinaciones de o}, y 0%y

distintas combinaciones de parametros se
observa que;

La media de la poblacién varfa mds rapi-
damente cuando oi es alta. Por otra parte,
aunque esa media varia poco con los cam-
bios de o2, los mayores cambios se obser-
van cuando o es baja y o? alta.

La varianza de la poblacién disminuye
en el transcurso de la seleccién y mas rapi-
damente cuando o es altay 02 baja. Exis-
te asi una relacion entre el progreso sobre

una variable y la variabilidad sobre la otra
que traduce el hecho que cuando la presién
de seleccion sobre una variable es minima,
la seleccidon opera mas sobre la otra.

Para una combinacién de varianzas (o’
y 02), se observa que la disminucién de la
varianza fenotipica es mayor cuando la
media inicial de la poblacién estd préxima
al 6ptimo . Eso se debe al hecho de que,
cerca del optimo, los indices varian mads a
causa de v que de u.
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Las simulaciones para la canalizacion de
una variable discreta muestran que es posi-
ble modificar la distribucion de los partos
acercdndose al 6ptimo. En la figura 3 se
puede comparar la evolucién del porcentaje
de partos simples, dobles, triples y cuddru-
ples o superior cuando se selecciona con un
indice sencillo y cuando se selecciona con
un indice cldsico que no cambia la varianza
subyacente. Diez generaciones de seleccidn
para un 6ptimo producen una distribucion
con mas partos dobles que lo que da la
seleccion clasica (a prolificidad media
comparable), y con menos partos triples.
cuddruples y superiores. Sin embargo, ma-
ximizar el porcentaje de partos dobles no
impide que el porcentaje de partos triples
aumente también durante la primeras gene-
raciones de seleccion lo que no cuadra con
el propésito real de los ganaderos. El por-
centaje de dobles es sin duda un criterio
demasiado sencillo aunque se observa una
disminucién de los partos superior a 4 des-
pués de la generacién 5. Si a largo plazo el
objetivo parece adecuado, su definicién no
es suficiente a corto plazo.

%(p_1yp_2)
700 1 190

5 —//_/ 17,0
15,0

500 + ¥ X 13,0

300 e ]

200 |

100 44 et
65 175 185 195 rolificidad
—0--p_ 1 ———p2 ==Ne=p3 aepmop 44

%(p_3yp_a+) |

Conclusiones

Las varianzas del tamano de la camada
en raza Lacaune presentan una heterogenei-
dad debida parcialmente a factores genéti-
cos. La introduccién de la matriz de paren-
tesco en los andlisis permite estimar los
valores de varianza genética aditiva para la
media y el logaritmo de la varianza. Con
las simulaciones, se puede apreciar que
buscar un 6ptimo reduciendo la varianza
fenotipica es posible. Sin embargo, el peso
relativo de cada variable (media y varianza)
para conseguir el objetivo final depende de
la situacién en cada generacion. Para un
objetivo final tnico, existe un gran nimero
de caminos (combinaciones de los pesos
sobre « y v en cada generacion) para al-
canzarlo. Existe en particular un camino
mas rapido, y un camino mds rentable;
desde luego fijarse un objetivo constante
(igual al objetivo final) a cada generacién
no dara el progreso mas rapido, ni el mas
rentable. Estamos desarrollando otros estu-
dios para optimizar la canalizacion.

%(p_1yp_2) %(p_3yp_d+) |
700 190
80.0 17,0
15,0
500 130
400 10
9,0
300 70
200 50
? 30
100 + } + + 1,0
1.65 175 1.85 195 e @
prolificidad
—p ] ——p2 —p3 pa+ |

seleccion para un optimo

seleccion clasica

Figura 3. Evolucion de los porcentajes de partos simples. dobles. triples y mds cuando se selecciona
con un indice sencillo que reduce la varianza y con un indice cldsico
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RESUMEN

Se presentan distintos aspectos de la mejora genética de la produccion de fibras
de Cachemira. En primer fugar se describe la situacion de la produccion de fibras de
origen animal con una referencia particular a la produccién de fibra de Cachemira. Se
plantean los aspectos de la fisiologia de la fibra que diferencian este tipo de animales
de otras especies productoras de fibra. Se describe el protocolo utilizado a la hora de
muestrear la fibra sobre el animal en vivo y determinar sus caracteristicas. Se definen
distintos caracteres de calidad y cantidad de fibra que son de interés en este tipo de
poblaciones asi como la variabilidad genética descrita en estos caracteres y las corre-
laciones entre ellos. Se discuten distintos objetivos a la seleccion en funcién de los
precios del mercado internacional de la fibra. Por ultimo, se describen las actuaciones
realizadas en la poblacion de Cachemira espafiola, haciendo énfasis en la implementa-
cion del BLUP con restricciones y técnicas de programacion lineal empleadas para
imponer restricciones.

Palabras claves: Cachemira, Objetivos de seleccion, Caracteres de fibra, Seleccion
con restricciones.

SUMMARY
GENETIC IMPROVEMENT OF CASHMERE FIBRE PRODUCTION

Different aspects relative to genetic improvement of Cashmere fibre production
are discussed. The world situation of animals’ fibres is described together with a des-
cription of Cashmere production. Characteristics of the physiology and metrology of
fibre are also presented. In addition, genetic variability associated to traits of interest
as well as genetic correlations among them are presented. Three selection objectives
are discussed taking into account the price of fibre in the international market. Finally,
some selection criteria based on restricted BLUP and selection strategies through the
use of lineal programming techniques applied to Spanish Cashmere are outlined.

Key words: Cashmere, Selection objective, Fibre traits, Restricted selection.
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Introduccion

El sector agropecuario espaiol, como el
del resto de los paises de la Unién Europea,
estd bajo la creciente necesidad de diversi-
ficar sus actividades dado que las produc-
ciones tradicionales estdn cerca de satisfa-
cer Jas demandas del mercado. Una alter-
nativa clara son los productos no alimenta-
rios de alto valor afiadido, lo que coincide
con la politica agricola de la UE.

La produccién de fibras de origen ani-
mal para uso en la industria textil presenta
una situacion muy diversa en funcion del
origen de la fibra (cuadro |). De aquellos
tipos de fibra cuya produccion esté estabili-
zada, la fibra de Cachemira es la de mayor
valor econémico.

Tradicionalmente el término de Cache-
mira hacia referencia a las cabras proceden-
tes de Asia. Actualmente, la definicion de
Cachemira viene impuesta por razones de
mercado. Se define como cabras Cachemira
aquellas cabras con doble capa de abrigo
que producen fibra con didmetro inferior a
18,5 um. En las cabras de Cachemira existe
una gran diversidad de genotipos con un
rango muy amplio de variacion tanto en
didmetro como en produccién de fibra. Se
describen algunos tipos, tales como, Siberia
(produccién >500g y didmetro >20 um),
China y Mongolia (didametro <|6 um y pro-
duccién entre 100-300g). Existen algunas
regiones chinas donde se dan animales de
excelente calidad (didmetro entre 15-17 um)
y alto nivel de produccién (500 g). Los pai-
ses tradicionalmente productores de fi-
bra Cachemira son asjaticos (China, Mon-
golia, Irdn, Afganistan, Siberia, Pakistan e
India) aunque a partir de la década de los
ochenta se incorporaron Australia, Nueva
Zelanda y Reino Unido, que actualmente
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junto con Estados Unidos, son los principa-
les paises procesadores.

En Europa existe un creciente interés por
la produccién de fibras textiles de origen
animal, tales como Cachemira, mohair, an-
gora y lanas de calidad (MILNE, 1997).
Existen en realidad distintas iniciativas por
parte de cooperativas de productores que
atnan esfuerzos para la produccion de la
materia prima, el procesado y la comercia-
lizacién del producto elaborado. Asi, al am-
paro de una red tematica financiada por la
UE, se han de constituir bases de datos que
englobardn la informacién generada en
cada pafs para las distintas especies.

Osoro y col. 1995, han identificado la
produccion de fibra de Cachemira en Es-
pana como un complemento a los sistemas
de produccién tradicionales por el valor
anadido que se puede obtener de la fibra.
L.a Cachemira es la fibra de origen animal
que presenta una mayor asociacién con el
lujo y la calidad. El valor de la fibra de
Cachemira es una funcién de varias carac-
teristicas, fundamentalmente de calidad y
cantidad.

La introduccién de cabras de Cachemira
en Espaia se realizé en el marco de un pro-
yecto INIA de caracter multidisciplinar, que
ha integrado aspectos relacionados con la
genética, los sistemas de manejo, reproduc-
cion, enfermedades parasitarias y econo-
mia.

Fisiologia y Medida de la fibra

Las cabras de Cachemira son animales
de doble capa de abrigo. Sobre su piel se
distinguen dos tipos de foliculos pilosos;
los foliculos primarios que producen pelo
con didametro > 50 um y longitud de 6-
20 cm y cuyo papel bioldgico es la protec-
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CUADRO 1
SITUACION DE LA PRODUCCION MUNDIAL DE FIBRAS DE ORIGEN ANIMAL

Tipo de Animal Produccion

Fibra Productor (Tm) Tendencia
Alpaca y Llama Camélidos 4.000 Estable
Angora Conejo 7.000 Estable
Pelo Camello Camélidos 1.500 Decrec.
Cashgora Cabra Angora x 50 Decrec.

Cabra salvaje

Cachemira Cabra Cachemira 5.000 Estable
Mohair Cabra Angora 20.800 Estable
Vicuiia Camélido No disp. Inaccesible
Lana de Yak Bovido 1.000 Decrec.

Fuente: Ho Phan. 1997. European Fine Fibre Network Workshop Repont 1.

cion fisica y, foliculos secundarios produc-
tores de fibra con didmetro de 4 -30 um y
longitud de 4-8 cm, cuya funcién es la de
aislante térmico (LUPTON y col. 1995 citado
por HERRMANN y WORTMANN, 1995).

La poblacién de foliculos, aparentemen-
te, queda fijada entre los 3-6 meses de edad
(LAMBERT y col. 1984). El foliculo desarro-
Ila un ciclo continuo de actividad de creci-
miento, maduracién, permanencia, y muda
(CHASE, 1954). En el Hemisferio Norte la
maxima actividad folicular tiene lugar entre
el solsticio de verano y el solsticio de in-
vierno. Las cabras de Cachemira presentan
un patron de crecimiento de la fibra y muda
estacional. Durante el invierno presentan
doble capa de abrigo. En primavera, bajo la
influencia del aumento de horas de luz, se
produce la muda de la fibra que se lleva a
cabo durante algunas semanas. Se ha obser-
vado variacién en el inicio de la muda entre
animales aunque dentro de animales. los

ciclos de actividad folicular estin mas o
menos sincronizados.

Protocolo para determinar las
caracteristicas de fibra Cachemira

Los animales, machos y hembras, son
pesados y controlados a los cinco meses de
edad tomando muestra de vellén de 10 cm?
en el punto medio del lateral del animal.
Estas muestras se almacenan en una habita-
cidn en seco. Auntes de iniciar el proceso de
medida, las citadas muestras, se llevan a
una cdmara de acondicionamiento con tem-
peratura y humedad relativa controladas
(20°C = 2°C y 65% + 5%). En primer lugar
se pesa la muestra obtenida. A continuacién
se procede a la separacion manual de pelo y
fibra y se pesan por separado. El siguiente
paso es el lavado de la fibra con éter de pe-
tréleo. Posteriormente se mide la longitud
de la fibra (con una regla graduada), exten-
diendo ésta sobre un tablero de terciopelo.
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La determinacidn del didmetro de la fibra
se realiza por microscopia de proyeccion y
andlisis de imagen (CUE.2.2) midiéndo-
se 200 fibras por muestra.

En la actualidad se estd imponiendo el
analizador optico del didmetro de la fibra
(OFDA). por su rapidez y porque permite
trabajar con un mayor volumen de muestra.
Sin embargo, atin no esta resuelta la falta
de consistencia entre las determinaciones
del didmetro de la fibra obtenida por dife-
rentes métodos y/o en diferentes laborato-
rios (HERRMANN and WORTMANN, 1994-
95). Lo cual obviamente puede presentar
un problema a la hora de establecer crite-
rios de seleccion en un programa de Mejora
que implique la intervencion de distintos
paises y/o laboratorios.

Definicion de los caracteres de posible
interés en el Programa de Mejora Genética

En el Programa de Mejora Genética que
se esta desarrollando actualmente los carac-
teres de posible interés son medidos sobre
el animal joven, a los cinco meses de edad.
Esto se hace con el fin de no dilatar las
decisiones a la hora de seleccionar los
reproductores y asi disminuir el intervalo
generacional. So-
bre el cabrito se definen:

e Didmetro medio de la fibra (D.M.):
media en wm de doscientas fibras de la
muestra.

» Desviacion estandar del diametro de la
fibra (DE_d).

* Peso vivo ( Kg): peso del animal el dia
en que se toma la muestra del vellon.

¢ Rendimiento: definido como la razén
del peso de la fibra al peso total (pelo maés
fibra), en porcentaje.
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e Peso en gramos de fibra de Cachemira
en la muestra (P_CACH): se obtiene como
el producto del rendimiento por el peso
total de la muestra.

e Longitud de la fibra (mm): se toman
tres medidas maxima, media y minima.

e Medulacion: nimero de fibras medu-
Jadas sobre el total de fibras medidas. Ex-
presado en porcentaje.

e Produccién anual estimada (PAE) en
gramos: obtenida utilizando la férmula de
BisHOP y RUSSEL (1994)

PAE = 53,6 (PV) "7 P_CACH /04

donde, PV representa el peso vivo del
animal el dia que se toma la muestra y,
P_CACH el peso de fibra Cachemira en la
muestra. Mediante esta formula se extrapo-
la la fibra procducida en la superficie mues-
treada a la superficie corporal total.

Existen algunos trabajos que estan deter-
minando caracteres histolégicos que po-
drian tener algin interés para ser utilizados
en la seleccién, tales como densidad de
foliculos secundarios y razén de foliculos
secundarios a primarios (PATTIE y RESTALL,
1989). La definicion de los caracteres es un
tema atin abierto. Se ha observado que el
PAE sobrestima la produccién real y por
otro lado existe la ya citada falta de consis-
tencia entre laboratorios. A estas dificulta-
des po-
demos afiadir el desconocimiento que exis-
te de los caracteres de fibra en el animal
adulto ya que el muestreo siempre se hace
sobre el animal joven.

Informacion para la venta de fibra en el
animal adulto

Hay dos procedimientos para la recogida
de Ja fibra Cachemira que son peinado y
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esquilado. En Espafla, por razones de ma-
nejo y costes de mantenimiento de los ani-
males, se ha optado por el peinado.

El valor de la fibra en la industria textil
viene determinado por el peso total del es-
quilado o peinado junto a una escala de
apreciacion visual relativa al contenido en
fibra (1< 20%; 2 = 20-40%, 3 = 40-60%;
4 = 60-80%; 5 > 80%) y la calidad de fibra.
Para ésta dltima se establecen tres categori-
as segln la apreciacién visual del diametro:
hilado con didmetro de fibra inferior a 16,5
micras; tejido para didmetro de fibra entre
16,5 y 18,5 micras; las fibras con didmetro
superior a 18,5 micras no se consideran
fibra de Cachemira. Otros criterios de cali-
dad son el color (blanco, no blanco, colo-
reado) y la apreciacion visual de la longitud
de la fibra. Fibras inferiores a 3 cm o supe-
riores a 10 cm son rechazadas.

Caracterizacion productiva de la
poblacién de Cachemira espafiola

La poblacién de Cachemira espanola
procede de Escocia. La Cachemira escoce-

sa representa un “pool” de genes de distin-
tas procedencias ( Islandia, Siberia, Tas-
mania, Nueva Zelanda y cabra aut6ctona)
que han sido tratadas como una poblacion
Unica y sometida a un proceso de seleccion
(BisHOP y RUSSEL, 1994).

En el cuadro 2 se presentan las medias
fenotipicas de los caracteres que han sido
medidos en la poblacién espafiola a los cin-
co meses de edad. Como puede apreciarse
la fibra espanola es de alta calidad (comer-
cialmente, fibras por debajo de 16,5 micras
son asi consideradas) con una produccién
de Cachemira (PAE) muy préxima a las re-
feridas en otras poblaciones de Cache-
mira a estas edades.

De acuerdo a las caracteristicas produc-
tivas medias de Ja poblacion de Cachemira
espafiola, se ha determinado cual seria el
ingreso bruto medio por animal (nicamente
obtenido en funcién del valor de la fibra.
Para ello hemos recogido el sistema de pre-
cios del Mercado Europeo de 1997 (Ru-
SSEL, 1998). En éste mercado se consideran
tres categorias de precios de acuerdo al dia-
metro medio. Fibras por debajo de 16,5 ym

CUADRO 2
MEDIAS FENOTIPICAS DE LOS CARACTERES CONTROLADOS EN CABRAS
DE CACHEMIRA EN ESPANA

Cardcter N Media D.E.
D.M?® (um) 411 13,95 1.30
DE_d* (um) 4} 2,64 043
PAE? (g) 347 228 146
PDM? (kg) 401 19,1 6,1
P_CACH" (g) 361 0,216 0,132
LM (mm) *# 362 31,9 12,7
Rendimiento % 362 354 14,2
Medulacién % 362 1,2 1.4

“ DM = didmetro medio: DE_d = desviacidon estandar del didmetro; PAE = produccién anual estima-
da: PDM = peso vivo el dia de la muestra: P_CACH = Peso de la fibra de la muestra en gramos;

LM = longitud media de la fibra.
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(17.908 pts./kg); fibras con un didmetro
entre 16,5 pm y 18,5 pm (13.585 pts./kg), y
fibras por encima de 18,5 um sin precio
establecido ni valor comercial en el merca-
do de la Cachemira. El valor comercial que
se podria asignar a la fibra producida por la
Cachemira espanola se establece siguiendo
el procedimiento de PonzoNI y GUIFFORD
(1990). A precios de mercado de 1997, el
precio medio de la Cachemira espafiola
seria de 17.799 pts. / kg o 4.058 pts. por
animal.

Parametros genéticos

Existe un nimero muy limitado de refe-
rencias bibliograficas relativas a los carac-
teres productivos en poblaciones de Cache-
mira. Los caracteres involucrados en la pro-
duccién de fibra presentan, en general,
heredabilidades entre moderadas y altas. El
rango de valores encontrados para didmetro
medio de la fibra varia entre 0,47 y 0,99
(BisHOP, 1994; BISHOP y RUSSEL, 1996) para
peso de la fibra de Cachemira entre 0,36 y
0,62 (BisHop, 1994; BisHOP y RUSSEL,
1996) mientras que el peso vivo presenta
heredabilidades mas consistentes y simi-
lares a las encontradas en otras especies
(BisHop, 1994). Este rango de valores re-
presenta una mezcla de poblaciones y de
edades.

Es a su vez de especial importancia la
correlacion genética existente entre todos
los caracteres relacionados con la fibra. En
este sentido, las estimas encontradas en la
literatura son altas y positivas; stendo espe-
cialmente altas las estimas de correlaciones
genéticas entre didmetro medio y cantidad
de fibra que oscilan entre 0,62 y 0,83 (Pa-
TTIE y RESTALL, 1989; BiGHAM ef al., 1993;
BisHoP y RUSSEL, 1996). Por el contrario,
no parece existir una asociacion clara entre
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las caracteristicas de la fibra y peso vivo de
los animales. Las correlaciones genéticas
con el peso vivo, tanto para didmetro como
para cantidad de fibra, citadas en la literatu-
ra no parecen ser distintas de cero (PATTIE y
REsTALL, 1989; BIGHMAN y col., 1993;
BiSHOP y RUSSEL, 1996).

Los pardmetros genéticos que han sido
utilizados en la poblacion espafiola son los
estimados por BisHOP y RUSSEL (1996),
dado que la poblacién espafiola procede de
la escocesa y la cantidad de informacién
originada en la primera hasta la fecha es
muy limitada. Por otra parte dada la relati-
va consistencia encontrada en la literatura
de las estimas de heredabilidad (moderadas
o altas) de los caracteres relacionados con
la fibra, se esperaria una respuesta rdpida a
la seleccion. Sin embargo, la existencia de
correlaciones genéticas (igualmente consis-
tentes en la literatura) altas y positivas entre
los distintos caracteres hacen critico el
planteamiento de los objetivos y las estrate-
gias de seleccion por las posibles respues-
tas correlacionas indeseables. Por ejemplo,
en un estudio de simulacién de un ndcleo
realizado por Diaz y col. (1998) se observo
que seleccionar tinicamente para aumentar
la produccién de fibra conllevaria un incre-
mento anual en el diametro de 0,5 micras.
Por otra parte existen evidencias experi-
mentales que asf lo indican; de la Iinea de
seleccidn desarrollada en el MLURI para
disminuir el didmetro se obtuvo como res-
puesta correlacionada una reduccién del
38% de la Produccidon Anual Estimada en
cuatro afios de seleccion (RUSSEL, 1998).

Segun las estimas obtenidas por BisHOP
y RUSSEL (1996), la heredabilidad del dia-
metro medio de la fibra (DM) es de 0,68 y
0,55 la heredabilidad asociada a la PAE. La
estima de correlacién genética entre ambos
caracteres es de 0,83.
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Objetivos de seleccion

Como ya se ha dicho anteriormente, des-
de un punto de vista comercial calidad y
cantidad de fibra son esenciales. Por tanto,
la produccién de fibra y por consiguiente,
la mejora genética de la fibra de Cache-
mira, debe abordar esos dos grupos de ca-
racteres. Los caracteres de calidad vienen
determinados por la industria textil y su
principal componente es el didmetro medio
de la fibra; aunque existen otras caracteris-
ticas adicionales tales como el color, la lon-
gitud, el lustre, el rizo, etc. Desde el punto
de vista de la seleccion centraremos nuestro
interés en el didametro medio de 1a fibra y la
Produccion Anual Estimada (PAE) como
caracteres de calidad y cantidad, respecti-
vamente.

Tomando en cuenta los precios medios
de mercado de 1997 que ya han sido indi-
cados anteriormente, si la seleccién se
orientara a la busqueda de calidad, un de-
cremento de una unidad en el didmetro me-
dio produciria un incremento de 95 pts. / kg
en el precio de la fibra producida. Por el
contrario, si el proceso de seleccién resulta-
ra en el incremento de un micrémetro en el
didmetro medio supondria una pérdida de
valor de 397 pts. / kg a precios del mercado
1997 y con las medias de la poblacion
actual de Cachemira espafola (cuadro 2).
Como puede observarse la relacién calidad
precio no es lineal, y por lo tanto la conse-
cuencia, en términos de ingresos percibidos
por el productor, dependerd en gran medida
del efecto que, incrementar o disminuir una
micra en el didmetro medio de la fibra, ten-
ga sobre la cantidad de fibra producida.

Desde esta perspectiva econdémica discu-
tiremos a continuacién distintos objetivos
de seleccion. Para ello, se utilizan los resul-
tados del estudio de simulacién realizado
por Diaz y col. (1998) anteriormente men-

cionado. En dicho trabajo, se compararon
distintas estrategias de seleccion con res-
tricciones aplicado a un nicleo de cabras de
Cachemira. Las distintas estrategias de
seleccion se orientaron a mantener el dia-
metro de la fibra constante. Los resultados
del citado estudio mostraron que la selec-
cion para incrementar la produccién sin
restriccion en el diametro se traduciria en
un aumento de produccién de 52 g anuales
con un incremento de didmetro de 0,5
micras. Sin embargo, si selecciondramos
para aumentar la cantidad con restriccidn
en el didmetro, el aumento medio de pro-
duccidén obtenido seria de 25 g anuales
mientras que el didmetro se mantendria
constante.

En la Figura | se presentan los efectos
de tres objetivos de seleccion distintos,
medidos en términos de ingresos brutos por
animal. Dichos objetivos son: seleccion
para aumentar cantidad sin restriccién en
diametro (S), seleccidn para aumentar can-
tidad con restriccion en didmetro (C) y por
tltimo, una combinacién de ambas que
serfa, seleccién sin restriccion en didmetro
los tres primeros afios y restriccion en los
siguientes. Se observa claramente que la
eleccién entre los distintos objetivos depen-
de de la perspectiva en el tiempo. Al cabo
de tres afios de seleccién, S implicaria un
ingreso adicional de 1.166 pts. por animal
respecto a C. Por el contrario, si considera-
mos un periodo de siete afios de seleccidn,
S supondria una pérdida de §75 pts. por
animal respecto a C. Una combinacién de
ambos objetivos parece ser la mejor op-
cion, puesto que a corto plazo implicaria
los mismos ingresos que S y a mas largo
plazo supondria una ventaja con respecto a
C (1.090 pts./animal). Las diferencias que
serian esperadas entre los tres escenarios
podrian explicarse por el efecto que el
incremento del didmetro tiene sobre el pre-
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S = seleccién para aumentar cantidad sin restriccién en didmetro; C = seleccién para aumentar
cantidad con restriccién en didmetro y S+C = seleccién S en los tres primeros anos y C en los siguientes.

Figura |. Ingresos brutos medios por animal bajo distintos objetivos de seleccién

cio de la fibra y que no parece ser compen-
sado por una mayor produccién. As{ por
ejemplo, bajo la estrategia S, tendriamos
animales de mayor produccion, pero en su
mayor parte estarian en el segundo tramo
de precios (16,5 — 18,5 um) y la fibra del
28 % de los animales de nuestra poblacidn
no tendria valor econémico. En cambio, en
la combinacién de S+C, el 76% de la
poblacién se mantendria en el primer nivel
de precios (< 16,5 um) y el 24% restante en
el segundo tramo.

Por lo tanto, del conocimiento del mer-
cado internacional se deduce que seleccio-
nar para disminuir didmetro no tendria sen-
tido dado los niveles de calidad de nuestra
poblacién en la actualidad; mientras que
aumentar la produccién sélo tendria sentido
a corto plazo. Si ademads tenemos en cuenta
que existen ciertas evidencias de que el dia-
metro medio de la fibra incrementa con la
edad (PATTIE y RESTALL, 1989) se espera
que restringir el didmetro medio de la fibra
nos permitiria asegurar un valor comercial
para todo el rebaiio.

Actuaciones en la poblacién de
Cachemira espaiiola

En la poblacién de Cachemira espafiola,
de entre todos los caracteres controlados en
los animales, hemos centrado nuestro inte-
rés sobre el didmetro medio de la fibra y la
Produccién Anual Estimada como caracte-
res representativos de la calidad y cantidad
de la fibra.

En un primer periodo, se testaron los
machos importados de Escocia y los apa-
reamientos se organizaron para evitar con-
sanguinidad. En el afio 1995 se pudieron
evaluar por primera vez los animales de
Cachemira. Dado que en ese momento se
disponia unicamente de informacién sobre
el diametro medio de las muestras tomadas
en los cabritos nacidos en el afio 1994, se
realizé una evaluacion genética mediante la
aplicacion de un BLUP-Modelo Animal. La
heredabilidad considerada fue 0,68 (BisHop
y RUSSEL, 1996). El modelo de evaluacion
contempld, la localizacién, el sexo y la
edad del animal el dia de la toma de la
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muestra como covariable. Puesto que sélo
disponiamos de informacién para el didme-
tro de la fibra los machos fueron seleccio-
nados para disminuir dicho diametro, es
decir mejorar calidad. Para comprobar si
los caracteres respondian a la seleccidn
como era esperado, se estimé la respuesta
esperada para didmetro en funcién de los
valores medios predichos para los machos
padres de los individuos nacidos en el afio
1996 (tnica informacién de la que se dis-
pone actualmente en este sentido). Para
obtener la respuesta esperada, se utilizaron
las valoraciones genéticas de esos machos
obtenidas a partir de su propia informacién.
Asumiendo que todos los machos tenian la
misma contribucién a la descendencia se
hubiera esperado un decremento en el dia-
metro de 0,16 micras, pero tomando en
cuenta las contribuciones diferenciales de
los machos el decremento esperado seria de
0,26 micras, coincidiendo éste tiltimo valor
con la media de los individuos nacidos en
1996.

A partir de 1995, los animales fueron
controlados para los otros caracteres que se
citan en el cuadro 2. Para la evaluacion
genética se implement6 un BLUP-Modelo
Animal Multicaracter para didametro medio
y Produccién Anual Estimada. Los anima-
les han estado ubicados en Asturias (dos
fincas) y Guadalajara. De los |7 machos
que figuran como padres con hijos con
datos, 10 tienen descendencia en al menos
dos de las localizaciones para asegurar la
conexion entre rebario. En la evaluacién
realizada en el afio 1997, se valoraron un
total de 856 animales, 367 de los cuales
poseian informacidn propia. Via hembras
no se ha practicado seleccion hasta la fecha
dado que uno de los objetivos era incre-
mentar el tamafio del rebafio. Los aparea-
mientos se verificaron para minimizar el
incremento de consanguinidad.

Con posterioridad y en base a los resul-
tados de la simulacion para el manejo del
ndcleo de seleccidn se ha implementado un
BLUP con Restricciones (QUAAS y HEN-
DERSON, 1976) para la seleccién de hem-
bras en el nicleo, y técnicas de programa-
cién lineal aplicadas a las valoraciones
BLUP multicaricter, para la seleccion de
los machos (Diaz y col,, 1998). La progra-
macién lineal nos permite maximizar la
respuesta en cantidad de fibra sujeta a una
serie de restricciones tanto en el didmetro
como en el nimero minimo de machos y
nimero mdximo de hembras a cubrir por
macho. Las soluciones obtenidas nos indi-
can el niimero de machos a seleccionar y la
proporcidn de hembras a cubrir por cada
uno de los machos para obtener el maximo
de la funcién sometido a las restricciones
impuestas. La programacidn lineal es un
instrumento de gran flexibilidad para impo-
ner restricciones (Diaz, 1998, resultados no
publicados), de manera tal que nosotros
podriamos establecer el incremento en did-
metro deseado (esperado) y en funcién de
esta restriccion buscar la combinacién de
machos que maximizan el incremento de
produccién.
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RESUMEN

Se han analizado 4.706 puntuaciones morfolégicas de ubres correspondientes a
3.122 ovejas que pertenecen a |2 ganaderfas del nicleo de seleccién del programa de
mejora genética de la raza Manchega. La finalidad de esta evaluacién es mejorar por
seleccion la aptitud morfoldgica de la ubre para el ordefio mecdnico.

En cada puntuacién morfolégica se tomaron en cuenta los siguientes caracteres
mamarios basicos: Profundidad e Insercion de la ubre, Verticalidad y Tumaiio de los
pezones. Se consideré ademds un quinto cardcter global denominado Conformacion
de la ubre. Dichos pardmetros se valoraron siguiendo una escala lineal de 9 puntos
(del 1 al 9).

Las medias de las puntuaciones para los caracteres fueron, para la Profundidad
5,27; para la Insercion 5,07; para la Verticalidad 4,63; para el Tamafio 4.92 y para la
Conformacién 4,56.

En el modelo de andlisis de varianza realizado, el efecto Oveja (rebafio) es el que
explica el mayor porcentaje de varianza para los cinco caracteres evaluados. A conti-
nuacion, los factores méds significativos e influyentes son el Rebaiio, el Intervalo
desde el Parto hasta el Control y el Calificador.

Finalmente, se ha obtenido una correlacién fenotipica positiva entre la
Conformacién de la ubre y la Produccion Léctea. En funcidon de los resultados que se
obtengan del estudio genético. podemos confirmar si se puede mejorar |a aptitud mor-
foldgica para el ordeio mecdnico y al mismo tiempo incrementarse los niveles pro-
ductivos.

Palabras clave: Oveja Manchega. Conformacién mamaria.
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SUMMARY

PRELIMINARY RESULTS FROM A MORPHOLOGYCAL STUDY OF THE

UDDER IN MANCHEGA SHEEP

The aim of this paper is to apply a linear model trait appraisal of udder for sheep
(Ferndndez, 1995) in the Manchega breed. A total of 4.706 scores have been taken
from 3.122 ewes in 12 flocks. In each case five characteristics were estimated in the
udder: depth, attachment, teat placement, teat size and udder shape. The linear scale
has a range of nine points (1-9) for each characteristic. Mean values of those were bet-
ween 4,56 for udder shape and 5,27 for udder attachment. Analysis of variance sho-
wed that sheep-flock is the principal affecting factor followed, in decreasing order, by
flock, lenght parity-measure and classifier. There was found a positive correlation bet-
ween udder shape and milk production. More studies are neccesary to consider if is
possible include morphologycal traits in the genetic valuation of Manchega sheep.

Key words: Manchega sheep, Linear udder trait, Udder conformation.

Introduccion

El futuro de la produccién de leche de
oveja en nuestro pais y particularmente en
el caso de la oveja Manchega, depende en
gran medida de la mecanizacion de la ope-
racion del ordefo. Esto es debido a que,
sobre dicho tipo de ordefio se atribuye una
realizacion del trabajo en condiciones més
adecuadas, una mejora de la eficacia de la
mano de obra al aumentar los rendimientos
horarios, la posibilidad de obtener leche en
mejores condiciones higiénicas, la facilidad
para la organizacién del trabajo y el control
de resultados e, incluso, que permite la ver-
satilidad de los operarios.

Las caracteristicas de la ubre apta para el
ordeflo mecdnico en las ovejas son conoci-
das y fueron descritas por Mikus (1969,
1972, 1978) quien denominé “udder machi-
ne” a la ubre Sptima, desde el punto de
vista morfoldgico, para la utilizacién de la

méquina de ordefio.

Asi pues, sabiendo que los caracteres
morfologicos de la ubre en el ganado ovino
presentan heredabilidades entre medias a

altas (MAVROGENIS et al., 1988; CHARON,
1990); y conociendo las caracteristicas que
debe tener la ubre apta para el ordeno me-
canico “udder machine”, seria posible in-
cluir dentro de los programas de seleccion
de la raza ovina Manchega los caracteres
morfolégicos mamarios, con el fin de dis-
poner lo méds pronto posible de sementales
valorados para dichos caracteres.

Material y métodos
Material Animal

Para la realizacion del presente trabajo
se han utilizado ovejas de |2 rebafios perte-
necientes al nicleo de seleccion del progra-
ma de mejora genética de la raza Man-
chega, llevado a cabo en el Centro Regio-
nal de Seleccién y Reproduccidn Animal
(CERSYRA) de Valdepeiias.

Las ovejas de estas ganaderias estdn
sometidas al Control Lechero Oficial. En los
12 rebarfios se utiliza el ordefio mecanico.



228 Primeros resultados del estudio de la morfologia mamaria en ganado ovino manchego

Se han analizado y estudiado un total de
4.706 puntuaciones realizadas a 3.122 ove-
jas durante el afio 1997.

Metodologia de Valoracion

Para la evaluaciéon morfoldgica de la
ubre se ha seguido un sistema de puntua-
cién lineal con valores comprendidos entre
I y 9, disefiado y desarrollado por primera
vez en ganado ovino por el grupo de Gené-
tica de la Universidad de Ledn (FERNANDEZ
DE SIERRA, 1995). Dicho método estd basa-
do en la valoracién de 5 caracteres mama-
rios que se describen a continuacién:

Profundidad (PROF), este caricter se
define como la distancia entre la insercién
posterior de la ubre y la base de la misma
tomando como punto de referencia el cor-
vejon de la oveja. Se considera como pun-
tuacién 6ptima el valor 5, correspondiente
al punto medio de la escala.

Insercion (INS), se define como la suje-
cién que presenta la glandula mamaria a la
pared abdominal de la oveja. Este cardcter
esta determinado por el perimetro de la
base de la ubre. El valor éptimo correspon-
de al maximo perimetro de insercion, al
que se le adjudica la mdxima puntuacion (9
puntos).

Verticalidad (VERT), este cardcter esta
determinado por el dngulo de insercidn de
los pezones. La morfologia considerada 6p-
tima (9 puntos) corresponde a la mdxima
verticalidad; es decir, pezones dirigidos ha-
cia el suelo y muy poco adelantados.

Tamaiio (TAM), definido por la longitud
de los pezones, dada la alta correlacién
existente entre la longitud y la anchura de
Jos mismos. La puntuacién éptima coincide
con el valor medio de la escala (5 puntos).

Conformacion (CONF), considerado
como un valor global de la aptitud morfolé-
gica de la ubre para el ordefio mecanico. El
valor maximo de la escala (9 puntos) se
corresponde con el tipo de ubre ideal para
el ordeno mecanico (Mikus, 1978).

Estos cinco parametros son calificados
por la mafiana antes del ordefio.

Metodologia Estadistica

Los andlisis estadisticos se han realizado
mediante el paquete estadistico SAS (SAS
Institute INC., 1988). Para ello, la informa-
ci6n contenida en la base de datos se ha
transformado a ficheros formato SAS, me-
diante ficheros puente DBF.

Para el estudio de las variables depen-
dientes se han realizado andlisis de varian-
za mediante el procedimiento GLM (Mo-
delo Lineal General). Asi mismo, se han
utilizado los procedimientos MEANS,
FREQ y CORR para el estudio de las distri-
buciones de los datos y correlaciones entre
las diferentes variables.

El modelo lineal de andlisis de varianza
utilizado fue el siguiente:

Yijklmn =u+Ri+ Oj(i) +P,+ NP, +
* CAm + an + 8ijklmn
Siendo:

Valor de cada observacion
(Variable Dependiente).

ijklmno =

T Valor Medio.
R. = Efecto del Rebario (Factor
Fijo). Contiene 12 clases.

Oy = Efecto de la oveja j dentro del
rebafio i (Factor Jerarqui-
zado).
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P, = Efecto de 1a Produccién (Co-
variable).
Np, = Efecto del Numero de Parto

(Factor Fijo). Agrupa 3 cla-
ses.

Efecto del Calificador (Fac-
tor Fijo). Posee 5 clases.

Efecto de Intervalo de tiempo
comprendido entre la fecha
de parto y la realizacién de la
calificacién (Factor Fijo). Se
han establecido 3 clases.

Eljirmn= Error residual.

Resultados y discusion

Las medias aritméticas, los errores es-
tandar y los coeficientes de variacién de las
puntuaciones, para cada uno de los cinco
parametros mamarios calificados, figuran
en el cuadro 1.

Las medias de las puntuaciones oscilan
entre un minimo de 4,56 (CONF), y un ma-
ximo de 5,27 (PROF), siendo la mayoria
muy préoximas a 5 puntos y presentando
una distribucién de puntuaciones casi nor-
mal.

La CONF y la VERT destacan como los
caracteres mas dispersos, coincidiendo con
los resultados obtenidos por FERNANDEZ DE
SIERRA en 1995 para la raza Churra.

Factores de Variacion sobre las
puntuaciones de los caracteres mamarios

Tal y como se muestra en el cuadro 2, el
modelo de andlisis de varianza realizado es
muy significativo (P<0.00]) para los cinco
parametros mamarios calificados.

El efecto Oveja (rebano) es el que expli-
ca mayor porcentaje de varianza para los
cinco caracteres, lo que indica la gran
variabilidad que existe en la morfologia de
la ubre del ganado ovino de raza Man-
chega. Estos porcentajes se sitdan entre un
maximo del 79,95% para la VERT y un
minimo del 66,94% para la INS, resultando
estos valores muy interesantes para la reali-
zacion de seleccion sobre la morfologia
mamaria.

En un segundo lugar, en cuanto a por-
centaje de varianza explicada, se sitia el
factor Rebafio, seguido por el factor In-
tervalo Parto-Control para los caracteres
PROF, INS y CONF y por el factor Ca-
lificador para la VERT y el TAM.

El efecto del nimero de parto es el me-
nos significativo y el que menor porcentaje
de varianza explica para los cinco caracte-
res mamarios.

A continuacion se expone el efecto de
los principales factores sobre los pardme-
tros mamarios calificados.

Rebario

El efecto Rebafio resulta altamente sig-
nificativo sobre la puntuacién de los 5 ca-
racteres de la ubre evaluados (cuadro 2). El
porcentaje de varianza que explica oscila
entre un minimo de 2,41 para la CONF y
un maximo de 8,92 para la PROF.

El rebano es el factor fijo que aporta el
mayor porcentaje de varianza explicada
para los cinco caracteres morfolégicos. La
importancia de este efecto se basa en las
variaciones genéticas existentes entre las
distintas ganaderias, debidas a la seleccién
intrarebafio que vienen realizando los gana-
deros de forma habitual.
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CUADRO |
VALORES ESTADISTICOS PARA LOS PARAMETROS MAMARIOS CALIFICADOS

PROF INS VERT TAM CONF

Media 5,27 5,07 4,63 4,92 4,56

Error +0,81 +1,00 +1,05 +0,82 +1,04

Coef. Var. 15,39 19,80 22,55 16,59 22,73
CUADRO 2

PORCENTAIJE DE VARIANZA EXPLICADA POR LOS DISTINTOS FACTORES DE
VARIACION SOBRE LOS CARACTERES MAMARIOS Y SIGNIFICACION
DEL EFECTO

Varjables dependientes

Fte. de Variacion PROFEF  INS VERT TAM CONF
Rebafio 8,92 3,02 e 2,80 % 2,80 #E* 2,41 #x=
Oveja (rebafio) 7140 *** 66,94 #* 7995 #x 7636 *#x 7216 ¥
N° Parto 0,14 *x* 0,02 0,06 NS 0,01 NS 0,04
Calificador 1,27 %k 0,45 ¥ 0,34 ##x 0,25 == 0,31
Produccién 0,19 *xk 0,54 0,08 ** 0,10 ** 0,26
Intervalo P-C 1,50 ##* 245 *¥* 0,21 = 0,14 *= 1,08 -#%3
Total 8342 ==* 74,32 #*= 83,44 ##* 79,66 #%* 76,22 ex
*H% = P<(,001 *+ = (,001<P=<0,01 * =(),01<P<0,05 NS = P>0,05

Las méaximas diferencias encontradas en
las puntuaciones medias entre rebafios son:
1,43 para la Profundidad; 1,77 para la In-
sercidn; 1,68 para la Verticalidad; 0,75 para
el Tamafnio y 1,57 para la Conformacion.

Numero de Parto

Aunque este efecto no aparece significa-
tivo en el modelo (solamente resulta signi-
ficativo para el caracter PROF) (cuadro 2),
si se puede observar una tendencia en las
medias de las puntuaciones alcanzadas por
los caracteres INS y CONF a lo largo de los
sucesivos partos. Dicha tendencia que nos

parece importante resaltar, queda reflejada
en la Figura 1.

Se muestra en esta figura cémo la pro-
fundidad aumenta considerablemente segtin
se incrementa el ntimero de lactaciones.
Este aumento entre los primeros partos se
corresponde con el incremento de la pro-
duccién de leche. A partir del sexto parto
las mayores puntuaciones se deben a una
pérdida en la capacidad de retraccidn del
ligamento suspensor medio (ubres descol-
gadas).

La Insercién de la ubre decrece lenta-
mente hasta el sexto parto, disminuyendo
mas bruscamente a partir de este momento.
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Figura |. Efecto del Factor N° de Parto sobre los Caracteres Mamarios

Esta disminucién de la INS junto con el
aumento de la PROF, muestran una evolu-
cién con la edad hacia una ubre pendulosa
o descolgada.

La Conformacién general de la ubre
empeora cuantos mas partos hayan sufrido
las ovejas, como consecuencia del aumento
de Profundidad, y de la disminucién de la
Insercion que experimenta la ubre.

Calificador

El efecto Calificador es estadisticamente
muy significativo para todos los pardmetros
mamarios calificados. Ejerce su maxima in-
fluencia sobre los caracteres VERT y TAM.

Este hecho pone de manifiesto diferen-
cias en la forma de evaluar de los califica-
dores. Por ello resultaria conveniente tratar
de unificar algo mds los distintos criterios
de evaluacion.

No obstante, la Insercion, la Profundidad
y la Conformacién general son los parame-
tros mas facilmente evaluados por los cali-
ficadores. Esto resulta interesante porque la
facilidad en la puntuacién de la Confor-
macién permite valorar de forma objetiva
la morfologia de la ubre con respecto a su
aptitud al ordefio mecanico.

Produccion

LLa Produccién es un efecto significativo
para todos los caracteres mamarios evalua-
dos. Dicho efecto ejerce mayor influencia
sobre la INS (siendo el tercer efecto fijo
mas importante a continuacion del Rebafio
y del Intervalo Parto-Control) que sobre el
resto de los pardmetros mamarios.

En el cuadro 3 se exponen los coeficien-
tes de regresion obtenidos entre el efecto
Produccién y cada uno de los pardmetros
calificados.
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Conviene destacar como muy interesante
el coeficiente de regresion positivo existen-
te entre la Produccién y la Conformacion
(0,39*%**), e] cual pone de manifiesto que a
las ubres mas productivas les corresponde
mayor puntuacidn del cardcter CONF. Esto
repercute en la posibilidad de incluir este
cardcter en los programas de seleccion, ya
que estaremos seleccionando indirectamen-
te a favor de mayores producciones leche-
ras.

Intervalo Parto-Control

El efecto del intervalo de tiempo trans-
currido desde el parto hasta la realizacion
del control ejerce una influencia muy signi-
ficativa sobre los caracteres morfoldgicos
mamarios. Es el segundo factor fijo mas
determinante sobre la Profundidad, la In-
sercién y la Conformacién de la ubre y el
tercero sobre la Verticalidad y el Tamafno
de los pezones (cuadro 2).

Tal y como se muestra en la Figura 2, las
puntuaciones de todos los pardmetros eva-
luados (a excepcién del cardcter TAM que
no presenta diferencias muy significativas)
decrecen a medida que va transcurriendo la
Jactacion.

La disminucién de la Profundidad y de
la Insercion estd relacionada con la pérdida

de productividad que se va produciendo
conforme avanza la lactacion.

El ligero descenso del cardcter VERT
indica que al final de la lactacién los pezo-
nes tienden hacia la horizontalidad.

Las puntuaciones de Conformacién tam-
bién van disminuyendo a medida que se
incrementa el periodo de tiempo transcurri-
do entre el parto y el control. Este empeora-
miento de la Conformacién es debido a la
evolucién negativa del resto de pardmetros
mamarios.

Correlaciones fenotipicas entre los
caracteres puntuados linealmente y la
produccion lactea

Las correlaciones de las puntuaciones
obtenidas entre los 5 caracteres mamarios y
la produccién lactea se resumen en el cua-
dro 4.

Podemos observar en este cuadro, que en
general, todas las correlaciones son positi-
vas y significativas, a excepcion de la exis-
tente entre la PROF y la VERT (-0,07%%%),

Con respecto a las correlaciones entre
los caracteres basicos (PROF, INS, VERT y
TAM), las mds importantes son las exis-
tentes entre los parametros PROF e INS
(0,27%%*) y entre la VERT y el TAM

CUADRO 3
COEFICIENTES DE REGRESION (PUNTOS/LITRO) ENTRE LA PRODUCCION
LACTEAY LOS PARAMETROS MAMARIOS

PROF INS

VERT TAM CONF

Produc. Lactea 0,33%%%

0,57+

0,26+ 0,20+ 0,39%**

#5% = P<0,001

#4 = 0.001<P<0.01
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Figura 2. Efecto del Intervalo Parto-Control sobre los Caracteres Mamarios

CUADRO 4
CORRELACIONES FENOTIPICAS ENTRE LOS CARACTERES DE LA UBRE
PUNTUADOS LINEALMENTE Y LA PRODUCCION LACTEA

INS VERT TAM CONF PRODUC.
PROF 0,27 %% -0,07%%* 0. 15%%*
INS () 2mER 0.11%
VERT 0,35%:#*
TAM
CONF
## = P<0,00] *=(,01<P<0,05

(0,35%*%*). La primera de ellas (PROF e
INS), se debe a que generalmente un au-
mento en la Insercién de la ubre va acom-
painado de un aumento de la Profundidad
(Incremento del volumen total de ubre). A
su vez, las ubres mas voluminosas se co-
rresponden con las ubres mas lecheras, jus-
tificdndose as{ la correlacién que se produ-
ce entre la Productividad y los caracteres
PROF e INS (0,31#%* y 0,32%** respecti-
vamente).

La correlacién entre los parametros bési-
cos VERT y TAM es debida a que los pezo-
nes ubicados verticalmente actian como
“cisternas” y aumentan por tanto su tamano
(FERNANDEZ DE SIERRA, 1995).

En cuanto a las correlaciones entre los
caracteres bdsicos y la Conformacion, la
mds importante es la correlacién entre
CONF e INS (0,65%**), seguida de la co-
rrelacion entre CONF y VERT (0,49%%%),
siendo por tanto estos dos caracteres basi-
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cos los que mas peso poseen sobre Ja pun-
tuacién final de Conformacion.

Es interesante analizar la baja y poco
significativa correlacion entre la CONF y la
PROF (a pesar de que la Profundidad estd
correlacionada con la Insercion y ésta dlti-
ma posee una importante repercusion sobre
la Conformacion final), debido a la evolu-
ciéon que sufre dicha correlacién con el
transcurso de los partos. Asi en el primer
parto la correlacion entre dichos pardmetros
es 0,36 (se puntdan con mayor Conforma-
cion las ubres mas desarrolladas), descen-
diendo hasta hacerse negativa (-0,21%%%) a
partir del sexto parto (una elevada puntua-
cién de Profundidad equivale a una baja
puntuacién de Conformacién, puesto que se
corresponden en la mayoria de los casos,
con ubres descolgadas).

Por iiltimo destacar la importancia de las
correlaciones positivas obtenidas entre la
Produccién Lactea y los parametros mama-
rios. Dichas correlaciones pondrian de ma-
nifiesto que, siempre y cuando las correla-
ciones genéticas de posteriores estudios
resulten también positivas, una seleccién a
favor de cualquiera de estos caracteres (so-
bre todo PROF, INS y CONF) contribuiria
a un aumento de la productividad. Estos
resultados contrastan con los estudios reali-
zados en la raza Churra por FERNANDEZ DE
SIERRA en 1995. Dicho autor llegaron a la
conclusién de que la seleccion para produc-
cién de leche hace que la morfologia de la
ubre evolucione en contra de la “Udder
Machine”.

Conclusiones

» El valor medio de las puntuaciones en
Conformacién mamaria de las ovejas man-
chegas evaluadas es 4,56. Este reducido va-

lor indica una morfologia mamaria poco
apta para el ordefio mecdnico.

* En el modelo estadistico realizado
destacan los elevados porcentajes de va-
rianza explicada alcanzada por e] efecto
Oveja (rebano). Se pone asi de manifiesto
la gran variabilidad existente en la morfolo-
gia de la ubre del ganado ovino Manchego.

e La Insercién de la ubre y la Vertica-
lidad de los pezones son los caracteres que
mas altas correlaciones poseen con la Con-
formacion global. Dichos caracteres deben
considerarse como prioritarios en los pro-
gramas de seleccion.

 Las correlaciones fenotipicas positivas
que se han obtenido entre los caracteres
morfolégicos de la ubre y la Produccién
Lactea, harian posible la seleccién simulta-
nea para ambas caracteristicas si el corres-
pondiente estudio genético resultase favo-
rable.

El presente trabajo se encuentra incluido
y financiado en el Proyecto de Investi-
gaciéon AGF96-1408-C03-03 de la CICYT.
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RESUMEN

El recuento de células somdticas (RCS), en la leche del ganado ovino, se analiza
como variable que puede ser objeto de mejora genética. Para el estudio se ha conside-
rado al RCS de animales sanos, como una variable mds de composicién de la leche,
mientras que el RCS procedente de ubres enfermas se considera como un indicador de
la presencia de mamitis.

Estructuralmente el RCS puede considerarse una variable adecuada para ser utili-
zada como objetivo de seleccion. Es de fdcil determinacion por métodos automaticos,
no sufre alteracién con la adicion de las sustancias conservantes normalmente utiliza-
das y no se modifica durante los primeros dias de conservacion a temperatura ambien-
te o refrigerada. Al ser el RCS una variable muy influenciada por el estado sanitario
de la ubre, presenta una enorme variabilidad. Con objeto de que su distribucién se
aproxime a la normal, es precisa su transformacién logaritmica.

En cuanto a las caracteristicas genéticas del RCS, su heredabilidad es prictica-
mente nula en ubres sanas (0,03 + 0,02) y baja cuando se considera como indicador de
la mamitis. En este dltimo caso, la heredabilidad resulta mas alta (0,12 + 0,03), cuan-
do se utiliza una medida lactacional, que cuando se realiza la estimacion sobre contro-
les (0,09 = 0,02). Las correlaciones genéticas resultan negativas (-0,10) con la produc-
cidn ldctea y practicamente nulas (0,03) con el porcentaje de proteina. Sobre el RCS
se muestran significativos los efectos del rebafio y el niimero de lactacién. Sin embar-
20, el tipo de parto no detect6 diferencias significativas.

Desde el punto de vista préctico, una presién de seleccién en contra de altos
recuentos podria producir respuestas positivas aunque moderadas. Sin embargo, no
parece aconsejable en las actuales circunstancias del ganado ovino en Castilla y Ledn,
ya que pueden obtenerse respuestas mds rapidas y adecuadas, mejorando las condicio-
nes sanitarias de los rebafios.

Palabras clave: Parametros genéticos, Medidas lactacionales. RCS, Ganado ovino
lechero.
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SUMMARY
SOMATIC CELL COUNTS IN SHEEP MILK AND MASTITIS RESISTANCE:
NEW OBJECTIVES OF SELECTION

Somatic cell count (SCC) in sheep milk is analysed as a variable to be genetically
improved. SCC in healthy animals was considered as a variable of milk composition,
whereas SCC from infected udders was considered as indicative of mastitis.

SCC may be considered as a variable suitable to be used as a selection objective.
It is easy to determine through automatic methods and it does not change after the
addition of preservatives or after a few storage days either at room temperature or
refrigerated. It is influenced by the infectious status of the udder and thus it shows
large variability. A logarithmic transformation is needed in order to obtain a normal
distribution.

Regarding SCC genetic characteristics, its heritability is nearly zero in healthy
udders (0,03 +0,02) and low when it is considered as a mastitis indicator. In the latter
case heritability shows a higher value (0,12 x 0,0.3), when it is used as a lactational
measure than when the estimation is obtained from test day measures (0,09 + 0,02).
Genetic correlations are negative (-0,10) with milk yield and near zero (0,03) with
protein percentage. Significant effects on SCC are estimated both for herd and lacta-
tion, whereas type of birth does not show significant differences.

From a practical point of view, selection against high SCC might cause positive
moderate responses. However is does not seem advisable in the present situation of
sheep in Castille and Ledn since quicker responses may be obtained through the
improvement of the infectious status of herds.

Key words: Genetic parameters, Lactation measure, Somatic cell counts, Dairy ewes.

Introduccion

Los procesos mamiticos constituyen uno
de los problemas patolégicos de mayor
importancia en las explotaciones lecheras.
De su control depende en gran medida el
rendimiento econémico de las ganaderias.
En consecuencia, los métodos que permiten
un diagndstico precoz y que pueden detec-
tar incluso las mamitis subclinicas, han
adquirido una importancia relevante. Entre
ellos, el recuento de células somaticas en la
leche se ha mostrado muy efectivo, de
forma que se ha incluido entre los analisis
rutinarios que se realizan para determinar
los componentes bromatoldgicos de la
leche, hace ya varios afios en el ganado
vacuno y mas recientemente en el ovino y
el caprino.

La concentracién de células somaticas
(RCS) estd influenciada, fundamentalmen-
te, por la higiene y las practicas de manejo.
No obstante, en el ganado vacuno se ha iden-
tificado un componente heredable aprecia-
ble para el RCS, lo que permite establecer
una prediccién significativa de la respuesta
a la seleccién. En el ganado ovino este tipo
de estudios son muy escasos.

El recuento de células somaticas (RCS)
en la leche de animales sanos, puede consi-
derarse como una variable més de composi-
cién de la leche, mientras que el RCS pro-
cedente de ubres enfermas, puede ser con-
siderado como una variable diferente, indi-
cadora de la presencia de mamitis.

Esta dualidad conceptual del RCS debe
ser considerada, desde el punto de vista



238 Concentracion de células somdticas en leche de oveja y resistencia a la mamitis

genético, de forma que seria deseable reali-
zar estimaciones de los pardmetros genéti-
cos con datos procedentes de animales
sanos, independientemente de las estima-
ciones realizadas sobre animales enfermos
o sobre la poblacién completa.

Con objeto de diferenciar de forma fécil
y rdpida las ovejas sanas de las enfermas,
puede utilizarse un umbral de discrimina-
cién mediante los valores del RCS. Por
debajo del umbral la oveja se admite como
sana y por encima se considera enferma.
GONZALEZ y col. (1995) han establecido
este umbral entre 250 y 300 células/
(mlx 107).

Las estimaciones de la heredabilidad y Ia
repetibilidad del RCS permiten tomar deci-
siones sobre los programas de seleccion y
los métodos de valoracién genética. Te-
niendo en cuenta ambos pardmetros, en el
ganado vacuno DA y cols. (1992) y ZHANG
y cols. (1994), muestran la adecuacion de
un Modelo Animal con repetibilidad para la
valoracién genética, considerando la preci-
sién de las predicciones de los valores
genéticos.

Los programas de seleccién aplicados en
la actualidad al ganado ovino de aptitud
lactea, consideran fundamentalmente la
produccion de leche y de proteina. Es im-
portante conocer si estos programas pueden
provocar una respuesta correlacionada que
afecte al RCS, para lo cual deben estimarse
las correlaciones genéticas.

Caracteristicas estructurales de la
variable

La variable RCS, incluida ya dentro del
control lechero cualitativo oficial, como un

parametro mds de composicion, esta siendo
utilizada por los ganaderos y técnicos de
ganado ovino, para identificar las hembras
que padecen procesos mamiticos y estable-
cer las medidas de control que consideren
mds adecuadas. Por lo tanto, esta variable
estd cumpliendo una misién importante,
por cuanto produce una mejora sanitaria y,
en consecuencia, productiva.

Desde el punto de vista de su utilizacion
en programas de seleccién, la variable RCS
debe cumplir una serie de caracteristicas,
que la cualifiquen como objetivo de selec-
cion.

Desde el punto de vista de su valoracion,
la variable puede considerarse muy adecua-
da. Es de facil determinacién por métodos
automaticos, incluso puede incorporarse al
proceso de cuantificacion de las variables
bromatolégicas cldsicas; no sufre alteracién
con la adicion de las sustancias conservan-
tes normalmente utilizadas y no se modifi-
ca durante los primeros dfas de conserva-
cion a temperatura ambiente o, preferente-
mente, refrigerada.

El RCS es una variable muy influencia-
da por el estado sanitario de la ubre, lo que
hace que presente una enorme variabilidad,
moviéndose entre valores muy extremos.
Sus propiedades distributivas se encuentran
muy alejadas de la normalidad, con una
moda de 88, una mediana de 126 y una me-
dia de 734 y con un sesgo de 4,28. Con ob-
Jeto de que adquiera una distribucién mas
cercana a la normal, es necesario realizar su
transformacién logaritmica (Log RCS). La
variable Log RCS presenta una distribucién
proxima a la normal, con una moda de
5,28, una mediana de 5,11, una media de
4,79 y un sesgo de 0,63, muy préximo al
valor de la distribuciéon normal.
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Caracteristicas genéticas

Heredabilidad v Repetibilidad

En e] ganado ovino, las estimaciones de
la heredabilidad del RCS que se han publi-
cado hasta el momento han sido realizadas
en la raza Churra. En la primera estimacion
(BARO y cols., 1994), se obtuvo un valor
muy bajo, 0,04. Al ser efectuada para una
poblacién con valores muy altos de RCS,
media aritmética de 2.254 células/(ml x
10%) y escasa conexién entre los rebafos,
no creemos que pueda ser considerada
como representativa del ganado ovino, en
la actualidad. Posteriormente, EL-SAIED y
cols. (1998a y b), utilizando datos proce-
dentes de 10 rebanos incluidos en el niicleo
de seleccién de la oveja Churra, con una
media de 734 células/(ml x 10%), obtienen
como estimaciones de la heredabilidad
0,09, para controles y 0,12 para medidas
lactacionales. (cuadro 1). Las estimaciones
de la heredabilidad del RCS obtenidas en el
ganado vacuno, han estado comprendidas
en ¢l rango 0,09 - 0,13 (Banos y SHOOK,
1990; ScHuTZ y cols., 1990; DA y cols.,
1992; ZHANG y cols., 1994), siendo por lo
tanto semejantes a las obtenidas en el gana-
do ovino.

239

Cuando para la estimacion de la hereda-
bilidad se consideraron tinicamente contro-
les inferiores al umbral, considerado éste en
250 células/(ml x 10), es decir datos pro-
cedentes de ovejas sanas, la heredabilidad
que se obtiene es de 0,03, estadisticamente
no distinta de cero (cuadro ). Por lo tanto,
en los animales sanos el componente gené-
tico heredable parece ser nulo o muy pe-
queno, en todo caso menor que el obtenido
cuando se utilizan todos los datos (0,09 a
0,12), es decir cuando el RCS se considera
como indicador de la mamitis.

En consecuencia, en las ovejas enfer-
mas, y por extensién en la poblacién en ge-
neral, el RCS puede ser considerado como
un indicador aceptable para realizar selec-
cion a favor de la resistencia genética a
procesos mamiticos, variable que puede
ofrecer respuestas relativamente bajas pero
significativas, de acuerdo con los valores
de su heredabilidad. La seleccién para esta
misma variable no seria eficaz si se consi-
deran unicamente ovejas sanas, debido al
bajo valor de la heredabilidad.

EL-SAIED y cols. (1998a y b) han obteni-
do estimaciones de 0,38 y 0,36, para la
repetibilidad del RCS, utilizando controles
y medidas lactacionales, respectivamente.

CUADRO |
HEREDABILIDADES Y REPETIBILIDADES (r) Y SUS ERRORES TIPICOS
APROXIMADOS (ET) PARA LAS MEDIDAS DEL RCS

Variable h? ET r ET
RCS como indicador de mamitis:

Log RCS (medida lactacional) 0.12 0,03 0,35 0.03

Log RCS (controles) 0.09 0,02 0,38 0,01
RCS de ubres sanas:

Log (RCS < 250) 0,03 0,02 0,10 0,02
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CUADRO 2

CORRELACIONES GENETICAS (DEBAJO DE LA DIAGONAL)

Y FENOTIPICAS (ENCIMA) PARA LOS CONTROLES DE RCS,
PRODUCCION LACTEA Y PORCENTAIJE DE PROTEINA

Pr.ldctea Log RCS Proteina
Pr.léctea -0,15 0,31
Log RCS -0.10 0,10
Proteina -0,27 0,03

A partir de controles efectuados cada 20
dias, en la raza Lacaune, LAGRIFFOUL Yy
cols. (1993), estimaron como valor de la re-
petibilidad del RCS 0,39, semejante al esti-
mado en la raza Churra.

Considerando los valores obtenidos para
las repetibilidades, podemos deducir que el
sistema de control Jechero que se utiliza en
los rebaiios comerciales de ovejas de raza
Churra (un control mensual simplificado
alternativo a.m.-p.m), es adecuado para el
RCS. A esta misma conclusion han llegado
también FUERTES y cols. (1998).

Correlaciones genéticas vy fenotipicas

En el ganado ovino, los estudios genéti-
cos del recuento de células sométicas en la
leche son muy escasos, debido al reducido
nimero de poblaciones que cuentan con
registros genealdgicos y productivos ade-
cuados. Por otra parte, en el ganado vacu-
no, especie en la que estos estudios estdn
mas avanzados, los resultados obtenidos
para las correlaciones genéticas pueden
considerarse contradictorios, habiéndose
estimado valores muy diversos (BANOS y
SHOOK, 1990; ScHuTZ y cols., 1990).

En el cuadro 2, figuran las estimaciones
de las correlaciones genéticas y fenotipicas
para las variables RCS, produccidn lactea y
porcentaje de proteina, obtenidas en la ove-
ja Churra (EL-SAIED y cols., 1.998¢).

Considerando el bajo valor de la correla-
cién genética entre RCS y leche (-0,10), y
el valor nulo entre RCS y porcentaje de
proteina (0,03), no cabe esperarse una res-
puesta correlacionada en los niveles de
RCS, cuando se seleccione para incremen-
tar la produccién lactea y proteica (EL
SAIED vy cols., 1998c¢).

Correlaciones fenotipicas inversas entre
RCS y produccion lactea han sido también
encontradas en el ganado vacuno (SCHUTZ,
1977, NG-KAawI-HANG y cols., 1984; EMA-
NUELSON y cols., 1988) y ovino (GoNzALO
y cols., 1994; LAGRIFFOUL y cols., 1994;
FUERTES y cols., 1998).

Factores ambientales

Sobre el Log RCS, se muestran signifi-
cativos los efectos del rebaiio y el ntimero
de lactacion. Sin embargo, el tipo de parto
no detecta diferencias significativas.

Para el estudio de la concentracion de
células somaticas en la leche, pueden utili-
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zarse datos procedentes directamente de los
controles o medidas lactacionales (media
de los controles de cada lactacion). En cada
caso, como indicaremos mads adelante, los
factores de variacion que suelen utilizarse
en los modelos matematicos destinados a la
valoracion genética, pueden ser diferentes.

Cuando la variable es el Log del RCS
obtenido en los controles, los factores de
variacién utilizados mas frecuentemente
son el Rebafo-fecha de control, el niimero
de lactacion, el tipo de parto y el estado de
la lactacion. En nuestros estudios, salvo el
tipo de parto, el resto de los factores se han
mostrado altamente significativos (P< 0,001)
y con una influencia muy importante, cuan-
do se utilizan todos los datos. Sin embargo,
cuando tnicamente se incluyen datos del
Log (RCS = 250), los resultados cambian.
El momento de la lactacion y el nimero de
parto (al menos en los 6 primeros), parecen
no influir sobre el Log (RCS < 250). Estos
resultados permiten deducir que el Log
(RCS = 250), es decir aplicado a ubres sa-
nas y el Log RCS, es decir, tomado como
indicador de mamitis, se comportan como
variables fisiologicamente diferentes.

Cuando Ja variable es la medida lacta-
cional del RCS, los factores de variacion
corrientemente utilizados son el Rebafo-
afno-estacion, el nimero de lactacién y el
tipo de parto. En nuestros andlisis, solo el
Rebafio-ano-estacion y el nimero de lacta-
cion mostraron diferencias altamente signi-
ficativas (P < 0,001).

Aplicacién practica

Considerando los valores moderados de
la repetibilidad y los relativamente bajos de
la heredabilidad de la variable lactacional
del RCS, asi como de los controles, resulta
adecuado utilizar mediciones repetidas, con
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la maxima informacién posible, para au-
mentar la precision de la prediccion de los
valores genéticos, de la misma forma que
se ha aplicado en el ganado vacuno (DA y
cols., 1992 y ZHANG y cols., 1994). Ade-
mas, con el mismo objetivo, puede utilizar-
se un Modelo Animal con repetibilidad,
especialmente interesante en el ganado
ovino, debido a que el nimero de hijas de
los moruecos es mas bajo que el de los to-
ros.

En los programas de seleccion aplicados
al ganado ovino, para la prediccion de los
valores genéticos considerando las varia-
bles lactacionales, puede considerarse ade-
cuado el siguiente Modelo Animal multica-
racter con repetibilidad:

:Ai+PEi+RAEJ.+Pk+Tm+e.

yijkmn ijkmn
donde:

L — medida lactacional de RCS, pro-
duccidn lactea en 120 d, porcen-
taje de proteina por lactacidn,

A, =  efecto aleatorio genético aditivo
del animal i,

PE, = efecto aleatorio ambiental per-

manente del animal i,

RAE, = efecto fijo del rebafio-afio-esta-

cion j,
P, = efecto fijo del nimero de parto
k,
T,= efectofijo del tipo de parto m, y
Bt = efecto residual aleatorio.

Una alternativa en el procedimiento de
prediccién de los valores genéticos podria
ser considerar los controles de RCS en
lugar de las medidas lactacionales. Para la
produccién lactea del ganado vacuno PTAK
y SCHAEFFER (1993) y SWELVE (1995) se re-
fieren a las posibles ventajas de este tipo de
modelos.
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Para la predicciéon de los valores genéti-
cos en el ganado ovino, siguiendo este tipo
de modelo de controles. serfa adecuada la
utilizacién del siguiente Modelo Animal
multicardcter con repetibilidad:

Yiktnn = A, +PE + RDCJ. +P + L+ TIn +

+ eijklmn

donde:

Yiisima = Produccion ldctea, Log (RCS),
porcentaje de proteina, por con-
trol,

A. =  efecto aleatorio genético aditivo
del animal i,

efecto aleatorio ambiental per-
manente del animal i,

RDC, = efecto fijo del rebafio-dia de

control ],

P,=  efecto fijo del nimero de parto
k,

L = efecto fijo del periodo de la
curva de lactacion |,

T, = efecto fijo del tipo de parto m, y

S = efecto residual aleatorio.

Ambos tipos de modelos matematicos
han sido utilizados (EL-Salep y cols.,
1998a, b y c), para la estimacion de los
pardmetros genéticos, siguiendo los proce-
dimientos AIREML de GILMUR y cols.,
(1995) y DFREML de THOMPSON y cols.,
(1990).

La adecuacion del Modelo Animal con
repetibilidad se basa, por lo tanto, en una
concepcion puramente estadistica, pero po-
siblemente puede tener, también, una justi-
ficacion en términos bioldgicos. En este
sentido, el Modelo Animal con repetibili-
dad, supone la utilizacién de medidas repe-
tidas de RCS, tanto relativas a los diferen-
tes controles de una misma lactacion, como

a la informacién procedente de lactaciones
diferentes, de una misma oveja.

Biologicamente, la utilizacion de medi-
das repetidas permite valorar el historial de
cada oveja respecto al recuento. La persis-
tencia de valores altos del RCS, podria
indicar una baja capacidad de la oveja para
superar los procesos mamiticos y por lo
tanto del nivel de respuesta inmunitaria a la
infeccion, es decir un bajo nivel de resis-
tencia. También podria interpretarse como
un efecto debido a la patogenicidad del
microorganismo causante del proceso ma-
mfitico, con resistencia variable frente al
sistema inmunitario ovino.

En la situacién actual del ganado ovino
en Castilla y Ledn, con unas condiciones
sanitarias deficientes, aunque en clara evo-
lucién positiva, el RCS es una variable muy
influenciada por agentes pat6genos. Aun-
gue las tltimas estimaciones de heredabi-
lidad permiten deducir la posibilidad de
obtener respuestas positivas, si se ejerce
una presion de seleccién en contra de altos
RCS. se obtendrian respuestas mas rapidas
y adecuadas mejorando las condiciones
sanitarias de los rebafios. Alcanzado un ni-
vel sanitario aceptable, la seleccién en con-
tra de RCS altos y persistentes y, en conse-
cuencia, hacia mayor resistencia genética,
estaria justificada, utilizando para la valora-
cion genética de los reproductores un Mo-
delo Animal con repetibilidad.
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RESUMEN

Se presenta la revison de los resultados de tres grupos de experimentos realizados

para caracteres de comportamiento, calidad de productos y eficiencia alimentaria. Los
dos primeros se han realizado en gallinas ponedoras midiendo la duracién de la inmo-
vilidad muscular, el cociente entre heterdfilos y linfocitos, la dureza y color de la cds-
cara y el contenido en colesterol de la yema. La eficiencia alimentaria se ha analizado
en Tribolium en experimentos de seleccién para consumo residual de alimento.

Palabras clave: Inmovilidad muscular, Cociente leucocitos, Calidad cascara, Coles-
terol yema, Consumo residual.

SUMMARY
NEW SELECTION OBJECTIVES IN POULTRY BREEDING PROGRAMMES

Results from three groups of experiments for behavioural traits, quality products,
and feed efficiency are reviewed. The two first groups have been realised with laying
hens: tonic immobility duration, heterophil to lymphocyte ratio, shell strength. shell
colour, and yolk cholesterol content. Feed efficiency has been analysed in Tribolium,
considering two experiments of selection for residual feed consumption.

Key words: Tonic immobility, Leucocyte ratio, Shell quality, Yolk cholesterol, Resi-

dual consumption.

Introduccion

Junto a los caracteres relativos a la canti-
dad de producto (carne, leche, huevos,
fibra), que han mantenido su importancia
relativa a lo largo de los afios, dos grupos
adicionales de caracteres han tenido impor-
tancia relativa creciente en los programas

de mejora genética. Estos dos grupos se
refieren a la calidad del producto y al bienes-
tar de los animales, cuya importancia relati-
va ha llegado a igualar e incluso a superar a
la de los caracteres de produccién en algu-
nas especies (EwarT, 1993), en las que los
primeros han triplicado su importancia
relativa en los tdltimos 30 afios, mientras
que los segundos la han cuadriplicado.
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Tanto los caracteres de un grupo co-
mo los de otro tienen correlacion negativa
con los caracteres de produccidn, existien-
do ademds un marcado antagonismo gené-
tico entre calidad y bienestar, por lo que es
dificil incorporar todos ellos en el objetivo
de un programa de selecciéon. Como ejem-
plos citaremos la seleccién en contra de
lipidos en el primer caso y la seleccién para
adaptacion a ambientes especiales en el se-
gundo caso.

Junto a estos caracteres, se han incorpo-
rado nuevos criterios de seleccion en el
grupo de caracteres relacionados con la
cantidad de producto, y mds concretamente
con la eficiencia de transformacién de ali-
mento. La seleccion directa para eficiencia,
definida como el cociente entre cantidad de
producto (peso corporal por ejemplo) y
consumo de alimento no es el mejor proce-
dimiento para mejorarla. Una alternativa a
considerar es la seleccion contra el consu-
mo residual, definido como la diferencia
entre el consumo real y el predicho en fun-
cién de las necesidades de mantenimiento y
producciéon. Este procedimiento ha sido
estudiado en gallinas (SCHULMAN y col.,
1994), cerdos (MRODE y KENNEDY, 1993),
vacuno de carne (JENSEN y col., 1992), y
vacuno lechero (KORVER y col., 1991).

Dentro de los caracteres relacionados
con el bienestar animal suelen utilizarse
indicadores del nivel de estrés, ya sean me-
didas fisiolégicas o medidas relativas al
comportamiento. Las medidas fisiologicas
mas utilizadas son el nivel de corticostero-
na (FREEMAN, 1976, en gallinas; BOANDLE
y col., 1989, en vacuno lechero; ZAvy vy
col., 1992, en vacuno de carne), el ritmo de
latidos del corazén (JONES y col., 1981, en
gallinas; HARGREAVES y HUTSON, 1990, en
ovino), y el cociente entre heteréfilos y lin-
focitos en aves (GROSS y SIEGEL, 1983, en
gallinas) o entre neutréfilos y linfocitos en
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mamiferos (ARAVE y col., 1974, en vacuno
lechero; PUPPE y col., 1997, en porcino).

Las medidas de comportamiento suelen
indicar niveles de estrés psicolégico (mie-
do) y los procedimientos pueden agruparse
en tres grupos, basados en impedir el movi-
miento del animal, en la exposicién a un
objeto nuevo, y en el contacto con la gente
(manejo), respectivamente. Los primeros se
basan en la aversion que presentan las aves
(prueba de inmovilidad muscular; GALLUP,
1979 y mamiferos; DUNN, 1990) a posicio-
nes invertidas sobre el dorso. Los métodos
mas utilizados basados en la novedad son
la prueba del campo abierto (colocacion del
animal en un medio desconocido), utilizada
en cerdos (FRASER, 1974), gallinas (FAURE,
1975), vacas (KILGOUR, 1975), y ovejas
(MOBERG y WooD, 1982), incluyendo la
prueba de emergencia en este grupo (tiem-
po de salida de un corral o jaula; MURPHY y
Woobp-GusH, 1978), y la prueba del objeto
desconocido (colocacién de un cono multi-
color por ejemplo en el corral o en la jaula;
JoNES, 1987), cuantificando los niveles de
aproximacion-alejamiento. Finalmente, el
estrés producido por el contacto del animal
con las personas se cuantifica en funcién de
los niveles de ataque-huida (MILLS y col.,
1991). Todos estos caracteres suelen des-
viarse de la distribucién normal mds o me-
nos intensamente, y exigen tiempo y pa-
ciencia por parte del experimentador. Aun-
que suele considerarse que el comporta-
miento estd determinado principalmente
por el medio ambiente, la importancia de
los factores genéticos es similar a la exis-
tente en otros caracteres, siendo de magni-
tud moderada la mayoria de las estimas de
heredabilidad.

En este trabajo, revisaremos los experi-
mentos efectuados en nuestro departamento
relacionados con la calidad del huevo y el
bienestar animal, asi como los referentes a
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la seleccion para consumo residual de ali-
mento. Los dos primeros se han Ilevado a
cabo en razas autdctonas de gallinas, mien-
tras que el Gltimo consta de dos experimen-
tos distintos realizados en Tribolium casta-
neum. Los caracteres de calidad del huevo
se refieren a la dureza y al color de la cés-
cara, y al contenido de colesterol en la ye-
ma. Los estimadores del nivel de estrés han
sido la prueba de inmovilidad muscular y el
cociente entre heterdfilos y linfocitos.

Material y métodos

Las razas de gallinas utilizadas se man-
tienen en la Estacién Experimental de “El
Encin” (Madrid), dentro de un programa de
conservacion y estudio de recursos genéti-
cos iniciado en 1975 (Campro y OROZCO,
1982). Las razas son ponedoras de huevo
blanco (Castellana, Andaluza), crema (Prat),
0 marrén oscuro ( Villatranquina), o se usan
para produccion de carne y puesta de huevo
marrén (Vasca). Se incluye en el programa
una poblacion sintética (Castellana Co-
dorniz), obtenida a partir del cruzamiento
F, entre la Castellana y la Prat, seguido de
cuatro generaciones de seleccidn para eu-
melaninas (Campo, 1991). El control es una
poblacion de Leghorn Blanca, originada
por cruzamiento de tres estirpes selecciona-
das para puesta (CAMPO y JURADO, 1982).

La inmovilidad muscular se induce facil-
mente colocando la gallina sobre su espalda
en una cuna de madera con forma de U
(JONES y FAaURE, 1981). El ave es sujetada
durante 15 s, y si permanece inmévil du-
rante 10 s después de que el experimenta-
dor haya retirado su mano, se pone en mar-
cha un crondmetro para medir el tiempo

que tarda el animal en levantarse. Si se le-
vanta antes de 10 s, se considera que la in-
movilidad muscular no ha sido inducida y
se repite el procedimiento. Suelen imponer-
se restricciones al nimero total de intentos
de induccién (3 6 4) y al tiempo maximo de
inmovilidad (10 6 15 min).

La sangre necesaria para realizar el con-
teo de leucocitos se recoge a partir de un
pequeno pinchazo en la cresta, extendiendo
una gota en un porta de cristal. La tincion
se hace usando los colorantes May-
Griinwald y Giemsa (Lucas y JAMROZ,
1961) después de la fijacion con alcohol
metilico. Se cuentan 100 leucocitos, inclu-
yendo los granulares (heterdfilos, eosin6fi-
los y basofilos) y los no granulares (linfoci-
f0S y monocitos), en un microscopio con
objetivo de inmersién de 100 aumentos,
calculando el cociente entre heterdfilos y
linfocitos. Dentro de los leucocitos granula-
res, los heteréfilos se distinguen por tener
las granulaciones alargadas en lugar de
redondeadas, mientras que dentro de los
agranulares los linfocitos se distinguen por
tener el nicleo redondeado en lugar de te-
nerlo dentado.

La dureza de cascara se estima por me-
dio de la gravedad especifica, la porosidad
o la densidad de cascara. La gravedad espe-
cifica se mide por flotacion (WELLS, 1968),
utilizando nueve soluciones de cloruro
sédico de densidades 1,068 a 1,100 g/cm?
en incrementos de 0,004 g/cm’. La porosi-
dad de cdscara se estima como la pérdida
de peso de huevo hasta los 17 dias de incu-
bacion. La densidad de cédscara expresa el
peso por unidad de superficie, estimando
ésta en funcidn del peso, la longitud y la
anchura del huevo (CARTER, 1975). El color
de la cdscara se mide por medio de un
reflectometro. El contenido de colesterol en
yema se determina por e] método enzimati-
co (SALE y col., 1984).
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En cada uno de los dos experimentos
con Tribolium castaneum (poblacién Con-
sejo), se hicieron cuatro repeticiones con
cuatro generaciones de seleccion por linea.
En cada repeticion habia una linea seleccio-
nada para consumo residual, una linea
seleccionada para conversién de alimento,
y una linea control sin seleccionar. En el
experimento |, la seleccion trataba de dis-
minuir el cociente entre el consumo de ali-
mento y la ganancia en peso. El consumo
residual de alimento se definié como el
consumo menos la regresién genética del
consumo sobre la ganancia en peso desde
los 7 a los 14 dias, y el peso inicial a los 7
dias. Esta regresion genética es una alterna-
tiva l6gica a la regresion fenotipica, y es
equivalente a un indice de seleccién con
restriccion total para los caracteres inclui-
dos en la regresién (KENNEDY y col., 1993).
En el experimento 2, la seleccién trataba de
disminuir el cociente entre el consumo de
alimento y la masa de huevos. El consumo
residual se basaba en la masa de huevos
puestos entre los dias 28 y 30, y el peso
adulto a los 28 dias.

Resultados y discusion

No habia diferencias significativas entre
las razas Villafranquina y Vasca en térmi-
nos de duracién de la inmovilidad muscular
(484 y 475 s, respectivamente), mientras
que ambas mostraban mayor duracién que
las otras razas. La duracion de fa inmovili-

dad muscular era significativamente menor

en la Castellana Codorniz (189 s) compara-
da con las otras razas. No se encontraron
diferencias entre Leghorn (319 s), Prat
(302 s), Castellana (261 s), y Andaluza
(256 s). Las razas de huevo blanco y crema
son de peso ligero y de temperamento ner-
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vioso, similares a la Leghorn, mientras que
las razas de huevo marrén son de peso
medio y de temperamento tranquilo. El
resultado encontrado en la poblacién sinté-
tica de Castellana Codomniz, sugiere impor-
tantes efectos heterdticos para este caracter.
Un porcentaje de heterosis mayor todavia
se encontré en el cruzamiento F, de dos
variedades diferentes de la raza Prat. La
heredabilidad realizada en la poblacion de
Leghorn era moderada (0,32 +0,10), lo que
unido a lo anterior indica seleccidn direc-
cional intensa actuando sobre el caracter.

El cociente entre heterdfilos y linfocitos
era significativamente mayor en la Caste-
llana Codorniz (0,56). Las razas Villafran-
quina y Vasca tenfan cocientes significati-
vamente menores (0,32 y 0,27 respectiva-
mente), aunque el valor encontrado en la
Villafranquina no diferia significativamente
de los de la Castellana y la Prat (0,39 en
ambas), y estas dos razas no diferian ni del
control de Leghorn (0,42) ni de la Andaluza
(0,41). El mayor valor encontrado en la
Castellana Codorniz, en comparacién con
las dos poblaciones parentales, indica la
presencia de importantes efectos heterdti-
cos, y sugiere un valor bajo para la hereda-
bilidad de este caracter. Las razas con ma-
yor valor del cociente tenfan valores signi-
ficativamente mas altos para el niimero de
heterofilos y mds bajos para el nimero de
linfocitos y viceversa. La correlacion entre
el cociente de heterdfilos y linfocitos y la
inmovilidad muscular fue negativa y signi-
ficativamente distinta de cero (-0,64).

La gravedad especifica del huevo era
significativamente mayor en la Castellana
Codorniz y en la Prat (1,089 y 1,088 g/cm?,
respectivamente), aunque estos valores no
diferian significativamente de la estima cal-
culada en la Villafranquina (1,087 g/cm?).
La gravedad especifica de la Villafranquina
no diferia de la de las razas Castellana,
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Andaluza y Vasca (1,084 g/cm® en todas
ellas). El control de Leghorn tenia menor
dureza de cdscara que todas las razas
(1,080 g/cm?). La porosidad de céscara era
significativamente menor en la Vasca y en
la Castellana Codorniz (6,3 y 6,4 g, respec-
tivamente). La raza Prat presentaba mayor
valor (7,9 g), siendo intermedios los de las
razas Villafranquina (7 g), Castellana (7,2 g)
y Andaluza (7,3 g), que no diferian signifi-
cativamente de la Leghorn (7,4 g). La den-
sidad de cdscara era significativamente
mayor en la Prat (86 mg/cm?), la Villa-
franquina (85 mg/cm?), la Vasca (84
mg/cm?), y la Castellana Codorniz (81
mg/cm?), mientras que la Castellana (79
mg/cm?) y la Andaluza (78 mg/cm?) no di-
ferian del control de Leghorn (77 mg/cm?).
El porcentaje de heterosis encontrado en
los tres estimadores de la dureza de céscara
era solo apreciable en el caso de la porosi-
dad, sugiriendo distinta accién genética
para este componente de la dureza en rela-
cién con los otros dos. El color de cdscara
era mucho mds oscuro en la Villafranquina
(19 unidades de reflectometro) que en la
Vasca, la otra raza de huevo marrdon (32
unidades). Los valores encontrados en la
Prat y en la Castellana Codorniz eran inter-
medios (57 unidades en ambas), mientras
que Andaluza (66 unidades) y Castellana
(70 unidades) presentaban valores algo in-
feriores a los de la Leghorn (78 unidades).

El contenido de colesterol en la yema
era significativamente menor en la Caste-
[lana Codorniz (220 mg/huevo), presentan-
do un porcentaje de heterosis apreciable
con respecto a las razas parentales. Una de
estas razas, la Prat, y la Villafranquina tenfan
significativamente menor contenido en
colesterol (251 y 252 mg/huevo, respecti-
vamente) que el control de Leghorn (276
mg/huevo). La Castellana (263 mg/huevo)
no diferfa significativamente de la Leghorn.

mientras que el contenido de colesterol en
la Vasca (304 mg/huevo) era el mayor de
todos.

En ambos experimentos con Tribolium
el uso del consumo residual como criterio
de seleccion para disminuir la conversion
de alimento, era mds eficiente que la selec-
cion directa basada en el cociente. En el
experimento |, la respuesta obtenida para
el cociente entre consumo y ganancia en
peso era significativamente mayor en la
linea seleccionada para consumo residual
de alimento (-16,01 + 3,56), en compara-
cién con la obtenida en la linea selecciona-
da directamente para el cociente (-4,75 +
1,97). En el experimento 2, las dos lineas
diferian significativamente para el cociente
entre consumo y masa de huevos, siendo el
valor observado en la linea seleccionada
para consumo residual casi el doble que el
correspondiente a la linea seleccionada di-
rectamente para el cociente (-113,49 +
16,39 y -64,75 + 16,93, respectivamente).
La superioridad del consumo residual utili-
zado como criterio de seleccidén se mante-
nia al considerar este cardcter como objeti-
vo de seleccion. En ambos experimentos,
las respuestas obtenidas en los caracteres
utilizados para estimar el consumo residual
(peso inicial y ganancia en peso en el expe-
rimento |, y masa de huevos y peso adulto
en el experimento 2), no eran significativa-
mente distintas de cero.
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CARACTERES DE CRECIMIENTO EN CRUZAMIENTO
SIMPLE ENTRE LINEAS DE CONEJO ESPECIALIZADAS
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Espafia

RESUMEN

Se presentan los resultados preliminares de una experiencia de cruzamiento entre
cinco lineas de conejo seleccionadas en Espafia: tres lineas de aptitud maternal (11, 33
y 55) y dos lineas macho (22 y 44), estudiando los caracteres peso al destete (32 dias),
peso a los 60 dias, velocidad de crecimiento, indice de conversion y consumo diario
de pienso (corregidos por peso al destete). Los menores pesos a 60 dias (menores de
1736 g) y menores consumos diarios (menores de 102 g/d) correspondieron a las li-
neas |1 y 55 y sus cruces. Los mayores pesos a 60 dias (mas de 1954 g) correspondian
a descendientes de las lineas 44 y 22 y sus cruces, y al tipo 34. LLos mayores consumos
diarios correspondian a los tipos de mayor crecimiento y a los tipos 34. 45 y 54. Los
valores mds elevados de indice de conversion fueron los de los tipos 14 y 45, ademds
de [as lineas 11 y 55 y sus cruces. Los mejores resultados de conversion de pienso se
observaron en los tipos hijos de madre 22, y los tipos 24 y 44.

Palabras clave: Conejo, Cruzamiento, Crecimiento, Lineas scleccionadas.

SUMMARY
GROWTH TRAITS IN CROSSBREEDING BETWEEN SPECIALISED MEAT
RABBIT STRAINS

Preliminary results from a crossbreeding experiment between three maternal limes
(11,33 and 55) and two sire lines (22 and 44) selected in Spain are shown. Studied
traits were weight at weaning (32 d) and at 60 days. daily gain. feed conversion and
daily feed intake, adjusting these traits by weight at weaning. The lightest animals at
60 days (a liveweight lower than 1736 g) and the lowest daily feed intake (lower than
102 g/d) were the offspring of lines 11 and 55 and their crosses. The heaviest indivi-
duals at 60 days (more than 1954 g) belonged to descendants from lines 44 and 22 and
their crosses. and to the type 34. The highest daily intakes were observed into the
eroups with the highest daily gain and also in types 34, 45 and 54. Types 14 and 45,
and lines 11 and 55 and their crosses showed the highest values of feed conversion.
The best values of feed efficiency belonged to types mothered by line 22, and types 24
and 44.

Key words: Rabbit. Crossbreeding. Growth. Selected lines.
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Introduccion

El sector cunicola ha experimentado un
rapido proceso de especializacion e intensi-
ficacién. El aumento de produccién y la
reduccion de costes unitarios es un reto
para los productores. Una de las vias de
mejora es emplear reproductoras de elevada
prolificidad que produzcan gazapos con
menores indices de conversion de pienso en
carne. Desde diversos dambitos se ha pro-
puesto al sector la adopcién de un esquema
de cruzamiento a tres vias. Se aprovecha de
este modo la heterosis de los caracteres re-
productivos en las hembras cruzadas (BRUN
y SALEIL, 1994; BRuUN et al.,, 1998) y la
complementariedad en los caracteres de
crecimiento (BRUN y OUHAYOUN, 1990). La
Universidad Politécnica de Valencia y el
Institut de Recerca y Tecnologia Agroali-
mentaries de Catalufia mantienen lineas es-
pecializadas con diferentes objetivos de se-
leccion: lineas hembra (seleccionadas por
tamaiio de la camada al destete) y lineas
macho (seleccionadas por velocidad de cre-
cimiento) (GOMEZ ef al., 1998b).

251

Con vistas a optimizar el esquema de
cruzamiento se diseflaron una serie de
experimentos que comenzaron en 1996
(Proyecto SC96-024). El objetivo principal
es optimizar la direccion y composicion del
cruce que produce la hembra cruzada. El
segundo, es caracterizar los rendimientos
de los gazapos fruto del cruce terminal con
las lineas macho.

El objeto del presente trabajo es presen-
tar los resultados provisionales de la prime-
ra experiencia del citado proyecto, el estu-
dio de los caracteres de crecimiento en los
cruces simples entre todas las lineas impli-
cadas.

Material y métodos

Se utilizaron cinco lineas seleccionadas
en el Departamento de Ciencia Animal
(U.P.V.)) y en la Unitat de Cunicultura
(LLR.T.A.). Los animales fueron mantenidos
en la Granja Experimental de Caldes de
Montbui (mayo 1996 hasta la fecha), donde
se realizan los cruces entre todas las lineas,

Linea Fundacién Caracter- Método Referencia
Amarilla 11 1980 TCD - indice BASELGA ef al., 1984
Caldes 22 1983 VC - Masal RAFEL et al., 1990
Prat 33 1992 TCD - BLUP GOMEZ et al., 1996
Rosa 44 1980 VC - Masal ESTANY e al., 1992
Verde 55 1984 TCD - BLUP ESTANY ¢r al., 1989

TCD: tamano de la camada al destete; VC: Velocidad de crecimiento.

origindndose 25 tipos de gazapos (s6lo 21
fueron incluidos en el estudio).

Los gazapos se destetaron en torno a los
32 dias, pasando a jaulas colectivas de
engorde (8 animales), durante 4 semanas.

Se empled un pienso comercial durante
todo el cebo administrado ad libitum. Se
realizé control semanal de pesos individua-
les y de consumo de pienso colectivo. Los
caracteres estudiados fueron peso al deste-
te, peso a los 60 dias, velocidad de creci-
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miento, consumo diario de pienso e indice
de conversion durante todo el periodo. El
modelo de andlisis consideré como efectos
principales el de estacidon (cuatro nive-
les: verano 97, invierno 97, primavera 98 y
verano 98) y el tipo genético (21 niveles),
utilizando el peso al destete como covaria-
ble. El experimento no ha finalizado.

Resultados y discusion

En el cuadro | se presentan los pesos
brutos al destete de los diferentes tipos de
gazapos (entre 602 y 854 g). Los animales
mas pesados eran hijos de reproductores,
44 y los mas ligeros de reproductoras 55.
Estas diferencias se reducen si ajustamos
por tamafio de la camada de nacimiento
(GOMEZ et al., 1998b), pero siguen siendo
significativas.

El peso a los 60 dias ajustado por peso al
destete (entre 1705 y 2040 g) fue mayor en
los descendientes de las lineas macho (44 y
22) y sus cruces, y menor en Jos de las line-
as 11 y 55 y sus cruces. La ordenacién de
los valores de velocidad de crecimiento
corregida por peso al destete (entre 35,7 y
478 g/d) es idéntica a la anterior, con valo-
res mayores de 44,8 g/d en las lineas 22 y
44 y sus cruces y en el tipo 34, y menor o
igual a 37 g/d en las lineas 11 y 55 y sus
cruces.

La ordenacién de los consumos de pien-
so diarios promediados sobre el periodo de
engorde (valores entre 99 y 122 ¢/d) fue
muy similar a la ordenacién de velocidades
de crecimiento, siendo mayor el consumo
de los tipos que presentaron mayores creci-
mientos, ademds de los tipos 45 y 54.

El cardcter de mayor interés econémico
es el indice de conversion durante la fase

de engorde, que en este experimento varid
entre 2,41 y 2,81. Los descendientes de
reproductoras 22 y los tipos 24 y 44 presen-
taron la mejor conversiéon de pienso en
peso vivo durante el periodo considerado
(de 32 a 60 dias). Los mayores valores del
indice de conversion fueron observados en
los tipos 14 y 45,y en las lineas 11 y 55y
sus cruces.

El andlisis del primer afio incluyendo
tres de las lineas (11, 44 y 55) y sus cruces
no mostré efectos de heterosis en ninguno
de los caracteres considerados, ni tampoco
efectos genético maternos destacables. Las
diferencias se explicaban en términos de
efectos genéticos aditivos directos (GOMEZ
et al., 1998a, 1998¢).

El aprovechamiento de la diversidad ge-
nética entre lineas cuando el objetivo es
mejorar los rendimientos productivos de
los gazapos debe realizarse aprovechando
Ja complementariedad y no la heterosis del
producto final.

En la actualidad, las lineas macho 22
(Caldes - LR.T.A.) y 44 (Rosa - U.P.V))
seleccionadas por velocidad de crecimien-
to, son un producto plenamente transferido
al sector y son ampliamente utilizadas por
los cunicultores profesionales en el cruce
terminal con hembras cruzadas.
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CUADRO 1
MEDIAS MleMQ CUADRATICAS (Y ERROR ESTANDAR) DEL PESO AL DESTETE (P32 [G]), DEL PESO A LOS 60 DIAS
(P60 [G]), DEL INDICE DE CONVERSION (IC [G PIENSO/KG PESO VIVO]), DE LA VELOCIDAD DE CRECIMIENTO
(CG/DIA) Y DEL CONSUMO DIARIO DE PIENSO (CD[(G/D]) DURANTE EL ENGORDE POR ESTACION Y TIPO

P32 P60 IC \e CcD
Estacion | 707 (18) b 1945 (15) ¢ 2501 (43)a 4496 (54) ¢ 13 (17) b
2 731 (13) b 2003 (1) d 2735(34) b 4636 (41) d 124 (1.3) ¢
3 789 (15) ¢ 1847 (13) b 2642 (38) b 4074 (48) b 109 (1.4) b
4 642 (14)a 1642 (12)a 2637 (37) b 3349 (44)a 88 (1.3)a
Tipo ¥ 708 (35) bedef 1705 (29)a 2732(85) de 3568 (109)a 99 (3.3)a
14 773 (43)  efg 1817 (36)  def 2807 (96) e 3992 (129) cde 109 (3.7) bed
15 726 (35)  def 1724 (29)abc 2711 (89) cde 3651 (103)ab 101 (4.1)ab
22 721 (30)  def 1954 (25) hij 2463 (77)a 4482 ( 88) chi 111 (3.0) cde
23 702 (29) bede 1875 (24) fo 2624 ( 70)abede 4202 (85)  def 108 (2.5) be
24 854 (36) g 2040 (31) k 2415 (98)a 4779 (110) j 11 (3.1) cde
25 602 (33)a 1835 (27)  def 2690 ( 84) bede 4067 (98)  def 107 (2.8) be
32 683 (32)abcde 1865 (27)  efg 2523 ( 73)abe 4166 (96)  def 110 (3.0) bed
33 701 (26) bede 1789 (22) bed 2599 ( 61)abcde 3896 ( 78) bed 103 (2.2)ab
34 822 (53) fo 1963 (44) hijk 2700 (116) bede 4508 (159) ghij 12245 e
35 640 (26)abe 1793 (22) bed 2638 ( 61)abede 3913 (78) cd 103 (2.4)ab
41 810 (50) fg 1807 (42)  def 2673 (111) bede 3897 (166) cod 105 (4.3)abc
42 739 (32)  ef 1996 (27) ijk 2454 ( 77)a 4631 (96) hij 117 (3.2) de
43 689 (28) bede 1929 (23) ahi 2565 ( 71)abed 4397 ( 83) ghi 109 (2.4) be
44 782 (23) fe 2005 (19) ik 2561 ( 61)abe 4685 ( 70) ij 18 (2.1) e
45 651 (30)abed 1880 (25) fa 2768 (72) e 4223 (91)  def 114 (2.6) cde
51 688 (30)abede 1720 (26)ab 2732 (69)  de 3636 ( 93)a 98 (3.1)a
52 680 (30)abcde 1904 (25) fgh 2495 ( 74)ab 4309 ( 89) fgh 109 (2.6) bed
53 710 (26) cde 1807 (22) de 2662 ( 59) bede 3959 (78) cde 106 (2.3) be
54 748 (32)  of 1897 (27) foh 2690 ( 81) bede 4248 (95)  efg 113(2.8) cde
55 634 (22)ab 1735 (19)ab 2702 (53) cde 3705 ( 68)abe 100 (2.0)a

Medias minimo cuadréticas (dentro de efecto) con letras en comtin no son significativamente diferentes (P<0.05).
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RESUMEN

Mediante simulacion de Montecarlo, se comparan, por un lado, las posibles utili-
zaciones de la informacion del polimorfismo de la caseina a o, para la seleccion de
los machos para ser testados por |A y. por otro, el modelo de indexacidn a utilizar
cuando se incorpora esta informacion en el modelo de valoracién. El criterio utilizado
para establecer dichas comparaciones es el valor genético de las diferentes categorias
de animales que constituyen la poblacién al cabo de 20 generaciones de seleccion. Se
consideran dos caracteres sobre los que el gen de la caseina as| produce efectos cuan-
titativamente diferentes. Los resultados muestran que sélo en el caso de que este efec-
to sea muy fuerte y la heredabilidad poligénica del cardcter baja, puede merecer la
pena establecer el genotipo de todos los animales.

Palabras clave: Cabras, Seleccion, Caseinas. Simulacion.

SUMMARY
(GOAT SELECTION ASISTED BY aS1 CASEIN GENOTYPING)

Different modes of using the information on the asl casein genotype of goats, in
order to estimate breeding values and to select sires, are compared through
Montecarlo simulations. The criterion used for the comparisons was the breeding
value reached after 20 generations of selection. Two traits, differently affected by the
asl casein genotype, were considered. Results showed that genotyping all animals
could be meaningful only in the case of low polygenic heritability and very strong
effect of the as! casein genotype on the trait.

Key words: Goats. Selection, Caseins, Simulation.

Introduccién las proteinas del suero y las coagulables o

caseinas. Dentro de las caseinas, proteinas

Si observamos el contenido proteico de  de la leche que precipitan a pH 4,6 pode-

la leche de cabra, podemos distinguir entre ~ mos diferenciar 4 tipos: asl, as2, By K,
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segtin su diferente estructura primaria (AN-
GULO, 1997). La caseina asl es la fraccion
mds variable en el ganado caprino y presen-
ta un polimorfismo con al menos 13 alelos,
5 de los cuales con una frecuencia aprecia-
ble, que se asocian con diferentes niveles
de caseina producida. De esta manera los
alelos A, B y C, se asocian con una alta
produccion de caseina y, por tanto, de pro-
teina, el E con una produccién media. el F
con una produccion baja y el O, o nulo, con
una produccién nula (GROSCLAUDE y col.,
1987). Ademds de esta relacién, los poli-
morfismos de la caseina asl también se
asocian a diferencias en las caracteristicas
tecnolégicas (pH, tiempo de coagulacién,
firmeza de la cuajada) en la fabricacion de
queso e, incluso, con la intensidad de “sa-
bor a cabra” de los quesos madurados
(ANGULO, 1997).

SERRADILLA y col., (1992) apuntan tres
posibles vias de utilizacion de estos poli-
morfismos con el fin de mejorar el conteni-
do de proteina de la leche y su rendimiento
quesero: seleccidn poligénica por el conte-
nido de determinadas fracciones de las
caseinas ligadas a un mayor rendimiento y
calidad del queso (la fraccién a | y posible-
mente la x). utilizacion de las variantes alé-
licas de las distintas fracciones caseinicas
como marcadores asociados a una ma-
yor produccion de caseina y el empleo de
la ingenierfa genética.

LARzUL (1993) y BARBIERI (1995) reco-
miendan la utilizacion de la informacion
correspondiente al polimorfismo de la ca-
seina as| en los esquemas de seleccidn del
ganado caprino. Esta practica ya se estd
dando en Francia, al menos para limitar la
entrada en el centro de inseminacion de
aquellos machos con genotipos més desfa-
vorables (MANFREDI y col.. 1995).

El presente trabajo de simulacién se
plantea con el fin de comparar, por un lado,
los resultados de la indexacion de los ani-
males, obtenida con la utilizacién de un
modelo animal incluyendo el efecto del gen
mayor como efecto fijo (BCC) (KENNEDY y
col., 1992) y sin incluirlo (BSC). Por otro
lado, se comparan las posibles formas de
utilizacion de la informacién del polimor-
fismo de la caseina sl para la seleccion de
los machos de A (machos en prueba de
descendencia), de entre los que presentan
un mejor indice obtenido con los modelos
anteriores. En €l se analizan 3 grados de
utilizacidn de la informacién de los poli-
morfismos de la caseina asl, que de mayor
a menor intensidad de utilizacién son:

— No se tiene en cuenta para nada (SS).

— Se utiliza para elegir entre hermanos,
candidatos a ser sometidos a la prueba de
descendencia por el indice de sus padres en
la valoracion genética, aquel o aquellos que
tienen los mejores genotipos del gen de la
caseina as! (SH).

— Se utiliza para seleccionar de entre
todos los candidatos a ser sometidos a
prueba de descendencia, aquellos con geno-
tipo mds favorable (SG).

Material y métodos

Se realizan simulaciones para generar
los valores de los caracteres tasa de protei-
na (TP. g/kg.), sobre el que se supone un
efecto fuerte del gen mayor, y cantidad de
materia proteica (MP. kg.), asociado con un
efecto débil del gen mayor (LarzuL, 1993;
BARBIERI, 1995).

El modelo de simulacion es el siguiente:

Vijkimn = W+ Aj+ Rk + Er+ Tpn + Lan + Gi +
+ Qi+ €pi+ Eijklmn
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Donde, y representa el valor del cardcter
para un individuo (cantidad o tasa de pro-
teina); u representa la media poblacional; A
es el efecto del afio (con 20 niveles); R es
el efecto de la ganaderia (con 100 niveles);
E es el efecto de la estacién de parto (con 4
niveles: primavera, verano, otofio e invier-
no); Tp es el efecto del tipo de parto (con 3
niveles: |, 2 6 3 cabritos); La es el efecto
del nimero de lactacion (con 10 niveles);
G representa el efecto del gen mayor de la
caseina asl (con tres niveles: AA, AF y
FF): g es valor poligénico del animal para
el cardcter y se distribuye como N (0, 62);
ep es el efecto ambiental permanente que
se distribuye como N (0, ozep) y € es el
efecto residual, que se distribuye como N
0, 0?).

Los efectos de los distintos niveles de
los factores fijos (A, R, E, Tp y La) se esti-
maron con los datos correspondientes a cin-
co anos del control de rendimientos de la
raza Malagueiia, mediante el procedimiento
“GLM?” del paquete estadistico SAS.

Para simular el efecto del genotipo de la
caseina asl, se supuso que el efecto del gen
mayor es un factor fijo mas (G) con tres
niveles, ya que para simplificar la simula-
cién se consideraron sélo tres genotipos
(AA genotipo fuerte, FF genotipo débil y

AF genotipo intermedio) (LArRzuL, 1993;
BARBIERI, 1995). La parte no controlada
por el gen mayor se considerd aleatoria
(parte poligénica). Ademads de esta parte
aleatoria, se consideraron como factores
aleatorios el efecto ambiental permanente
(ep) y el efecto residual (¢). Estos valores
se generan en el proceso de simulacién me-
diante el procedimiento de Box y Muller
(JURADO e IBANEZ, 1982).

En el cuadro 1, se muestran los valores
de los efectos del gen mayor sobre cada
uno de los caracteres, asi como la frecuen-
cia de partida de los distintos genotipos:

Las medias poblacionales de los caracte-
res MP (25,26 kg.) y TP (28,30 g/kg.) y los
diferentes parametros genéticos que se uti-
lizan para la simulacion (cuadros 2 y 3) son
estimaciones obtenidas por BARBIERI
(1995) en la raza Alpina francesa.

El esquema de seleccion simulado es un
esquema basado tnicamente en la [A. Se
considera un ntcleo de seleccidn constitui-
do por 100 ganaderias de distinto tamano y
un centro de inseminacion constituido por
40 machos de diferentes edades (10 de |
ano, 10 de 2 anos, 10 de 3 afios, 5 de 4 afios
y 5 de 5 aios) considerando los machos
probados a partir del cuarto ano, utilizdndo-
se como tales un afio mas. Por tanto la tasa

CUADRO |
EFECTOS* DEL GEN MAYOR PARA CADA UNO DE LOS GENOTIPOS
Y CARACTERES
Genotipos TP (g/kg.) MP (kg.) Frecuencias® (%)
AA 239 0.97 4
AF 0 32
FF -2,39 -0.97 64

* Efectos y frecuencias estimados por BARBIERI (1995) en la raza Alpina francesa.
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CUADRO 2
PARAMETROS GENETICOS UTILIZADOS PARA LA SIMULACION

Valores poligénicos Valores genéticos

MP TP MP TP
o? 3.55 0,96 3.85 2,79
ozep 1,71 1.23 1,71 1,23
o, 4,01 0,65 4,01 0,65
h? 0.38 0.34 0,40 0,60
r 0.57 0.77 0.58 0.86
o? = Varianza genética.
o?,, = Varianza ambiental permanente.
o% = Varianza residual.
r = Repetibilidad.

CUADRO 3
COVARIANZAS UTILIZADAS EN LA SIMULACION
Covarianza poligénica Covarianza genética

s -041(-0,22) * 0,30 ( 0.,09) *
D iapt 0,08 (-0.19) * 0,01 (-0,05) *
OE-€; -0,64 -0,65
Oppap = Covarianza genética.
Oeplep2 = Covarianza ambiental permanente.

o¢,-¢, = Covarianza residual.
* Entre paréntesis aparecen las correlaciones.

de seleccién de los machos en prueba en el
centro de IA es del 50%. En cada ganaderia
se insemina con un 30% de semen de ma-
chos en prueba y un 70% de machos proba-
dos. Toda la reposicion, tanto de las hem-
bras en las ganaderias (20 %) como de los
machos para el centro de inseminacion, se
considera que procede de la 1A. Los ma-
chos que se ponen en prueba provienen de
las inseminaciones de las mejores hembras
de cada ganaderia con semen de machos

probados. Se considera una efectividad del
IA del 50 %.

Los modelos utilizados para la valora-
ci6n son: en un caso el mismo que para la
simulacion, indexando los animales por la
suma del efecto estimado mediante BLUP
para el genotipo del gen mayor de la casei-
na asl (G) y la estima BLUP de la parte
restante (g, parte poligénica); en el segun-
do caso, un modelo que no considera el
efecto del gen mayor, los animales se inde-
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xan entonces por la estima BLUP del valor
genético:

Viklnn = W+ Aj+ Rk + Ei + Tps + Lan + vgi +
+ épi + Eijkinm

Donde, vg, representa el valor genético
del animal i para el caracter considerado.

La metodologia de simulacidn es similar
a la utilizada por ANALLA en 1996. Primero
se genera una poblacion base y, posterior-
mente, se elige en cada ciclo de seleccion
(cada ano) la reposicién, utilizando el indi-
ce que corresponda y teniendo en cuenta la
consanguinidad y la correlacion poligénica
entre ambos caracteres. Por tanto en Ja va-
loracién genética se tiene en cuenta tam-
bién la depresiéon por consanguinidad
(ANALLA, 1996). Se simularon un total de
20 afios. Cada simulacién se repiti6é 10 ve-
ces modificando la semilla de génesis de
valores aleatorios.

Combinando, por una parte, las 3 formas
de utilizacién de la informacion del po-

limorfismo de la caseina asl para la selec-
cion de los machos en prueba (SS, SH y
SG) y, por otra, los dos modelos de valora-
cion genética a utilizar (BSC y BCC), tene-
mos 6 combinaciones posibles. Como se
realizaron simulaciones independientes
para la seleccién por cantidad de materia
proteica (MP) y por proteina (TP), tenemos
un total de |2 casos para simular, con sus
correspondientes réplicas.

Resultados y discusion

En el cuadro 4 se recogen los valores
genéticos medios de los dos caracteres,
después de 20 anos de seleccion para cada
uno de ellos, en los diferentes casos simula-
dos. Podemos observar que cuando el crite-
rio de seleccién es la materia proteica
(MP), el que el modelo de valoracién inclu-
ya o no la informacién del gen mayor no
supone diferencias significativas en cuanto
a la ganancia genética obtenida. Mientras

CUADRO 4
VALOR GENETICO MEDIO DE LAS HEMBRAS DE REPOSICION PARA EL ANO 20.
SE ACOMPANA DEL ERROR DE MONTECARLO
(ERROR TIPICO ENTRE REPLICAS)

MP TP
(ke. o/kg.)
SS 1011 = 0.19 641 £0.10
BSC SH 1025+ 0.15 6.69 +0.08
SG 1020 % 0,12 693 +0.09
SS 10,34 + 0.16 6.76 + 0.13
BCC SH 1035+ 0.21 674 £0.14
80 9,87 +0.23 6.82 + 0,08

BSC: valoracion genética sin caseinas.
BCC: valoracién genética con caseinas.
SS: sin seleccion genotipica.

SH: seleccion entrer hermanos.

SG: seleccion genotipica.
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que si el efecto es la tasa de proteina (TP),
estas diferencias si son significativas y apa-
recen en favor del modelo que incluye el
efecto del gen mayor. En cualquier caso
estd claro que cuando el efecto del gen
mayor es fuerte (TP), es mas favorable para
la ganancia genética la seleccidn genotipica
de los candidatos para ser testados. Esto no
esta tan claro cuando el efecto es débil
(MP).

En los cuadros 5 y 6 se recogen los valo-
res del incremento o reduccién del valor y
algunos otros estadisticos de interés, entre

el ano O y el 20, correspondientes a los dis-
tintos criterios de seleccién, los diferentes
modelos de valoracion y las distintas for-
mas de utilizacién de la informacion del
genotipo de la caseina asl.

En cuanto a la evolucién de los valores
poligénicos medios para cada afio, en gene-
ral coinciden con Ja evolucién de los valo-
res genéticos medios. Observamos como
estos valores son mucho menores a los
valores genéticos medios en el caso de la
seleccion para TP (cuadros 6 y 4) que cuan-
do se selecciona para MP (cuadros 5 y 4).

CUADRO 5
DIFERENCIA DE VALORES ENTRE LA POBLACION BASE Y LA EXISTENTE A
LOS 20 ANOS PARA EL CARACTER CANTIDAD DE MATERIA PROTEICA (MP) DE
LAS HEMBRAS DE REPOSICION

MP Valor
Poligénico
medio (kg)

Reduccion de
varianza
genética (%)

Reduccion de
varianza
poligénica (%)

S8 9,62
BSC SH 9.75
SG 9.23
SS 9.52
BCC SH 9,46
SG 891

26.11 26.34
26.73 28.04
24 .84 30.36
23,66 29,04
25,17 29.97
25,16 30.84

CUADRO 6
DIFERENCIA DE VALORES ENTRE LA POBLACION BASE Y LA EXISTENTE A
LOS 20 ANOS PARA EL CARACTER TASA DE PROTEINA (TP)
DE LAS HEMBRAS DE REPOSICION

TP Valor Poligénico
medio (kg.)

Reduccion de
varianza
genética (%)

Reduccion de
varianza
poligénica (%)

SS 403
BSC SH 4,30
SG 4.53
SS 441
BCC SH 436
SG 445

22.86 66.13
2482 7545
21,39 73,29
2781 75,25
24,22 73.83
2394 73.29
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Las reducciones de varianza, tanto poli-
génica como genética, se muestran en las
cuadros 5 y 6. Se observa la gran reduccién
de la varianza genética que se produce
cuando el efecto del gen mayor es fuerte
(TP) sobre el cardcter a seleccionar, mien-
tras que esta reduccién es menor si el efec-
to del gen mayor es mas débil. Por contra la
reduccion en cuanto a la varianza poligéni-
ca es del mismo orden. No obstante las
reducciones de la varianza observadas son
consecuencias de las tendencias genéticas
positivas que se observan en todos los caso
simulados.

A continuacién podemos observar una
serie de figuras en las que se representa la
evolucion durante los 20 afios simulados
para las hembras de reposicion de las fre-
cuencias de Jos diferentes genotipos AA,
AFy FF (figuras 1, 2, 3 y 4) y las varianzas
poligénicas y genéticas (figuras 5 y 6). En
estas figuras se puede observar la fijacion
de alelos favorables y la reduccién tanto de
varianza poligénica como genética.

Antes de sacar conclusiones debemos
tener en cuenta que para poder utilizar un

modelo de valoracién en el que se incluya
el genotipo de la caseina asl como un fac-
tor fijo mds, es indispensable conocer los
genotipos de toda la poblacion cuya infor-
macién se tiene en cuenta para la valora-
cién de los reproductores. Por el contrario
si el modelo que se utiliza para valorar no
incorpora la informacién del gen mayor,
solo tendriamos que conocer los genotipos
de aquella parte de la poblacion con Jos
mejores indices de valoracién genética. A
otro nivel podemos asociar la seleccién
para la cantidad de materia proteica, con la
seleccidn de un cardcter que estd poco afec-
tado (1 vez la desviacién tipica poligénica)
por el gen mayor (genotipo de la caseina
asl) mientras que la seleccién para el
cardcter tasa de proteina estd asociado a un
efecto fuerte del gen mayor (3 veces la des-
viacién tipica poligénica). Finalmente tene-
mos que tener en cuenta que partumos de
una frecuencia alta del alelo desfavorable,
f(F)=0,8. No obstante si tuviésemos unas
frecuencias menores tinicamente se trataria
de desplazarse en el tiempo hasta que con
la fijacion de las frecuencias nos encontra-
semos en el caso correspondiente.
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Figura 1. Evolucion de las frecuencias para los tres genotipos (AA. AF y FF) a lo largo de los 20 afios
simulados para las hembras de reposicién. Caso de la simulacion en la que se selecciona para la
materia proteica (MP) se valora con un modelo que incorpora la informacién del genotipo del gen
mayor (BCC) y se utiliza esta informacién para elegir entre hermanos candidatos (SH)
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Figura 2. Evolucion de las frecuencias para los tres genotipos (AA, AF y FF) a lo largo de los 20 afios
simulados para las hembras de reposicion. Caso de la simulacién en la que se selecciona para la
materia proteica (MP) se valora con un modelo que incorpora la informacién del genotipo del
gen mayor (BCC) y se utiliza esta informacion para elegir entre fos candidatos para ser
puestos en testaje (SG)
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Figura 3. Evolucion de las frecuencias para los tres genotipos (AA, AF y FF) a lo largo de los 20 afios
simulados para las hembras de reposicion. Caso de la simulacién en la que se selecciona para la tasa
de proteina (TP) se valora con un modelo que no tiene en cuenta la informacién del genotipo del
gen mayor (BSC) y esta informacién no se utiliza para elegir entre los machos (SS)

Podemos concluir de acuerdo con Larzul
y col., (1997) que por un lado, que cuando
el efecto del gen mayor es fuerte, existe una
gran variabilidad y la heredabilidad del
cardcter es baja, se debe utilizar la selec-
cidn genotipica para los polimorfismos de
la caseina asl. Por otro lado, teniendo en

cuenta el coste de andlisis de todos los ani-
males y los beneficios que se obtienen con
un modelo de valoracién en el que se inclu-
ye el efecto del gen mayor (lo cual exige
conocer el genotipo de toda la poblacién
objeto de valoracién) de momento, con los
efectos del gen considerados en este traba-
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Figura 4. Evolucion de las frecuencias para los tres genotipos (AA, AF y FF) a lo largo de los 20 afnos
simulados parta las hembras de reposicion. Caso de la simulacién en la que se selecciona para |a tasa
de proteina (TP) se valora con un modelo que no tiene en cuenta la informacion del genotipo del gen
mayor (BSC) y utiliza la informacién del genotipo de las caseinas para seleccionar los candidatos
para entrar en el centro de 1A (SG)
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Figura 5. Evolucion de las varianzas poligénicas (VRPMP) y varianzas genéticas (VRGMP) para las

hembras de reposicion, durante los 20 afios simulados, para la simulacidn en la que se selecciona para

materia proteica (MP), se valora con un modelo en el que se incluye el efecto del gen mayor (BCC) y

utiliza la informacion del genotipo de las caseinas para seleccionar entre hermanos para ser puestos en
testaje (SH)
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Figura 6. Evolucién de las varianzas poligénicas (VRPMP) y varianzas genéticas (VRGMP) para las
hembras de reposicion, durante los 20 ailos simulados. para la simulacion en la que se selecciona para
la tasa de proteina (TP), se valora con un modelo en el que no se incluye el efecto del gen mayor
(BSC) y utiliza la informacion del genotipo de las caseinas para seleccionar por éste los candidatos
para ser testados (SG)

jo, no parece justificado incluir la informa-
cién genotipica en el modelo de valora-

Jurapo J.J. y IBARNEZ V. 1989, Simulacién genética en
ordenador. Vol H1: Teoria de la simulacién genética

cién.
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DETECCION DE QTLS MEDIANTE LA PARTICION
DE LA VARIANZA GENETICA EN FUNCION

DEL PARENTESCO ATRIBUIBLE A SEGMENTOS
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Espaiia

RESUMEN

Se presenta un procedimiento de detecciéon de segmentos cromosomicos que
determinan la variacion de un determinado cardcter, lo que permite generalizar los
métodos de andlisis y deteccidn de QTL. El procedimiento consiste en definir mati-
ces de relaciones genéticas para un segmento particular de ADN. Estas matrices pue-
den ser calculadas tanto analitica como numéricamente. Se presenta una aplicacion en
una poblacion simulada, donde se puede observar, por una parte, la capacidad de dis-
criminar entre fuentes de variacion de origen genético y, por otra, el incremento de
precision en la prediccion del mérito genético de los individuos.

Palabras clave: QTL, Parentesco, ADN.

SUMMARY
QTL DETECCION USING GENETIC RELATIONSHIPS FOR GENOME
SEGMENTS

A new procedure to detect genome segments that affect variation in a particular
trait 1s presented. and thus allowing the detection of QTL. The procedure defines
genetic relathionship matrices for any DNA segment. Those matrices can be calcula-
ted both analitically and numerically. An aplication of the procedure in a simulated
population is presented. In this example, the ability of the procedure to discriminate
between sources of variation is shown. Morever, the accuracy improvement in the pre-
diction of genetic merit is also presented..

Key words: QTL. Genetic relationship, DNA.

Introduccion caracteres cuantitativos (QTLS), todos
ellos se basan, explicita o implicitamente,
en asumir que existe uno o dos genes mds

A pesar del gran nimero de métodos  un residuo genético infinitesimal. Este
estadisticos disponibles para la identifica-  enfoque presenta una serie de problemas, a)
cién de genes que afectan a la expresion de la distribucién de efectos génicos asumida
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no es realista, el trdnsito entre genes de
efecto grande y de efecto muy pequefio es
seguramente gradual, b) la eleccién del
nivel de significacion no es obvia y c)
puede no ser un método robusto si las fre-
cuencias alélicas no son las asumidas. Por
ejemplo, en una F2, si no hay alelos fijados
para el QTL en cada una de las poblaciones
origen.

Un enfoque alternativo es identificar re-
giones que expliquen més variacion genéti-
ca que la esperada bajo un modelo infinite-
simal. Esta posibilidad ha sido planteada
por VISSCHER y HALEY (1996) y Liu y DEe-
KKERS (1998), pero no desarrollaron la
metodologia necesaria. En este trabajo defi-
nimos la teoria y la ilustramos con un ejem-
plo sencillo.

Material y métodos

Teoria

Bajo un modelo estrictamente infinitesi-
mal, la covarianza genética aditiva entre 2
individuos es proporcional al porcentaje de
genoma compartido:

. ] 2 2 G, )
a(i,i’) = E FE] H'Zzl ‘([ bH'H' (x)dx =
[ ne 2 2 G
=7 2 2 Z f 6/1‘H'(-"')d—\'
£ i=1 H=I H'=1 0
22(;

donde H y H’ son los haplotipos de cada
individuo, G es la longitud del genoma, con

e

G=2¢,

i=1

n_es el nimero de cromosomas y es una
variable indicadora que toma el valor | si

los haplotipos comparados son idénticos
por descendencia en la posicién x y 0 en
caso contrario. En ausencia de marcadores,
a(1,i’) es el coeficiente de parentesco de
Wright. Por el contrario, si se dispusiese de
un numero infinito de marcadores comple-
tamente informativos, a(i,i’) podria ser cal-
culado con total precision. En la practica la
situacion es intermedia.

a) Marcadores completamente informati-
VOS.

Si los marcadores son completamente
informativos, se conoce con certeza el ori-
gen gamético de cada uno de los marcado-
res y, por lo tanto, la probabilidad de origen
de cualquier posicion del genoma es senci-
llamente calculable.

Si dos haplotipos presentan los mismos
alelos en ambos marcadores y en la misma
fase que sus padres, el coeficiente de paren-
tesco para el segmento de longitud A del
haplotipo j entre el individuo i y el haploti-
po k del individuo 1’ es:

6(I_Il'j’ Hi '/\) =
; r Y (1- 2 2
L } [(-r 2 Clor P+ (P N
A 0 (l_rx)z

donde r, es la fraccion de recombinacion
correspondiente a la distancia i.

Si comparten ambos marcadores en fase
distinta a sus padres:

6(11,/*]']/'/\) =
A 52 2 _ 2,2
1 f [(l rx) My + (1 r}w%) rx] "
Y r2

A

Si no comparten ninguno de los alelos
en los marcadores y los haplotipos se en-
cuentran en la misma fase que sus padres,
el parentesco es:
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l-rx) (l—rk_x) r, rkx]
dx

6(Hf/~Hi )=

A

Si no comparten ninguno de los marca-
dores y los haplotipos se encuentran en dis-
tinta fase que los padres:

( l‘r)‘)z

1 S [2( L) ry € l-r;“_x)rx]

O(H, H.,)=—— [ dx
T r
Si los haplotipos sélo comparten uno de
los marcadores:
O(H,H, ) =05
Supongamos dos marcadores polimérfi-
cos separados por una distancia de 20cM y
el siguiente pedigri:
1 3 S 7
X
2 4 6 8
1 3 I 3 2 4
6 8 6 8 5 7
| 2 3
2 2
a(1.2)= s « ( s 3 6(H,.4,1—1,.,.)) _ 0,987+0,000+0,000+0,987  _ 0.987
2 =1 =1 ik 2
[ LI s , ,000+0,01
) T ( y 3 6([_]//’[_1[“)); 0,013+0,000+0,000+0,013 - 0013
2 =1 j=1 2 J 2
— b) Marcadores parcialmente informati-  mismos, el origen genético no puede ser

vos y/o fase desconocida.

Cuando los marcadores son parcialmente

informativos y se desconoce la fase de los

definido completamente y es necesario
ponderar todas las posibles combinaciones.
Supongamos la misma genealogia con mar-
cadores bialélicos:
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l 3 | 4
X

2 3 2 3

l 3 ! 3 | 3

i 4 | 4 2 3
2 3

En este caso, y si de nuevo A=0.2

a(1,2)=0,86
a(1.3)= 0,38

para el segmento considerado.

Modelo
Supongamos:
y=Xf+Zu+e

donde y es el vector de datos fenotipi-
cos, X y Z son las matrices de incidencia,
pes el vector de efectos sistematicos, u es
el vector de efectos genéticos aditivos y e
es el vector de residuos.

Var{u)= A‘”()zu

donde AM es la matriz de relaciones aditi-
vas calculadas utilizando la informacion
molecular tal y como se ha descrito. En
principio, la estimacién de h? y de los valo-
res genéticos aditivos serd mas precisa que
utilizando A (calculada exclusivamente
con la informacion aportada por el pedigri).
Sin embargo, el incremento de precisién no

es muy elevado si la longitud del genoma
es suficientemente grande.

Mds interesante es discernir cudl es la
contribucion de cada segmento del genoma
a la variacion genética total. Por ejemplo,
se puede describir un modelo que atribuya
una parte de la vanacién de origen genético
a cada cromosoma.

Qe

u= Z U,

i=]

Var (u) = Diag { A, 0%, }

Ejemplo. Estimacién del porcentaje de
variacion atribuido a cada cromosoma

Simulacion

Se ha simulado una poblacién consisten-
te en 100 machos y 500 hembras, en un di-
sefio jerdrquico con 5 hembras cruzadas
con cada macho y 5 descendientes por
hembra, generdndose familias de 25 medio
hermanos en grupos de 5 hermanos com-
pletos. Para cada individuo se han generado
4 cromosomas con 20, 15, 10 y 5 loci infi-
nitamente polimorficos repartidos homogé-
neamente en cada cromosoma. Cada loci
explica el [% de la variacion, por lo tanto



L. VARONA. M. PEREZ-ENCISO

269

CUADRO ]
HEREDABILIDAD ESTIMADA (MEDIA + DESVIACION TIPICA POSTERIORES)

Caso Infinitesimal Crom. | Crom. [l Crom. 111 Crom. 1V

[ 0,475 + 0,035 — - = —

11 0.023 £0.017 0,184 + 0,032 0,175 £0.030 0,110 +0.027 0,035 + 0,020
111 0,045 +0.034 0..213 £ 0.066 0,096 + 0.060 0,092 +,043 0,058 £ 0.045

la heredabilidad simulada es 0,50. En cada
cromosoma se han simulado 2 marcadores
infinitamente polimorficos (Caso II) y Bia-
Iélicos (Caso U).

Estimacion

Se ha estimado la heredabilidad utilizan-
do un modelo animal que no hace uso de la
informacion de marcadores moleculares
(Caso 1), ademads se han estimado la here-
dabilidad atribuida a cada uno de los cro-
mosomas utilizando 2 marcadores infinita-
mente polimorficos por cromosoma (Caso
[1) y dos marcadores bialélicos (Caso I1I),
cuya frecuencia génica era 0,5. Los estima-
dores se han obtenido medtiante inferencia
bayesiana con informacidn a priori vaga.

La heredabilidad total es estimada con
precision por los tres procedimientos. Sin
Ja utilizacién de marcadores moleculares no
es posible discriminar entre el origen cro-
mosémico de la variacion. Cuando se utili-
zan marcadores moleculares si es posible
discriminar entre los origenes de la varia-
cion, aunque la precision que se obtiene
depende de la cantidad de informacion dis-
ponible en los marcadores. En el Caso I, la
cantidad de informacion polimértfica (PIC)
es |, mientras que en el Caso I, su PIC es
0,375. Este hecho se refleja en la desvia-
cion de la distribucidn posterior marginal

del porcentaje de variacion explicada entre
los casos 11 y I (Por ejemplo, 0,032 vs.
0,066 para el primer cromosoma).

La informacion molecular permite, ade-
mas de atribuir las causas de la variacion de
origen genético a distintos segmentos de
ADN, refinar la matriz de parentesco y, por
lo tanto, mejorar la capacidad predictiva del
mérito genético global, que puede ser usa-
do como criterio de seleccién. En el cuadro
2, se presenta la correlacion entre el mérito
genético simulado y estimado para los tres
casos considerados. Como se observa, con
un marcador molecular con informacién
polimérfica baja (Caso 111), el aumento de
la precision es despreciable (1,6%). por el
contrario, con un marcador completamente
informativo se consigue un incremento del
6,8% en la precisidn (Caso I1).

CUADRO I
CORRELACION ENTRE VALORES
GENETICOS SIMULADOS
Y PREDICHOS

Caso 2

[ 0.6017
t 0.659
111 0.627
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Conclusiones y perspectivas futuras

Los marcadores moleculares permiten
refinar el parecido genético entre indivi-
duos para cada segmento de ADN, lo que
permite calcular los porcentajes de varia-
cién atribuibles a dicho segmento, asi como
mejorar la capacidad predictiva de los
modelos de evaluacién. Incluso cuando no
existen loci de gran efecto, pero los loci de
efecto pequeno estdn repartidos desigual-
mente por el genoma, la informacién mole-
cular se manifiesta de utilidad. Pese a todo,
es necesario disponer de marcadores muy
informativos para que estas ventajas se ha-
gan evidentes. El procedimiento ha resulta-
do eficiente en la estimacién de variacidn
genética a segmentos de ADN, por lo que
puede ser utilizado para la deteccion de loci
de variacidon cuantitativa (QTL). Con res-
pecto a otras aproximaciones tiene la venta-
ja de que es facilmente generalizable al

andlisis de varios caracteres simultdnea-
mente y que, en principio, serd mds robusto
que el enfoque cldsico si existe pleiotropia
y ligamiento.
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RESUMEN

Se analiza el comportamiento de varias empresas de genética que, disefiando
simultaneamente sus pruebas de descendencia, tratan de competir en un mismo mer-
cado. Este trabajo muestra que el equilibrio comercial, es decir, el tamafo de familia
que maximiza los resultados econdémicos para cada empresa. no coincide con el tama-
o de familia que maximiza el progreso genético. El equilibrio comercial. en general,
lleva a tamanos de familia menores. Se muestra también cémo las empresas inocentes.
que no hacen uso de la teoria de juegos, veran sus cuotas de mercado arrebatadas por
empresas que, desoyendo los consejos de la genética cuanfitativa, tratan de maximizar
sus resultados particulares a costa del progreso genético comn,

Palabras clave: Prueba de descendencia. Competencia empresarial, Teorfa de juegos.

SUMMARY
OPTIMUM FAMILI SIZE IN PROGENY TESTING AND THE THEROY OF
GAMES

In this paper, the family size in a progeny test under limited testing facilities was
determined considering a scheme where several commercial companies were compe-
ting. Companies that determined the family size in order to maximize the expected
proportion of sires which will be selected from its stock were considered as competiti-
ve. On the other hand, companies that determined the family size in order to maximi-
ze the expected genetic progress were considered as altruist. Under the theory of
games framework. it is shown that competitive companies obtain better commercial
results than altruist companies. When competing against competitive companies,
altruist companies obtained worse commercial results than they expect. When all
companies were competitive, they obtained the same commercial results as if all of
them were altruist, but the total genetic progress decreased. A numerical procedure is
described to calculate the optimum family size to optimize the commercial results.
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The result of this algorithm showed that this commercial equilibrium only depends on
the heritability and the ratio between the total testing facilities of the population and
the number of sites required for the market. This commercial equilibrium did not
depend on the number of companics nor the size of each company.

Key words: Progeny test, Business competition, Theory of games.

Introducciéon

En este trabajo se estudia una prueba de
progenie con los recursos de testaje limita-
dos. Habitualmente en este tipo de proble-
mas, el tamano de familia se determina
atendiendo al criterio de maximizar el pro-
greso genético (HiLL, 1971).

Cuando varias empresas compiten por el
mismo mercado, su interés se centra en
conseguir animales mejores que los de la
competencia. Estas empresas pueden pen-
sar que optimizar unilateralmente el progre-
so genético las hard mas competitivas, sin
embargo, disponen de una herramienta mas
formal para analizar el problema: La teoria
de juegos (VON NEUMANN y MORGESTERN,
1944). Una revision interesante sobre el te-
ma puede encontrarse en RASMUSEN (1994).

Las reglas del juego

Presentaremos esta seccion directamente
sobre un ejemplo. Dos empresas, la primera
con 1000 plazas y la segunda con 500 pla-
zas (T=1500, Tl:IOOO y T,=500), realizan
una prueba de progenie (una sola genera-
cién). El mercado escogerd los 10 mejores
sementales tras la prueba (N=10). La here-
dabilidad es 0,25. Ambas empresas, inde-
pendientemente de la superioridad genética
de los sementales seleccionados, buscan
que sus sementales queden escogidos por
delante de los de la competencia.

Ambas empresas conocen todas las re-
glas del juego excepto el tamafio de familia
que emplearan (tendrdn que decidirlo) y el
tamafio de familia de la competencia (ten-
drin que adivinarlo). En este juego, el
tamario de familia que cada empresa utiliza
se denomina su “estrategia”.

Llamaremos n, y n, a los tamafos de
familia o estrategias, S, y S, a la cantidad
de sementales probados (S.=T./n).

Cémo jugar

Primero, es un juego de suma cero. Es
decir, lo que gana una empresa lo pierde la
otra y viceversa. En estos juegos no hay
ninguna razén para cooperar. La mejor
manera de plantear el juego es, pues, com-
petir.

En el juego propuesto, es de esperar que
dos terceras partes de los sementales selec-
cionados hayan sido probados por la em-
presa nimero | y una tercera parte hayan
sido seleccionados por la empresa nimero
2. Definiremos los pagos del juego como el
nimero de sementales que consigue colo-
car en el mercado una empresa por encima
o por debajo de su nimero esperado. O sea:

Definimos también la matriz de pagos
como una tabla que representa los pagos
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para ambas empresas en cualquier combi-
nacién de estrategias. Esta matriz de pagos
puede ser obtenida por todos los jugadores
antes de determinar su estrategia. Esta
matriz se presenta en el cuadro |.

Noétese que para obtener los pagos. es
necesario en cada caso buscar el punto de
truncamiento adecuado que deje 10 semen-
tales en el lado dervcho. Determinar la po-
sicion de este punto de truncamiento puede
hacerse por tanteo usando un método nu-
mérico (BURDEN y FAIRES, 1985).

El punto de truncamiento ha de cortar
las distribuciones de los indices de selec-
cion obtenidos por los sementales de ambas
empresas. Listos sementales son en cada ca-
so una muestra de S, individuos con me-
dia nufa y varianza igual a

0.25n1,h*
! 1 +0.25(n, - A%

El juego consiste en que, atendiendo a el
cuadro |. cada empresa debe adivinar cual
serd la estrategia que la empresa contraria
elegird, y decidir entonces la estrategia pro-
pia que maximice sus pagos.

Resultado del juego del duopolio

Aunque cada empresa tiene libertad para
elegir su estrategia, un andlisis razonable
del juego lleva a una eleccién univoca de
las estrategias Optimas de ambas empresas.
La empresa | elegird como estrategia un ta-
mafo de familia de 8. Si nos fijamos en la
tabla I, la columna que da mejores pagos

CUADRO |
MATRIZ DE PAGOS PARA EL JUEGO DEL DUOPOLIO. ESTA MATRIZ
REPRESENTA LOS PAGOS SOLAMENTE PARA LA EMPRESA |, YA QUE LOS
PAGOS PARA LA EMPRESA 2 SON IGUALES PERO DE SIGNO CONTRARIO
TABLE]

PAYOFF MATRIX FOR THE TWO COMPANIES GAME. PAYOFFS REPRESENT THE
PAYOFF FOR COMPANY 1 IN SEVERAL CASES OF SIMULTANEOUS PURE
STRATEGIES. PAYOFFS FOR THE COMPANY 2 ARE EQUIVALENT BUT IN THE
OPPOSITE SIGN

Estrategia de la empresa |

g 4 6 8
2 0 1591 1,942 1.980
4 1745 0 494 609
Estrategia ¢ 7087 -487 0 132
8 2014 -578 -128 O
dela 16 1706 -509 101 0I5
empresa 12 1529 375 006 097
4 <1255 -215 118 209
5 16 -990 -049 253 333
18 -743 .14 388 459

20 -515 270 520 582

10 12 14 16 18 20

1.884 1713 1494 1.246 98] 708
563 434 260 061 -J50  -365
A0 .007 0 -139 0 -308  -491  -.678
016 -106  -237 -390 -557 -729
0 -084  -206 -35t -507  -.669
.080 0 - U7 =254 -403  -558
190 112 0 - 132 =275 -424
312235 127 0 - 138 -282
436 361 256 133 0 -.139
557 484 382 264 135 0
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es la columna 8. Asi, la empresa | no ten-
drd dudas en elegir csta estrategia. La
empresa 2, a su vez, sabe que la empresa |
clegird 8, luego el mejor pago para ella estd
en la celda (8.8), ya que cualquier otro
valor de esta columna da pagos positivos
para la empresa | y negativos para ella. El
resultado del juego si ambas empresas
quieren competir es (8.8) y los pagos son
cero para ambas empresas, es decir, cada
empresa consigue colocar en el mercado
ina proporeidén de sementales que corres-
onde a la proporcidn de sus recursos de
lestaje.

Podemos representar el cuadro | en
orma de gréfica (figura |). Esta figura
ne forma de silla de montar, y el equili-
» comercial (8.8) corresponde a maximi-
csa superficie en una direccion pero

i nimizarla en la direccion perpendicular.

Payoffs for company 1

Vamos a ver el resultado del juego un
poco mds en detalle. Ambas empresas pue-
den calcular, usando métodos numéricos,
que con 1500 plazas y 10 sementales, el
tamaiio de familia que maximiza el progre-
so genético es 14. Entonces, ambas empre-
sas pueden escribir el cuadro 2, que se pre-
senta a continuacion:

Razonemos como la empresa |: si la
empresa 2 escoge |4, ya que quiere maxi-
mizar el progreso genético, mi estrategia
puede ser 8 0 14. Si escojo §, conseguiré
colocar entre los seleccionados 6,8 semen-
tales y si escojo 14, sélo colocaré 6,6. Por
tanto, si la empresa 2 escoge 14, a mi me
interesa escoger 8. Por otro lado, si la
empresa 2 escoge 8, ya que quiere maximi-
zar sus resultados comerciales, mi estrate-
gia puede ser 8 ¢ 14. Si escojo 8, consegui-
ré colocar entre los seleccionados 6,6 se-

Figura 1. Pagos para la empresa | en el juego del duopolio
Figure 1. Pavoffs for the company I in the two companies gamne
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CUADRO 2
ESTRATEGIAS SIMULTANEAS DE AMBAS EMPRESAS, SUS PAGOS Y EL
PROGRESO GENETICO OBTENIDO DE ESAS COMBINACIONES
TABLE 2
SIMULTANEOUS STRATEGIES OF BOTH COMPANIES, THEIR PAYOFFS AND THE
TOTAL GENETIC PROGRESS OF THE POPULATION

n, n, N, N, P, P, E(AG)
8 14 6.876 3.124 0.209 -0.209 1.215
14 8 6.430 3.570 -0.237 0.237 1229
8 8 6,667 3,333 0 0 1,201

14 14 6.667 3,333 0 0 1,242

mentales y si escojo 14, sélo colocaré 6,4.
Por tanto, si la empresa 2 escoge 8, a mi me
interesa escoger 8. Por tanto, haga lo que
haga la empresa 2, a mi me interesa escoger
3.

Al razonar como la empresa 2, el argu-
mento se repite de igual forma. Por tanto,
aunque ambas empresas obtienen los mis-
mos pagos en (8.8) que en (14.14), dos
empresas egoistas forzaran al competir una
situacién tal como (8,8), reduciendo el pro-
greso genético un 3% sin que ninguna de
ellas saque beneficio de la competencia. En
cualquier caso, una determinada empresa
puede jugar 8 esperando que la contraria,
bien por altruismo o bien por desconoci-
miento de la teoria de juegos, juegue 14.

Para la teoria de juegos, este tipo de
equilibrios estables se denominan equili-
brios de Nash (NasH, 1950). En el caso de
juegos en los que las estrategias deban ser
elegidas dentro de un rango de valores nu-
méricos, el equilibrio de Nash se denomina
mds especificamente equilibrio de Cournot-
Nash (BINMORE, 1992).

Un resultado inesperado de este juego es
que el tamafio de la empresa no influye en

su decisién, y empresas grandes no tienen
motivos para comportarse de forma distinta
a las empresas pequefias, ni pueden forzar
Jjugadas ganadoras.

Mas de dos empresas

En el juego anterior, ambas empresas
jugaban tras haber calculado todas las posi-
bles combinaciones de estrategias y aten-
diendo a la superficie de la figura 1. Cuan-
do hay mas de dos empresas. el cuadro de
pagos es multidimensional y el nimero de
combinaciones crece de forma galopante.
Por este motivo, cuando hay varias empre-
sas, éstas tendran que emplear otros proce-
dimientos para determinar el equilibrio de
Nash y jugar de forma éptima.

Planteamos aqui un procedimiento para
encontrar ese equilibrio teniendo en cuenta
que la superficie multidimensional ha de
ser optimizada para cada empresa en su eje
de coordenadas. Pueden utilizarse procedi-
mientos similares a los de maximizacion de
funciones como los presentados en Press
(1986), pero teniendo en cuenta que la fun-
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cidn de pagos es particular para cada em-
presa.

Presentaremos el algoritmo sobre un
ejemplo, supongamos el mismo caso del
juego anterior, pero ahora juegan 5 empre-
sas cuyos recursos de testaje son 700 pla-
zas. 400 plazas, 200 plazas, 100 plazas y
10O plazas respectivamente.

El algoritmo que hemos empleado es el
siguiente (ver cuadro 3): todas las empresas
comienzan jugando 5. La empresa | se
comporta de forma egoista y calcula que
jugando 8.29 obtendrad el maximo benefi-

cio. La empresa 2, que desconfia de la
empresa |, sabe que va jugar 8,29 y calcula
que debe jugar 8,46 para maximizar sus
beneficios, y asi sucesivamente. Cuando
todas las empresas se hayan comportado de
forma egofsta, las estrategias seran 8,29,
8,46, 8,55, 8,59 y 8,64. La empresa | toda-
via puede ir mds lejos y utilizar esa infor-
macion para optimizar de nuevo su estrate-
gia y obtener 8,64, pero su decisién puede
ser anticipada por Jas demds. Cuando todas
fas empresas hayan repetido esta operacion
varias veces, ninguna de ellas podrd mejo-
rar sus pagos con un cambio unilateral de

CUADRO 3

RESULTADOS DE LA CONVERGENCIA DEL ALGORITMO PARA ENCONTRAR EL

EQUILIBRIO DE NASH EN VARIOS CASOS CON DIFERENTE NUMERO DE

EMPRESAS. LA HEREDABILIDAD FUE 0.25 Y EL NUMERO DE SEMENTALES
SELECCIONADOS FUE 10
TABLE 3

RESULTS AND CONVERGENCE OF THE ALGORITHM REACHING THE NASH
EQUILIBRIUM IN SEVERAL CASES WITH NUMBER OF COMPANIES AND SEVERAL
TESTING FACILITY STRUCTURES. HERITABILITY WAS 0.25 AND THE NUMBER OF

SIRES SELECTED BY TRUNCATION WAS 10

case i L5 T, 1% Ts iter n, n, n n, ng
| 700 400 200 100 100 I 8299 8461 8551 8.598 8.647
2 B649 B.049 8.649 8649 8,649
3 8649 8649 8649 8.649 8649
2 600 300 300 150 150 1 8.261 8377 8505 8574 8,649
2 8649 8,649 8,049 8,649 8.649
3 8.649 8.640 8649 8,649 8649
3 850 350 250 50 I 8357 8.506 8.623 8,648
2 8,649 8.649 8.649 8,649
3 3.649 8,649 8.649 8,649
4 900 500 100 I 8378 8599 8,648
2 8.649 8.649 8.649
3 8,649 8.049 8.649
5 900 600 1 8,378 8,648
2 8.649 8,649
3 8.649 8.649
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su estrategla, entonces esta combinacion de
estrategias corresponde al equilibrio de
Nash. En el cuadro 3 se presenta el resulta-
do de este algoritmo para varios casos con
diferente nimero de empresas.

En cada paso del algoritmo, Ja empresa
correspondiente debe optimizar su estrate-
gia asumiendo que las otras empresas no
cambian la suya. Buscar el maximo de esa
funcion puede hacerse con un método
numérico como el algoritmo de acotamien-
tos sucesivos (PRESS e al., 1986).

El cuadro 3 presenta también otros 4 ca-
sos con diferente niimero y tamaiio de em-
presas. En los 5 casos, los recursos de testa-
je totales fueron 1500, y el equilibrio de
Nash fue igual para todos los casos. Esto
parece sugerir que el punto de equilibrio
depende sélo del cociente entre los recursos
de testaje y el nimero de sementales a
seleccionar (T/N), y del coeficiente de
heredabilidad, conclusidn ésta que recuerda
el trabajo de ROBERTSON (1957) acerca del
tamafio de familia que optimiza el progreso
genético.

Papel del cociente T/N y de la hereda-
bilidad en el equilibrio comercial: En las
figuras 2 y 3 presentamos los efectos del

cociente T/N y de la heredabilidad en el
tamano de familia escogido por empresas
altruistas o egoistas y en el progreso genéti-
co obtenido. Se muestra también la aproxi-
macion de Robertson para el tamano de
familia 6ptimo.

n=0.56

Estas figuras muestran que el equilibrio
comercial siempre da un tamafio de familia
menor que el que maximiza el progreso
genético, especialmente cuando la hereda-
bilidad es baja. El progreso genético obte-
nido por las 5 empresas egoistas es alrede-
dor de un 3% menor que el obtenido por 5
empresas altruistas.
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RESUMEN

Se describe la aplicacion de métodos Bayesianos para obtener inferencias sobre
parametros genéticos y valores mejorantes en Ewcalyptus nitens, Los datos disponi-
bles incluian registros de altura y didmetro de 14.590 arboles procedentes de 162
familias de polinizacién abierta y asignadas a 13 procedencias australianas. El ensayo
se realizo en 4 regiones de Chile y los datos fueron corregidos para eliminar la hetero-
ceneidad de varianzas entre bloques. En el andlisis las matrices aditivas se construye-
ron asumiendo un 40% de autopolinizacion. Debido a la existencia de interaccién
genotipo x ambiente los datos procedentes del sitio IV (Vista Alegre) fueron elimina-
dos de los andlisis. Las medias posteriores de las heredabilidades para altura y didme-
tro y las correlaciones genéticas y fenotipicas fueron 0,149, 0,187, 0.820 y 0.832. Para
ambos caracteres se detectaron diferencias en valores mejorantes entre procedencias y
entre familias. Se analizé tambien el efecto de la estandarizacién de los datos sobre el
ranking de los drboles.

Palabras clave: Eucalyptus nitens, Interaccién genotipo x medio. Muestreo de Gibbs.

SUMMARY
BAYESIAN ESTIMATION OF GENETIC PARAMETERS AND PROVENANCE
EFFECTS OF GROWTH TRAIS IN EUCALYPTUS NITENS

The application of a Bayesian procedure to obtain inferences about genetic para-
meters and breeding values for Eucalyptus nitens is described. An analysis with the
standard restricted maximum likelithood/best linear unbiased prediction method was
carried out to compare the results obtained with both methods. The data set consisted
of 14.590 trees from 162 open pollinated families taken from 13 different Australian
provenances. The trees are distributed over 4 sites in Chile. Data were corrected for
heterogeneity of phenotypic variances between blocks. In the analysis. a self pollina-
tion rate of 40% for the open pollinated families is assumed in the relationship matrix.
Data proceeding from site 1V (Vista Alegre) was removed because the existence of



280 Estimacion bayesiana de pardinetros gencticos v efectos de procedencia de caracteres de...

genotype x environment interaction. The postertor means of the heritabilities of height
and diameter and the genetic and phenotypic correfation were 0,149, 0,187, 0.820 and
0,832. Differences in breeding value among provenances and among families were
evidenced for both traits. The effect of data standardization by the estimated block
phenotypic standard deviation on the overall genetic ranking of trees was also analy-

zed.

Key words: Eucalyptus nitens. Genotype x environment interaction, Gibbs sampling.

Introduccion

En los tltimos afios se ha propuesto el
uso de la metodologia REML/BLUP en
mejora genética forestal (WHITE y HODGE,
1989; BORRALHO, 1995) como alternativa a
métodos tradicionales como la seleccion
fenotipica o la basada en indices de selec-
cién. Sin embargo, este enfoque atin pre-
senta algunos problemas que pueden ser
minimizados con el uso de aproximaciones
Bayesianas, especialmente cuando la infor-
macion disponible es escasa, o la estructura
genealdgica no cstd bien definida.

En ciencia forestal existen ya algunos
trabajos realizados con este enfoque
(GREEN y STRAWDERMAN, 1996) pero su
uso en programas de mejora no esta todavia
muy extendido (Soria y col., 1998). El pre-
sente articulo tiene como objetivo la aplica-
cidn de estas técnicas para el andlisis gené-
tico de caracteres de crecimiento en cuatro
ensayos de progenie y procedencias de
Eucalyptus nitens localizados en la region
VIII de Chile, usando un modelo bivariante
individual.

Material y métodos

Los datos del presente estudio fueron
recogidos por el Instituto Forestal de Chile
(INFOR) para evaluar el crecimiento de

162 familias de polinizacién abierta de Eu-
calvptus nitens, procedentes del sudeste
australiano, en distintas regiones de Chile.
La coleccion de semillas involucradas en
los ensayos fue adquirida al CSIRO, Aus-
tralia, en los afios 1987 y 1988 (cuadro 1)y
asignadas a 13 procedencias distintas.

Los ensayos se establecieron en cuatro
localidades del pafs, tres de ellas en la re-
gién VIl de Chile y la restante en la regién
X situada mds al sur y con unas condicio-
nes climaticas muy diferentes (cuadro 2).

Se empled el diseio de "blogues de

Jfamilias compactas™ equivalente al de par-

celas dividas ("split splot") en su distribu-
cién en el campo. En este esquema, la par-
cela principal estuvo compuesta por la pro-
cedencia, y dentro de ésta se distribuyeron
al azar las progenies, representadas por par-
celas de cuatro plantas en linea. Cada ensa-
yo estuvo formado por 8-10 blogues rodea-
dos por dos hileras perimetrales de plantas
de aislacién para minimizar el efecto de
borde. La altura y el didmetro a la altura del
pecho (1,3 m) fueron medidos en todos los
arboics supervivientes a los 5 afios de edad.
Los datos disponibles se muestran en el
cuadro 3. '

Interaccion Genotipo x Ambiente

La verificacion de la no existencia de in-
teraccion genotipo x medio es un asunto de
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CUADRO |
ANTECEDENTES DE LA COLECCION DE SEMILLAS DE EUCALYPTUS NITENS

Lugar N° Latitud Longitud Altitud
de origen Familias (Sur) (Oeste) (NSNM)
1. Major Point Ebor NSW 10 30°25° 152°25° 1.450
2. Barrington Tops NSW 9 31055 [151°30° [.450
3. Tallaganda SF NSW 5 35748 149°31° 1.280
4. Tallaganda SF NSW 7 35°48° 149°31° 1.250
5. Tallaganda SF NSW Il 35052 149° 30" [.105
6. Tallaganda SF NSW 3552 149° 28" 1.417
7. Anembo Tallaganda NSW 5 35°54° 1497 30° 1.300
8. Tallaganda NSW 13 36°00° 1499 54° £.050
9. Brown Mt. Nimmitabel NSW 11 36°32° 1499 28" 1.000
10. Glenborg SF NSW 9 36°38° 149°24° 1.050
1't. Toorongo Plateau VIC. 39 37°47 146° 16° 900
12. Toorongo Plateau VIC. 16 37°54° 146° 00° 1.000
13. Rubicon VIC. 20 37018 145° 49’ 1.000
CUADRO 2
IDENTIFICACION DE LOS ENSAYOS CONSIDERADOS EN LOS ANALISIS

Localizacion Latitud Longitud  Fecha de N.” Progenies
Ensayo Regidn, Provincia, Comuna Sur Oeste  establecimiento
I. El Durazno  VIII R, Nuble. San Carlos 36°26° 71°35 ago. 91 1.957
2. San Lorenzo  VIII R, Bio Bio, Sta. Barbara 37 30° 71°45° Jul. 90 3.259
3. El Morro VII R, Bio Bio. Mulchén 87° .55 72° 00 Jul. 90 4.485
4. Vista Alegre X R, Valdivia. Mafil 39°60° 72°50° jul. 90 4.889

gran importancia en mejora forestal debido
a la peculiar estructura de¢ los ensayos
forestales. En nuestro estudio se emplearon
dos métodos de anidlisis preliminares para
examinar la importancia de la interaccion
procedencia por sitio.

Componentes de Varianza

Para cada uno de los caracteres registra-
dos se realizé un andlisis de varianza y se

calculd la proporcion de la varianza total
representada por cada fuente de variacion.
El modelo empleado fue: :

Yi/A//lr = Pl + P/ri) + S/\ +B

+ PB//(A) +

T PSSy +

»
- ifkim

donde YI./.AM es la altura o diametro del arbol
m™ de la familia /' de la i procedencia
creciendo en el bloque /" del sitio & P, es
el efecto de la i procedencia; F, es el
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efecto de la familia /" dentro de la proce-
dencia i"; §, es el efecto del k" sitio: B,
es el efecto del bloque / dentro del sitio
k. PS, es el efecto de la interaccion de la
procedencia i y el sitio A, PB, es el
efecto de la interaccion de la procedencia
i" del blogue " dentro del sitio k" y ¢,
es el error aleatorio asociado al dato ijkim™.
La esperanza de los cuadrados medios
(EMS) fue calculada utilizando el procedi-
miento GLM del SAS (SAS INSTITUTE INC.,
1988).

En los programas de mejora, uno de los
criterios que se siguen para despreciar el
efecto de la interaccién, cuando ésta ha
sido significativa, es el indicado por SHEL-
BOURNE (1972). Este autor sugirié que
cuando el componente de varianza debido a
la interaccion es menor a la mitad del debi-
do al genotipo (OZGXE/O%j < 0,5), la interac-
cidén genotipo x ambiente carece de signifi-
cacion practica.

Correlaciones genéticas

Otro de los criterios seguidos para estu-
diar la importancia de la interaccion es el
valor de las correlaciones genéticas entre
un mismo cardcter medido en varios sitios.

Estas fueron estimadas con el programa
VCE (GROENEVELD, 1998). JOHNSON y
Burpon (1990) y WooLaston y col.,
(1990) dan como valor umbral 0,8, por
encima del cual la interaccion genotipo x
medio puede despreciarse.

Estandarizacion de los datos

La heterogeneidad de varianza entre blo-
ques fue corregida para los dos caracteres
registrados, mediante una estima de la des-
viacion estdndar dentro de grupos:

Y=Yt Og (- y)ls;

donde y,. es la observacion individual del
arbol /" en el bloque i, y, es la media del
caracter en el bloque ", s, €s una estima de
la desviacion estdndar dentro de bloques
obtenida usando un procedimiento empiri-
co Bayesiano que combina la informacion
de los datos de cada bloque con la informa-
cion a priori del resto de los bloques (WEI-
GEL y GIANOLA, 1993) y 0, es la desviacion
estandar base correspondiente a cada cardc-
ter y region. Esta se definié como la des-
viacién estdndar media del bloque, es decir,
valores de 2,07m (altura) y 2,88 cm (dia-
metro).

CUADRO 3

REGISTROS DISPONIBLES EN LA BASE DE DATOS

Todos los sitios

Excluido sitio 4

N° Arboles con dato (1)
N° Famihas

N° Arboles en pedigri ()
N° Procedencias

Media Altura (s.d.). m
Media Didmetro (s.d.), cm

14.590 9.701
162 162
14.752 9.863
13 13
8.213(2,643) 7.995 (2.696)
8.602 (3.358) 8,361 (3.386)
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Las desviaciones estandar medias de los
bloques después de la transformacion de
los datos fueron de 2,02 m y 2,83 cm para
la altura y el didmetro, respectivamente.
Aunque la heterogeneidad de varianzas de
ambos caracteres se redujo considerable-
mente después de la transformacidn, el test
de Barlett siguié siendo significativo para
ambos caracteres. Actualmente se estan
estudiando nuevos métodos de correccion
de la heterogeneidad de varianzas.

Modelo

La evaluacién genética de los drboles se
realizo siguiendo el modelo mixto bivarian-
te:

v=XB+Zu+e

donde v es la matriz de observaciones (al-
tura y didmetro) de orden n x 2, X y Z son
matrices de incidencia conocidas que rela-
cionan v con Jos efectos fijos  y aleatorios
u, respectivamente; 3 es una matriz p x 2
de los efectos fijos que incluyen la media y
el efecto de bloque; u= [u,,u,] es una ma-
triz n, x 2 de efectos genéticos aditivos; e=
le,.¢,] es una matriz n x 2 de efectos resi-
duales. Las distribuciones asumidas en este
modelo que consideran las procedencias
como grupos genéticos fueron:

WL, A Q. 8~ NQg A®E),
els, ~ N(©,/®,)

donde A es la matriz de relaciones aditivas;
Q es una matriz 11, x 13 cuyos elementos ¢,
representan la proporcién de genes de
arbol i derivados de cada procedencia j; g
es una matriz 13 x 2 de los efectos de las
procedencias para ambos caracteres
(Quaas, 1988) y £y X _son las matrices
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de (co)varianzas de los efectos genéticos
aditivos y residuales.

Un aspecto fundamental de los progra-
mas de mejora genética vegetal que impli-
can polinizacion abierta es el desconoci-
miento de los padres. En Eucalyptus existe
una complicacién adicional debido a la
existencia de autopolinizacién parcial.
En las evaluaciones genéticas cldsicas
(REML/BLUP), las matrices de relaciones
aditivas A se construyen asumiendo una
estructura familiar de medios hermanos.
Posteriormente las estimas de heredabilidad
se ajustan para considerar la tasa de autopo-
linizacion (s) (BORRALHO, 1995)

he = 0,25/1(2, Nla - O,25F/75)

stendo F= 0,5s, /1(21 la heredabilidad obteni-
da en el analisis REML y «a las relaciones
aditivas medias entre los arboles

a=s"+2s(1-5)0,5+(l-5720,25

En el presente andlisis, las matrices adi-
tivas se construyeron teniendo en cuenta
una tasa de autopolinizacién del 40%, se-
glin PEREZ-ENCISO y FERNANDO (1992), de
forma que fue considerada tanto en la esti-
macién de los pardmetros como en la eva-
luacion de los individuos.

Para el analisis bayesiano se siguid la
metodologia propuesta por SORENSEN y col.
(1994) y extendida a modelos bivariantes
usando una generalizacién multivariante de
la distribucion X2 (distribucion Whishart)
por VARONA y col. (1994). Tanto para los
efectos fijos como para los componentes de
varianza se emplearon distribuciones a
priori planas.

En el muestreo de Gibbs se realizaron
506.000 iteraciones, descartandose las
6.000 primeras y un intervalo de muestreo
de 1/50 salvandose, por tanto, 10.000
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muestras de cada pardmetro de interés. Para
el analisis post-Gibbs se estimaron los per-
files de las distribuciones marginales con
estimadores tipo kernel (SILVERMAN, 1986).
Los andlisis se efectuaron sobre una sub-
muestra de 1.000 puntos (uno de cada 10)
de la muestra de Gibbs.

Los andlisis se realizaron con los datos
estandarizados y sin estandarizar para eva-
luar el impacto de la transformacidn en la
prediccidn de los valores mejorantes y sus
implicaciones en la posible seleccién.
Fstos, a su vez, se compararon con los re-
sultados obtenidos con la metodologia
REML/BLUP para los que se utilizaron los
programas de estimas de componentes de
varianza VCE (GROENEVELD, 1994) y de
evaluacion genética PEST (GROENEVELD y
col., 1990)

Resultados y discusion
Interacciéon Genotipo x Ambiente

Las varianzas de la interaccion proce-
dencia por sitio fueron muy significativas
para ambos caracteres estandarizados, sien-
do la proporcidn de dicha varianza respecto
a la varianza total del 1.5% y 1,4% para al-
tura y didmetro, respectivamente. De acuer-
do con el criterio propuesto por SHEL-
BOURNE (1972) la interaccion no puede des-
cartarse en este estudio. Si bien para la altu-
ra el valor de o2, /0? fue 0,312, para el
didmetro este valor fue 0,837, superior al
umbral de 0,5. En los datos sin estandari-
zar, el efecto de la interaccidén fue todavia
mayor (0,474 para altura y 1,017 para dia-
metro).

Las correlaciones genéticas entre los dis-
tintos sitios para ambos caracteres se pre-
sentan en los cuadros 4y 5.

Las correlaciones entre los sitios El Du-
razno, San Lorenzo y El Morro (situados en
la VIII Regién de Chile) son mayores al va-
lor umbral definido por JOHNSON y BURDON
(1990) y WOOLASTON y col. (1990), mien-
tras que entre estos sitios y Vista Alegre
(situado en la X Regién) son menores.

Segln estos resultados procedimos a
realizar el anélisis de varianza descrito
anteriormente excluyendo el sitio Vista
Alegre del mismo y el efecto de la interac-
cién perdié importancia (0%, / 03 = 0,093
y 0,334 para altura y didmetro respectiva-
mentc).

A efectos précticos habria que utilizar un
modelo muliicardcter considerando los
datos de cste sitio como caracteres distintos
a los del resto de los sitios, sin embargo
debido a la poca informacidn de la que dis-
ponemos se optd por descartar los datos de
Vista Alegre en los analisis subsiguientes.

Estandarizacion de los datos

La influencia de la csiandarizaciéon de
los datos en la evaluacion genética se mues-
tra en el cuadro 6. |.us estimas de los coefi-
cientes de correlacién entre las medias pos-
teriores de los valores genéticos obtenidas
con los datos sin tipificar y tipificados para
las procedencias, familias y arboles fueron
muy altas (1,000, 0,997 y 0,997 para altura
y 0.984, 0,995 y 0,996 para didmetro, res-
pectivamente). S¢ observaron cambios muy
pequerios en el ranking de las procedencias,
fammilias y en el conjunto de los drboles.
[BANEZ y col. (1996) demostraron que las
predicciones de los valores mejorantes de
los datos individuales en bloques con ma-
yor / menor varianzas se espera que dismi-
nuyan / incrementen cuando se realiza la
estandarizacion de las varianzas fenotipi-
cas.
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CUADRO 4
CORRELACIONES GENETICAS ADITIVAS (ERRORES TIPICOS) ENTRE ALTURA
EN DIFERENTES SI'T10S

El Durazno San Lorenzo El Morro
San Lorenzo 0,958 (0,056)
El Morro 0.800 (0.087) 0.872 (0.059)
Vista Alegre 0.672 (0.100) 0,778 (0.068) 0,691 (0.077)
CUADRO 5

CORRELACIONES GENETICAS ADITIVAS (ERRORES TIPICOS) ENTRE
DIAMETRO EN DIFERENTES SITIOS

El Durazno San Lorenzo El Morro
San Lorenzo 0.795 (0,089)
El Morro 0.846 (0,066) 0,926 (0.049)
Vista Alegre 0.766 (0,085) 0,756 (0,074) 0,708 (0.062)
CUADRO 6

PRINCIPALES ESTADISTICOS DEL CAMBIO EN RANKING GENETICO CUANDO
LOS VALORES MEJORANTES PREDICHOS SON ESTIMADOS CON DATOS SIN
ESTANDARIZAR Y ESTANDARIZADOS
(Q', Q% Q% = PERCENTILES 25,50 Y 75, R = CORRELACION DE SPEARMAN)

Media  Moda Q! Q? Q’ Min. Max. r

Altira

Procedencias 0.00 0.00 0.00 0,00 0,00 0.0 1.000
Familias 0.00 1.00 -2,25 0.00 2,00 -10,10 0,997
Arboles 0.00 -9.00 -120,00 4,00 122,00 -1162.1161 0.997
100 mejores 34,07 N.U. -3.00 32.50 74,00 -85,204 0,340
Didmetro

Procedencias 0.00 0.00 -0,50 0,00 0.50 -1 0.984
Familias 0,00 1.00 -2.00 0.00 2.25 -16.17 0,995
Arboles 0.00 -24,00 -140,00 6,00 154,00 -1354.1046 0,996
100 mejores 25.02 N,U. -12.00 9,50 63.75 -66,171 0.553

N.U.: No tnica.
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El efecto méas importante de la estandari-
zacion de los datos se observé al analizar el
mérito genético de los mejores arboles y,
por tanto, de los candidatos a la seleccion
(correlaciones de 0,340 y 0,553 para altura
y didmetro respectivamente). La compara-
cién de las dos listas de los valores mejo-
rantes de los 100 mejores drboles predichos
por ambos métodos, muestra que sélo el
63% (Altura) y el 71% (Diametro) de éstos
estdn presentes en ambos catdlogos. Para
un programa de mejora, los cambjos en el
ranking genético son de particular relevan-
cia si coinciden con diferencias en la su-
perioridad genética de los individuos selec-
cionados.

Parametros Genéticos
En la figura | se muestran las distribu-

ciones marginales posteriores de los para-
metros de interés (heredabilidades y corre-

T Medin:

Estimacion bavesiana de pardmetros genéticos v efectos de procedencia de caracteres de...

laciones) obtenidas con los datos estan-
darizados. También se incluye un resumen
de los principales estadisticos de dichas
distribuciones, asi como las estimas pun-
tuales obtenidas con REML y ajustadas a
una tasa de polinizacién del 40%.

Una de las principales limitaciones de
las estimas REML de (co)varianzas es que
su distribucidén no es conocida. Sin embar-
go con los métodos bayesianos el conoci-
miento de las distribuciones posteriores de
los parametros permite la construccion de
intervalos de confianza. Los intervalos del
95% de mayor densidad posterior son los
intervalos de confianza mds usuales y fue-
ron calculados para todos los parametros
analizados. Para casi todos ellos las distri-
buciones fueron asimétricas.

Como cabria esperar al emplear distribu-
ciones a priori planas, las estimas REML
fueron muy parecidas a las modas posterio-

% 0.149 B’ Media: 0.187
| B Mediana: 0.147 DIAHETRG Mediana: 0.184
Moda: 0.132 Modha: 0.182
Taterva.95%: [0.108 - 0.193] Interva.95%: {0.136 - 0.243)
REML.: 0.141 REML: 0.178
£ : g _— T ¥ T : | I
0.090 0.120 0.150 0.180 0.210 0.116 0.147 0178 0.208 0233 0.270 0.301
Media: 0.820 Media: 0.832
Mediana: 0.822 Fa Mediana: 0.832 Te
Modas: 0811 Moda: 0.831
Interva.95%: [0.760 - 0.879] Interva.95%: [0.824 - 0.838|
REML: 0.821

0670 0706 0.742 0778 0814 0850 0886

Figura t. Distribuciones marginales posteriores de las heredabilidades de la altura (/°

0.700 0.818 0.822 0826 0830 0.834 0.838 0.842

aLrvra) Y

didmetro (I° ), \rrpp) ¥ de la correlaciones genéticas (r,) y fenotipicas (r/,)‘
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res obtenidas usando técnicas Bayesianas.
Ademds fueron semejantes a las encontra-
das en la bibliografia (IPINzA y col., 1997).

Efectos de las procedencias y valores
mejorantes de las familias

En el analisis bayesiano las procedencias
fueron incluidas en el pedigri como padres
fantasmas en vez de incluirlas como efectos
fijos en el modelo de evaluacién. Los valo-
res de la media y desviaciones estandar de
las correspondientes distribuciones margi-
nales de los efectos de las procedencias
australianas se presentan en el cuadro 7.

Los efectos de las procedencias en am-
bos caracteres se calcularon como la dife-
rencia en valores genéticos en relacién a la
procedencia Toorongo Plateau (11) de Aus-

tralia, considerada la poblacion base al ser
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la mas representada por el mayor niimero
de familias (39).

No se observaron grandes diferencias
entre las estimas puntuales de los efectos
de las procedencias obtenidas por REML/-
BLUP y aquellas obtenidas por el método
Bayesiano.

Las medias posteriores de los valores
mejorantes de las familias Australianas
oscilaron entre los valores extremos: -2,974
a 1,424 m (altura) y -3,532 a 2,374 cm (dia-
metro). Las desviaciones estandar posterio-
res de estas familias variaron de 0,254 a
0.448 m (altura) y de 0,381 a 0,672 cm
(diametro). Estos valores indican la dife-
rente informacién disponible de las fami-
lias de cada procedencia, de manera que los
efectos de las procedencia 3 (Tallaganda
SF) y 7 (Anembo Tallaganda). con sélo 5
familias y 200 datos de drboles y 5 familias
y 325 datos de drboles respectivamente,

CUADRO 7
MEDIA Y DESVIACION ESTANDAR DE LAS DISTRIBUCIONES POSTERIORES DE
LOS EFECTOS DE LAS PROCEDENCIAS AUSTRALIANAS Y ESTIMAS BLUP

PARA ALTURA Y DIAMETRO
Altura Diametro
Media (s.d.) BLUP Media (s.d.) BLUP
Procedencia
I.Major Point Ebor -1,712 0 (0,188) -1.665 -1,593  (0.302) -1,542
2.Barrigton Tops -0.826  (0,199) -0.803 -0.038 (0,312) -0.010
3.Tallaganda SF -1.233  (0,261) -1.210 -0,976 (0.401) -0.957
4.Tallaganda SF -1,647  (0.226) -1.586 -1.194  (0.364) -1.110
5.Tallaganda SF -1.422  (0,179) -1.376 -1.412 (0.296) -1,361
6.Tallaganda SF -1,297  (0,207) -1.270 -1,082  (0.327) -1,049
7.Anembo Tallaganda 1311 (0.255) -1.,277 -1,008 (0.410) -0,959
8. Tallaganda -1.262  (0,176) -1.214 -0,907 (0.279 -0.910
9.Brown Mt. Nimmitabel -1,594  (0,185) -1.546 -1,285 (0,292) -1,230
10.Glenborg SF -1,386  (0.201) -1,319 -1.056 (0.314) -0,951
{1.Toorongo Plateau 0,000 - 0,000 0,000 - 0.000
12.Toorongo Plateau -0.300 (0.163) -0,276 0410 (0,253) -0,385
13.Rubicon 0,602 (0,148) 0,653 0,980 (0,225) 1,049
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CUADRO 8
PRINCIPALES ESTADISTICOS DEL CAMBIO EN RANKING GENETICO CUANDO
LOS VALORES MEJORANTES PREDICHOS SON ESTIMADOS CON BLUP O
TECNICAS BAYESIANAS
(Q', Q2 ,Q* = PERCENTILES 25, 50 Y 75, r= CORRELACION DE SPEARMAN)

Media Moda Q' Q? Q? Min. , Max. r

Altura

Procedencias 0,00 0.00 0.00 0.00 0,00 0.0 1,000
Familias 0,00 0,00 -2,25 0,00 1.00 9,17 0,895
Arboles 0.00 0,00 -84.00 9.00 103,00 -919,2973 0,998
100 mejores 248 0.00 -7.00 1.50 10,00 -31.55 0,878
Didinetro

Procedencias 0.00 0,00 0.00 0.00 0,00 22,1 0,984
Familias 0.00 -1.00 -3,00 -1,00 2,00 -11,16 0,996
Arboles 0.00 1,73 -95,00 11,00 112,00 -3676,1369 0,998
100 mejores 2,09 0,00 =575 0,00 7.00 -26.80 0,934

son las estimadas con mayor error, mientras
que la procedencia 13 (Rubicon) con 20
familias y 1.047 registros es la estimada
con mayor precisiéon (excluida la proceden-
cia |1. Toorongo Plateau con 39 familias y
2.493 registros considerada, por este moti-
vo, como referencia).

Evaluacion BLUP vs. Muestreo de Gibbs

En la comparacion entre los ranking de
las procedencias y valores mejorantes de
las familias y arboles obtenidos por BLUP
y muestreo de Gibbs, las diferencias fueron
insignificantes (cuadro 8).

En consecuencia, el impacto de la técni-
ca de evaluacidon genética es muy poco
importante tanto para las familias (para la
mitad de las familias el cambio en posicion
es menor a 3) como para el caso del ran-
king de los 100 mejores arboles (solo 8
para la altura y 5 para el didmetro serian

seleccionados por técnicas bayesianas y no
estarian presentes si se seleccionara por el
mérito genético estimado via BLUP). La
respuesta a la seleccién, por tanto, no esta-
ria muy condicionada por el método de
estimacién siendo, las diferencias de la
media de los valores mejorantes de los 100
arboles seleccionados estimados via Gibbs
y REML/BLUP triviales.

Los resultados obtenidos confirman la
aplicabilidad de las técnicas de modelos
mixtos al andlisis de datos forestales y evi-
dencian, en nuestra opinidn, la riqueza de
informacion que proporcionan las técnicas
bayesianas y las ventajas que su futura apli-
cacion en programas de mejora de Eucalyp-
tus podrian conllevar.
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RESUMEN

Se expone brevemente la metodologia empleada en el programa de mejora de
pino radiata en el Pais Vasco y se comentan algunos resultados obtenidos en los dife-
rentes ensayos de campo asociados al programa, en especial los referentes a ciertos

pardmetros genéticos.
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SUMMARY

RADIATA PINE BREEDING PROGRAM IN BASQUE COUNTRY

Methodology of radiata pine breeding program in Basque Country are briefly
exposed. Some results concerning genetic parameters of the species are also discuted.

Key words: Radiata pine, Breeding program, Genetic parameters.

Introduccion

A pesar de que las masas de Pinus radia-
ta de la Comunidad Autonoma Vasca
(CAV), se pueden catalogar entre los bos-
ques mas productivos de Europa, son sus-
ceptibles de mejora. En efecto, la produc-
cién media del bosque de pino radiata en la
Cornisa Cantdbrica ronda los 13 m¥/ha/afio,
mientras que en otros paises (Chile, Nueva
Zelanda) puede alcanzar valores medios
superiores a los 25 m¥/hasaiio. Teniendo en
cuenta la diferencia entre las condiciones
naturales y socioecondmijcas de la CAV y
de los paises citados; una cifra factible en

cuanto a la produccién en nuestro ambito
seria de 15-18 m'/ha/afio. Buena parte de
este incremento se podria conseguir me-
diante la mejora genética de la especie.

En la actualidad, la especie ocupa unas
150.000 has en la CAV y produce una
media anual de 1.500.000 metros cubicos
de madera lo que supone el 15% de la pro-
duccion maderera de Esparia. Desde 1984
se lleva a cabo un Programa de mejora ge-
nética con el objetivo principal de aumentar
su rendimiento en madera. En 1998 se ha
ampliado el objetivo inicial con la creacion
de lineas resistentes a un hongo patdgeno
llamado Diplodia pinea Desm. (Kirxck).
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Los programas de mejora genética fores-
tales tienen una serie de particularidades
que merece la pena destacar.

— Los arboles tienen largos ciclos gene-
rativos. En el caso de pino radiata, el apro-
vechamiento de la madera se hace cuando
el arbol ha alcanzado 30-35 afios mientras
que en otras especies como el haya o roble
hay que esperar 100-120 afios. Los resulta-
dos de la mejora muchas veces no son
observables en un ciclo de vida humano,
por lo que es necesario la continuidad del
trabajo a lo largo de varias generaciones de
mejoradores.

Debido a estos largos ciclos, los objeti-
vos iniciales del Programa pueden no ser
de interés al cabo de cierto tiempo. Un cla-
ro ejemplo de esta circunstancia fueron los
programas de mejora en ciertas especies de
coniferas de EE.UU. enfocados a la pro-
duccién papelera cuando la actual demanda
es para madera de sierra. Ademds, las
correlaciones juvenil-adulto, especialmente
en lo que respecta a las caracteristicas del
crecimiento, no suelen ser satisfactorias.
Esto requiere efectuar ensayos durante un
ntimero considerable de afos antes de que
se estime con precision la tasa potencial de
crecimiento de un determinado genotipo.
Las correlaciones juvenil-adulto son poco
claras para el crecimiento, y derivan del
hecho de que los diferentes arboles poseen
distintas curvas de crecimiento. Algunos
inician el crecimiento y maduran répida-
mente, seguidos de un retardo en su creci-
miento, mientras que otros lo inician lenta-
mente pero crecen a una tasa constante
durante un largo periodo de tiempo.

— El tamafio de los arboles también crea
problemas en los procesos de medicion,
cruzamientos y recoleccion de semillas.
Otro aspecto con el tamafio es encontrar
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areas adecuadas para “almacenar” el mate-
rial genético y para realizar ensayos.

— Como aspecto positivo, las especies
forestales muestran en general una gran
variabilidad genética por lo que los progra-
mas de mejora suelen ser viables en la
mayoria de los casos. Esto es especialmen-
te cierto en el caso de caracteristicas de
adaptabilidad y resistencias a plagas y
enfermedades (Zosr1., 1984).

Metodologia

LLa metodologia del Programa de Mejora
Genética del pino radiata es muy similar a
las que se aplican en muchos programas de
mejora forestales. A continuacién se deta-
[lan las fases mas importantes:

a) Selecciéon de mejorantes (arboles
plus).

Originariamente el proceso de seleccion
se planted siguiendo un procedimiento muy
estricto: los arboles candidatos debian teux,
un 20% y 10% de superioridad en didmetro
y en altura respectivamente en relacion a
los cuatro mejores individuos del rodal.
Ademids debian tener buen porte. rama de
pequefio didmetro e insertada perpendicu-
larmente en el tronco, una guia definida y
vigorosa, y no padecer enfermedad o plaga
alguna. Bédsicamente, estas condiciones se
cumplen en los 82 arboles seleccionados
hasta el dfa de hoy. En algtn caso se han
primado mds las caracteristicas relaciona-
das con la forma del drbol que con el creci-
miento.

La cantidad de arboles seleccionados ha
venido determinada en gran medida por la
capacidad operativa del personal existente
pudiéndose establecer que la aparicion de
un arbol plus supone 5 6 6 dias de bisque-
da por dos personas, en las condiciones del
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pino radiata en el Pais Vasco: masas coeta-
neas , buena red de pistas forestales aunque
impracticables en época de lluvias intensas.
faita de continuidad en los rodales (distri-
bucién en mosaico), etc. La seleccion de
arboles plus se centrd en pinares de mds de
20 afios y por término medio aparecié un
arbol plus cada 150 ha lo que supone una
seleccidn cada 40.000 individuos. El proce-
so de seleccién ha sido continuo desde el
afio 1986 y a medida que van apareciendo
nuevos drboles, se van incorporando al pro-
grama de mejora hasta llegar a una cifra de
150, que se considera dptima para la pobla-
ci6n a mejorar (Burdon com. pers.).

b) Huertos Semilleros.

Un huerto semillero por definicién es
una plantacion de clones o de progenies
seleccionadas y que se maneja para produ-
cir frecuentes cosechas de semillas, abun-
dantes y facilmente aprovechables. Las
semillas pueden producirse mediante poli-
nizaciones controfadas o mediante poliniza-
cién libre entre las plantas presentes.

La propagacién vegetativa de los arboles
plus (clones) se realizd principalmente
mediante injerto de yema terminal. En
1987, se instalé un huerto semillero de
polinizacién controlada en Llodio (Alava)
con 60 drboles y 18 clones/drbol.

En este huerto se han tenido que poner a
punto ciertas técnicas complementarias
para la realizacion de las polinizaciones
controladas. En el afio 1994 se empezd a
combinar la polinizacién con aislamiento
de flor femenina con la polinizacién en fase
acuosa con 3% peso de polen/agua sin ais-
lamiento previo de la flor, siguiendo la
metodologia descrita por SWEET ef al.
(1995). La semilla producida con aisla-
miento de flor femenina se utiliza para la
instalacion de ensayos de progenie mien-
tras que la obtenida en tase acuosa se
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emplea para la obtencién de plantas madre
que produzcan estaquillas juveniles. La
produccién combinada con ambas técnicas
no supera | kg/ha de semilla al afio.

En 1996 se acabo de instalar un huerto
semillero de polinizacién abierta en Lau-
kiniz (Bizkaia) con 49 arboles y 25 clo-
nes/drbol en bloques completos al azar con
una superficie de 2,5 ha. Segin el conteo
de flores femeninas realizado en 1996 y
1997, las producciones previstas para el
ano 1998 y 1999 serdn 22.500 y 200.000
semillas para el total del huerto. Se espera
una produccidn mdxima hacia el aiio 2003
con 600.000 semillas.

Ese mismo afio, se empezd con la insta-
lacion de un huerto semillero de poliniza-
cidn abierta en Karrantza (Bizkaia) forma-
do por 36 drboles y 120 clones/drbol dis-
puestos as{ mismo en bloques completos al
azar y con una superficie prevista de 20 ha.
Se prevé su finalizacién en 1999.

¢) Parcelas de ensayo.

Las parcelas de ensayo ligadas a un pro-
grama de mejora forestal se instalan bdsica-
mente para estimar dos caracterfsticas de la
poblacidn, por un Jado la existencia y com-
portamiento de las procedencias y por otro
las caracteristicas genéticas de la poblacidn
a mejorar:

Ensayos de procedencias. Debido a la
gran variabilidad genética existente en las
especies forestales, existen en general
varios origenes dentro de especie que sin
llegar a tener catcgoria taxondmica, si lo
tienen a nivel genctico. Estas variaciones
genéticas reciben el nombre de “proceden-
cias”, y tal como asevera ZOBeL (1984):
“Las ganancias mayores, mds faciles y més
rdpidas en la mayoria de los programas de
mejora genética forestal, se obtienen asegu-
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rando el uso de la procedencia adecuada
dentro de la especie”.

En el caso del pino radiata, existen cinco
procedencias o razas locales, cada una con
diferentes comportamientos en lo referente
a crecimientos, forma, adaptabilidad y
resistencia a plagas y enfermedades (Ver
cuadro 1). La forma cléasica de estudiar la
existencia de procedencias en las especies
forestales es Ja instalacion de parcelas de
ensayo y estudiar el comportamiento de
dichas procedencias en campo con el objeto
de establecer diferencias entre las mismas
respecto a caracteristicas interesantes para

293

el mejorador. Como ocurre con todas las
parcelas de ensayo en las que estdn involu-
cradas especies forestales, la edad para
determinar éstas desde un punto de vista
comercial, suele ser un tercio de la edad
aprovechable que en caso del pino radiata
es de 10 afios. Con el advenimiento de las
técnicas de biologia molecular, en la actua-
lidad es posible la caracterizacion de Jas
procedencias y su grado de divergencia
genética en periodos mucho mas cortos
(ARAGONES et al., 1997).

Ensayos de progenie. Se instalan para
determinar la calidad genética de los drbo-

CUADRO |
COMPORTAMIENTO RELATIVO DE LAS PROCEDENCIAS NATURALES Y DE LAS
POBLACIONES LOCALES Y MEJORADAS EN DIFERENTES PAISES

CHILE

Poblacién Crecim.

% Arboles
rectos

% Arboles
rama peq|.

% Arboles
guia def.

Ano Nuevo #
Monterrey #
Cambria
Poblacién
local
Poblacién
mejorada

*: Malo. **: Normal, ¥*#: Bueno, **

“ Muy bueno

Fuente: Javawickrama K.J.S.y Baroccnr C.. 1993,

SUDAFRICA

Poblacion Forma

Resistencia

Altura Volumen

afido (1)

Afio Nuevo
Monterrey
Cambria
Poblacién local
Poblacion
mejorada

(1) Pineus pini MACQUART
Fuente: FALKENHAGEN E.R.. 1991,
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NUEVA ZELANDA

Poblacion Resist. Resist. Resist. Resist. Forma PoCort. Ramas
frio Dothis. Diplod. Cyclae.

Ao Nuevo sk sk s * *ox *

Monterrey wE o w0 -

Cambria * * A

(1) Diplod.= Diplodia pinea

(2) Dothis.= Dothistroma pini

(3) Cyclae.= Cyclaneusima minus

Fuente: BURDON R.D. er al.. 1992.

les seleccionados y para estimar una serie Familias: 28.

de caracteristicas genéticas fundamentales:
herabilidades de los caracteres a mejorar ,
correlaciones genéticas entre dichos carac-
teres y correlaciones genotipo-ambiente.

En los estudios de la progenie en el
mundo forestal suele utilizarse los medio
hermanos (half-sibs) dada la imposibildad
en la mayoria de los casos de realizar cru-
zamientos controlados. La instalacién en
campo de este tipo de ensayos sigue unos
disenos estadisticos muy sencillos, siendo
el mas frecuente el de bloques completos al
azar. La recomendacidn general es que los
bloques sean del menor tamafio y con las
maximas repeticiones posibles para mini-
mizar el efecto ambiental. Es asimismo
recomendable la instalaciéon de varios ensa-
yos de progenie en difrentes lugares para la
estimacién de la relacién genotipo-ambien-
te y para asegurarse la pervivencia de los
ensayos, pues no hay que olvidar que éstos
tienen que permanecer durante mucho
tiempo expuestos a diferentes riesgos natu-
rales y antrépicos (fuegos, plagas etc.).

En el Pais Vasco existen tres ensayos de
progenie con las siguientes caracteristicas:

— Ensayo de Progenie de Luyando.
Afo de plantacion: 1989.
Superficie: 1,5 has.

Disefio: 31 bloques completos al azar.

Las 28 familias estdn formadas por
medio-hermanos (balf-sibs) procedentes de
polinizaciones libres de otros tantos arboles
plus.

- Ensayo de Progenie de Llodio.
Ao de Plantacion: 1990.

Superficie: 0,3 has.

Familias: 15 y un control.

Disefo: 15 bloques completos al azar.

Las reducidas dimensiones de esta par-
cela y sobre todo su facil acceso permiten
realizar una serie de medidas suplementa-
rias: fenologia, crecimientos en primavera
y otoflo, pautas de ramificacién, etc.

— Ensayo de Progenie de Orozko.
Ao de Plantacién: 1992.

Superficie: 3 has,

Familias : 36 y cuatro controles.
Diseno: 50 bloques completos al azar.

Resultados

De los ensayos de progenie instalados
dentro del programa de mejora genética se
han obtenido las siguientes estimaciones:
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- Heredabilidades

Rasgo Ensayo Ensayo
de Orozko  de Luyando

Altura 0.15 0.20
Didmetro 0.17 0.22
Rectitud 0.02 0.04
Didmetro de rama 0.03 0.14
Angulo de rama 0.09 0.15
Resistencia a
Diplodia Pinea 0.21

Las heredabilidades de las caracteristicas
de crecimiento son moderadas en dmbos
ensayos. Estos valores son muy similares a
los obtenidos en otros programas de mejora
realizados en Nueva Zelanda y Australia
con la misma especie (ver cuadro 2). Es
destacable la moderada heredabilidad esti-
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mada para la resistencia a una plaga que
provoca grandes pérdidas econdmicas en el
Pais Vasco.

Las caracteristicas de forma tienen hera-
bilidades bajas y diferentes segtin el ensa-
yo. Esto puede deberse a dos causas. En
primer lugar, la estimacion de caracteris-
ticas de forma se realiza mediante una pun-
tuacion subjetiva, asj para troncos muy rec-
tos se asignan 6 puntos, mientras que para
troncos muy torcidos se le asigna | puntoy
de igual manera para el resto de caracteris-
ticas de forma. Esta forma de actuar hace
que las variables no se distribuyan de ma-
nera normal y las estimaciones de los com-
ponentes de la varianza queden sesgadas.
Otra posible explicacién de estos valores
tan bajos puede ser la adaptabilidad de los
pinos del Pais Vasco a condiciones adver-
sas (nieve, suelos con gran pendiente) con

CUADRO2
DATOS DE HEREDABILIDADES EN LOS ESTUDIOS REALIZADOS EN
AUSTRALIAY NUEVA ZELANDA

Altura Didametro Rectitud Calidad (%)

del fuste normal del fuste de rama
Australia
Corr. & ZED.(1980) 0.29 0.18 0,21 0,22
DEAN ef al.(1983) 0.16 023 0,21 0,8
MATH. & RaY(1984) 0,19 0,18 0,38 0,44
Nueva Zelanda
BANNISTER. (1968) 0.18 0,13 0,42 -
SHEL ef al (1972) - 0,15 0,12 0,21
WiLc. er al (1975) 0.18 0,25 0.14 -
SHEL. & L0.(1980) - 0,19 0.17 0,28
BURD. er al.(1983) 0.14 0.14 0,08 0.27
CARSON (1986) 0,22 0,10 0.16 0.25

(*) Se estiman conjuntamente el didmetro de rama y el angulo de insercion.
Fuente: CorTeRl. P.P and DEan C.A.: Succesul Tree Breeding with Index Seelection. CSIRO (1990)

pag. 19.
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lo que se ha conseguido drboles rectos, con
rama pequena e insertada perpendicular-
mente.

-Correlacciones genéticas entre rasgos.

Se ha encontrado una gran correlacion
genética (0.9 y 0,8 para los ensayos de
Orozko y Luyando respectivamente) entre
altura y didmetro con lo que a priori es
posible seleccionar para ambas caracteris-
ticas, También es destacable la buena corre-
lacién genética entre las caracteristicas de
crecimiento y la resistencia al hongo Di-
plodia (0,5 y 0,56 para altura y didmetro
respectivamente). Para caracteristicas de
forma, las correlaciones genéticas son con-
tradictorias y de explicacién confusa.

- Ganancias obtenidus.

Para conocer la ganancia en cada varia-
ble que se obtendrd en una seleceién multi-
ple se aplica el indice de seleccion milti-
ple:

[=bl#P]+ b2¥*P2+ ... +bn*Pn
Siendo:

- PL, P2... Pn los valores fenotipicos de
cada drbol para las variables clegidas.

— bl, b2...bn son los valores de los coe-
ficientes de los indices de seleccion, y que
se calculan para cada variable, segdn el
modelo de Falconer (1989):

b*p=G*a

Donde: a es un valor que el selecciona-
dor asigna a cada variable segin la impor-
tancia relativa del mismo, mientras que G y
P son las matrices de varianza-covarianza
genética y fenotipica respectivamente.

Aplicando este indice de seleccion es
posible mejorar conjuntamente un 11,8%
en altura, un 17,5% en diametro y un 28%
en rsistencia a Diplodia.
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RESUMEN

Se presentan los primeros estudios llevados a cabo sobre la informacion recogida
en el esquema de seleccion de Carne-Aragon S.C.L. en raza Rasa-Aragonesa. El obje-
tivo de seleccion es el incremento de la productividad numérica y el criterio de selec-
cién es la prolificidad de las ovejas por parto.

La prolificidad presenta distribucidn fenotipica discontinua, con un reducido
nidmero de clases y clatamente asimétrica duddndose se pueda aplicar la metodologia
de modelos mixtos a ¢stos caracteres. A los cfectos de valoracidn genética s¢ puede
optar, bien por ignorar su naturaleza discontinua (asumiendo que los modelos mixtos
son suficientemente robustos para soportac tales clases de anomalias), o bien por asu-
mir modelos mds complejos como los no lineales o el modelo umbral (con su doble
escala visible y subyacente). En cste GHtimo caso y dado que la cscala subyacente c¢s
mds heredable pareceria l6gico que los reproductores se cligieran segdn su valoracion
en esta escala. La forma propuesta por SORENSEN (1995) podria ser una forma de abor-
dar este problema ya que obtiene valoraciones y parametros genéticos en la escala
subyacente, mediante metodologia Bayesiana y muestreo de Gibbs.

El modelo utilizado para la valoracion genética es el modelo animal con medidas
repetidas e incluyce los efectos Rebafo-Afo, estacion de parto, numero de patto, inter-
valo entre partos, modo de cubricion, valor genético y el efecto permanente. La base
de datos incluye 21.605 ovejas con 71.130 partos.

Las estimas de la heredabilidad y repctibilidad en la escala visible fueron de
0.049+0,004 y de 0,106+0,002 y de 0.101£0,008 y de 0,164+0.004 en la escala subya-
cente. Estos valores confirman lo citado en la literatura acerca de la mayor heredabi-
lidad del cardcter en la escala subyacente.

Palabras Claves: Ovino. Prolificidad. Parametros genéticos. Muestreo de Gibbs.

SUMMARY
GENETIC PARAMETER ESTIMATION FOR PROLIFICACY IN SHEEPS USING
GIBBS SAMPLING: PRELIMINARY RESULTS

First studies based on the results obtained from Carne-Aragdén S.C.L. selection
scheme on Rasa-Aragonesa sheep are presented. Selection objective is to increase
numeric productivity and the selection criterion was the ewes prolificacy.
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Prolificacy presents a discontinuous and asymmetrical phenotypic distribution
with a small number of classes which is not the ideal situation to apply mixed models
methodology. Animal breeding values can be estimated ignoring discontinuous nature
of this trait (trusting in mixed models method robustness) or using more complex
models as non linear or threshold (with two scales: visible and subjacent) ones. Under
the threshold model the heritability for prolificacy in the subjacent scale is higher than
that in the visible scale. Therefore animals should be selected in the basis of their bre-
eding values estimated in the subjacent scale. Sorensen (1995) proposed a Bayesian
approach using Gibbs Sampling to estimate breeding values and genetic parameters in
the subjacent scale under a threshold model.

In this case a threshold animal model with repeated measures including herd-
year, lambing season, lambing number, period between lambings and covering mode
as fixed effects was applied. Data consisted on 21605 ewes with 71130 lambings.

Heritability and repeatability estimates were 0.049+0.004 and 0.106+0.002 in the
visible scale and 0.101+0.008 and 0.164+0.004 in the subjacent one, respectively.
These values corroborate literature estimates in the sense of higher heritability values

obtained in the subjacent scale.

Key words: Meat ewes, Prolificacy. Genetic parameters, Gibbs Sampling.

Introduccion

La cooperativa Carne-Aragén S.C.L.
estd llevando a cabo un programa de selec-
cién genética en ganado ovino de raza Rasa
Aragonesa en colaboracién con la DGA de
Aragén y el INIA de Madrid, cuyo objetivo
de seleccién es incrementar la productivi-
dad numérica, utilizando como criterio de
seleccion la prolificidad de las ovejas. Este
programa se puso en marcha a finales de
199s.

LL.a metodologia BLUP es generalmente,
aceptada como la forma mas eficiente y
versétil de obtener una clasificacién correc-
ta de los animales en funcién de su valor
genético. En condiciones adecuadas las
predicciones genéticas son insesgadas y de
minima varianza. No obstante hay conside-
rables reservas de tipo tedrico acerca de su

posible aplicacion a caracteres de tipo dis-
creto.

La prolificidad es un cardcter que pre-
senta distribucion fenotipica discontinua,
con un reducido nimero de clases y clara-
mente asimétrica. Estas caracteristicas po-
nen en cuestién que su andlisis pueda lle-
varse a cabo mediante la técnica de los mo-
delos lineales mixtos. No obstante dicha
naturaleza discontinua, en ocasiones, se
suele ignorar aduciendo que los modelos
mixtos es una metodologia robusta que so-
porta anomalias en la distribucidn de los
caricteres y que permite una aceptable or-
denacidn de los animales en funcién de su
valor genético.

La definicién del modelo umbral por
WRIGHT (1934) y su posterior desarrollo
por DEMSPTER y LERNER (1950), en el caso
de un solo umbral, puso en evidencia que
las heredabilidades en la escala subyacente
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y en la escala visible pueden ser diferentes
y de mayor magnitud en la primera que en
la Gltima, estando ambas relacionadas en
funcién de la incidencia del caricter y del
valor de la ordenada en el valor umbral.
GiaNOLA (1982) generaliza estos resultados
a un mayor niimero de umbrales.

GianoLa y FOULLEY (1983) y HARVILLE
y MEE (1984) proponen métodos con mo-
delos no lineales con el propésito de obte-
ner predicciones genéticas, pero presentan
grandes problemas computacionales cuan-
do se pretende aplicar un modelo animal
con medidas repetidas sobre los datos de
una poblacion de gran tamafo. FOULLEY y
col. (1987) proponen la utilizacién de un
modelo Poisson con estos mismos propdsi-
tos, no encontrando ventajas respecto a
otros modelos.

Desde un punto de vista tedrico, y pues-
to que la escala subyacente es mas hereda-
ble, seria deseable que la eleccién de los
reproductores se basara en los vajores ge-
neticos predichos sobre la escala subyacen-
te mds que en los predichos sobre la visi-
ble, lo que implica acceder de algiin modo
a dicha escala. SORENSEN y col. (1995) pro-
ponen un método para efectuar inferencias
bayesianas en modelos umbrales mediante
muestreo de Gibbs, basado en el muestreo
de funciones de densidad truncadas que
conducen a distribuciones posteriores de
los parametros genéticos y de las prediccio-
nes genéticas de los animales en la escala
subyacente.

El propésito de este trabajo es presentar

los primeros resultados de la aplicacion de
la metodologia descrita por SORENSEN y
col. (1995) mediante un modelo animal con
medidas repetidas. al esquema de seleccion
genética de Carne-Aragdn, en especial a la
obtencion de estimas de heredabilidad y
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repetibilidad de la prolificidad, obtenidas
de formas diferentes y en las dos escalas.

Material y métodos

Los datos utilizados fueron parte de los
acumulados en la base de datos del progra-
ma de seleccion y que se emplearon en la
tltima valoracién de reproductores en Abril
de 1998. El niimero total de animales en di-
cha base de datos fue de 36.159 ovejas en
44 rebaios que sumaban un total de 107.921
partos. Hasta la fecha hay datos de 27 ma-
chos con 366 hijas controladas.

Los datos utilizados fueron los corres-
pondientes a los rebafios conectados, enten-
diéndose por tales los que tenian al menos
8 hijas de machos de referencia. El nimero
de ovejas en estas circunstancias fue de
21.605 con un total de 71.130 partos y 24
machos. El modelo utilizado fue el siguien-
te:

Y, =+ RA; +Est. + Np_+ltp, +

ijkI
Mcm * Un + Epn + s’p(ijklmn)
En donde:
Y esla prolificidad de la oveja en el
parto.

w es la media general de la poblacién.

RA, esel grupo de comparacion rebafio-
afio de parto (108 niveles).

Est. es el efecto de la estacién de parto
(12 niveles).

Np, es el efecto del numero de parto
(10 niveles).

Itp, es el efecto del intervalo parto y
siguiente cubricién (6 niveles: ovejas de
primer parto, <90 dias, 90-160 dias, >160.
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anomalias: intervalo entre parto < 150 dias,
> 600 dias).

Mg, es el efecto del modo de cubricidn
(3 niveles, sincronizacidn de celos sin 1A,
sincronizacién mas 1A, monta natural).

U, es el efecto genctico del animal que
produce el dato.

Ep, es el efecto ambiental permanente

n

Epgiikima CS el residuo del modelo

Para estimar los parametros genéticos se
utilizaron diversos métodos con el fin de
comparar resultados.

Sobre la escala visible se utilizé el pro-
grama VCE de GROGLNEVELD (1998) que
implementa la metologia REML usando un
método de gradiente analitico para maximi-
zar la funcién de verosimilitud.

También se utilizd sobre la escala visible
el muestreo de Gibbs seglin WANG (1994),
realizandose un muestreo de los efectos fi-
Jos, efectos aleatorios y las varianzas gené-
ticas, del efecto permanente y residual. Pa-
ra los efectos fijos se asumieron “priors”
uniformes de modo que todo los valores
tuvieran la misma probabilidad y para los
componentes de varianza se asumieron dis-
tribuciones %’ invertidas con bajos grados
de credibilidad (VC:4). Se limito et campo
de variacion de las varianzas entre limites
amplios.

Para trabajar sobre la escala subyacente
se utilizé la metodologia propuesta por
SORENSEN (1995), mediante ia técnica co-
nocida como de “aumcnto de datos” (data
augmentation) citada por el mismo autor.
De acuerdo con el modelo umbral se asume
la existencia de una escala subyacente
sobre la que se definen los valores fenotipi-
cos de las ovejas (y,) correspondientes a los
de la escala visible. Se asume asimismo un
modelo lineal igual al usado en la escala

visible en el que fa variable es y_. Se asu-
me también la existencia de unos umbrales
(t), t,, ¥ t;) que determinan unos intervalos
en la distribucidn subyacente. En cada ite-
racién el valor y_de cada parto se obtiene
mediante la suma de los correspondientes
efectos fijos, genéticos y permanentes cal-
culados en la iteracion anterior (y,.), mas el
efecto del residuo (e ). Este dltimo se dedu-
ce a partir de una distribucion normal de
media y . y varianza, la obtenida como
residual en la iteracion anterior. Si la oveja
es de narto simple el valor ¢  se toma al
azar de la distribucion entre - y t,, si es
de parto doble se toma entre t; y t,, si es de
parto triple se toma entre t, y t, y si es cué-
druple 0 mds se toma entre t, y + . Una
vez muestreados los y_, se muestrean los
efectos fijos, los efectos aleatorios y las
componentes de varianza de forma seme-
Jjante a la citada anteriormente. La estructu-
ra de “priors” utilizada fue la misma que la
usada para el caso de la escala visible.

Los umbrales elegidos fueron los dedu-
cidos a partir de las frecuencias fenotipicas
en la escala visible. La aplicacion del méto-
do conduce a obtener estimas de los para-
metros genéticos y de los efectos fijos y
predicciones de los valores genéticos de to-
dos los animales como es propio del mode-
lo animal. Puesto que los umbrales se asu-
men fijos, el proceso de muestreo conduce
a que las varianzas tomen valores scgdn
los umbrales clegidos, pero los pardmeuros
genéticos obtenidos a partir de las mismas
son constantes con independencia de !os
umbrales fijados. Las cadenas de muestreo
utilizadas tuvieron longitudes variables. Se
descartaron las primeras iteraciones y a
partir de unpa delerminada se tomaron perié-
dicamente algunas de ellas.

También se utilizod la técnica de cadenas
pareadas (coupling method) aplicada por
GARCIA-CORTES y col. (1997) al modelo
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animal, con el fin de estimar el nimero de
iteraciones que deberian ser descartadas
previamente para conseguir buenas infe-
rencias marginales. El periodo de calenta-
miento se considerd terminado cuando las
diferencia entre los valores de los pardme-
tros en ambas cadenas pareadas fue inferior
a un valor prefijado.

Con el fin de estudiar [a autocorrelacion
entre los puntos que integran la distribucién
marginal se calcularon las estimas de pard-
metros usando una dnica cadena de gran
Jongitud con un periodo de calentamiento
variable, asi como también fue variable el
intervalo entre las iteraciones elegidas. En
todos estos casos se usan cadenas pareadas
para vigilar la convergencia del proceso. La
autocorrelacion y el tamano efectivo del
conjunto de puntos utilizados para formar
la distribucion marginal se calculé por la
técnica descrita por CoX y MILLER (1965)
y utilizada por SORENSEN (1995).
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Resultados

En el cuadro | se presenta una sintesis
de los resultados obtenidos hasta este mo-
mento, por lo que éstos deben ser conside-
rados como preliminares.

Los valores obtenidos en la escala visi-
ble para la heredabilidad (h%) de 0,059+
0,006 y para la repetibilidad (r) de
0,102+0,006 mediante REML estdn dentro
del orden de valores obtenidos por otros
autores para esta raza. Occon (1988), ob-
tiene valores de h? para el primer parto
que oscilan entre 0,07 y 0,21. La Teo oscila
entre 0,11 y 0,16.

Cuando se utiliza el muestreo de Gibss
en la escala visible se usé una tnica cadena
con 300.000 iteraciones, un periodo previo
de 10.000 y se eligié una de cada 70 itera-
ciones. En total se obtuvieron 4.142 puntos
que integran las distribuciones marginales.
Los valores de los parametros son muy se-

CUADRO 1
ESTIMAS DE LA HEREDABILIDAD Y REPETIBILIDAD OBTENIDAS POR REML Y
MUESTREO DE GIBSS EN LAS ESCALA VISIBLE Y SUBYACENTE, ASI COMO
AUTOCORRELACION Y TAMANO EFECTIVO

Metod.  Escala Longitud Periodo Pardmetros Autocor.
Cadena Previo Genéticos Tam. Llec.

Remi Visible h?= 0.059+0.006
™ 0.102+0,006

Gibbs  Visible 300.000 10.000 h’= 0.049+0,004 0.77 491.,5
rCP:O, 106+0,002 0.106  2.890.2
n=4.142

Gibbs  Subyac 30.100 3.000 h? = 0.101x0.008 0,74 40.02
rep=0,164+0.004 0.136 4255
n= 542

(ithbs  Subyac 50.000 6.000 200 2=0.094+0,008 0.541 52:13
= 0,168+0.004 -0.015 190.7

n= 220
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mejantes a los obtenidos mediante REML.
(h?= 0,049+0,004 y rep=0,106+0,002). En
este caso se observa en la h? una alta auto-
correlacién (0,77) lo que supone un tama-
fio efectivo de 491,5. En cambio en la r,
esta autocorreiacion es de 0,105 con un
tamafio efectivo de 2.890,18, lo cual indi-
caria que los puntos que integran la distri-
bucién marginal de la Tep SOD mas indepen-
dientes que los de la h?, debido segura-
mente a que la r implica dos varianzas
muestreadas frente a solo una de la h?.

En la aplicacion del muestreo de Gibbs a
la escala subyacente, las cadenas pareadas
tuvieron 30.100 iteraciones con un periodo
previo de 3.000 y se tomd una de cada 50
iteraciones. En cada una de las cadenas los
valores iniciales de los pardmetros genéti-
cos fueron diferentes, pero no asi los efec-
tos fijos. Se observd que en la iteracion
3.000, la diferencia maxima entre ambas
cadenas para las soluciones del modelo
mixto era del orden de 0,01. En el caso de
las varianzas genéticas y permanentes dicha
diferencia entre cadenas fue de 0,0004 lo
que supone 1% de la diferencia inicial y en
el caso de la varianza residual fue de
0,0001. un 0,005% de la inicial. Esto impli-
ca que el periodo de calentamiento fue sufi-
ciente para asegurar que las cadenas habian
convergido y se estaba ya muestreando de
la distribucién conjunta (figuras | y 2). El
valor obtenido de h? fue de 0,101 +0,008 y
el de la Cep de 0,164+0,004, que son clara-
mente superiores a los obtenidos trabajando
sobre la escala visible. Este mayor valor de
h? en la escala subyacente que en la visible
era esperable segin la teoria y demuestra la
bondad del método propuesto por SOREN-
SEN (1985). Las predicciones genéticas ob-
tenidas de esta forma tienen la ventaja de
estar corregidas por los efectos ambientales
seglin un modelo animal con medidas repe-
tidas (como es propio de la metodologia

BLUP) y, ademds, estdn basadas en unas
medidas del caracter mucho mds heredables
como es la escala subyacente. El nimero de
puntos que en este caso integran las distri-
buciones marginales fue de 542. La autoco-
rrelacion para h? fue de 0,747 lo que supo-
ne un tamaio efectivo de 40,02. Para la L
dicha autocorrelacion fue de 0,136 con un
tamario efectivo de 425.5. Nuevamente se
presenta la misma circunstancia que ante-
riormente, los puntos que integran la distri-
bucién marginal de la h? son menos inde-

pendientes que los que integran la ep:

Con el propésito de estudiar si la alta au-
tocorrelacién afectaba de alguna forma a
las estimas de los pardmetros genéticos, se
corri6é otra cadena semejante a la anterior
de 50.000 iteraciones, pero con un periodo
previo mas largo (6.000) y tomando una de
cada 200 iteraciones. En total se obtuvie-
ron 220 puntos En este caso los valores
alcanzados para h* (0,0940,008) y r
(0,168+0,004) fueron del mismo orden que
en el caso anterior con una autocorrelacion
mas baja (0,53) y un tamafio efectivo de
52,13 para la h? y de 0,051 y 190,69 para
r,, respectivamente. Esto podria ser un in-
dicio de que la autocorrelacién no afecta de
forma notable a las estimas de los pardme-
tros genéticos.

Conclusiones

Las conclusiones a las que podemos lle-
gar en funcién de los resultados obtenidos
serfan las siguientes.

a) Los valores estimados de la heredabi-
lidad y repetibilidad en la escala visible en
esta poblacion de ovino de raza Rasa-Arago-
nesa fueron de 0,049+0,004 y 0,107+0,002
respectivamente.
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Figura 1. 150 y 50 primeros puntos de las cadenas pareadas para heredabilidad
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Figura 2. 150 y 50 primeros puntos de las cadenas pareadas para repetibilidad

b) En la escala subyacente el valor de di-
chos pardmetros fueron: para la heredabi-
lidad de 0,101+0,008 y para la repetibilidad
de 0,164+0,004, considerablemente mayo-
res que en la escala visible.

¢) Las predicciones genéticas de los ani-
males de la poblacion para el caracter proli-
ficidad en la escala subyacente es posible
obtenerlas mediante la técnica del aumento
de datos y muestreo de Gibbs.

d) Aunque se presenta autocorrelacion
entre los puntos integrantes de las distribu-
ciones marginales, esto no parece afectar de
forma notable a las estimas de los pardame-
tros genéticos.

e) Parece razonable que las predicciones
genéticas de los animales en la escala sub-
yacente deberian ser el criterio de seleccion
de reproductores en razén de su mayor he-
redabilidad.
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RESUMEN

Dentro de este trabajo se plantea la actualizacion de estimas de componentes de
varianza para caracteres de produccion de leche y proteina en la poblacion Frisona
Espafiola utilizando procedimientos desarrollados recientemente que permiten el uso
de bases de datos de gran tamafio. Con ello se pretende evitar la utilizacion de infor-
macion parcial en la estimacion de los pardmetros genéticos con respecto a la utiliza-
da en las valoraciones genéticas. En el estudio se han usado los datos empleados para
la valoracién genética nacional de enero de 1998. un total de 1.460.559 datos de pro-
duccién de leche y 1.084.886 de produccién de proteina. La informacion genealégica
incluy6 un total de 703.326 y 589.385 animales para leche y proteina, respectivamen-
te. En la estimacion de componentes de varianza se empled el mismo modelo utiliza-
do en la valoracion genética nacional, siendo éste un modelo animal con medidas
repetidas. Se utilizé el muestreo de Gibbs dentro de un analisis bayesiano para hacer
inferencias sobre Jos pardmetros de interés. La media a posteriori de la heredabilidad
fue de 0,23 y 0,22 para produccién de leche y proteina, respectivamente. La media a
posteriori de la repetibilidad fue de 0,46 para ambos caracteres. Las estimas de here-
dabilidad son ligeramente mds bajas que las obtenidas previamente en la misma
poblacion con muestras mds pequenas de datos y metodologia de mdxima verosimili-
tud ¢ inferiores también al valor actualmente empleado en la valoracién nacional. Las
causas de estos valores relativamente bajos deben ser investigadas antes de proponer
su uso en las valoraciones nacionales.

Palabras claves: Pardmetros genéticos, Ganado vacuno lechero. Muestreo de Gibbs.
Metodologia bayesiana.
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SUMMARY
ESTIMATION OF GENETIC PARAMETERS IN DAIRY CATTLE POPULATIONS
USING BAYESIAN METHODS

This work aimed at updating the estimates of genetic parameters for milk and
protein yield in the Spanish Friesian population by making use of recently developed
procedures that allow the utilization of massive data sets. This avoids the use of par-
tial information when estimating variance components with respect to the information
used in genetic evaluations. Data used in this study were 1.460.559 and 1.084.886
records from the January. 1998 national genetic evaluation for milk and protein
yields. Pedigrees for the milk and protein analyses consisted of 703.326 and 589.385
animals, respectively. Variance components estimation was carried out under the
same model used for the genetic evaluation. a repeatability animal model. Gibbs sam-
pling within a Bayesian analysis was used to make inferences about the parameters of
interest. The posterior mean for the heritability was 0.23 for milk yield and 0.22 for
protein yield. The posterior mean for the repeatability for both traits was 0.46.
Heritability estimates were slightly lower than previous estimates obtained in the
same population with maximum likelithood procedures and also lower than the value
currently used in the genetic evaluations. Additional rescarch is needed to investigate
the reasons of the relatively low heritability estimates obtained previous to propose
its use in the national evaluations.

Key words: Genetic parameters, Dairy cattle, Gibbs sampling. Bayesian analysis.

Introduccion

Las estimas de la heredabilidad o repeti-
hilidad para los caracteres de produccion

hera se han venido obteniendo con
muestras de datos seleccionadas segin dis-
tintos criterios de acuerdo con la finalidad
ael estudio y con las limitaciones computa-
cionales ligadas a la utilizacién de los
métodos de maxima verosimilitud.

Las estimas mds recientes obtenidas en
nuestra poblacion de Frisén para la hereda-
bilidad de Ja produccion de leche y proteina
son cercanas a 0,26 (IBANEz, 1996, REKA-
va, 1997) o ligeramente superiores (CHAR-
FFEDDINE, 1998). En cuanto a la repetibili-
dad, las estimas mds recientes son cercanas
a 0.50 para la produccion de leche y algo
inferiores para la produccién de proteina
(KIKAYA, 1997).

La tendencia en otros paises es la de
obtener nuevas estimas de heredabilidad
superiores a las encontradas en estudios
mas antiguos (ver, p.ej., VAN TASSELL ef «/.,
1997). Dentro de los paises que participan
en la valoracién internacional que lleva a
cabo Interbull, dos tercios de éstos infor-
man que las heredabilidades que utilizan en
su valoracion nacional estan por encima de
0,25 y el resto de paises (incluido el nues-
tro) utiliza este valor o valores ligeramente
inferiores (Noruega con 0,20 representa el
valor minimo) (Interbull, 1998. Datos no
publicados). El valor de la heredabilidad
empleado en las valoraciones genéticas
tiene cierta importancia en las comparacio-
nes internacionales. Aquellos paises con
heredabilidades méds altas producen valora-
ciones genéticas con un rango de variacion
mas amplio y con una fiabilidad mas alta.
Ello hace que se espere que, dentro de la
valoracion internacional, los toros proce-
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dentes de estos paises tengan cierta ventaja
con respecto a los toros valorados en paises
donde la heredabilidad es mas baja.

La utilizacién de métodos Monte Carlo
ligados a distintos métodos de estimacion
de componentes de varianza ha permitido
en los dltimos afios el uso de bases de datos
de gran tamano. Dentro de este trabajo se
plantea la obtencidn de estimas de pardme-
tros genéticos para los caracteres kg de
leche y proteina basadas en la utilizacién
del método bayesiano que utiliza el mues-
treo de Gibbs sobre el total de datos dispo-
nibles para las valoraciones genéticas de
€stos caracteres.

Material y Métodos

Se analiz6 la totalidad de los datos dis-
ponibles para la valoracion genética de
vacuno frisén espafiol correspondientes a
produccién de leche y de proteina. El
nimero de lactaciones utilizadas en este
estudio fue de 1.460.559 para produccion
de leche y 1.084.886 para la proteina, co-
rrespondiendo a 605.902 y 472.494 anima-
les, respectivamente. La informacién gene-
aldgica abarcé a 703.326 y 589.385 anima-
les para cada caracter estudiado. Tanto los
datos como la genealogia fueron aportados
por CONAFE.

Para la estima de los pardimetros de inte-
rés, los componentes de varianza, y mas
concretamente, la heredabilidad y repetibi-
lidad, se empled un procedimiento Baye-
siano. El algoritmo de muestreo de Gibbs
fue utilizado para obtener las distribuciones
marginales a posteriori de los mencionados
parametros.

El modelo aplicado fue el que actual-
mente se emplea en la valoracion nacional
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de Frison (Pena, 1998, comunicacion per-
sonal), que es un modelo animal con efecto
permanente:

Yiikimn = &+ DA; + M, + LE, + RAE +
AL P e,
Donde:
i = Produccion de leche o proteina

expresada en kilogramos.
W= Media general
DA, = Dias abiertos
M, = Mes de parto
LE, = Lactacion-Edad

RAE, = Grupo mévil de comparacion
Rebano-Ano-Estacién.
A, = Efecto aditivo del animal que pro-
duce el dato.

P, = Efecto permanente ambiental del
animal que produce el dato.

e = Efecto residual

ijklmn

En notacidon matricial,
y=Xb+Zu+Wp+e

donde y es el vector de observaciones (kg
de leche o proteina), b contiene los efectos
w, DA, M, LE y RAE , u los efectos genéti-
cos aditivos, p los efectos ambientales per-
manentes y e los efectos residuales.

La verosimilitud y distribuciones a priori
asumidas fueron:

ylb,u,p, 62~ N (Xb + Zu + Wp, I5?)
b ~ constante
ul o ~ N (0, Ac?)
2 2
p! oy N (0, Iop)
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dado que 03, 0} y 0} son desconocidos, se
asumieron en un segundo estrato de la
jerarquia las siguientes distribuciones a
priori para estos pardmetros:

Gil\’m S;Zl ~ X (v, S?;). donde, v, =4y
§2=250.000 y 237 para kg de leche y pro-
teina respectivamente.

ozplvp, SlzJ ~x? (v, S?)), donde, v =4y
Sé: 200.000 y 207 para kg de leche y pro-

teina respectivamente.

O'":'VC, Sze ~ X_2 (Ve’ Si), donde, v, = 4y

$2=550.000 y 501 para kg de leche y pro-
teina respectivamente.

Los valores de los pardmetros S2, S3, S?
han sido obtenidos a partir de estimas de
los correspondientes componentes de
varianza en estudios previos sobre esta
misma poblacion.

A partir de la verosimilitud y distribucio-
nes a priori de los pardmetros desconocidos
se obtuvieron Jas correspondientes distribu-
ciones condicionales a posteriori para llevar
a cabo el muestreo de Gibbs.

La implementacién del muestreo de
Gibbs se hizo mediante el uso de una tnica
cadena larga, excepto en las primeras
10.000 iteraciones. Durante esta fase inicial
se utilizaron dos cadenas que partian de
distintos valores iniciales pero usaban la
misma semilla para generar el muestreo
aleatorio, de acuerdo con el método de
cadenas pareadas propuesto por Johnson
(1996), seglin describen Garcia CORIES et
al. (1998). Mediante este procedimiento se
determind el periodo minimo de calenta-
miento como aquel en que la diferencia de
las dos cadenas era inferior a 5/10000 par-
tes del valor absoluto de cada uno de los
pardmetros. Pov otro lado, el periodo de
calentamiento fue también determinado

mediante el procedimiento propuesto por
RAFTERY y LEWIS (1992).

Una vez determinado el periodo minimo
de calentamiento se obtuvo el nimero efec-
tivo de muestras y la autocorrelacion entre
las mismas a partir de 4.000 puntos obteni-
dos tras el periodo de calentamiento y con
un intervalo entre muestras determinado
por el procedimiento de RAFTERY y LEWIS
(1992). A partir del ndmero de tamaiio
efectivo mds bajo se calculd el nimero de
iteraciones necesarias para obtener un total
aproximado de 1.000 muestras indepen-
dientes para cada carécter.

Resultados y Discusion

Las Figuras | a 4 muestran el resultado
de aplicar el método de las cadenas parea-
das para la heredabilidad y repetibilidad de
kg de leche y kg de proteina. De acuerdo
con este procedimiento, la convergencia de
las dos cadenas se consigue tanto para los
mencionados pardmetros como para los
componentes de varianza en unas 700 itera-
ciones para el cardcter kg de leche y 500
para kg de proteina . Segiin el procedimien-
to de RAFTERY y LEWIS (1992), la longitud
del periodo de calentamiento deberia ser de
16 para ambos caracteres, un valor sensi-
blemente inferior al obtenido con el método
de cadenas pareadas. La subestimacion del
periodo de calentamiento por el procedi-
miento de RAFTERY y LEwis (1992) frente
al de cadenas pareadas ha sido encontrada
también en el trabajo de Garcia Cortés er
al. (1998).

En el cuadro | se presenta la autocorre-
lacion entre muestras y el nlimero de mues-
tras efectivas de cada [00 para los compo-
nentes de varianza y la heredabilidad y
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Figura 1. Valores estimados de la Heredabilidad de kg de leche mediante cadenas pareadas
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Figura 2. Valores estimados de la Repetibilidad de kg de leche mediante cadenas pareadas
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Figura 3. Valores estimados de la Heredabilidad de kg de proteina mediante cadenas pareadas
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Figura 4. Valores estimados de la repetibilidad de kg de proteina mediante cadenas pareadas
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CUADRO |
AUTOCORRELACION (1) Y NUMERO DE MUESTRAS EFECTIVAS
DE CADA 100 (M.E.) PARA KG DE LECHE Y PROTEINA RESPECTIVAMENTE

Parametro Kg de leche Kg de proteina

r M.E. r M.E.
Varianza Aditiva 0,982 0,62 0.947 1.94
Varianza Permanente 0.966 14.88 0.887 30.50
Varianza Residual 0.503 0.68 0.210 2.70
Heredabilidad 0,984 0,59 0,952 1.90
Repetibilidad 0,873 4,46 0,670 18,60

repetibilidad de los caracteres kg de leche y
kg de proteina, respectivamente. De acuer-
do con estos resultados, la varianza del
efecto permanente es el pardmetro para el
que se obtienen muestras con menor grado
de autocorrelacion, siendo la autocorrela-
cién menor para el cardcter kg de proteina
que para el de kg de leche. De acuerdo con
los resultados de este cuadro y asumiendo
que la proporcion de muestras independien-
tes se mantiene constante, el niimero total
de muestras requerido para obtener 1.000
muestras independientes en todos los para-
metros seria de 166.667 y 52.631 para kg
de leche y proteina, respectivamente. Sin
embargo, el nimero de puntos totales a
tomar de acuerdo con el procedimiento de
RAFTERY y LEWIS (1992), resulté ser de
45.096 y 45.068 para leche y proteina res-
pectivamente.

Por otra parte, por motivos computacio-
nales, el nimero maximo de muestras que
fue posible obtener fue de 15.000 para
ambos caracteres, que representaria un total
de 690 muestras independientes para leche
y 2185 para proteina.

Las densidades marginales posteriores
para los parametros de interés fueron esti-
madas a partir de las dltimas 30.000 mues-
tras (10.000 puntos) para produccién de
leche y 90.000 muestras (30.000 puntos)
para kg de proteina. utilizando estimadores
tipo kernel no paramétricos (SILVERMAN,
1986). La idea inicial era la de obtener
estas densidades marginales con 90.000
muestras para ambos caracteres, pero pro-
blemas de estimabilidad en kg de leche
hicieron que se realizara sobre las 30.000
tltimas. En las figuras 5,6,7 y 8 se mues-
tran las densidades marginales posteriores
de las heredabilidades y repetibilidades
para leche y proteina respectivamente.

En los cuadros 2 y 3 se muestran los
estadisticos de tendencia central, asi como
la varianza correspondiente a las distribu-
ciones marginales posteriores de las varian-
zas (07, 07 y 0%, heredabilidad y repetibili-
dad de los caracteres en estudio. En gene-
ral, los valores de las varianzas son inferio-
res a los obtenidos en estudios previos
recientes sobre la poblacién Frisona espa-
fiola (IBANEZ, 1996, REKAYA, 1997, CHAR-
FFEDDINE, 1998). Lo mismo sucede con la
heredabilidad, lo que parece ser debido es-
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CUADRO 2
ESTADISTICOS DE TENDENCIA CENTRAL Y VARIANZA DE LA DISTRIBUCION
MARGINAL POSTERIOR PARA EL CARACTER KG DE LECHE

Pardmetro Media Moda Mediana Varianza

Varianza Aditiva 202123.0 2015518 202030.2 5530378

Varianza Permanente 201420,5 201673.5 201455,7 3502246

Varianza Residual 4724139 4724799 472415,2 211905

Heredabilidad 0.23074 0.23038 0.23064 6,055E-6

Repetibilidad 0,46069 0,46081 046069 1,012 E-6
CUADRO 3

ESTADISTICOS DE TENDENCIA CENTRAL Y VARIANZA DE LA DISTRIBUCION
MARGINAL POSTERIOR PARA EL CARACTER KG DE PROTEINA

Parametro Media Moda Mediana Varianza

Varianza Aditiva 174,35 173.90 174,32 5,39308
Varianza Permanente 191,47 191,25 191,44 4,57930
Varianza Residual 421.29 421,40 421,29 0,62053
Heredabilidad 0.22149 0,22158 0.22148 1,040E-5
Repetibilidad 0.46476 046471 046475 2,521E-6

pecialmente al menor valor obtenido en
este estudio para la varianza aditiva. Estos
resultados van en contra de la tendencia
observada en otras poblaciones en cuanto a
la obtencion de estimas de heredabilidad
por encima de 0,25. En un trabajo reciente
sobre la poblacién Holstein de EE.UU.,
VAN TASSELL et al., (1997) estiman median-
te el método R (REVERTER et al., 1994) la
heredabilidad de los caracteres kg de leche,
grasa y proteina a partir de todos los datos
disponibles de vacas en primera lactacion
nacidas a partir de 1980. Como conclusién
del trabajo se recomienda usar en las valo-
raciones nacionales de Holstein un valor
medio de la heredabilidad de 0,30 (varian-

do entre 0,25 y 0,35) frente al valor medio
de 0,25 (variando entre 0,20 y 0,30) que se
empleaba con anterioridad.

Las razones del bajo valor de la hereda-
bilidad estan siendo investigadas. Una posi-
ble razén podria ser la incorporacién al
control lechero en una alta proporcion de
animales provenientes de zonas en las que
se ha observado una heredabilidad més baja
(1BANtZ, 1996). Por otra parte, se estd plan-
teando la utilizacion del método R (RE-
VERTER ¢t al.. 1994), tnico procedimiento
que permitiria, ademds del ya empleado, la
estimacién con un volumen de datos tan
elevado, para contrastar los resultados obte-
nidos.
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Figura 5. Densidad marginal posterior de la heredabilidad de kg de leche
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Figura 7. Densidad marginal posterior de la Heredabilidad de kg de proteina
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Figura 8. Densidad marginal posterior de la repetibilidad de kg de proteina
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RESUMEN

La informacién genealdgica registrada en poblaciones ganaderas es aplicable a la
medida de su variabilidad genética, de la endogamia de sus individuos o del efecto de
ésta sobre caracteres de interés. Con este enfoque se han analizado tres poblaciones de
cerdo ibérico (Guadverbus. Gamito 'y Torbiscal) que comparten algunos de sus anima-
les fundadores. Los resultados indican la importancia genética de una fundadora
(Ruperta), con una contribucién proporcional a las poblaciones estabilizada en valores
respectivos de 0,18, 0,29 y 0,09, siendo el nimero medio de alelos fundadores
supervivientes en las tltimas cohortes respectivas 4,04, 421 y 9,90, de los que 0.70,
1,07 y 0.77 proceden de Ruperta. La proporcidn, atribuible a esta fundadora, de la
consanguinidad media de las camadas nacidas en estas poblaciones es 0.19. 0,33 vy
0,10, respectivamente. El andlisis de depresion consanguinea del tamafio de camada
en Torbiscal indica una disminucion de -0.13 lechones vivos por cada 10% de aumen-
to de la consanguinidad de la camada, sin que sea significativo el efecto de la consan-
guinidad materna. En las otras estirpes, se ha analizado el efecto sobre el tamano de
camada del componente de consanguinidad atribuible a Ruperta, pero las inferencias
obtenidas a partir de los datos disponibles presentan una gran incertidumbre.

Palabras clave: Andlisis genealégico. Coeficientes parciales de consanguinidad,
Depresidn consanguinea.

SUMMARY
THE TRACE OF RUPERTA

Pedigree information from livestock populations may be used to evaluate their
genetic variability, the inbreeding of their individuals or the inbreeding depression on
traits of interest. Three lberian pig strains (Guadverbas, Gamito y Torbiscal), sharing
a common group of the animal founders, have been analyzed with this approach. The
results evidence the genetic importance of a founder sow (Ruperta). with a proportio-
nal contribution to the populations stabilized in respective values 0,18, 0,29 and 0.09,
being 4.04. 4,21 and 9.90 the mean number of surviving founder alleles in the respec-
tive last cohorts and 0,70. 1.07 and 0.77 those coming from Ruperta. The proportion
of inbreeding due to this founder, measured over the litters born in the three strains, is
0.19. 0,33 and 0,10. The analysis of inbreeding depression on litter size in Torbiscal
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indicates a disminution of -0,13 liveborn piglets per each 10% increase of litter inbre-
eding, not being significant the effect of dam inbreeding. The effect on the litter size
of the component of litter inbreeding due to Ruperta was studied in the other strains.
but the inferences obtained from the available data present a great uncertainity.

Key words: Pedigree analysis. Partial inbreeding coefficients, [nbreeding depression.

Introduccion

El andlisis de la informacion genealdgi-
ca de una poblacion permite describir el
proceso de cambios en variabilidad genéti-
ca a lo largo de su historia. Recientemente,
se han aplicado en algunas poblaciones de
animales domésticos diversos métodos
desarrollados por especialistas en conserva-
cion de poblactones de animales salvajes
mantenidas en cautividad (LAcy y col.,
1995). Estos trabajos abordan el balance de
la gestion de programas de conservacién
(RODRIGANEZ y col., 1997a), el efecto sobre
la variacién genética de la estructura de
grandes poblaciones (SOLLKNER y FILIPCIC,
1997), la contribucion de grupos genéticos
bien definidos (GANDINI y col., 1997) o la
identificacion del nimero efectivo de as-

cendientes y de cuellos de botella en po-
blaciones con diverso uso de inseminacién
artificial (BOICHARD y col., 1997). A partir
de estas técnicas, se ha implementado una
particién del coeficiente de consanguinidad
en componentes atribuibles a los diferentes
fundadores o a agrupaciones de €stos, que
ha permitido analizar la variacion de depre-
sién consanguinea entre linajes de fundado-
res (LACY y col., 1996; RODRIGANEZ y col.,
1998).

El presente trabajo es una aplicacion de
estos métodos al andlisis de la variacion
genética y de la depresion consanguinea en
tres poblaciones de cerdo ibérico emparen-
tadas, que comparten un destacado animal
fundador, la cerda Ruperta, cuyas huellas
intentaremos rastrear por diversas vias en
estas poblaciones.

CUADRO |
RESUMEN DE INFORMACION GENEALOGICA Y DE PROLIFICIDAD EN LAS
TRES ESTIRPES

Guadyerbas Gamito Torbiscal

N° de fundadores 23 14 71

N? de animales en genealogia 1.020 793 3.489
N° de verracos 243 196 761

N° de madres con datos 670 458 [.453
N° de camadas 2.020 1.308 5.562
Lechones nacidos por camada 7,36 (2,29) 7.81 (1,99} 8,38 (2,30)
Lechones nacidos vivos por camada 7,02 (2,18) 748 (1.94) 8.00 (2.22)
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Material y métodos
Tres poblaciones cerradas

Las poblaciones consideradas en este
estudio (Guadyerbas., Gamito 'y Torbiscal)
forman parte de la piara experimental de
cerdos ibéricos establecida desde 1944-45
en la finca Dehesdn del Encinar (Oropesa,
Toledo). La formacion de esta piara se rea-
liz6 a partir de animales de cuatro estirpes
representativas de los principales tipos de
cerdo ibérico existentes en la amplia y hete-
rogénea poblacion de la época: dos portu-
guesas coloradas: Ervideira y Caldeira 'y
dos extremenas negro lampifnas: Campa-
nario y Puebla (ODRIOZOLA, 1976).

Guadverbas es la actual denominacién
de la estirpe negro lampina Puebla. que aun
se conserva como poblacion cerrada (Ro-
DRIGANEZ y col., 1997b). Entre las cerdas
fundadoras de ésta, se identificé una de
ellas heterocigota para el par de alelos Ee
(Negro/colorado). A partir de esta cerda, de
nombre Ruperta, se formé una linea colora-
da (ee), derivada exclusivamente de Puebla
mediante tacticas de infiltracion progresiva
del gen recesivo en cuestién. La linea Ga-
mito, colorada lampina, fue el resultado de
este proceso. Por tltimo, Torhiscal es una
linea compuesta, que procede de la fu-
sion de las cuatro estirpes fundadoras reali-
zada lentamente entre 1961 y 1963 para
que pudieran contribuir a la misma el ma-
yor nimero posible de reproductores. Se
dispone de la genealogia completa y regis-
tros reproductivos de todas estas poblacio-
nes. La informacion utilizada en el presente
trabajo se presenta en el cuadro 1.

Andlisis genealogico

Para el andlisis genealdgico, los repro-
ductores de cada poblacién se agruparon,
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de acuerdo con su fecha de nacimiento, en
cohortes trianuales. Un fundador se define
como un animal sin relacién genética cono-
cida con ningln otro de la genealogia,
exceptuados sus descendientes. La contri-
bucion genética esperada de cada fundador
a un animal determinado se mide mediante
los coeficientes de parentesco entre el ani-
mal y la poblacién de fundadores (James,
1972). La contribucién genética proporcio-
nal de cada fundador a la poblacion (cohor-
te) analizada se calcula mediante la expre-
sién
N
P = /:2/ a; /N

donde a;es el coeficiente de relacion aditi-
va entre el fundador / y el animal j, siendo
N el nimero de animales de la cohorte con-
siderada. Los valores de p; se denominan
también probabilidades de origen genético
y permiten calcular el nimero efectivo de
fundadores

siemdo # el nimero de fundadores (LACY,
1989). Otro pardmetro es el niimero efecti-
vo de ascendientes N . basado en las con-
tribuciones marginales de los antepasados
necesarios para explicar la diversidad gené-
tica de la poblacion, y que identifica los
posibles cuellos de botella en la genealogia
(BoicHARD y col., 1997).

Debido al niimero finito de descendien-
tes de cada reproductor, existe el riesgo de
extincion de genes en la transmision de
padres a hijos. Mediante la técnica de goteo
de genes (MACCLUER y col., 1986), que si-
mula la segregacién mendeliana a través de
la genealogia, es posible estimar la propor-
cion de alelos de cada fundador (r)) reteni-
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da en el censo de cada cohorte, asi como el
nimero esperado de alelos de cada funda-
dor (2r,) y de todos los fundadores (Z2r)).
Estos analisis se realizaron con 250.000 ite-
raciones por estirpe. El nimero equivalente
de genomas fundadores

n

N, = 1/_2, plilr,

o
&

es otro parametro, originalmente propuesto
por Lacy (1989), que mide la diversidad
genética preservada en la poblacion. Con el
mismo objetivo BOICHARD y col. (1997)
han propuesto el nimero efectivo de geno-
mas fundadores.

El coeficiente de consanguinidad (F)
puede descomponerse en coeficientes par-
ciales (F"), que miden las probabilidades de
gue un animal sea homocigoto para un
alelo descendiente de cada fundador especi-
fico. Estos coeficientes se han calculado
usando una modificacion del método clasi-
co de célculo de coeficientes de consangui-
nidad (LACY y col., 1996; Lacy, 1997). Da-
do el nimero de fundadores, la descompo-
sicion de Ja consanguinidad realizada en
cada estirpe fue algo mds simple, reflejando
las caracteristicas de su origen. Asi en
Guadverbas 'y Gamito se consideraron dos
componentes: F *, consanguinidad debida a
la fundadora Ruperta y F™8, contribucién
del resto de los fundadores de la estirpe
Puebla a la consanguinidad del individuo.
En Torbiscal, junto a estos dos componen-
tes de la consanguinidad se consideraron
separadamente las sumas de Jos coeficien-
tes parciales debidos a los fundadores de
las otras tres estirpes Ervideira (FY), Cam-
punario (F8) y Caldeira (F©). A efectos del
andlisis de depresion consanguinea, se rea-
lizo el calculo de estos coeficientes tanto
para las cerdas con regisiros de prolificidad

(F”I) como para las camadas nacidas (£ ).
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Anilisis de depresion consanguinea

El andlisis de los registros de tamano de
camada fue realizado, separadamente en
cada poblacidén, mediante un modelo ani-
mal con repetibilidad:

y=Xb+Zu+Zp+e

siendo como es habitual y, el vector de
observaciones; b, el vector de efectos siste-
maticos estacion (4 niveles), ordinal de
parto (5 niveles) y los coeficientes de regre-
sion de los correspondientes coeficientes de
consanguinidad (b, y by, . en Torbiscal y
bRy bR en las otras dos estirpes); u, p
y €, son los vectores de efectos genéticos
aditivos, de ambiente permanente y de resi-
duos: X, Z, y Z, son matrices de incidencia
que relacionan u, p y e con las observacio-
nes eny.

La implementacion del andlisis bayesia-
no de este modelo mediante muestreo de
Gibbs ha sido descrita por WANG y col.
(1994), precisamente con una aplicacion a
registros procedentes de la estirpe Gamito.
Otros aspectos relativos a las caracteristicas
del muestreo y andlisis post-Gibbs son
similares a los descritos por RODRIGANEZ y
col. (1998).

Resultados y discusion

El nimero de cohortes trianuales anali-
zadas ha sido |8 en Guadverbas (1945-
1997). 13 en Gamito (1945-1983) y 12 en
Torbiscal (1963-1997). Entre todos los ani-
males fundadores, la cerda Ruperta es la de
mayor contribucidn a las tres poblaciones.
En la ligura | se representa su contribucion
proporcional a las tres estirpes, que tras
fluctuaciones iniciales se estabilizé con
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valores respectivos de 0,18, 0,29 y 0,09. A
lo largo de los periodos analizados, el
nimero efectivo de fundadores N, paso de
valores iniciales de 11,54, 8,00 y 22,29, en
Guadyerbas, Gamito y Torbiscal a valores
finales de 10,35, 6,81 y 35,53.

La importancia relativa de Ruperta se
observa, aunque de forma algo mas borro-
sa, si se utiliza un pardmetro alternativo: el
numero efectivo de ancestros (fundadores o
no). Pese a su elevada contribucion a
Guadyerbas, Ruperta no figura entre los |13
ancestros que explican la diversidad genéti-
ca de la poblacion actual (Nja =6,81). Ello
puede atribuirse a un cuello de botella
existente en la poblacién hacia 1965. En
Gamito son también 13 los ancestros (N 0=
5,37) que explican la diversidad de la ulti-
ma cohorte. Aunque la contribucion margi-
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nal de Ruperta es la décima en importancia,
dos de sus hijos y uno de sus nietos ocupan
los tres primeros puestos. Por dltimo, 54
ancestros explican la diversidad actual de
Torbiscal (Nf“ = 14,45), siendo Ruperta la
tnica fundadora, la principal hembra y el
sexto ancestro en cuanto a contribucidn
marginal.

En cuanto a los resultados obtenidos por
goteo de genes, en el que se asignan dos
alelos distintos a cada fundador, el ndmero
equivalente de genomas fundadores N,
descendié de valores iniciales de 10,76,
5,85 y 11,59, en Guadyerbas, Gamito y
Torbiscal a valores finales de 2,02, 2,04 y
4,92, reflejando el efecto de la deriva gené-
tica (Lacy, 1989). Los respectivos valores
del nimero efectivo de genomas fundado-
res (BOICHARD y col., 1997) fueron, en las

0,4
Gamito
0,3 +
02 |- Guadyerbas
Torbiscal
01
0 E H
0 5 10 15 20
Cohorte

Figura 1. Contribucién genética proporcional (p) de la fundadora Ruperta a las estirpes Guadyerbas,
Gamito y Torbiscal
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cohortes iniciales de cada estirpe: 9,71,
5,40 y 6,67, y en las finales: 1,38, 1,40 y
3,03.

Los cambios registrados en el nimero
medio de alelos fundadores representados y
en el nimero de alelos con origen en
Ruperta se describen en la figura 2. El
maximo de algunos de estos pardmetros se
observa en las cohortes 2* 6 3%, debido a
que hasta ellas no se obtuvieron descen-
dientes reproductores de todos los fundado-
res. Los valores finales respectivos son, en
cuanto a alelos fundadores: 4,04 (d.t. 1,06),
4,21 (d.t. 1,12) y 9.90 (d.t. 1,73) y, en cuan-
to a alelos procedentes de Ruperta: 0,70,
1,07y0,77.

El tercero de los aspectos respecto al que
podemos examinar el rastro de los fundado-
res, y de Ruperta entre ellos, es el de su
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contribucién a la consanguinidad de las
estirpes. En el cuadro 2 se sintetizan los
valores de los componentes parciales de la
consanguinidad , de acuerdo con las agru-
paciones previamente descritas, de las
8.890 camadas nacidas en las tres estirpes.
La proporcién de la consanguinidad media
que puede atribuirse a Ruperta es 0,193 en
Guacdyerbas, 0,329 en Gamito y 0,101 en
Torbiscal.

En el andlisis de la depresién consangui-
nea del tamafio de camada se obtuvieron
resultados relativos a parametros genéticos
de este cardcter en las estirpes estudiadas
que se resumen en el cuadro 3. Los resulta-
dos de Gamiito concuerdan con los obteni-
dos por WANG y col. (1994) y los de Tor-
biscal con los obtenidos mediante DFREML
en un andlisis anterior a partir de una mues-

N° Medio Alelos Fundadores (0)

N°® Medio Alelos Ruperta

poo— 100
o (6]
— 90
80
Guadyerbas 70
Torbiscal o
11 orbisca 50
Guadyerbas 740
30
Torbiscal + 20
Gamito | 10
0~ ™ T i 0
0 5 10 15

Cohorte

Figura 2. Nidmero medio de alelos de Ruperta y Niimero medio de alelos fundadores (£2r,) en las
estirpes Guadyerbas, Gamito y Torbiscal
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CUADRO 2

COMPONENTES PARCIALES DE LA CONSANGUINIDAD DE LAS CAMADAS.EN
LAS TRES ESTIRPES: CONSANGUINIDAD DEBIDA A LA FUNDADORA RUPERTA
(F®) Y AL RESTO DE LOS FUNDADORES EN GUADYERBAS Y GAMITO (FM® ) Y
EN TORBISCAL (F2, F8, FS Y FE®)

Componentes parciales de consanguinidad de las camadas

Estirpe Media d.t. Minimo  Miéximo
Guadyerbas FR 0,043 0,021 0,000 0.125
ER 0.180 0.087 0.000 0424
Gamito FE 0.097 0.022 0.042 0,183
e 0.198 0.055 0,060 0420
Torbiscal FR 0,011 0.004 0,000 0,055
FNR 0.029 0,012 0,000 0,164
F2 0,027 0,014 0.000 0,205
FB 0,011 0.007 0,000 0.087
F& 0,025 0.012 0.000 0,113

tra mas reducida de madres y camadas (Ro-
DRIGUEZ y col., 1994).

Se realiz6 un primer analisis de la depre-
sion consanguinea en Torbiscal para deter-
minar la importancia relativa del efecto de
la consanguinidad de la madre (£ ) y de la
camada (F ) sobre el tamafio de ésta. Los
resultados obtenidos (cuadro 4) indican un
efecto negativo de la consanguinidad de la
camada, con una disminucidn de -0,13 le-
chones vivos/camada por cada 10% de
incremento de F . mientras que el efecto de
F, no es significativo. Un resultado similar
se ha obtenido en el andlisis de la depresion
consanguinea del tamanio de camada reali-
zado en otra piara cerrada (RODRIGANEZ y
col., 1998). Por ello, en el modelo de andli-
sis de la depresion consanguinea mediante
componentes parciales de consanguinidad,
se ha contemplado tUnicamente la consan-
euinidad de las camadas.

Los resultados correspondientes a Gua-
dverbas y Gamito, se incluyen asimismo en
el cuadro 4. Para el rastreo de la huella de
Ruperta, la particién realizada de la depre-
sion consanguinea distingue un componen-
te atribuible a esta cerda (Ff) y otro al res-
to de los fundadores (F®). En Guadyer-
bas, las medias posteriores de los coefi-
cientes de regresion de ambos componentes
(b y b)®) sobre el niimero total de nacidos
y el de nacidos vivos presentan valores
negativos, indicativos de depresion consan-
guinea. Los valores de las desviaciones
tipicas posteriores reflejan las limitaciones
de la informacién disponible, en particular
la escasa dispersién de £ (cuadro 2). El
problema se acentla en Gamito, donde son
todavia menores tanto el niimero de anima-
les y de registros como los coeficientes de
variacion de los componentes parciales de
consanguinidad. Aunque los valores positi-
vos de las medias posteriores de b, para
ambos caracteres resultan sugestivos, los
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CUADRO 3
MEDIA Y DESVIACION TiPICA POSTERIOR DE HEREDABILIDAD (h?),
COEFICIENTE DE AMBIENTE PERMANENTE (p%) Y REPETIBILIDAD DEL
TAMANO DE CAMADA EN LAS TRES ESTIRPES

Guadyerbas Gamito Torbiscal

Nacidos

h? 0,10 (0,04) 0.08 (0.04) 0,07 (0.02)
p? 0,07 (0.03) 0.04 (0.03) 0.10 (0.02)
Repetibilidad 0,17 (0.03) 0,12 (0,03) 0.17 (0,02)
Nacidos vivos

h? 0.06 (0.03) 0.08 (0.04) 0.06 (0.02)
p’ 0,08 (0.03) 0.03 (0.02) 0.08 (0,02)
Repetibilidad 0.13 (0.03) 0.11(0.03) 0.14 (0.0

CUADRO 4

MEDIA Y DESVIACION TI{PICA POSTERIOR DE LOS EFECTOS DE LOS
COEFICICIENTES DE CONSANGUINIDAD DE LAMADRE (F ) Y DE LACAMADA
(F)Y DE LOS COMPONENTES PARCIALES DE ESTA (Fci, i= R, NR) SOBRE EL
NUMERO DE LECHONES NACIDOS Y NACIDOS VIVOS EN LAS TRES ESTIRPES

Estirpe Efecto coeficiente Nactidos Nacidos vivos
consanguinidad por camada por camada

Guadyerbas FR -3.70 (5.33) -1.64(3.07)
FR -1.49(1.61) -1.94 (1.48)

Gamito Ef 8.36 (13.20) 3.97(12.93)
E# -4.70(5.20) -3.38 (5,09

Torbiscal " -0.98 (1.00) -0.51(0.92)
F -0.72 (0.82) -1,31(0,80)

¢

amplios valores de las desviaciones tipicas
posteriores imposibilitan cualquier inferen-
cia sobre estos pardmetros. En este punto
del andlisis, la imagen que podemos obte-
ner de la huella de Ruperta aparece muy
difuminada. En Torbiscal, la huella de
Ruperta en cuanto a su posible contribu-
cidn a la depresion consanguinea se pierde
por completo. Al reducido valor de Ff y de

su dispersion en esta estirpe hay que afadir
que, agrupado por estirpes el elevado nu-
mero de fundadores, los cinco coeficientes
resultantes F#, F8, FC FR y FYR estan fuer-
temente correlacionados lo que hace ilegiti-
mo el andlisis de sus efectos.

Las pesquisas en torno al rastro de Ru-
perta nos han proporcionado hallazgos
muy dispares, aunque ninguno de gran mé-
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rito. Nuestro propdsito, mds modesto, era
ensayar nuevas herramientas de investiga-
cion, y en este sentido, creemos que la bds-
queda realizada ha sido un ejercicio saluda-
ble.

Bibliografia

BoicHARD D.. Maig~rl. L.y VERRIER E.. 1997, The
value of using probabilities of gene origin to mea-
sure genetic variability in a population. Genetics.
Selection. Evolution, 29. 5-23.

GANDINE G.C.. SAMORE A. y PagNacco G.. 1997. Ge-
netic contribution of the Arabian to the ltalian Ha-
flinger horse. J. Anim. Breed. Genet. |14, 457-464.

James J.W.. 1972, Computation of genetic contribu-
tions from pedigrees. Theor. Appl. Genet. 42, 272-
273,

Lacy R.C.. 1989. Analysis of founder representation
in pedigrees: founder equivalents and founder ge-
nome equivalents. Zoo Biology. 8, I11-123.

Lacy R.C.. BaLLou J.D., PRINCLL F.. STARFIELD A. y
Trompson E.A., 1995. Pedigree analysis for popu-
lation management. En Population management
for survival and recovery. Analytical methods and
strategies in small population conservation (ed.
1.D. Ballou. M. Gilpin y TJ.R. Foose). 57-75.
Columbia University Press. New York.

LAcy R.C.. ALAKS G. y WaLSH A.. 1996. Hierarchical
analysis of inbreeding depression in Peromyscus
polionotus. Evolution. 50, 2187-2200.

La huella de Ruperta

Lacy R.C.. 1997, Errata. Evolution 51. 1025.

MaACCLUER J.W.. VAN DER BERG J.L.. READ B. y Ry-
DER O.A.. 1986. Pedigree analysis by computer
simulation. Zoo Biology. 5. 147-160.

ObpriozoLa M., 1976. Investigacion sobre los datos
acumulados en dos piaras experimentales. IRYDA,
Madrid.

RobpriGaNLz J.. Toro M.A.. SiLio L. y RODRIGU L2
M.C.. 1997a. Supervivencia de alelos en la piara
Large White de la Misidn Bioldgica de Galicia.
ITEA Vol. Extra 18 (1). 351-353.

RODRIGANEZ I.. TORO M.A.. SiLi0 L. y RODRIGUEZ
M.C., 1997b. Fifty years of conservation of a black
hairless strain of lberian pigs. International
Symposium on Mediterranean Animal Germplasm
and Animal Challenges. Benevento. 1995..
E.A.A.P. Publication, 85.183-186.

RODRIGANEZ J.. TORO M.A.. RoDRrRiGUEZ M.C. y SILIO
L.. 1998. Founder allele survival and inbreeding
depression on litter size in a closed line of Large
White pigs. Animal Science . 67, 3, (en prensa).

RoprIGUEZ M.C., RODRIGANEZ J. y S1L10 L.. 1994, Ge-
netic analysis of maternal ability in [berian pigs. J.
Anim. Breed. Genet. 111, 220-227.

SOLLKNER J. y Fiuipcic L., 1997, Genetic variability of
population and similarity of subpopulations in cat-
tle breeding evaluated by analysis of pedigrees.
48th Annual Meeting of the E.ALA.P.. Viena.

WanGg C.S.. RutLeEDGE J.J. y Gianora D., 1994, Ba-
yesian analysis in mixed linear models via Gibbs
sampling with an application to litter size in lbe-
rian pigs. Genetics. Selection. Evolution . 26: 91-
115,



ITEA (1998), Vol. 94A N.° 3, 325-333

MODELIZACION Y ESTIMA DE PARAMETROS
GENETICOS PARA LA PRODUCCION DE LECHE Y
PROTEINA EN EL DIA DE CONTROL EN LA RAZA
OVINA MANCHEGA

M. Serrano*

J.J. Jurado*

M.D. Pérez-Guzman**
V. Montoro**

* Departamento de Mejora Genética
y Biotecnologia. INIA.

Apdo. 8111

28080 Madrid

** CERSYRA
Avda. del Vino 2
13300 Valdepenas
Ciudad Real

Espafia

RESUMEN

Se realiza un estudio preliminar sobre la modelizacién y estima de parametros
genéticos de la produccién de leche y porcentaje de proteina en el dia de control en
ovejas de raza Manchega. Para todos los controles y lactaciones los modelos fijos que
incluyeron el grupo de comparacién rebano-afio-mes de control presentaron mayor
coeficiente de determinacion que el resto de los modelos tanto para leche como para
porcentaje de proteina. Los parametros genéticos estimados para la produccion de
leche y porcentaje de proteina en el dia de control bajo un modelo animal multicardc-
ter considerando los cuatro controles como caracteres distintos dentro de lactacién e
incluyendo como grupo de comparacion el rebafio-aio de control, y el mes de control
independiente de €ste, tomaron valores similares a los estimados para Ja produccion
estandarizada a 120 dias —0,15 y 0,28 para leche y % de proteina, respectivamente— en
el caso del 2°, 3° y 4° control. El primer control presentd valores inferiores de hereda-
bilidad en todas las lactaciones y ambos caracteres que los estimados para el resto de
los controles y para las producciones estandarizadas a 120 dias. Las correlaciones
genéticas entre los distintos controles productivos en una lactacién, aunque positivas y
elevadas entre los controles de ambos caracteres, fueron distintas de uno, pudiendo
reflejar una distinta base genética subyacente a cada uno de los controles.

Palabras clave: Produccién en el dia de control, Modelos, Pardmetros genéticos,
Ovino.
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Modelizacion v estima de pardmetros genéticos para la produccion de leche v proteina...

SUMMARY
TEST DAY MODELS AND GENETIC PARAMETERS FOR MILK YIELD AND
PROTEIN PERCENTAGE IN MANCHEGA MILK EWES

Test day milk yield and protein percentage models and genetic parameters esti-
mation has been studied in Manchega milk ewes. Test day milk yield and protein per-
centage fixed models which included herd-test day contemporary group presented
higher determination coefficients than those ones with herd-year of test and month of
test considered as independent effects. Genetic parameters for test day data were esti-
mated under a multitrait animal model which considered production in successive test
days within lactation as different traits. Genetic parameters for [20 day milk and pro-
tein percentage production were also estimated separately. Heritabilities for the
second, third and fourth test days were similar to those estimated for 120 days stan-
dardised milk yield and protein percentage. 0,15 and 0.28. respectively. The first test
day yield presented lower heritability values for all lactations and both. milk and pro-
tein percentage, than those of the standardised traits ones. Genetic correlations estima-
tes among milk and protein percentage test days yields within each lactation were
high and positive but different from one, which could reflect different genetic action

for each test day yield.

Key words: Test day yiclds. Models, Genetic parameters, Milk ewes.

Introduccion

Es norma generalizada que la produc-
cién de leche de las ovejas en una lactacién
se estime de forma aproximada mediante el
método del dia centrado o Fleischman, tipi-
ficando Ja lactacion de los animales a una
fongitud prefijada de la misma. La bondad
de dicho método depende principalmente
de la calidad del control lechero en cuanto
al aspecto temporal de la recogida de las
muestras o controles. Es muy frecuente,
dado el tipo de manejo de los animales de
esta raza, que los controles productivos se
realicen con intervalos de tiempo muy
variables lo cual tiene como consecuencia
la desincronizacion entre el nimero crono-
l6gico del control y el estado de lactacién
del animal controlado. Por ello se plantea la
necesidad de buscar métodos alternativos
que permitan superar estas dificultades.

En los Gltimos anos, en ganado vacuno
de leche se han realizado estudios sobre un
cardcter alternativo a la produccion estan-

darizada de leche, que es la produccion dia-
ria de leche o produccion en el control, que
presenta la ventaja de ser un cardcter que
depende de una sola medida y no del con-
junto de varias y que permite la elimina-
ci6n de controles anémalos, sin por ello te-
ner que desechar una lactaciéon completa.

Siguiendo por tanto las experiencias rea-
lizadas en vacuno de leche, en este trabajo
se han llevado a cabo los primeros estudios
encaminados a la definicién de un modelo
de valoracién genética para la produccién
de leche y porcentaje de proteina en el dia
de control y estimas de parametros genéti-
cos para dichos caracteres, en ovejas de ra-
za Manchega.

Material y Métodos

El primero de los estudios tuvo como fin
la definicion del modelo de efectos fijos
mads adecuado para el tratamiento de la pro-
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duccién de leche y porcentaje de proteina
en el dia de control. Este estudio se basd en
aquellos ya realizados en vacuno de leche
(STRABEL y SZWACZKOWSKI, 1995; REKAYA,
[997) y algunos existentes en ovino de
leche (BArRO, 1994: BARRILLET, y Bol-
CHARD, 1994).

Posteriormente se realizaron estimas de
componentes de varianza de estos caracte-
res. Existen referencias en vacuno de leche
donde los controles de una misma lactacidn
son tratados como medidas repetidas del
mismo caracter, y en las distintas lactacio-
nes como caracteres diferentes (PTAK y
SCHAEFFER, 1993 y REENTS y col. 1995).
Por otro lado, escasos estudios abordan
modelos multicaracter de los controles den-
tro de lactacion (REkAva, 1997), debido a
las grandes exigencias computacionales
que requieren. Sin embargo dado que en
ovino de leche el nimero de controles es
mas reducido (4 controles en ovino frente a
10 en vacuno) se decidié comenzar el estu-
dio realizando estimas de componentes de
varianza con modelos multicaracter intra-
lactacion, considerando cada control pro-
ductivo como un cardcter independiente.

Para el estudio se han empleado los
datos productivos del control lechero ofi-
cial de la raza ovina Manchega acumulados
hasta Noviembre de 1997 y los registros
genealdgicos correspondientes a dichos
datos. Esto supone 106.515 lactaciones per-
tenecientes a 67.250 ovejas, y un registro
genealdgico de 75.759 animales. Del total
de los datos se seleccionaron aquellos que
cumplian los siguientes requisitos:

— Intervalo parto-primer control entre
30-72 dias después del parto.

— Intervalo entre controles 26-34 dias.

— Produccién de leche en el control ma-
yor o igual a 200 ml. y menor o igual a
3.074 ml.

— Porcentaje de proteina distinto de cero
en cada control.

— Cuatro controles registrados como
minimo en la lactacion.

— Tener al menos registro genealdgico
de madre.

— Tener nimero de lactacién y nimero
de crias al parto conocido.

Con estas condiciones se obtuvo una
base de datos de 22.954 lactaciones corres-
pondientes a 7.996 ovejas de |” lactacion
que suponen 31.984 controles, 7.882 ovejas
de 2" lactacion (31.528 controles) y 7.076
ovejas de 3* 0 mds lactaciones (28.304 con-
troles). En el cuadro | se presenta un resu-
men de las producciones medias para ml.
de leche y % de proteina de cada uno de Jos
controles productivos correspondientes a
dichos datos.

Los modelos de efectos fijos para definir
la produccion en el dia de control para le-
che y % de proteina fueron analizados
mediante el procedimiento GLM del pa-
quete estadistico SAS (SAS, 1990). Estos
modelos fueron estudiados para cada lacta-
cion, 1%, 2" y 3" o més, y control productivo,
1°,2°,3%y 4°.

Los modelos analizados fueron los si-
guientes:

Modelo I: y =ncr + edp + rba + est +
+del +¢

Modelo 2: y = ncr + edp + rba + est +
+ del/cov + ¢

Modelo 3: y =ncr + edp/cov + rba +
+est+del +¢

Modelo 4: y = ncr + edp + rdc + del + ¢
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CUADRO |

MEDIAS Y DESVIACIONES TiPICAS PARA LOS DIAS EN LACTACION,
PRODUCCION DE LECHE EN ml. Y % DE PROTEINA REGISTRADOS EN EL DiA
DE CONTROL, PARA CADA UNO DE LOS CONTROLES PRODUCTIVOS, EN EL
TOTAL DE LOS DATOS Y EN 1% 2° Y 3* O MAS LACTACIONES

Control Total |? 28 3% 0 mas
Lactaciones Lactacion Lactacion Lactaciones
N =22.954 N =7.996 N =7.882 N=7.076
Dias en 1°C. 47,2949 49 47.3349,25 47.20+9.60 47,3449,68
Lactac. 2°C. 77,1949,78 77,2349,57 77,16x9,83 77,18+10,04
G, 107,05+10,07 107.17+£9.86 107.05+10.05 106.88+10,40
4°C. 136,72+£1043 136,95+10,15 136,67+10.42 136,45+10,83
LECHE 1°C. 1327,12+544.53  1225,02+517,66 1370,63+£558,47 1414,75+538,98
(ml.) 2°C. [108,91+482.69  1113,37+488,37 1117,94+493.64 1089,15+456,86
3°C. 875.96+409.67 908.84+431,51 866,53+407,64 841,04+374.38
4°C. 667.96+341.,38 69] 4135643 667.09+£343,13 634,49+312,00
PROTE. 1°C. 5,33+0,67 521+0.64 5,37+0,66 5.43+0,69
(%) 2%, 5,65+0,68 5.49+0,65 5,71£0,66 5.79+0,70
3°C. 6,02+0,76 5,86+0,74 6,08+0.,75 6,162+0,78
4° C. 6.31+0,89 6,22+0,86 6.33+0,88 6,41+0,92

Modelo 5: y = ner + edp + rdc + del/cov +
+e

Modelo 6: y =ncr + edp/cov + rdc +
+del +¢

Donde:

y =registro de produccion (ml. de leche
0 % de proteina) en el control.

ncr = nimero de crias al parto (3 nive-
les).

edp = edad al parto en meses como va-
riable categdrica (12 niveles en 1°
lactacion, 29 niveles en 27 lacta-
cion y 61 niveles en 3" lactacion).

edp/cov = edad al parto en meses como
covariable.

rba = efecto rebafio-ano del control (196
niveles en 1* y 2* lactacién y 20|
en 3" lactacién).

rdc = efecto rebano-afio-mes de control
(n° de niveles variable segtn con-
trol y lactacién, minimo 658 nive-
les y maximo 688).

est = estacion del control (12 niveles en
cada control).

del =dias en lactacion como variable
categérica (43 niveles en el 1° con-
trol, 50 niveles en el 2° control, 55
niveles en el 3° control y 58 nive-
les en el 4° control).

del/cov = dias en lactacién como cova-
riable.

¢ = residuo.
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L.os componentes de varianza se estima-
ron mediante el programa VCE 4.2 (GROE-
NEVELD, 1998) con un modelo multicaracter
dentro de lactacion (17, 2 y 3" o mads lacta-
ciones) basado en el modelol de efectos
fijos, que incluyé cada uno de los cuatro
controles productivos de la lactacién de un
animal, y cuya ecuacion fue la siguiente:

Yijkimnp = DCT; + edp, +rba, + est, iy +
* de[(n)i * g(p)i % Eijklmnp
Donde:
Yoy = producién de leche (ml.) o por-

centaje de proteina en el con-
trol i (i=1,4) de la oveja p.

ner; = nimero de crias al parto j.
edp, = edad al parto k.

rba, = grupo de comparacion rebafio-afio

de control |.
est,. = mes m del control i.
del ;= dias en lactacion n hasta el con-
trol 1.
i = genqtipo del animal p para el con-
trol 1.
Eijklmnp = residuo.

En este andlisis intervinieron 7.996 ove-
jas de 17 lactacion con un registro geneald-
gico de 14.311 animales, 7.882 ovejas de 2°
lactacidon con un registro genealdgico de
13.689 animales y 7.076 ovejas de 3" o mas
lactaciones con un registro genealdgico de
10.357 animales.

Posteriormente se realizé una estima de
componentes de varianza de los caracteres
leche y porcentaje de proteina tipificados a
120 dias de lactacién, con el modelo utili-
zado en el esquema de seleccion de esta
raza (Serrano y col., 1996) sobre el total de

los datos (22.954 registros productivos y
23.051 registros genealdgicos).

Resultados y discusion

Los resultados de los modelos de efectos
fijos probados para todas las lactaciones y
cada uno de los controles, se presentan en
el cuadro 2. En general para todos los con-
troles, lactaciones y modelos la mayoria de
los efectos fueron muy significativos
(p<0,001). Solo en algunos casos los efec-
tos nimero de crias al parto y la edad al
parto fueron significativos a mas del 6% de
probabilidad.

En general todos los modelos presenta-
ron un coeficiente de determinacion decre-
ciente desde el primer control al cuarto
control para ml. de leche en todas las lacta-
ciones y una tendencia contraria, de aumen-
to, para el porcentaje de proteina. El mode-
lo que presentdé un mayor coeficiente de
determinacion, para todas las lactaciones y
cada uno de los controles dentro de lacta-
cion, fue el modelo 4. Estos resultados
coinciden con gran cantidad de estudios en
vacuno y ovino de leche (REkava, 1997;
STRABEL y SZwWACZKOWSKI, 1995; BARRI-
LLET y BOICHARD, 1994, etc.) en los que el
grupo de comparacién rebano-fecha de
control es el efecto sistemdtico mas signifi-
cativo en la determinacién de la produccion
en el dia de control. Sin embargo los mode-
los que incluyen dicho efecto, presentan
problemas, ya que los grupos de compara-
cion asf constituidos son de pequefio tama-
no, y como indican algunos autores en la
revision realizada por SWALVE en 1995,
esto puede ser el obstaculo mds importante
a la hora de abordar este tipo de modelos.



330 Modelizacion v estima de pardmetros genéticos para la produccion de leche v proteina...

CUADRO 2
COEFICIENTES DE DETERMINACION (R2) EN PORCENTAJE DE CADA UNO DE
LOS MODELOS DE EFECTOS FIIOS OBTENIDOS PARA CADA LACTACION Y
CONTROL PRODUCTIVO MEDIANTE EL PROCEDIMIENTO GLM DEL PAQUETE
ESTADISTICO SAS, PARA ml. DE LECHE Y % DE PROTEINA

Control | Control 2 Control 3 Control 4
Lacta Modelo Leche Prot.  Leche Prot. Leche Prot.  Leche Prot.
[* Modelo | 48,81 2740 47,80 3274 47,33 31,07 42 46 33.87
LACTA. Modelo 2 48,49 2690 47,55 32.27 46,96 30.42 41.81 33.06
Modelo 3 48,74 2732  47.69 32.67 4725 30.87 42,37 33,68
Modelo 4 5597 38,76 53,54 4323 55,14 40,70 50,37 4371
Modelo 5 55,70 38,37 55,30 42 82 54,85 4371 49 80 43,02
Modelo 6 55,92 38,66 5545 43,17 55.02 40,58 50,33 43,57
2! Modelo 1 43,55 2647 4085 30,35 35,16 26,63 31,93 31.80
LACTA. Modelo 2 43,19 26,10 40,52 29.84 34,82 2598 3148 31,25
Modelo 3 4334 26,02  40.60 30.05 34,93 26.29 31.64 31.60
Modelo 4 5091 36,87 49,68 41,33 43.67 37.45 42,70 4320
Modelo 5 50,63 36,53 49.39 40,88 4334 36.98 42,27 42,77
Modelo 6 50,71 36,50 4951 41.19 43,50 37.19 42.50 43.07
3 Modelo | 3560 21,02 2961 2472 29,02 25,91 26,99 31.80
LACTA. Modelo 2 36,14 21,67 30,00 25,30 2981 26,15 27,52 32,12
Modelo 3 3561 2122 2970 24 .95 29,26 26,15 27,24 31.84
Modelo 4 4364 3138  38.25 36.05 39,15 37.19 38.10 42 .99
Modelo 5 4347 3112 31.12 35,71 38,96 36,77 37.69 42.56
Modelo 6 4297 30,70  30.70 3548 3848 36,80 3744 42 44

En nuestro caso para la estima de com-
ponentes de varianza, dada la imposibilidad
de crear grupos de comparacion rebafo-
fecha de control para cada control dentro de
lactacién, con un suficiente ndmero de
observaciones por nivel, se recurrio a la uti-
lizacion de los efectos sistemdticos del
modelo |, en el cual los efectos rebano-ano
de control, edad al parto y nimero de crias
al parto son comunes a todos los controles
de un mismo animal, y el mes de control y
los dias en lactacion son distintos para cada
uno de los controles productivos del ani-
mal.

Los pardmetros genéticos estimados con
el modelo multicaracter
antes descrito para la produccion de leche y
% de proteina en el dia de control se pre-
sentan en los cuadros 3 y 4. respectivamen-
te. En el caso de 3" o mds lactaciones para
leche, las estimas se presentan sin error
debido a limitaciones en el software.

intra-lactacidn

Los resultados coinciden en lineas gene-
rales con aquellos obtenidos por algunos
autores en vacuno de leche. El primer con-
trol presenta heredabilidades inferiores
tanto para leche como % de proteina frente
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al resto de Jos controles, en todas las Jacta-
ciones estudiadas, como ocurre en PANDER
y col., 1992 y en REKAYA, 1997 con datos
de 1% lactacién en vacuno de leche. Este
hecho podria deberse a que es precisamente
el primer control aquel que tiene mayor
variabilidad en los dias en lactacién por ser
mayor el intervalo de tiempo en el que se
puede tomar la muestra (30 a 72 dias des-
pués del parto seglin la normativa oficial).

Las correlaciones genéticas entre contro-
les de una misma lactacién presentaron
valores altos y positivos, y generalmente de
mayor magnitud entre controles sucesivos,
tanto para leche como para proteina, coinci-
diendo con la tendencia general observada
en las estimas obtenidas en vacuno de leche
(REKAYA, 1997, VARGAS y col, 1998). Las
correlaciones fendtipicas en todos los casos
presentaron valores muy inferiores a las
genéticas, coincidiendo de nuevo con los

resultados obtenidos en vacuno de leche
(PANDER y col., 1992, REkAYa, 1997 y
VARGAS y col,, 1998). Las estimas de here-
dabilidad para la produccién de leche y %
de proteina tipificadas a 120 dias de Jacta-
cién tomaron los valores de 0,15£0,01 y
0,28+0,01, respectivamente, que resultan
muy similares a los encontradas para los
distintos controles y lactaciones.

Como conclusion a los estudios prelimi-
nares llevados a cabo en este trabajo podri-
amos apuntar que:

— Las heredabilidades de los distintos
controles productivos tanto para leche co-
mo % de proteina son similares dentro y
entre lactaciones y al valor de ésta para los
caracteres tipificados a 120 dias de lacta-
cion, a excepcion del primer control cuyos
valores de heredabilidad fueron claramente
inferiores a los del resto de los controles en
todas las lactaciones.

CUADRO 3
PARAMETROS GENETICOS Y SUS ERRORES TIPICOS, (HEREDABILIDADES EN
LA DIAGONAL, CORRELACIONES GENETICAS SOBRE LA DIAGONAL Y
CORRELACIONES FENOTIPICAS BAJO LA DIAGONAL) PARA CADA UNO DE
LOS CUATRO CONTROLES PRODUCTIVOS DE LECHE (ml.), ESTIMADOS PARA
CADA UNA DE LAS LACTACIONES, PRIMERA, SEGUNDA Y TERCERA O MAS

[° Control 2°¢ Control 3° Control 4° Control
" 1° Control 0,15+0,02 0.80+0.05 0,82+0,05 0.60+£0,08
LACTAC.  2°Control 0.52 0.18+0.01 0.95+0.02 0.77+0.05
7996 reg. 3° Control 0.44 061 0.17+0,02 0.91+0,03
14311 ani.  4° Control 0.33 0.50 0.61 0.18+0.02
2 1* Control 0.13+0.01 0.89+0.05 0.70+0.08 0.60+0.09
LACTAC.  2°Control 0,53 0.13+0,02 0.94+0,03 0,80+0,07
7882 reg. 3° Control 0.43 0.64 0.16+0.02 0.79+0,06
13689 ani.  4° Control 0.35 0,52 0.64 0,14+0,02
3% 0 mds [* Control 0,10 0.95 0,71 0.84
LACTAC.  2°Control 0,56 0,19 0.89 0,96
7076 reg. 3° Control 0,45 0.66 0,14 0,97
10357 ani.  4° Control 0,34 0,53 0.63 0,25
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CUADRO 4
PARAMETROS GENETICOS Y SUS ERRORES TIPICOS, (HEREDABILIDADES EN
LA DIAGONAL, CORRELACIONES GENETICAS SOBRE LA DIAGONAL Y
CORRELACIONES FENOTIPICAS BAJO LA DIAGONAL) PARA CADA UNO DE
LOS CUATRO CONTROLES PRODUCTIVOS DE % DE PROTEINA, ESTIMADOS
PARA CADA UNA DE LAS LACTACIONES, PRIMERA, SEGUNDA Y
TERCERA O MAS

1° Control 2° Control 3° Control 4° Control
1? 1° Control 0.17+0,02 0,68+0,06 0,84+0,06 0.67+0,09
LACTAC. 2° Control 0,38 0,23+0,02 0,93+0,03 0,60+0,07
7996 reg. 3° Control 0,25 045 0,19+0.02 0,82+0.05
14311 ani. 4° Control 0,17 0,28 0,43 0,23+0,02
28 1° Control 0,13+0,02 0.85+0.,06 0.84+0.07 0,50+0.,08
LACTAC. 2° Control 0,41 0,25+0,02 0,96+0,02 0.55+0,06
7882 reg. 3° Control 0,26 0,44 0,21+0.02 0.75+0,05
13689 ani. 4° Control 0,18 0.30 0,44 0.24+0,02
3* 0 mds 1° Control 0,17+0,03 0,83+0,07 0,81+0,07 0,55+0,10
LACTAC. 2° Control 0,48 0,26+0,03 0.99+0,01 0,92+0,05
7076 reg. 3° Control 0,32 0,49 0,21+0.02 0.93+0.04
10357 ani. 4° Control 0,20 032 048 0,28+0.03

— Las correlaciones genéticas entre los
controles de una misma lactacion fueron
distintas a |, y mayores entre controles
consecutivos, lo cual indica que los contro-
les podrian no responder a la misma base
genética.

— La produccién de leche y porcentaje
de proteina en el dia de control podria ser
una alternativa como criterio de seleccién
al actual de produccién tipificada a 120
dias de lactacion, ya que las heredabilida-
des son similares y el primero evitaria los
errores cometidos en la propia toma de
datos del control lechero.

Son necesarios mas estudios, en el senti-
do de definir el tratamiento de estos carac-
teres, dentro y entre lactaciones, y de pro-
fundizar en el sentido de las correlaciones
entre la cantidad de leche y los pardmetros

de calidad de ésta (porcentaje de grasa, pro-
teina y extracto seco) en los controles pro-
ductivos. Por otro lado, también serd objeto
de futuros estudios, la definicién del grupo
de comparacién mds adecuado al modelo
de valoracion de estos nuevos caracteres, y
Ja posible incorporacién de otros efectos
ambientales que incidan sobre estos carac-
teres productivos.
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RESUMEN

Se han comparado dos métodos para controlar la consanguinidad en programas
de seleccién: la minimizacion de las contribuciones de padres a hijos y la minimiza-
cion del parentesco promedio entre los individuos seleccionados. En poblaciones
seleccionadas el segundo método es mas eficaz que el primero incluso aunque ja
poblacion base esté constituida por individuos no emparentados. Se concluye también
que los métodos son efectivos cuando se considera ligamiento estrecho, a menos que
éste sea total.

Palabras clave: Deriva genética, Seleccion, Consanguinidad, Conservacion.

SUMMARY
SELECTION STRATEGIES FOR CONTROLLING INBREEDING IN SELECTION
PROGRAMMES

Two methods for controlling inbreeding in selection programmes have been com-
pared: minimisation of contributions from parents to offspring and minimisation of
average coancestry of selected individuals. In selected populations the second method
is more efficient than the first one even if individuals m the base population are unre-
lated. [t is also concluded that the methods are effective when linkage is tight. unless
this is complete.

Key words: Genetic drift, Sefection, Inbreeding. Conservation.

Introduccién con ello, una mayor respuesta, pero tam-
bién conlleva un incremento paralelo ¢n la
consanguinidad. Es de todos conocido que

La seleccion con los métodos actuales de  |a consanguinidad produce efectos indesca-
evaluacion conlleva una mayor precision vy, bles, tales como la reduccién de variabili-
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dad genética, la depresidén consanguinea y
la reduccion en la probabilidad de fijacion
de genes favorables. Por ello, en los dlti-
mos anos se ha llevado a cabo un esfuerzo
investigador considerable en la busqueda
de métodos para controlar la consanguini-
dad en programas de mejora de animales
domésticos. Las estrategias investigadas
estan basadas en métodos de seleccion
(e.g., WRAY y GODDARD, 1994; BRISBANE y
GIBSON, 1995; MEUWISSEN, 1997), métodos
de apareamiento (e.g., CABALLERO y col.,
1996) o combinaciones de ambos (e.g., To-
RO y PEREZ-ENCISO, 1990). Todos los méto-
dos sugeridos estdn basados, de una manera
u otra, en el mismo principio. La eleccion
de los parentales debe llevarse a cabo pena-
lizando a aquéllos individuos que tienen un
mayor grado de parentesco con sus congé-
neres. Los métodos mds recientes y sofisti-
cados (por ejemplo el de MEUWISSEN,
1997), aunque muy eficientes, pueden re-
sultar dificiles de ejecutar por mejoradores
sin una base matematica sélida. En este tra-
bajo. investigamos uno de los métodos mas
simples y clasicos de control de la consan-
guinidad, la minimizacién de la varianza de
las contribuciones de ascendientes a des-
cendientes.

La tasa de incremento en consanguini-
dad viene reflejada por el inverso del doble
del censo efectivo de poblacién (Ne). Sin
seleccion y suponiendo apareamiento alea-
torio, la expresion del censo efectivo es

Ne ~ 16M

M
T) S/nnunf+

1
16F

F
M ) S/ﬁﬁrl ¥

248 42

mm

+

2+S‘;/.+2
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(HiLL, 1979), donde M (F) es el nimero de
reproductores machos (hembras), Sfm (S_f/)
es la varianza del nimero de hijos (hijas)
con los que contribuyen los parentales de
sexo s (mof),y Sy o €812 correspondien-
te covarianza. Es bien conocido que
minimizando la varianza de las contribu-
ciones de padres a hijos se produce un
aumento del censo efectivo y, por tanto, un
descenso de la tasa de consanguinidad. Por
ejemplo, si cada padre contribuye con un
hijo y M/F hijas, y cada madre contribuye
con una hija, y con un hijo con probabili-
dad F/M, el censo efectivo se obtiene
mediante la expresion [/Ne = 3/16M +
I/16F (Gowe y col., 1959) y, si M= F,
Ne=2N, aproximadamente. Se pueden obte-
ner, sin embargo, censos efectivos auin
mayores si, ademds de minimizar la varian-
za de las contribuciones, también se lleva a
cabo apareamiento no aleatorio y subdivi-
sion de la poblacion (ver WANG, 1997).

En el contexto de la seleccidon artificial,
la minima varianza de las contribuciones de
padres a hijos se consigue con la seleccién
intrafamiliar, pero la precision de la selec-
cion y la respuesta se ven muy reducidas
con este método (ver HiLL y col., 1996). Se
puede, sin embargo, reducir la varianza res-
tringiendo la pérdida en respuesta a un
valor aceptable, por ejemplo el 5% de la
respuesta que se obtendria sin ningtin con-
trol en la consanguinidad (TORO y PEREZ-
Enciso, 1990). Este es el método que |la-
maremos de aqui en adelante, método MV.

No cbstante, ia férmula (1) no es una
prediccién valida de la tasa asintdtica de
consanguinidad en programas de seleccidn,
ya que no sélo depende de las varianzas de
las contribuciones en una generacion, sino
de las contribuciones a largo plazo. Esto
ocurre porque con seleccién sobre un
cardcter heredable la ventaja selectiva se
fransmite a generaciones sucesivas exacer-
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bando las asociaciones fortuitas entre genes
neutros y seleccionados (ver WOOLLIAMS y
col., 1993, SANTIAGO y CABALLERO, 1995).
Las contribuciones de ascendientes a des-
cendientes se hacen constantes al cabo de
unas pocas generaciones (cuatro o cinco sin
ligamiento) y la varianza de estas contribu-
ciones determina el censo efectivo. De esta
forma, la ecuacion (1) puede validarse si se
sustituyen las varianzas y covarianzas de
una generacion por las correspondientes
varianzas y covarianzas de las contribucio-
nes de ascendjentes en una generacion a
descendientes en futuras generaciones.
Estas varianzas a largo plazo se pueden
predecir en funcién de la varianza de una
generacidn, la intensidad de seleccion, y la
correlacién genética y ambiental entre
parientes.

De la discusién anterior parece evidente
que la minimizacién de la consanguinidad
pasa por la minimizacién de las varianzas
de las contribuciones de ascendientes a des-
cendientes. Esto implicaria la minimizacion
simultdnea de la varianza de las contribu-
ciones de todas las generaciones anteriores
a la presente generacion ¢, es decir, de la -1
alaf, delar2alar,delat-3alat, etc. Un
resultado equivalente se obtendria seleccio-
nando aquéllos individuos que presentan un
menor parentesco entre ellos, en razon del
siguiente argumento. Seleccionar indivi-
duos minimizando la varianza de las contri-
buciones de la generacién parental, -1, a la
actual, ¢ (0 sea, maximizar el censo efectivo
expresado en la ecuacién 1) equivale a
seleccionar aquéllos individuos que tienen
un parentesco menor en relacién a sus
padres, es decir, equivale a minimizar el
nimero de hermanos y medios hermanos.
Analogamente, seleccionar individuos mi-
nimizando la varianza de las contribuciones
de la generacion -2 a la f equivale a selec-
cionar aquéllos individuos que tienen un

parentesco menor en relacién a sus abuelos,
es decir, equivale a minimizar el nimero de
primos; y asi sucesivamente. Por tanto, la
seleccion de individuos con minimo paren-
tesco equivale a la seleccién con minima
varianza de las contribuciones a largo plazo
y, con ello, a la forma tedricamente mas
efectiva de controlar la consanguinidad.

La seleccidn de individuos con el mini-
mo parentesco (que llamaremos método
MP) ha sido estudiada mediante métodos
aproximados por BRISBANE y GIBSON
(1995) y otros autores, y por BALLOU y LaA-
cy (1995) en el contexto de poblaciones no
seleccionadas. Cuando la poblacién base es
una poblacién de individuos no emparenta-
dos (o con igual parentesco entre ellos) y
no hay seleccién, los métodos MV y MP
deben ser equivalentes. Cuando la pobla-
cién base presenta parentescos desiguales
entre los individuos, sin embargo, el méto-
do MP es mas efectivo hasta que el paren-
tesco medio se uniformice en la poblacion
(ver Ballou y Lacy, 1995). Con seleccién,
sin embargo, se espera que la ventaja de
MP sea general, ya que la propia seleccion
producira continuamente parentescos desi-
guales en la poblacion.

Mediante simulacién estocdstica por
ordenador Ilevamos a cabo una compara-
cion entre los métodos MV y MP en una
poblacién con 16 machos y 16 hembras, de
los que se seleccionan durante 10 genera-
ciones los mejores 4 machos y 8 hembras
de acuerdo con su fenotipo, y cada macho
seleccionado se aparea con dos hembras
para obtener de nuevo los 32 individuos
evaluados en cada generacidn. El cardcter
seleccionado esta controlado por un mode-
lo infinitesimal con heredabilidad 0,1 6 0.4.
En cada generacién, de entre los 32 indivi-
duos evaluados se buscan todas las posibles
combinaciones de machos y hembras selec-
cionados cuya media fenotipica (desviada
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de la media de la poblacidn) no sea inferior
en una cierta proporcion (la maxima res-
puesta que estamos dispuestos a perder) a
la media obtenida seleccionando a los indi-
viduos con el mejor fenotipo. A continua-
cion se calcula la varianza de las contribu-
ciones de padres a hijos y el parentesco
promedio para la combinacidn correspon-
diente. L.a combinacién con minima varian-
za (MV) o parentesco (MP) constituye la
poblacion parental de la siguiente genera-
cién. Puesto que se utilizan todas las posi-
bles combinaciones de individuos, ambos
métodos son exactos, a diferencia de estu-
dios anteriores, en los que se usan procedi-
mientos aproximados.

Resultados y discusion

La siguiente figura muestra la reduccion
porcentual en la tasa de consanguinidad, asi
como la reduccion porcentual en respuesta
en la generacién 10 para poblaciones con
heredabilidad 0,1 y 0,4 y una restriccion en
el diferencial de seleccién del 1%, 2,5% y
5%. Los resultados con MV se representan
con trazo continuo y los de MP con trazo
discontinuo. Mientras que la pérdida en
respuesta fue similar para los dos métodos
(no hay diferencias significativas), la
reduccion en la tasa de consanguinidad fue
significativamente mayor con el método
MP que con e] método MV. Estos resulta-
dos indican que en poblaciones selecciona-
das la minimizacién del parentesco es un
método mds eficaz que la minimizacion de
la varianza en una generacion, incluso aun-
que la poblacién base esté constituida por
individuos no emparentados. Con heredabi-
lidad alta, la pérdida en respuesta fue simi-
lar a la pretendida, pero con heredabilidad
baja la pérdida fue mayor, probablemente

337

por una reduccion en la precisiéon de la
seleccion.

Los resultados anteriores refieren a la
situacién en la que los genes seleccionados
y neutros son independientes. Con liga-
miento y seleccién se espera que Jos méto-
dos anteriores sean ineficientes, ya que
ambos utilizan la informacion genealdgica,
y el coeficiente de consanguinidad obteni-
do a partir de las genealogias no es un fiel
reflejo de la probabilidad de homocigosis
por descendencia (ver SANTIAGO y CABA-
LLERO, 1998 y CABALLERO y SANTIAGO
1993).

Para contrastar los métodos en presencia
de ligamiento, se corrieron simulaciones
similares a las anteriores (con h°=0,4) en
las que el cardcter seleccionado estaba con-
trolado por un numero elevado de genes
aditivos (300) con igual efecto, y 300 genes
neutros intercalados entre los primeros. Se
investigaron distintos niveles de ligamien-
to, con un Gnico cromosoma sin recombi-
nacién (L=0), y uno (L=1) o cinco (L=5)
cromosomas de un Morgan de longitud
cada uno. La tasa de consanguinidad de
evalu6 a partir del incremento observado en
la varianza de las frecuencias génicas de los
genes neutros.

El siguiente cuadro indica la respuesta
en las generaciones 5 y 10, y la tasa de con-
sanguinidad obtenidas para cada modelo de
genoma cuando se aplica seleccion fenoti-
pica sin ningin método de control de la
consanguinjdad (primera columna en cada
caso), asi como las correspondientes reduc-
ciones porcentuales cuando la seleccion se
lleva a cabo utilizando el método MV y
MP. Como es de esperar, la respuesta a la
seleccién es mucho menor, y la tasa de con-
sanguinidad es mucho mayor cuando hay
ligamiento estrecho que cuando hay recom-
binacion libre (L= ).
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Los resultados indican que tanto MV
como MP son ineficaces en reducir la tasa
de consanguinidad cuando existe ligamien-
to total (L=0,) pero, sorprendentemente,
con una minima recombinacién (L=]) el
efecto desaparece, y las eficiencias de los
métodos son similares a las que tendrian en
un genoma con recombinacion libre (L= ).
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RESUMEN

Se realizaron simulaciones por ordenador de seleccion asistida por marcadores
sobre un caracter controlado por 25 QTL con diferentes acciones génicas (desde aditi-
vidad a sobredominancia). Para aprovechar los efectos dominantes se consideraron
dos poblaciones: una comercial y un nucleo con los individuos que darian lugar a la
siguiente generacion. Se probaron diferentes estrategias para seleccionar los indivi-
duos para cada una de las poblaciones y distintos esquemas de apareamiento de los
reproductores en la poblacidn nicleo para cada grado de dominancia.

Palabras clave: Seleccién asistida por marcadores, QTL, Estrategias de seleccion y
apareamiento.

SUMMARY
MARKER-ASSISTED SELECTION FOR NON ADDITIVE TRAITS

Computer simulations of marker assisted selection were carried out on a charac-
ter controlled by 25 QTL and different genic actions (from additivity to overdominan-
ce). To take advantage of dominant effects two populations were considered: one
commercial and a nucleus with the individuals giving next generation. Different stra-
tegies to select individuals for each of the populations and different mating schemes in
the nucleus are tested for every dominance degree.

Key words: Marker-assisted selection, QTL. Selection and mating strategies.

Introduccién

En un programa de mejora se obtendrian
mayores respuestas si se aprovechasen los
efectos dominantes del cardcter sobre el
que se ejerce seleccion. Para ello se necesi-
tan esquemas en los que se consideren dos

poblaciones: una con los individuos que se
comercializardn y otra con los individuos
del nicleo que mantendran la poblacién
(Toro, 1993). En este contexto las di-
ferentes estrategias que pueden seguirse de-
penderédn del criterio elegido para seleccio-
nar los individuos que generaran la pobla-
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cién comercial y los reproductores del nu-
cleo y del sistema de apareamiento que se
implemente con éstos ultimos.

Por otra parte la disponibilidad creciente
de marcadores que cubren todo el genoma
de las especies de interés hace que la selec-
cion asistida por marcadores pueda conver-
tirse en una alternativa real a los métodos
tradicionales de seleccidn.

En este trabajo se analizan los resultados
de simular seleccién asistida por marcado-
res seglin esquemas con poblaciones co-
mercial y reproductora para aprovechar la
dominancia de un cardcter.

Métodos

El caracter sobre el que se ejerce selec-
cidn esta determinado por la accién de 25
QTL dialélicos. La diferencia entre los
efectos de los dos homocigotos para cada
QTL es 2a, siendo « valores en progresién
geométrica (primer término igual a 10) de
manera que la suma de todos ellos es 100
(LANDE y THOMPSON, 1990; GIMELFARB y
LANDE, 1994). Los QTL estan aleatoria-
mente distribuidos a lo largo de 20 cromo-
somas de 100 cM de longitud. La heredabi-
lidad se fijé en 0,2.

En cada generacién, compuesta por 64
individuos, se seleccionaron 16 individuos
por sexo para obtener la siguiente genera-
cién permitiendo un solo apareamiento por
individuo y una contribucion igual de cada
pareja (cuatro hijos y cuatro hijas). Tam-
bién se eligieron 16 individuos por sexo
(los mismos que para el nicleo o diferen-
tes) para generar la poblacién comercial
mediante apareamiento al azar y contribu-
cién igual por parejas.
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Cada simulacioén consté de 10 genera-
ciones de seleccion y los resultados fueron
el promedio de 500 repeticiones.

Para cubrir un amplio rango de acciones
génicas el valor del heterocigoto se calculd
como el valor del homocigoto para el alelo
favorable (a) por un factor que abarcaba
desde cero hasta 1,125. En una simulacién
alternativa el valor de los heterocigotos se
hizo proporcional a la magnitud del efecto
de manera que al mayor de ellos correspon-
diese dominancia completa y al menor
recesividad completa.

La seleccidn se realizd sobre los efectos
aparentes de t1 marcadores bialélicos por
cromosoma regularmente espaciados. Para
que la asociacion con los QTL fuera maxi-
ma la poblacién de partida fue una F| hete-
rocigota tanto para los QTL como para los
marcadores; los QTL estaban en fase de
repulsién total. Los efectos de cada marca-
dor fueron calculados a través de una regre-
sién multiple del genotipo de cada marca-
dor en el fenotipo de 1000 individuos
provenientes de la F2. S6lo aquellos marca-
dores con un efecto significativo en la cita-
da regresion fueron considerados en el pro-
ceso de seleccion.

Los esquemas de seleccion testados con-
sistian en combinaciones diferentes de las
siguientes opciones:

Seleccion

— Aptitud Combinatoria General (G).
- Aptitud Combinatoria Especifica ().
— Valor genotipico individual (/).
Apareamiento

— Al azar (R).

— Minima Aptitud Combinatoria
Especifica (s).
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-~ Minima (Aptitud Combinatoria
Especifica - Aptitud Combinatoria
General) (s%).

Tanto la seleccién como el apareamien-
to (cuando no era al azar) se realizd me-
diante programacion lineal entera (en con-
creto se implementé el algoritmo hingaro
para problemas de asignacion).

Como medida de la eficiencia de la
seleccién asistida por marcadores se realizd
seleccion sobre el valor fenotipico de los
individuos.

Seleccion asistida por marcadores para cardcteres no aditivos

Resultados y conclusiones

En los Cuadros | y 2 aparecen las estra-
tegias que rindieron mejores respuestas
para cada una de las situaciones considera-
das a corto, medio y largo plazo (2, 5y 10
generaciones de seleccion). Las casillas
sombreadas se refieren a la respuesta en la
poblacién comercial y las otras a la repro-
ductora. La primera posicion de cada terna
indica el criterio de eleccion de los indivi-
duos reproductores, la segunda el sistema

CUADRO |
ESTRATEGIAS QUE GENERAN LA MEJOR RESPUESTA CUANDO TODOS LOS
QTL PRESENTAN EL MISMO GRADO DE DOMINANCIA

Generacion 2

Generacion 5 Generacién 10

d=0 p=05 G - - GEESEESE G s § ESEEE (¢ s S [GEUSEES

d=0.5 p=05 G R - SONEEEESE ¢ R - BEEEEEE G R - EREEES

d=1 p=05 G R - SESEESE /| R § @SS | R S SEESEES

d=1.125 p=05 G R - |8 | R § BSisEES | R § [§ stS
CUADRO 2

ESTRATEGIAS QUE GENERAN LA MEJOR RESPUESTA CUANDO EL GRADO DE
DOMINANCIA DE LOS QTL ES PROPORCIONAL A SU EFECTO

Generacion 2

Generacion 5 Generacién 10

p=05 G R - G NSNS G

R

G (¢ R Genis B

1 Poblacién reproductora

1 Poblacién comercial
G.- Aptitud Combinatoria General.
S.- Aptitud Combinatoria Especifica.
].- Valor individual.

R.- Apareamiento al azar.

s.- Apareamiento de minima Aptitud
Combinatoria Especifica.

s*.- Minima (Aptitud Combinatoria Especifica
— Aptitud Combinatoria General).
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de apareamiento seguido con éstos y la ter-
cera el modo de eleccion de los individuos
que generan la poblacién comercial. Cuan-
do aparece un guién en alguna de las posi-
ciones significa que varias estrategias obtu-
vieron el mismo resultado.

Debemos hacer la consideracion de que
la eficacia de la seleccion asistida por mar-
cadores se reduce a lo largo de las genera-
ciones; de hecho a diez generaciones es
menos efectiva que la seleccion fenotipica
(resultados no mostrados). La causa es que
la recombinacion va deshaciendo el dese-
quilibrio de ligamiento entre QTL y marca-
dores y por tanto debilitando su asociacion.
Seria recomendable por tanto reevaluar los
efectos aparentes cada pocas generaciones
a efecto de eliminar los marcadores que ya
no son significativos.

A la vista de los resultados algunas de
las conclusiones a las que se puede llegar
son:

— Respecto de la respuesta en la pobla-
cién comercial:

* Para aditividad y, a corto plazo, domi-
nancia parcial la mejor estrategia es elegir
los individuos reproductores siguiendo el
criterio G.

* Para dominancia completa o sobredo-
minancia es mejor la seleccién por S.

* El sistema de apareamiento idoneo es
50 5%,
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» El mejor criterio de seleccion de los
individuos que van a producir la poblacién
comercial es S.

— Respecto de la respuesta en el niicleo:

e Con aditividad o dominancia parcial el
criterio de seleccion éptimo es G.

¢ El apareamiento aleatorio resulta mas
adecuado (excepto en aditividad a largo
plazo).

Cuando la dominancia es proporcional
las combinaciones Optimas a cualquier
tiempo son G s S para la comercial y G R -
para el nicleo.

Obviamente el interés del mejorador
sera obtener la mdxima respuesta en la
poblacion comercial aungue se debe tener
en cuenta la consanguinidad que se genera
en el nlicleo ya que puede dificultar el man-
tenimiento de la poblacién por los efectos
deletéreos sobre eficacia biologica.
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RESUMEN

Presentamos la descripcién de una malformacion esquelética triple, conteniendo
lordosis, escoliosis y cifosis (LEC), asociada a la estructura familiar de dorada. Asi,
s6lo en la descendencia de una familia (2H), y en todas sus téplicas, aparecieron mas
LEC de los que cabria esperar si hubiera independencia entre la familia y la deformi-
dad Z,,,, .-23,18 (P<0.05).

Palabras clave: Lordosis, Escoliosis, Cifosis, Dorada.

SUMMARY

ASSOCIATION BETWEEN ONE LORDOSIS/SCOLIOSIS/KYPHOSIS
DEFORMITY AND THE FAMILY STRUCTURE OF GILTHEAD SEABREAM
(Sparus aurata) UNDER INTENSIVE BREEDING

We described a complex spinal column abnormality, including lordosis, scoliosis
and kyphosis (LEC), associated to family structure in gilthead seabream. This one,
only appeared in offspring of family 2H. its three replicas, where were detected more
LEC than would be expected under independence between family and deformity

Zyy Lpc23.18 (P<0.05).

Key words: Lordosis, Scolisis. Kyphosis. Gilthead seabream.
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Introduccion

Dentro de la piscicultura marina en
nuestro pais, la dorada ocupa un lugar pre-
ponderante, habiendo multiplicado por
cinco su produccién en los dltimos siete
anos (datos de la Subdireccion General del
Caladero nacional, Acuicultura y recursos
marinos, M.A_P.A.), y con perspectivas de
seguir creciendo. Uno de los problemas que
aparecen con la cria intensiva es la presen-
cia de proporciones importantes de indivi-
duos con algtin tipo de malformacién, fun-
damentalmente en la pigmentacién, en las
escamas, en la vejiga natatoria y en el siste-
ma esquelético (DIVANACH ef al., 1996),
motivos por Jos cuales hay una notable
depreciacion del valor final del producto.
De las anomalias esqueléticas, las de la
columna vertebral son las que tienen mayor
importancia porque puede representar hasta
el 5% de la produccion total de una empre-
sa de engorde (ANDRADES et al., 1996), to-
do ello a pesar de la criba a la que son
sometidos los peces durante su periodo de
alevinaje en las empresas multiplicadoras
(hatchery). Los tipos mds frecuentes que
afectan a la columna son la lordosis (defor-
midad dorsal de Ja columna vertebral,
forma de V), la escoliosis (deformidad late-
ral de Ja columna vertebral, forma de zig-
zag) y la cifosis (deformidad de la columna
vertebral, forma de A).

Se han identificado diferentes factores
no genéticos (post-hacthing) como causan-
tes de las incidencias de malformaciones
esqueléticas, especialmente la escoliosis y
la lordosis, en las especies cultivadas mas
relevantes como el salmén atlantico (Salmo
salar), la trucha arcoiris (Oncorhynchus
mykiss), la tilapia (Tilapia nilotica), la do-
rada (Sparus aurata), la lubina (Dicentrar-
chus lubrax), el pez gato (Jctalurus puncta-
fus), el pez limén (Seriola sp.) y la dorada

Japonesa (Pagrus major). Entre ellos se en-
cuentran los relacionados con los nutrientes
en dieta (deficiencias en triptéfano o vita-
mina C, o0 excesos en vitamina D o tirosi-
na), las condiciones hidrodindmicas y de
cultivo, la calidad del agua (presencia de
metales pesados, pesticidas y otros agentes
quimicos), y el parasitismo (DIVANACH et
al., 1996). Por el contrario, son escasos los
trabajos que indican alguna naturaleza
genética de éstas malformaciones, ya sea
mediante herencia mendeliana simple de un
gen recesivo o dominante, o por segrega-
cién poligénica (PUurRDOM, 1993; DivANACH
et al., 1996). En dorada, sélo han sido des-
critas algunas evidencias por ANDRADES et
al. (1996) en dorada europea y por TANI-
GUCHI et al. (1984) en dorada japonesa,
quienes aducen razones genéticas, asi como
de composicién del huevo y factores am-
bientales en los reproductores o embriones,
para explicar el 27% de larvas deformes al
dia O de vida post-hatching y las diferen-
cias en incidencias de lordosis entre grupos
familiares, respectivamente.

El objetivo de la presente comunicacion
es poner de manifiesto la asociacién encon-
trada entre una lordosis/escoliosis/cifosis a
Ja estructura familiar de dorada bajo condi-
ciones de cria intensiva.

Materiales y métodos

Las doradas utilizadas en éste estudio
fueron crecidas bajo las condiciones natura-
les de luz propias de la latitud 28° J0’N y
en régimen de cria intensiva, en el Instituto
Canario de Ciencias Marinas, y pertenecen
a la primera generacién de un programa de
seleccion divergente para los niveles de
cortisol plasmatico post-estrés de confina-
miento (AFONSO et af., 1998). Se utilizaron
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los 11640 peces descendientes pertene-
cientes a familias de hermanos carnales
(algunos a familias de medios hermanos y a
partir de cruces reciprocos). distribuidos en
2 6 3 réplicas por familia a lo largo del cre-
cimiento, asi como 3 réplicas de una puesta
masal de toda la poblacién. Las réplicas de
cada familia se establecieron en diferentes
momentos de su puesta, la cual se prolongd
desde diciembre de 1996 hasta marzo de
1997.

Desde el inicio del experimento, las lar-
vas de dorada fueron crecidas en tanques de
fibra de vidrio de 500 litros con circulacién
de agua, y alimentadas con rotiferos (Bra-
chionus plicatilis) enriquecidos con SELCO,
Nannochloropsis sp. e Isochrypsis sp., a
partir del 3°-4° dia de vida y hasta el dia 21.
Entonces se les suministrd Arfemia hasta el
dia 36 y posteriormente piensos comercia-
les de la casa comercial EW.0.S., S.A.. La
densidad de los alevines fue de 12 kgs/m?,
el oxigeno, suministrado mediante airea-
cidn, estuvo comprendido entre 6 y § mg/I
y la temperatura del agua oscild entre
18,3°C y 22,8°C.

Entre el 12 de noviembre y el 12 de
diciembre de 1997, y con aproximadamente
un afio de edad, todos los peces de cada
tanque fueron analizados morfolégicamen-
te, clasificando las diferentes malformacio-
nes por réplica y familia. A una muestra de
peces con las deformidades morfoldgicas
méas patentes se les hicieron radiografias
mediante rayos X sobre placas de mamo-
grafia a 150 Kv y 6,8 mA por segundo, a
fin de corroborar la valoracién macroscopi-
ca de las deformidades.

Para el andlisis estadistico se utiliz6 el
siguiente modelo loglineal, sobre el paque-
te estadistico SPSS:

]nf:/. =u+a+f +a/)‘[.j

J/;; =es la frecuencia esperada de la cel-
da ij.

u =es la media de los logaritmos de las
frecuencias esperadas.

a, =es el efecto de la categoria i del
factor A.

B, =es el efecto de la categoria j del
factor B.

aﬁl./: es el efecto debido a la interaccion
de la categoria i del factor Ay la
categoria j del factor B.

Resultados

Se determinaron 17 deformidades indivi-
duales de columna (lordosis, fusiones de
vértebras, etc.), prognatismos, opérculos
abiertos, mandibulas dobladas y deforma-
ciones dorso-ventrales. Las 22 clases de
deformidades restantes respondieron a
combinaciones de dos o mds de las indivi-
duales. Asi, en la familia denominada 2H, y
en cada una de sus tres réplicas, aparecié
una Lordosis/Escoliosis/Cifosis (LEC)
(figuras la), consistente en una repeticidn
sucesiva de las tres deformidades desde la
cabeza hasta la cola, y que en comparacion
a un pez normal (figura Ib) da al pez el
aspecto de estar comprimido, permitiéndole
s6lo mover el pedinculo terminal de la
aleta caudal.

En el cuadro | se muestran las frecuen-
cias observadas de las diferentes deformi-
dades encontradas para las familias 2H, 4H,
2mh y 4mh; donde 2mh y 4mh se corres-
ponden con las descendencias de los cruces
reciprocos de los padres de las familias 2H
y 4H. No hubo interaccion estadisticamente
significativa dentro de éstas familias entre
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el tipo de deformidad y la réplica, ni tam-
poco entre el tipo de deformidad y las fami-
lias 4H, 2mh y 4mh (0,10<P<0.,99). Sin
embargo, si hubo una asociacion estadisti-
camente significativa entre la familia 2H

con la deformidad (P<0,001), de modo que
aparecieron mds LEC de los que cabria
esperar si hubiera independencia entre la
familia y la deformidad (Z,, g=3.18;
P<0,05). Esta asociacién también surgid

CUADRO |
FRECUENCIAS OBSERVADAS DE LAS DIFERENTES DEFORMIDADES EN LAS
FAMILIAS 2H, 4H, 2mh Y 4mh

Deformidad Familia

2H 4H 2mhb 4mh
Normal 257 280 651 69
Lordosis 8 0 12 0
Prognatismo superior 0 3 2 0
Prognatismo Inferior I 3 14 0
Mandibula doblada 2 0 6 0
Opérculo | 0 1 6 0
FRente prominente 2 25 39 10
Opérculo 11 I 0 9 0
Ojos 0 0 2 0
Dorso céncavo | 0 0 0
L+FR 0 0 2 0
L+ ! 0 0 0
FR +1 0 5 14 0
FR+M ! 0 | 0
LEC 19 0 0 0

CUADRO 2

FRECUENCIAS OBSERVADAS DE LAS 39 MALFORMACIONES PARA TODA LA
POBLACION, EXCEPTO LA FAMILIA 2H, AGRUPADAS SEGUN EL TIPO DE
DEFORMIDAD DE COLUMNA

Deformidad Poblacion
Normal 11.005
Lordosis 321
Fusion de vértebras 21
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Figura |. a: Vision lateral de un pez con la deformidad compuesta LEC (Lordosis/Escoliosis/Cifosis).
b: Vision lateral de un pez con columna vertebral normal y con una deformidad en la aleta dorsal
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considerando toda la poblacion (cuadro 2)
(P<0,001), con un valor de Z =428
(P<0,05).

2H.LEC

Discusion

Las deformidades de columna represen-
taron aproximadamente el 3,2% de todos
los peces, y la deformidad LEC sélo el
0,2%, lo cual esta dentro de los rangos nor-
males de las empresas donde se lleva a ca-
bo un control de los requerimientos (AN-
DRADES et al., 1996), y algo por encima de
los valores que se han detectado sobre
poblaciones naturales de otras especies,
0,7% en Morone saxatilis (HICKEY &
YOUNG, 1984).

Para desmarcar algo més los condicio-
nantes ambientales, hicimos una compara-
cién de las réplicas de la familia 2H con
aquellas réplicas pertenecientes a otras
familias de la poblacién, las cuales fueron
establecidas el mismo dia y por tanto con
las condiciones de cria mds parecidas posi-
bles, y nuevamente encontramos la aso-
clacién estadisticamente significativa entre
la familia 2H y la deformidad LEC

(P<0,001) ( Z,,y,  ¢=2,77; P<0,05).

Los factores nutricionales juegan un
papel importante en el normal crecimiento
de los peces (KOENIQ, 1979). Asi, deficien-
cias 0 excesos de la vitamina C o D, res-
pectivamente, generan altas incidencias de
deformidades vertebrales en distintas espe-
cies (HILTON et al., 1978; SATO et al., 1978,
JOHN et al., 1979; MAHAJIAN & AGRAWAL,
1979, WUNDER, 1981; CHAVEZ DE MARTI-
NEz, 1990; LALL et al., 1990; MGBENKA,
1991; KANAZAWA ¢t al., 1992; DABROWSKI
et al., 1996). De igual modo, las deficien-
ctas en triptéfano o excesos en tirosina de-
forman irreversiblemente a los peces (NA-

CARIO, 1983; WALTON et al., 1984; AKl-
YAMA et al., 1986a; 1986b), y cuyos grados
de deformacion se pueden acentuar con la
velocidad del agua (CHATAIN, 1994). Sin
embargo, los efectos nutricionales debieron
ejercer una influencia similar sobre las di-
ferentes familias debido a la homogeneidad
en la cria, ya que se emplearon los mismos
piensos para todas las descendencias.

A fin de contrastar la posible determina-
cién genética de la deformidad LEC, y el
modo de segregacidn, se hardn cruces con
las descendencias de las familias 2H, 2mh,
4mh y 4H, con el control cuantitativo de
pardmetros de cultivo que afectan a las
incidencias, previo y posterior al aparea-
miento.
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Espaia

RESUMEN

Para relacionar determinados caracteres fenotipicos de naturaleza poligénica con
regiones concretas del genoma (QTL's) es necesario disponer de marcadores molecu-
lares conocidos y posicionados que permitan detectar la existencia de desequilibrios
de ligamiento. Los marcadores tipo microsatélite, por su gran abundancia, el conoci-
miento que existe de su posicién en el genoma porcino y por su elevado polimorfis-
mo, resultan idoneos para realizar esta aproximacion. Este trabajo se ha realizado con
el objetivo de seleccionar aquellos microsatélites mas apropiados para un proyecto
pluridisciplinar mas amplio encaminado a localizar QTL’s relacionados con la calidad
de la carne en las razas porcinas Ibérica y Landrace. Para ello hemos tenido en cuenta
su posicion en el genoma y su variabilidad interpoblacional, es decir, su informativi-
dad. Esta ha sido calculada mediante un estadistico que tiene en cuenta las frecuen-
cias, en una de las poblaciones, de los alelos presentes en la otra.

Palabras clave: Cerdo Ibérico, Landrace, Microsatélite, QTL. Informatividad.

SUMMARY
MICROSATELLITE MOLECULAR MARKERS INFORMATIVENESS IN TWO
POPULATIONS OF PIG. THE IBERIAN AND LANDRACE PIGS

To associate some polygenic phenotypes with discrete regions of the genome
(QTL's) it is necessary to have at one’s disposal some known and positioned molecu-
lar markers to detect linkage disequilibrium that allow us to detect those associations.
The microsatellites. due to their abundance, due to the high level of knowledgement
of their position in the pig genome and due to the high polymorphism, are suitable to
do this approach. This work has been done to select the appropriate microsatellites for
a pluridisciplinar project to detect QTL’s associated to meat quality in the lberian pig
and the Landrace pig. To manage that we bear in mind their position in the genome
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and their interpopulation variability, that means, their informativity. This has been cal-
culated by means of an stadistic based on the frequences, in one population, of the

alleles in the other population.

Key words: [beria Pig, Landrace, Microsatellite. QTL, [nformativeness.

Introduccion

Este trabajo forma parte de un proyecto
pluridisciplinar mds amplio, cuyo objetivo
es caracterizar regiones del genoma respon-
sables de las caracteristicas relacionadas
con la calidad de la carne en porcino (the
IBMAP consortium, 1998).

Gracias al trabajo realizado en el desa-
rrollo del mapa genético del cerdo (Sus
scrofa), en el que actualmente se dispone
de mas de 1000 microsatélites posicionados
a lo largo del genoma (ROHRER et al,
1996), se pueden llevar a cabo experimen-
tos para localizar QTL’s ligados a estos
marcadores.

El disefio experimental realizado se basa
en un cruzamiento de tipo F2 entre ejem-
plares de caracteristicas bien diferenciadas
en cuanto a la calidad de la carne, como
son las razas lbérica y Landrace. En los
animales de este cruzamiento se determina-
rd el genotipo para algunos marcadores
moleculares de tipo microsatélite y se me-
dird el valor fenotipico de los caracteres de
calidad cdrnica. La existencia en la F2 de
asociaciones entre los alelos de un marca-
dor con distintos niveles de expresion de
alguno de los caracteres estudiados, nos
indicard la presencia de factores genéticos,
cercanos al microsatélite, responsables de
las diferencias observadas entre las razas
parentales en dichos caracteres de calidad.

En una primera fase de desarrollo del
proyecto el objetivo mds inmediato es la
eleccion de los microsatélites, en funcién

de su posicion en el genoma y su informati-
vidad en los cruzamientos realizados, para
proceder al genotipado de los individuos de
este cruzamiento.

Material y métodos

Los animales usados en este trabajo son
los que componen la FO del cruzamiento
del proyecto IBMAP Consortium.

Las extracciones del ADN gendmico se
han realizado mediante un protocolo de
precipitacion salina con Cloruro Sédico en
saturacion (5.5 M), (MILLER et al., 1988).

Se han probado 139 microsatélites mar-
cados fluorescentemente con las condicio-
nes de amplificacion descritas por ROHRER
et al. (1996), con algunas modificaciones.
El andlisis de los productos de PCR se ha
realizado mediante electroforesis capilar en
un equipo automatizado de deteccion fluo-
rescente (ABI PRISM 310 Genetic analy-
zer).

Para valorar la informatividad de cada
uno de los microsatélites se ha utilizado el
indice de Ron (Ie) (RON er al., 1995). Este
cdlculo ha sido adaptado a nuestro disenio
experimental para poder aplicarlo a la po-
blacién parental. Asi, siendo Ai, Aj el geno-
tipo para cada macho Ibérico, calculamos:

le =1-1/2(Pi + Pj)

donde: Pi = Frecuencia del alelo Ai en la
muestra de hembras Landrace.
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Pj = Frecuencia del alelo Aj en la
muestra de hembras Landrace.

Una vez calculado el le para cada ma-
cho, se calcula la media de los tres resulta-
dos. Asi, cuanto menor sea la frecuencia de
los alelos de los individuos Ibéricos en las
hembras Landrace, mas alto sera el valor le
para aquel microsatélite.

Resultados y discusion

Los microsatélites son repeticiones en
tindem de 2 a 5 nucledtidos uniformemente
distribuidos por todo el genoma, con una
elevada tasa de variabilidad poblacional en
el nimero de repeticiones. Una vez deter-
minada su posicién en el genoma, se pue-
den usar como marcadores para detectar la
presencia de QTL’s ligados a ellos y asocia-
dos a los fenotipos observados.

Para este tipo de experimentos nos inte-
resan solamente los marcadores que sean
suficientemente informativos (reflejado en
un le alto), es decir, aquéllos en los que
haya una alta divergencia en los alelos pre-
sentes en cada poblacidon y en las frecuen-
cias de los mismos, ya que esto permite
seguir la herencia de los alelos al analizar
la segregacion de la F2.

Inicialmente se analizaron los 139 mi-
crosatélites para los 3 animales Ibéricos y 5
Landrace, obteniendo los siguientes resul-
tados: le = 0 en 3 microsatélites, e < 0,5 en
19, le =[0,50 -0,69] en 23 casos, le = [0,70-
0,99] en 69 y le = 1 en 25 marcadores
(figura 1). La mayoria de estos marcadores
presentan un nivel elevado de informativi-
dad que refleja la diferencia genética
existente entre las dos poblaciones del ex-
perimento. De estos 139 microsatélites ana-
lizados, se rechazaron 27 por estar en zonas
del genoma suficientemente cubiertas por

otros microsatélites mas informativos, y 22
debido a su baja informatividad.

Finalmente, los marcadores selecciona-
dos se genotiparon en el resto de hembras
de la poblacion FO (26), y se volvi6 a cal-
cular el le de cada microsatélite. Cuando se
comparan los valores de le inferidos a par-
tir de una muestra de la poblacion parental
con los calculados para la generacion
parental completa no se encuentran diferen-
cias significativas, concluyéndose que en
nuestro caso, y con la muestra de animales
utilizada, el cdlculo del Indice de Ron ha
requerido pocos datos para obtener valores
suficientemente fiables.

LLos marcadores moleculares finalmente
seleccionados, seglin su posicién y su in-
formatividad, son 90 microsatélites, los
cuales estdn siendo usados actualmente pa-
ra analizar la descendencia del cruzamiento
del proyecto IBMAP Consortium. Asimis-
mo se han probado 80 microsatélites me-
diante tincién con nitrato de plata, con el
fin de disponer de una bateria adicional de
microsatélites polimérficos que permitiria
cubrir zonas del genoma en las que no se
disponga de suficientes microsatélites fluo-
rescentes informativos. El objetivo siguien-
te sera relacionar los genotipos obtenidos
con los caracteres fenotipicos de calidad
estudiados.
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Espana

RESUMEN

Se realiza un estudio de la estructura poblacional del Podenco Andaluz atendien-
do a la clasificacion de las distintas variedades que componen la raza segln su estado
de conservacion. Nuestros resultados indican que la Talla Media Pelo Liso es la tnica
variedad susceptible de mejora genética, mientras que existen dos variedades (Talla
Grande Pelo Duro y Talla Media Pelo Duro) en situacién estable de conservacion. El
resto de variedades se encuentran en estado vulnerable.

En un estudio de los niveles de consanguinidad de la poblacion concluimos valo-
res individuales que oscilan entre el 0 y 25 % de consanguinidad, variando los coefi-
cientes poblaciones de las distintas variedades entre 3.4 y 8 %.

Finalmente se presentan las bases de los programas de conservacion, preserva-
cidén y mejora en las distintas variedades de la raza.

Palabras clave: Perro, Razas autoctonas, Recursos genéticos caninos.

SUMMARY
GENETIC IMPROVEMENT AND CONSERVATION OF ANDALUSIAN HOUND
VARIETIES

We have developed a study of the populational structure of the Andalusian hound
dog breed, observing the conservation status of all the varieties forming the breed.

Ours results have shown as the short hair-Mid Size is the unique variety prepared
for genetic improvement, while two other varieties are in a stable situation (hard hair -
Big Size and hard hair - Mid Size). The six remain varieties are under vulnerability.

In the study of the inbreeding of the population we have observed individual
values between 0 and 25 %, while the populational mean levels of inbreeding have
varying between varieties in a range of 3.4 and 8 %.
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Finally, we present the bases of the conservation, preservation and improvement

plans of all the varieties of this breed.

Introduccion

El Podenco Andaluz es quizas la raza
canina autoctona espafiola cuantitativamen-
te mas numerosa que a su vez presenta el
mayor grado de variabilidad intraracial. Se
distribuye fundamentalmente en el sur del
Pais (Andalucia y Extremadura) aunque se
pueden localizar ejemplares en el resto de
la Peninsula excepto en las regiones de la
cornisa Cantébrica.

Esta raza fue oficialmente reconocida en
la cinofilia espafiola en 1992, y la aproba-
cion de su patrén racial (HERRERA, 1993)
con tres tamafos distintos y tres tipos de
pelo diferentes, conlleva el reconocimiento
de nueve variedades que cuentan desde ese
momento con aislamiento reproductivo
entre ellas y gestion genealdgica indepen-
diente.

Desde 1995, la Unidad de Veterinaria
del Departamento de Genética de la Uni-
versidad de Cérdoba conjuntamente con el
Club Nacional del Podenco Andaluz, como
asociacion de criadores que vela por la ges-
tién zootécnica, desarrollan un convenio de
colaboracion con la Unidad de Veterinaria
del Departamento de Genética de la Uni-
versidad de Cérdoba denominado Planifi-
cacién de la mejora genética del Podenco
Andaluz con objeto de optimizar la gestidn
genética en las diferentes variedades.

En este trabajo presentamos en primer
lugar la estructura poblacional de esta raza
y la clasificacién de las variedades que la
componen en dos niveles: variedades en

conservacién y susceptibles de mejora.
Asimismo describimos las acciones en
desarrollo para cada uno de estos niveles y
finalmente profundizamos en la metodolo-
gia de control y de evaluacion genética de
los candidatos a reproductores.

Material y métodos

En este trabajo se ha utilizado una po-
blacién de 11.280 ejemplares de las distin-
tas variedades de la raza Podenco Andaluz,
de los cuales 2581 animales se encuentran
inscritos en los registros genealdgicos del
Club Nacional del Podenco Andaluz.

En primer lugar se analizaron las estruc-
turas poblacionales de cada variedad estu-
diando sus censos parciales, el ratio sexual
y el nimero de hembras adultas reproduc-
toras. Por otra parte, utilizando los datos de
que disponemos en cuanto a la informacion
genealdgica hemos calculado los coeficien-
tes de consanguinidad de dichos animales a
través de la formula de WRIGHT (1922).
Asimismo basdndonos en los datos mencio-
nados utilizaremos la férmula de CAvALLI-
SFoRzA y BODMER (1971) para calcular el
coeficiente de consanguinidad poblacional.
A continuacién, segin los criterios de
RODERO y cols (1995), se analiza la situa-
cion genética en que se encuentran desde el
punto de vista de su conservacién con obje-
to de optimizar las estrategias a seguir en la
gestion independiente de cada variedad.
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CUADRO |
SITUACION POBLACIONAL DE LAS VARIEDADES DEL PODENCO ANDALUZ

Variedades Censo total N ¢ reproductoras Ratio Situacion
machos/hembras Actual

Talla grande pelo liso 109 57 = 1:l Critica
Talla grande pelo duro 1.473 487 = 2 Estable
Talla grande pelo largo 336 134 = 1.5:1 En peligro
Talla media pelo liso 6.046 4.044 = |:2 Normal
Talla media pelo duro 2.617 1.750 = |2 Estable
Talla media pelo largo 361 242 = [:2 En peligro
Talla chica pelo liso 265 218 = 1:8 Critica
Talla chica pelo duro 4 31 = I Critica
Talla chica pelo largo 31 23 = |l Critica

Resultados y discusion

De los resultados (cuadro 1) expuestos
deducimos la situacién en que se encuen-
tran las poblaciones de las distintas varie-
dades del Podenco Andaluz, donde encon-
tramos la talla media de pelo liso como la
unica variedad susceptible de incorporarse
al sustrato de la mejora genética, mientras
que otras dos variedades (talla media pelo
duro y talla grande pelo duro) se hallan en
una situacion estable y el resto se conside-
ran variedades minoritarias desde el punto
de vista de la conservacidon de recursos
genéticos.

El estudio del nivel de endogamia (cua-
dros 2 a 10) refleja valores individuales
entre el cero y 25 % para todos los ejem-
plares estudiados y en cuanto al nivel me-
dio de consanguinidad de las poblaciones
observamos que varia desde del 3,4 al 8,0
%, pero intuimos niveles mayores de endo-
gamia, especialmente en las variedades
minoritarias, ya que gran parte de los ani-
males inscritos en el libro proceden del
registro fundacional o auxiliar del libro

genealdgico donde no conocemos sus ante-
cesores anteriores lo que nos hace sospe-
char niveles de endogamia subyacentes.

Actualmente, el C.N.P.A. desarrolla en
las variedades minoritarias una gestion
genética como pequenas poblaciones con
objeto de maximizar la variabilidad intrara-
cial existente al mismo tiempo que contri-
buye al incremento de sus efectivos. Por el
contrario, en la talla media de pelo liso se
lleva a cabo el desarrollo de las bases para
la optimizacion de un plan de mejora gené-
tica en esta variedad debido a sus elevados
censos, su extensa distribucién geografica y
la tendencia al alza de su demanda.

La planificacion de los programas de
conservacion y preservacion de las varieda-
des minoritarias del Podenco Andaluz se
aborda a dos niveles: zootécnico y socio-
econémico y cultural. Dentro de los prime-
ros insistimos especialmente en Ja gestion
genética de estas variedades por parte de la
asociacion de criadores como pequeiias po-
blaciones, donde tiene particular importan-
cia la correcta llevanza de los libros ge-
nealdgicos. Como acciones mds importan-
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CUADRO 2
NIVEL DE ENDOGAMIA POBLACIONAL EN LA TALLA GRANDE PELO LISO,
SEGUN CavALLI-SFORZA (1971)

N ©de animales Frec. relativa Coef. endogamia P, F,
47 0,691 0.0 0

0 0,000 0.0312 0

4 0.059 0.0625 0.00369
5 0,0735 0.125 0.00920
12 0.176 0.250 0,04400
Total = 68 0,05689

CUADRO 3

NIVEL DE ENDOGAMIA POBLACIONAL EN LA TALLA GRANDE PELO DURO,
SEGUN CAVALLI-SFORZA (1971)

N ©de animales Frec. relativa Coef. endogamia P.F,
432 0.613 0,0 0

52 0.074 0.0312 0,00230
115 0,163 0,0625 0,01020
87 0.123 0,125 0,01537
19 0,027 0,250 0,00675
Total =705 0,03462

CUADRO 4

NIVEL DE ENDOGAMIA POBLACIONAL EN LA TALLA GRANDE PELO LARGO,
SEGUN CAVALLI-SFORZA (1971)

N °de animales Frec. relativa Coef. endogamia P F,
58 0,414 0,0 0

15 0,107 0,0312 0.0033
62 0,443 0.0625 0,0276
4 0,028 0,125 0,0035
| 0,007 0,250 0,0017

Total = 140 0,03615
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CUADRO S
NIVEL DE ENDOGAMIA POBLACIONAL EN LA TALLA MEDIA PELO LISO,
SEGUN CavALLI-SFORZA (1971)

N ¢ de animales Frec. relativa Coef. endogamia P F,
548 0.547 0.0 0

65 0.064 0,0312 0.02000
236 0,235 0.0625 0.01470
19 0.118 0.125 0,01475
34 0.033 0,250 0,00825
Total = 1002 0,05770

CUADRO 6

NIVEL DE ENDOGAMIA POBLACIONAL EN LA TALLA MEDIA PELO DURO,
SEGUN CAVALLI-SFORZA (1971)

N ° de animales Frec. relativa Coef. endogamia P. F,
126 0.341 0.0 0

88 0,238 0.0312 0.00230
99 0,268 0.0625 0,01020
21 0.0571 0,125 0,01537
35 0,0949 0.250 0,00675
Total = 369 0,03462

CUADRO 7

NIVEL DE ENDOGAMIA POBLACIONAL EN LA TALLA MEDIA PELO LARGO,
SEGUN CAVALLI-SFORZA (1971)

N ° de animales Frec. relativa Coef. endogamia P F,
23 0.211 0.0 0

S 0,046 0,0312 0.0014
55 0,504 0.,0625 0,0315
26 0,238 0,125 0.0297
0 0,000 0.250 0,0000

Total = 109 0,0626
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CUADRO 8
NIVEL DE ENDOGAMIA POBLACIONAL EN LA TALLA CHICA PELO LISO,
SEGUN CAVALLI-SFORZA (197 1)

N ¢ de animales Frec. relativa Coef. endogamia P F,
21 0,175 0,0 0

13 0.108 0.0312 0,00337
32 0,267 0.0625 0,01670
58 0.483 0.125 0.06037
! 0.008 0.250 0,00352
Total = 120 0,08080

CUADRO 9

NIVEL DE ENDOGAMIA POBLACIONAL EN LA TALLA CHICA PELO DURO,
SEGUN CAVALLI-SFORZA (1971)

N ° de animales Frec. relativa Coef. endogamia P F,
12 0.293 0,0 0

0 0.000 0,0312 0,00000
15 0,366 00625 0.02287
10 0243 0,125 0.03037
4 0..097 0,250 0,02425
Total = 41 0.07749

CUADRO 10

NIVEL DE ENDOGAMIA POBLACIONAL EN LA TALLA GRANDE PELO DURO,
SEGUN CAvALLI-SFORZA (197 1)

N © de animales Frec. relativa Coef. endogamia P, F,

14 0518 0.0 0

0 0,000 0.0312 0,0000

6 0.222 0.0625 0.0139

4 0,148 0.125 0.0185

3 0,111 0.250 0,0277

Total =2 0,0601

tes en pleno desarrollo destacamos la incor-  ¢16n de matrices de coascendencia y /o
poracion de animales al libro genealdgico  division en subpoblaciones con rotacion de
mediante el registro auxiliar y un programa  los reproductores con el fin de maximizar

de acoplamientos optimizando la utiliza- la variabilidad genética y evitar incremen-
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tos excesivos de los niveles de consangui-
nidad (DELGADO y cols., 1996a).

Por otra parte la valoracion de los candi-
datos a reproductores se centra desde el
punto de vista morfoestructural en la exclu-
sion de ejemplares con defectos eliminato-
rios y el control de aptitudes venatorias
naturales desde el punto de vista funcional
(BARBA, 1997).

Finalmente, se desarrollan otros esfuer-
zos colaterales en el ambito socioeconémi-
co y cultural mediante el fomento y promo-
cion de la utilizacion de las variedades
minoritarias en sus zonas de origen: educa-
cién de los cazadores. Asimismo también
se interviene en la gestion de algunos cotos
de caza mediante la optimizacién de sus
planes técnicos de caza y sobre las socieda-
des de cazadores con una polijtica de cesidn
de cachorros.

Del mismo modo, abarcamos las bases
para la optimizacién de un programa de
mejora en la talla media pelo liso donde las
acciones hasta el momento se han centrado
en la organizacion de los circuitos de valo-
racion, tanto en el dmbito morfoldgico
como funcional. En el primero de los casos
la valoracion morfoldgica se lleva a cabo
en los concursos monograficos donde jue-
ces especialistas adiestrados al efecto cali-
fican los ejemplares a la edad de 7 meses,
mientras que en la valoracion funcional
existen circuitos artificiales de caza donde

se valoran los animales a edades compren-
didas entre 7 y 9 meses (BArBA, 1997).

Es nuestro propdsito abordar la evalua-
cién de los candidatos a reproductores me-
diante el Modelo Animal ya que en esta ra-
za la informacién genealdgica disponible es
excelente, las cualidades venatorias se ex-
presan en ambos sexos y el diferencial de
seleccion entre sexos es similar (DELGADO
y cols., 1996b).
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RESUMEN

Se realiza la caracterizacion morfoldgica (12 variables cuantitativas y 7 indices
zoométricos) de las razas ovinas autéctonas canarias, la raza Canaria estudiando una
muestra de 139 ejemplares y el total de 64 animales que forma la raza Palmera.

De los resultados se deduce la existencia de diferencias altamente significativas
entre razas para la mayorfa de variables estudiadas ofreciendo a la raza Canaria como
unos animales mesocefdlicos y de proporciones corporales longilineas mientras que la
raza Palmera, de menor porte corporal que la raza Canaria. resulta claramente dolico-
céfala y de proporciones corporales sublongilineas.

Palabras clave: Raza, Islas Canarias. Genética.

SUMMARY
MORPHOLOGICAL CHARACTERISATION OF THE CANARIAN OVINE
GENETIC RESOURCES

We have developed the morphological characterisation (12 quantitative variables
and 7 zoometrical indexes) of the Canarian native sheep breeds. In the Canary breed
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we have studied 136 animals while the whole population (64 animals) of the Palmera

breed have been measured.

We have found highly significant differences between breeds for the most of the
studied variables. The Canary breed is shown as mid-cephalic animals, and long body
proportions: while the Palmera breed resulted as smaller animals with narrow head,

and not as long body proportions.

Key words: Breed, Canary Islands, Genetic.

Introduccion

En la actualidad existen en las Islas
Canarias dos razas ovinas autdctonas; la
raza Canaria y la raza Palmera. La primera
de ellas se encuentra fuertemente implanta-
da en algunas islas del Archipiélago, dispo-
niendo de unos censos entre 19.000 y
21.000 cabezas que manifiestan una aptitud
lactea muy marcada y de gran interés, con
cifras de produccién que pueden alcanzar
los 180 Kg en lactaciones de 120 dias. Por
el contrario, la raza Palmera dispone de
unos efectivos por debajo del centenar de
ejemplares y se encuentra por tanto al
borde de la extincion, situacién a la que ha
llegado por haber quedado desubicada zoo-
técnicamente en la actual estructura del
sector agrario canario.

Estas razas mantienen una importancia
genética adicional por sus relaciones ances-
trales con ovinos ibéricos (Churra, Gallega
y Lacha) y norteafricanos (ovinos magre-
bies) de lana basta, asi como con multiples
agrupaciones raciales criollas de Iberoamé-
rica como puedan ser el Churro Chiapas, el
Navajo Churro Sheep y los ovinos criollos
argentinos y uruguayos, entre otros.

En el presente trabajo se ha realizado un
estudio estadistico concienzudo para la
caracterizacion morfoldgica de ambas razas

y para el establecimiento de diferencias y
similitudes entre ellas. sentando las bases
para futuros estudios filogenéticos de la
linea de emigracién de los ovinos de lana
basta desde Europa hacia América a partir
del siglo XV.

Material y métodos

Este estudio se realizé utilizando una
muestra aleatoria de la raza Canaria com-
puesta por 139 ejemplares (127 hembras y
I2 machos) y la poblacion total de la raza
Palmera consistente en 64 individuos, de
los cuales 60 son hembras y 4 machos. En
ambos casos se trataba de animales adultos.

Se consideraron |12 variables morfoldgi-
cas y siete indices zoométricos para los
estudios de caracterizacién racial (APARI-
C1o, 1960 y SoTiLLo, 1985). Se realizé un
analisis de los estadisticos descriptivos de
las variables e indices zoométricos, obte-
niendo la media (¥) como valor de tenden-
cia central y el error tipico de la media
(E.E.), maximos (MAX.) y minimos (MIN.)
y el coeficiente de variacion porcentual
(C.V.) como estadjsticos dispersivos. Asi-
mismo, se llevd a cabo un andlisis de
varianza entre razas utilizando solamente la
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poblacién de las hembras, donde se proce- Resultados
dié a una comparacién directa mediante
pruebas de homogeneidad de medias. To-

dos los célculos se realizaron con programa En los cuadros 1, 2, 3 y 4 ofrecemos los

STATISTICA for Windows, version 5.1 estadisticos descriptivos de las muestras

(StATSOFT, 1997). estudiadas de las razas Canaria y Palmera
CUADRO |

ESTADISTICOS DESCRIPTIVOS PARA LAS VARIABLES MORFOLOGICAS DE LAS
HEMBRAS DE RAZA CANARIA

Variables N Min. Media Max. E.E. C.V.
Longitud de la cabeza 127 20,00 23,05 26,00 0.16 0.07
Anchura orbital 127 11,00 14,00 18,00 0,10 0,08
Anchura de la cabeza 127 09,00 10,91 19,00 0,14 0,14
Alzada a la cruz 127 53,00 63,27 75,00 0.34 0.06
Alzada a la grupa 127 57,00 65,35 78,00 0,31 0.05
Didmetro longitudinal 127 60.00 69,71 81,00 0,39 0,06
Didametro dorsoesternal 127 23,00 33,77 40,00 0,24 0,08
Didametro bicostal 127 20,00 25,23 34,00 0,23 0,10
Anchura de la grupa 127 13,00 18,00 23,00 0.16 0,10
Longitud de la grupa 127 18.00 22,74 27,00 0.16 0,28
Perimetro toracico 127 72.00 91,34 108.0 0,16 0,07
Perimetro de la cana 127 07.00 08.00 10,00 0,05 0,06
CUADRO 2

ESTADISTICOS DESCRIPTIVOS PARA LAS VARIABLES MORFOLOGICAS EN LOS
MACHOS DE RAZA CANARIA

Variables N Min. Media Max. E.E. (GRA
Longitud de la cabeza 12 22,00 26,08 32,00 0.87 0,11
Anchura orbital 12 13,00 15,33 17,00 0,35 0,08
Anchura de la cabeza 12 11.00 13,00 15,00 0.32 0,08
Alzada a la cruz 12 62.00 74,08 90,00 2,07 0,09
Alzada a la grupa 12 65,00 75.83 90,00 2,17 0,10
Didametro longitudinal 12 72,00 82,66 100,0 225 0,09
Diametro dorsoesternal 12 32,00 3942 44,00 1,09 0.09
Didmetro bicostal 12 23,00 29,50 34,00 1,01 0,12
Anchura de la grupa 12 15,00 20.25 25,00 0.82 0,14
Longitud de la grupa 12 21.00 25,92 30,00 0.85 0.11
Perimetro toracico 12 90.00 103,8 114,0 2,08 0,07

Perimetro de la cana 12 09.00 09,92 12,00 0,29 0,10
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CUADRO 3
ESTADISTICOS DESCRIPTIVOS PARA LAS VARIABLES MORFOLOGICAS DE LAS
HEMBRAS DE RAZA PALMERA

Variables N Min. Media Max. E.E. C.V.
Longitud de la cabeza 60 19.00 22,63 29.00 0,24 0,08
Anchura orbital 60 11.00 13,37 15,00 0,12 0,07
Anchura de la cabeza 60 09.00 10,08 12.00 0,11 0,09
Alzada a la cruz 60 54,00 61,33 70,00 0,48 0,06
Alzada a la grupa 60 55,00 63.88 70,00 0.44 0,05
Didmetro longitudinal 60 60.00 66.53 80,00 0,56 0,06
Diametro dorsoesternal 60 25,00 32.63 38,00 0,34 0,08
Didmetro bicostal 60 20,00 24,18 32.00 0,34 0,11
Anchuza de la grupa 60 14,00 17,30 26,00 0,27 0,12
Longitud de la grupa 60 18,00 22,50 26,00 0,23 0,08
Perimetro tordcico 60 75,00 88,75 107,0 1,02 0.09
Perimetro de la cana 60 06,00 07,55 09,00 0,08 0,08
CUADRO 4

ESTADISTICOS DESCRIPTIVOS PARA LAS VARIABLES MORFOLOGICAS EN LOS
MACHOS DE LA RAZA PALMERA

Variables N Min. Media Max., E.E. C.V.
Longitud de la cabeza 4 22,00 25.00 27,00 1,08 0,09
Anchura orbital 4 13,00 15,00 16,00 0,71 0,11
Anchura de la cabeza 4 10.00 11,50 13.00 0.64 0,11
Alzada a la cruz 4 64,00 67,75 72.00 1,93 0,06
Alzada a la grupa 4 65,00 67,25 72.00 1,60 0,05
Didmetro longitudinal 4 62,00 73.75 84.00 4,51 0,12
Didmetro dorsoesternal 4 32.00 38.00 40,00 2,00 0,11
Didmetro bicostal 4 23,00 28.25 34,00 2,28 0,16
Anchura de la grupa 4 13.00 17.50 20,00 1.66 0,19
Longitud de la grupa 4 22,00 2425 26.00 0,85 0,07
Perimetro tordcico 4 87,00 100.5 113,0 5,56 0,11
Perfmetro de la cana 4 13,00 17.50 20,00 1,65 0,19

separadas por sexos, donde apreciamos un también podemos observar como en ambas
escaso grado de variacién en la mayoria de  razas los mayores valores en las variables
variables, segin el coeficiente de variacién  estudiadas corresponden a los machos mien-
porcentual inferior al 15 %. Asimismo, tras que las hembras presentan valores



366 Caracterizacion morfomeétrica de los recursos genéticos ovinos canarios

siempre inferiores. Del mismo modo. la raza
Canaria presenta mayores valores a la raza
Palmera en todas las variables estudiadas.

Por otra parte, en los cuadros 5y 6 se
expresan los resultados de los estadisticos
descriptivos de siete indices zoométricos de
interés en la caracterizacion racial de am-
bas poblaciones estudiadas en ambos sexos.

Finalmente en el cuadro 7 presentamos
un andlisis de varianza entre la muestra de
hembras en ambas poblaciones donde re-
saltamos la existencia de un alto grado de
significacién entre ambas razas en la mayo-
ria de variables estudiadas a excepcidon de

la longitud de la cabeza y la anchura de la
grupa.

Discusion

De los resultados expuestos deducimos
la existencia de dos razas ovinas autdctonas
en el Archipiélago Canario perfectamente
diferenciadas desde el punto de vista mor-
folégico lo que podria corroborar diferentes
origenes en la formacién de ambas pobla-
ciones, por un lado la raza Canaria de
orientacidon eminentemente lactea que pue-
de provenir de la influencia de los troncos
ovinos ibéricos ancestrales (Churra, Galle-

CUADRO 5
ESTADISTICOS DESCRIPTIVOS PARA LOS INDICES ZOOMETRICOS
EN LA RAZA CANARIA

indices Zoométricos N Min.  Media Max. EE. C.V.
Indice cefilico 139 045 0.48 0.59 0,69 0,09
{ndice de proporcionalidad 139 0.85 0.89 0.90 0,89 0,08
[ndice corporal 139 0.61 0.69 0.82 1,02 0,11
indice tordcico 139 0.62 0.75 0.85 0,98 0,10
Profundidad relativa del pecho 139 0.38 0,53 0.65 0.65 0,12
fndice pelviano 139 0.56 0,79 0.83 .14 0.11
Indice metacarpo-torécico 139 0.08 0.09 0.11 0.45 0,08
CUADRO 6
ESTADISTICOS DESCRIPTIVOS PARA LOS INDICES ZOOMETRICOS EN LA RAZA
PALMERA
(ndices Zoométricos N Min. Media Max. E.E. C.V.
indice cefalico 64 0.34 0.45 0,53 1.10 0.09
[ndice de proporcionalidad 64 0.86 0,93 0,90 0,95 0.08
[ndice corporal 64 0,52 0.69 077 1,23 0,08
Indice tordcico 64 0.76 0,78 0,92 0.96 0.11
Profundidad relativa del pecho 64 0,40 0,53 0.57 0,87 0,09
{ndice pelviano 64 0.59 0,78 0,88 0,69 0.12
Indice metacarpo-tordcico 64 0.07 0.08 0,09 0,63 0,10
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CUADRO 7
ANALISIS DE VARIANZA ENTRE LAS HEMBRAS DE AMBAS POBLACIONES
PARA LAS VARIABLES MORFOLOGICAS ESTUDIADAS

Variables Canaria Palmera Significacion
Longitud de la cabeza 23.05 22.63 n.s.
Anchura orbital 14,00 13,37 g
Anchura de la cabeza 1091 10,08

Alzadaa la cruz 63,27 61.33

Alzada a la grupa 65,35 63.88

Didmetro longitudinal 69.71 66,53

Didmetro dorsoesternal 33.77 32,63

Didmetro bicostal 25.23 24.18 ¥
Anchura de la grupa 18,00 17.30
Longitud de la grupa 2274 22,50 n.s.
Perimetro tordcico 91.34 88.75 *
Perimetro de la cafia 08.00 07.55 oAk

ga y Lacha) sobre Jos ovinos prehispanicos,
mientras que la raza Palmera tendria mas
influencia de las poblaciones magrebies y
presentaria una orientacion zootécnica ha-
cia la produccién cdrnica (DELGADO y cols.,
1990).

La raza Canaria presenta un mayor for-
mato que la raza Palmera siendo superior
en todas las variables estudiadas. Esta po-
blacién presenta unas caracteristicas me-
socefalicas ya que la anchura de la cabeza
tiende a guardar relacion de equilibrio con
la longitud de la cabeza, mientras que la
raza Palmera presenta un indice cefdlico
claramente dolicocéfalo donde predomina
fundamentalmente su longitud (APARICIO,
1960). En cuanto a las proporciones corpo-
rales encontramos a la raza Canaria como
tipicamente longilinea con una profundidad
relativa del pecho que recuerda unos ani-
males ni lejos ni cerca de tierra. Por el con-
trario, la proporcionalidad corporal en la
raza nos hace pensar en una poblacidn
sublongilinea con tendencia a cerca de tie-
rra (SoTiLLo, 1985).

Este trabajo puede servir para el estable-
cimiento de diferencias y similitudes entre
estas razas y sus posibles relaciones con
multiples agrupaciones raciales criollas de
Iberoamérica, sentando las bases para futu-
ros estudios filogenéticos de la linea de
emigraciéon de los ovinos de lana basta
desde Europa hacia América a partir del
siglo XV. Estos estudios morfoldgicos se
podrdn ampliar en el futuro a una contrasta-
cion genética con aplicacién de marcadores
zdel ADN, fundamentalmente mitocon-
drial.
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