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EDITORIAL 

CENTRO DE INFORMACIÓN SOBRE ALIMENTOS 

Desde que, en 197 l, la FAO creó INFIC (lnternational Network for Feed lnformation 
Center) se ha estado intentando establecer conexión , s in 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 información disponible 
sobre la composición y el valor nutritivo de los alimentos. 

En 1993, desde el entorno de la Secretaría de INFTC, se presentó al programa AIR de la 
UE, un proyecto de armonización de las actividades llevadas a cabo en el entorno de los paí­
ses de la Unión Europea en este campo. Dicho proyecto ("Anima l Feed and Nutrition") fue 
aprobado tras obligar a que en el mismo participaran todos y cada uno de los 12 países com­
ponentes de la Unión en ese momento. 

EJ objetivo de dicho proyecto era el de poner en funcionamiento Ja Red de Centros de 
Información sobre Alimentos en el ámbito europeo (ENFIC) de forma que se facilitara el 
intercambio de información sobre cuantos aspectos relacionados con la alimentación animal 
pudiesen ser de interés recíproco. Este objetivo lleva implícito el apoyo a la creación, en su 
caso, de los Centros de Informac ión naciona les, cuyas características deberían ser: 

l. Reconocidos como Oficinas Centrales de Información sobre Alimentos de un deter­
minado país. 

2. Por su acti vidad, debetían estar situados en una zona intermedia entre el mundo cien­
tífico y el práctico. 

3. Su misión principal consistiría en la recogida de los datos sobre el valor nutritivo de 
los alimentos y las necesidades de los a nimales, actualizando de forma continua 
dichos valores y difundirlos o jugar un papel activo en su difusión . 

4. En función de su estructura, podría faci litar informac ión para la toma de decisiones en 
relación con los métodos de valoración nutriti va o la fijac ión de líneas de investiga­
ció n, así como difundir las actividades de otros organismos y servir de Red de inter­
comunicac ió n dentro del sector. 

Junto a esta labor de intercambio de información, se pretend ía armonizar los sistemas de 
va loración para fac ilitar e l uso de la información recíproca. 

Para e llo se han llevado a cabo trabajos para la recogida de las metodologías analíticas y 
los s istemas de valoración en uso e n cada uno de los países partic ipantes , así como se ha 
desarrollado un programa in fo rmáti co que pudiera servir de soporte a las bases de datos 
generadas en cada Centro de Informació n Nacional. 



Dentro de Jos objetivos para este próximo año está e l intentar llegar al establecimiento de 
factores de equivalencia, que permitan intercambiar de forma automática los valores energé­
ticos y proteicos atribuidos a los alimentos en cada uno de los países, como paso previo a la 
posible creación de unidades de valoración en energía y en proteína de uso común en el 
ámbito de toda la Unión Europea, a semejanza del euro como moneda única. 

La situación en el ámbito nacional ha sido abordada en el marco de la Acción Especial de 
la CICYT (AGF96-2612-E), en la reunión celebrada en la sede central del lNIA, en Madrid, 
el pasado día 22 de septiembre. En ella se dio a conocer la situación y objetivos del proyecto 
europeo ("AFN"), así como Ja iniciativa del Servicio Centralizado NIRS & Banco de 
Muestras de la Universidad de Córdoba, 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, así como las posibilidades de cola­
boración con la misma. Dicha colaboración 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 temáticas y difundir­
se aquellas actividades que quieran comunicar al resto deJ sector. 

Una segunda vía de colaboración (la fundamental) sería mediante el envío de informa­
ción analítica y/o nutricional sobre tos alimentos para animales. La contrapartida sería el 
acceso a la información acumulada en el Banco de Datos del Centro. 

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

Para obtener mayor informac ión puede dirigirse a la página de INTERNET 
http://www.uco.es/servicios/nirs o comunicarse con los responsables del Servicio: 

Servicio Centralizado NIRS & Banco de Muestras 
ETSIAM. Avda. Menéndez Pida! sin 
Apdo. 3048, 14080 - Córdoba 

- Augusto Gómez Cabrera 
- Víctor Fernández Cabanás 

PAIGOCAA@UCO.ES 
PAJFECAV@UCO.ES 

Tfno: 957-218436 
Tfno: 957-2 18420 
Fax:957-2 18563 
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PROLOGO 

Este año de 1998 ha tenido lugar la IX Reunión Nacional de Mejora Genética Animal. 
Dicha reunión, organizada por AZTJ (Instituto Vasco de lnvestigación y Desarrollo 
Agrario), se celebró los días 25 y 26 de Junio en las instalaciones de la Escuela Agraria de 
Arkaute, localidad próxima a Vitoria. 

En Ja misma, se pretendía 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 reunión se centró sobre dos grandes aspectos: nuevos caracteres en los programas de 
mejora genética y el uso de la metodología de Gibbs en los programas de mejora. En el pri­
mer caso se intentaron describir aquel los programas de mejora que, por ser relativamente 
novedosos, no han sido tratados normalmente en estos foros de discusión (mejora genética 
económica en vacuno de leche, mejora genética para fibras de Cachemira, mejora genética y 
medio ambiente, etc . .. ). Por otro lado, con el segundo tema se pretendía dar una panorámica 
general del uso de la inferencia bayesiana y concretamente de la metodología de Gibbs en 
los programas de mejora. Se pretendía concretamente, diagnosticar los posibles problemas 
que puede presentar su uso y comentar la experiencia que han tenido los profesionales que 
trabajan dicha metodología. 

En esta edición existió un aspecto novedoso. Por primera vez se abrió un pequeño 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: Ja mejo­
ra genética animal y la mejora genética forestal. Ambos son campos de mejora que clásica­
mente se han desarrollado de forma separada y que ahora presentan un nexo de unión deri­
vado del hecho de que ambos grupos comienzan a utilizar el mismo tipo de metodología. 
Ello permite el intercambio de puntos de vista que son muy dispares y por ello, enriquecedo­
res. 

Como reflexión, cabe decir que estas reuniones permiten la puesta en común y discusión 
conjunta de muchos aspectos que de otra forma serían difíciles de abordar ya que la dinámi­
ca del trabajo diario hace que la discusión quede limitada, en muchas ocasiones, al mismo 
grupo de trabajo. Esto no deja de tener, por seguir hablando en términos genéticos, cierto 
carácter endogámico de diferente grado según los casos. 

Los temas tratados en la reunión son un reflejo de los nuevos aspectos que actualmente 
se abordan en la mejora genética animal tanto a nivel de caracteres como de metodología. 
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 problemática dife­
rente en cuanto a la aplicación práctica de los programas de mejora. Sin embargo, en los 
temas refe1idos a la metodología empleada Ja problemática derivada puede ser más común 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 número lo tratado en la IX Reunión de Mejora Genética 
Animal. 

La reunión, que contó con varios invitados, se estructuró en fonna de ponencias y comu­
nicaciones en las que los profesionales explicaron su experiencia en alguno de los dos temas. 
Además se abrió una sesión de poster para dar cabida a todos aquellos que, aun no teniendo 
relación directa con los dos temas principales, consideraron que su aportación tenía interés 
para el resto de los compañeros. 

Por último, hay que añadir que la reun1on ha sido financiada por la Comisión 
lnterministerial de Ciencia y Tecnología y por ABEREKIN, S.A. por lo que es necesario 
agradecerles a ambas entidades su colaboración. 

Eva Ugarte 
Coordinadora de las Jornadas y Secretaria asociada 
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CONCEPTOS ECONÓMICOS EN UN PROGRAMA 
DE MEJORA GENÉTICA EN VACUNO DE LECHE 

RESUMEN 

N. Charffeddine 
R. Alenda* 

Dpto. Producc ión Animal 
ETS.I. Agrónomos 
Madrid 

España 

En una primera parte de este trabajo se hizo una revisión bibliográfica de los con­
ceptos económicos más relevantes y de los estudios económicos más recientes en 
vacuno de leche. Las etapas que componen un estudio económico dentro de un pro­
grama de mejora genética son: la definición de un genotipo agregado representatívo 
del objetivo del programa, el establecimiento de una función de beneficio apropiada 
de los aspectos productivos, económicos y sociales del s istema de producción, la esti­
mación de los pesos económicos de cada uno de los caracteres que forman parte del 
agregado y el calculo de la expresión acumulativa de descuento correspondiente a 
cada uno. 

En la segunda parte, se desarrolló un ejemplo práctico poniendo en manifiesto 
dichas etapas, haciendo uso de datos económicos y productivos procedentes de gana­
derías de la Comunidad Autónoma del País Vasco y de la Cooperativa de Alta Moraña 
en Á vi la. Los resultados muestran que los pesos económicos de los caracteres produc­
tivos y de la longevidad varían según las perspectivas de producción (libre mercado o 
existencia de cuota de producción), los niveles de producción y los precios a nivel del 
mercado. La introducción del sistema de cuota reduce la importancia económica de 
los curacteres de producción de 1.eche, sobre todo los caracteres bajo restricción, pro­
ducción de grasa y volumen de leche. Los niveles productivos así como el s istema de 
pago de la leche afectan también a los pesos económicos de los caracteres producti­
vos. La importancia económica de la longevidad varía especialmente en función de las 
tasas de desecho y los gastos de recría. 

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

Palabras Clave: Función de Beneficio, Pesos Económicos, Vacuno de leche. 

SUMMARY 
ECONOMIC CONCEPTS IN A DAIRY CATTLE fMPROYEMENT PROGRAMME 

A 1 iterature review of the high relevan! and recent economic concepts related 
with selection in Dairy Cattle was carried out in the first part of the paper. The steps of 

* Email: ra lenda@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 incl ude 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 Moraña Co-operati ve of Av ila has 
been developed in the second pan of the paper. Results show that the economic values 
on yield traits and longevity depend 0 11 the quota on production, leve! of production, 
milk prices and production cost. Quota on production reduce the we ight on yield 
tra its, mainl y kg. of fat and kg of volume. Level of production and milk prices affect 
the economic value on yield tra its. Econornic value on longevity depends on percenta­
ge of culled cows and on the cost of rearing hei fe r. 

lt is concluded that the derivation of a se lection index in dairy cattle should be 
done on specific production area. 

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

Introducción 

Un programa de mejora genética busca 
contribuir a lograr lo que parece lóg ico en 
roda empresa: maximizar sus beneficios 
mediante e l inc remento de la efic ie ncia 
producti va de los anima les que Ja compo­
nen. Los animales de la s iguiente genera­
c ión han de produc ir de forma más efi cien­
te y, por lo ta nto, más rentable que la 
generación actual, bajo condiciones econó­
micas y soc iales futura s (PIETERS et al., 
1997) . Llevar a la prácti ca este objetivo 
está cada vez más influenc iado por concep­
tos económicos que po r consideraciones 
puramente empíricas. 

En genera l, los progra mas de mejora 
realizados hasta la actualidad han buscado 
una simplificac ión tanto e n la organi zac ión 
como en los caracteres a se lecc iona r. En 
porcino, avicultura y cunicultura, por ejem­
plo, los programas de mejora explotan la 
heterosis y/o la compleme ntariedad de los 
caracteres y se leccionan las líneas paternas 
por crecimiento y las maternas po r caracte-

res reproductivos y maternos. En vacuno de 
carne, la mejora gené tica se basa cas i en 
exclus iva en la se lección por e l peso al 
destete, tanto por las influenc ias d irectas 
como maternas. Las especies que se selec­
cionan en pureza, como son el vacuno y el 
ov ino de lec he, suelen basar su mejo ra , 
princ ipa lmente, en la selección de los 
caracteres de producción de leche . 

En la ultima década, los programas de 
mejora en vacuno de leche de varios países 
de l mundo han incorporado otros criterios, 
algo más complejos, combinando la ca lidad 
y la cantidad de leche con caracteres fu n­
ciona les e n índices de se lecc ión llamados 
índ ices combinados o índices de mérito 
tota l, para buscar ani ma les de alta produc­
c ión y a su vez más longevos . La elabora­
c ión de estos índices de se lección ha s ido 
pos ible con métodos objeti vos y métodos 
no objetivos (GROEN, 1992). Los métodos 
no objetivos de fi ne n la ponderac ión de 
cada carácter según unas respuestas genéti ­
cas deseadas y/o unas restricc iones sobre Ja 
mejora de a lgunos caracteres ( K EMPTHON E, 
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y NORDSKOG, 1959; BRASCAMP, 1984, CHAR­
FFEDDINE et al., 1995). Los métodos objeti­
vos calculan los valores económicos mode­
lizando el beneficio en función 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 
integración de los caracteres elegidos en el 
genotipo agregado depende de la contribu­
ción de cada uno de ellos al aumento del 
beneficio global (HAZEL, 1943 ). La meto­
dología utilizada para valorar y estimar tal 
contribución económica es bastante variada 
y distinta (GROEN, 1992). Según GROEN el 

al., (J 997b) es difíci 1 dar con la metodolo­
gía ideal para realizar un estudio económi­
co, debido a que ésta dependerá, en cada 
caso, de los caracteres considerados y de 
las circunstancias de producción y de mer­
cado asumidas. No obstante, el método más 
apropiado es aquel que refleja fielmente los 
aspectos productivos y socioeconómicos 
del beneficio, tratando la mejora genética 
como cualquier desarrollo tecnológico. 
GROEN y RUYTER ( 1990) distinguen dos 
perspectivas o puntos de vista para evaluar 
esa importancia económica: el punto de 
vista positivo (Positive Approach) y el 
punto de vista normativo (Normative 
Approach) (JAMES y ELLJS, 1979). El punto 
de vista positivo llamado también "Data 
evaluation" consiste en utilizar datos eco­
nómicos y técnicos reales para hacer balan­
ces económicos, de los cuales se deduce la 
importancia económica de cada uno de los 
caracteres estudiados (ANDRUS y McG1-
LLIARD, 1975; ÜIJKHUIZEN, 1983, FRANCE y 
THORNLEY, 1984 ). El punto de vista norma­
tivo, ll amado también " Data Simulation'', 
consiste en desarrollar un modelo de simu­
lación con parámetros técnicos, econó­
micos y niveles de producción representati -
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vos de la población estudiada (TESS el al., 
1983; VAN ARENDONK, 1985; GROEN, 
1988). 

Según GROEN ( 1992), el modelo desarro­
llado desde el punto de vista normativo 
requiere el establecimiento de una función 
de beneficio (Profit function). Aunque una 
función de eficiencia sería la terminología 
más adecuada. 

Los modelos normativos ofrecen más 
ventajas que los modelos positivos a la 
hora de considerar un gran número de ele­
mentos y factores del sistema de produc­
ción y sus relaciones y reacciones ante un 
cambio en el mérito genético de los anima­
les. GROEN et al. ( l 997b) afirman que el 
mayor inconveniente de los modelos positi­
vos consiste en el uso de precios históricos 
cuando la mejora genética es una orienta­
ción hacia el futuro, mientras que, con Jos 
modelos normativos, hay mas posibilidades 
de usar distintos precios, distintos niveles 
de producción y distintos parámetros técni­
cos. La mayoría de los estudios econó­
micos hoy en día están basados en una fun­
ción de beneficios establecida desde el 
punto de vista normativo (BEKMAN y VAN 
ARENDONK, 1993; COLLEAU el al. , 1994; 
VISSCHER el al., 1994; Pl ETERS et al., 1997' 
CHARFFEDDINE, 1998). 

El objetivo de este trabajo es hacer una 
pequeña revisión sobre los conceptos cla­
ves de los estudios económicos en mejora 
genética y desarrollar un ejemplo de una 
función 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 ganadería de vacuno de le­
che. 

Él articulo ha sido estructurado de la si­
guiente manera: 
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En la primera parte, se presenta una revi­
s ión bibliográfica de los conceptos claves 
en los cuales se basa la obtención de los 
pesos económicos desde un punto de vista 
normativo, así como los resultados de los 
estudios económicos más recientes en 
vacuno de leche. 

En la segunda parte, se desarrolla un 
ejemplo práctico en lo cual se establece una 
función 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 España. Se 
calculan los pesos económicos de los carac­
teres de producción, kg de leche, grasa y 
proteína a 305 días en s ituación de cuota y 
de libre mercado y la duración de la vida 
productiva en cada zona. El fin de calcular 
los pesos económicos usando datos econó­
micos y productivos de distintas zonas es 
estudiar la sensibilidad de estos parámetros 
a las variaciones en los niveles de produc­
ción y las condiciones de mercado. 

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

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

La definición de un genotipo agregado. 

• El establecimiento de una función de 
beneficio. 

• La estimación de los pesos econó­
micos. 

• El cálculo de las expresiones acumula­
tivas de descuento. 

Genotipo agregado 

Un programa de mejora genética defini­
do desde una perspectiva económica se ini­
cia con la definición de un genotipo agre­
gado (traducción de la terminología inglesa 
"Aggregate genotype") llamado también 
valor aditivo económico o valor genético 
económico (BLASCO y MuÑoz, 1994). El 
genotipo agregado define el objetivo del 
programa de mejora, expresando la eficien­
cia económica del mérito genético global 
del animal en función de caracteres que 
controlan o determinan dicha eficiencia 
(GROEN y VAN ARENDONK, 1997). Es im­
portante distinguir, en la teoría de los índi­
ces de se lección, entre el genotipo agregado 
y el índice que combina las distintas fuen­
tes de información para predecir el valor 
genético total del animal, llamado común­
mente índice de selección. El genotipo 
agregado involucra a todos los caracteres 
que afectan o controlan la eficiencia econó­
mica del sistema de producción, mientras 
que el índice de selección combina todos 
los caracteres que han sido elegidos como 
criterio de selección, caracteres cuya infor­
mación es disponible a ni vel de cada ani­
mal y cuyos parámetros genéticos permiten 
alcanzar un progreso genético razonable 
(GIBSON, 1992). 

El genotipo agregado (frecuentemente 
indicado en la bibliografía con la notación 
H ) se define como una ecuación que com­
bina los valores genéticos verdaderos de los 
caracteres de interés ponderados según su 
importanc ia económica relativa (HAZEL, 
l 943) y se escribe como: 

Donde: 

n 

H= L ª; ·g¡ 
i=I. 

g¡ : Valor genético aditivo verdadero pa­
ra el carácter i. 
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ª; : Valor económico de descuento del 
carácter i. 

El valor económico de descuento del ca­
rácter i es el peso económico de dicho ca­
rácter multiplicado por su expresión acumu­
lativa de descuento (GROEN et al., l 997b). 
El peso económico o valor económico de 
un carácter i es , sencillamente, el incremen­
to generado en el beneficio g lobal, debido a 
un incremento genético de una unidad en el 
carácter elegido. Se define, generalmente, 
en la unidad monetaria en la cual ha sido 
expresado el beneficio por unidad de varia­
ción del carácter, por año y por animal 
(GROEN et al., l 997b). La expresión acu­
mulativa de descuento es un coeficiente 
que refleja el tiempo y Ja frecuencia con los 
cuales se manifiesta en eJ futuro la superio­
ridad genetica de cada carácter en la pobla­
ción seleccionada (GROEN , 1990) . 

El índice de selección (frecuentemente 
indicado en la bibliografía con la notación I ) 
trata de predecir H a partir de m caracteres 
medibles y se escribe como: 

Donde, 

fil 

I= L b¡ ·X¡ 
i=l. 

X; : Observación o valor genético predi­
cho para el carácter i. 

b; : Coeficiente de ponderación del ca­
rácter i a nivel del índice de se lección . 

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

Los coeficientes de ponderación h; se 
calculan maximizando la correlación entre 
el genotipo agregado y el índice de sel.ec­
ción (lo que resulta igual a maximizar el 
logaritmo de dicha co1Telación) o minimi-
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zando la varianza del error de predicción 
(estadísticamente equivalente a la minimi­
zación de Ja s uma de los cuadrados de las 
desviaciones entre H e l) W ELLER, 1994. 

Función de beneficio 

Una fun c ió n de beneficio es una ecua­
ción que describe los cambios en las rentas 
económicas netas en función de una serie 
de parámetros biológicos y económicos 
(GIBSON, J 992) . EJ uso de Ja función de be­
neficio en mejora genética animal se limita , 
principalmente, a describir en un modelo el 
beneficio en función del mérito genético 
para los caracteres incluidos en el genotipo 
agregado, con el fin de calcular sus pesos 
económicos. Realmente, el beneficio es una 
función de un conjunto de caracteres X; , un 
conjunto de precios de los productos pi' un 
conjunto de costes variables cvk y costes 
fijos cf,

11 
: 

}3= f(x 1 , x2 , .. ., X;, p 1, p2, .. ., Pp cv 1, cv2, 

.. ., cvk, c/1, c/2, . .. , cf,
11 

) 

Sin embargo, para simplificar los proce­
dimientos de cálculo de los pesos econó­
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 producción 
(GJBSON, 1992). Por lo tanto, Ja función de 
beneficio se expresa solamente de los valo­
res genéticos aditivos de los caracteres que 
forman parte del genotipo agregado. 

La función de beneficio, para que sea 
apropiada, ha de reunir según GIBSON ( 1992) 
las siguientes tres condiciones: 
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- El cambio en el beneficio debe res­
ponder únicamente a una modificación en 
el mérito genético y no a otro cambio am­
biental como podría ser la alimentación, la 
sanidad, etc. 

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

- Los parámetros económicos han de 
reflejar la situación del mercado y el siste­
ma de producción del momento y del Jugar 
donde se desarrolla el cambio genético. 

La importancia de definir bien la función 
de beneficio ha sido resaltada en varios tra­
bajos (GROEN, l 989b,c; PIETERS et al., 
1997; GROEN et al., 1997b ). La función de 
beneficio es decisiva en dos de las fases 
más importantes de un programa de mejora 
genética: el cálculo de los pesos econó­
micos y la elección de los criterios de se­
lección. Cualquier error o s implificación 
inadecuada podría acarrear consecuencias 
negativas sobre las respuestas de un progra­
ma de mejora genética. 

Habitualmente, en los estudios econó­
micos de la mejora genética animal se asu­
me que la relación entre el beneficio y los 
caracteres considerados es lineal, cuando es 
obvio que en muchas situaciones no es así 
(GIBSON, l 992). 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 aproximación lineal es razo­
nable en e l momento concreto en el que se 
aplica y en ausencia de una situación de 
saturación de mercado. 

La fun ción de beneficio, como se ha di ­
cho anteriormente, se de fin e ate ndiendo a 
la rel ación entre el benefic io y el cambio 
de l nive l genético de los caracteres e leg i­
dos. Sin embargo, en la mayoría de los es-

tudios, este concepto básico se olvida y las 
ecuaciones de beneficio se establecen des­
cribiendo las relaciones entre las condicio­
nes de manejo y alimentación, y los cam­
bios ocasionados en los rendimientos de los 
animales. El ejemplo utilizado por GJBSON 

( 1992) explica claramente esta situación. 
Éste ha considerado una función de benefi­
cio que depende del valor genético para la 
producción de leche, donde la capacidad de 
ingestión determina los costes de alimenta­
ción, de forma que al aumentar Ja produc­
ción de leche por vaca aumentará su capa­
cidad de ingestión. Para estimar los costes 
de alimentación asociados con el aumento 
en la producción de leche, se ha de saber la 
relación entre el incremento del nivel gené­
tico de producción y el incremento de la 
capacidad de ingestión. Sin embargo, lo 
que se suele utilizar en estos casos para de­
finir dicha relación son fórmulas entre el 
nivel de producción a escala fenotípica y la 
capacidad de ingestión recomendados por 
NRC (National Research Council), ARC 
(Agricultura! Research Council) y INRA 
(J nstitut National de Recherche Agricole) . 
La mayoría de estos manuales han sido 
confeccionados a partir de experimentos en 
los cuales se asume que todos los animales 
manifiestan el mismo mé rito genético a la 
hora de relacionar el nivel productivo con 
la capacidad de ingestión. 

Por otra parte, la función de beneficio se 
define habitualmente igualando los caracte­
res considerados a la media fenotípica de la 
población y asumiendo que las posibles 
relaciones entre los distintos factores de 
producción y el nivel productivo son extra­
polables a nivel genético (GJBSON, J 992). 

La función de benefic io desde un punto 
de vista económico se compone de dos ele­
mentos principales: los ing resos (Reve­
nues) y los gastos (Costs), confundidos fre ­
cuentemente en producción animal con los 
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productos (Output) y los factores de pro­
ducción (Input), respectivamente (GJBSON, 

1992). Para definir la perspectiva según la 
cual se combinan los gastos y los ingresos 
en la función de beneficio, GROEN ( l 989a) 
distingue dos importantes aspectos a fijar. 
Primero el objetivo de selección, y segun­
do, la base de evaluación, es decir, las ca­
racterísticas del sistema de producción. 

HARRIS ( 1970) diferencia tres puntos o 
intereses de selección: 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 , l 990). La elección del interés de 
selección depende del beneficiario de tal 
proceso de selección o el " decision-maker" 
como le denomina GROEN ( 1988). Habi­
tualmente, los programas de mejora genéti­
ca buscan mejorar la rentabilidad económi­
ca del propio ganadero, por lo que se busca 
preferentemente el primer punto, dado que 
es el que más beneficio global genera para 
el ganadero. Sin embargo, se ha de utilizar 
con bastante precaución cuando se trata de 
una situación de saturación de mercado o 
de limitación del nivel productivo, como es 
el caso de Ja cuota aplicada sobre la pro­
ducción de leche por parte de la Unión Eu­
ropea. El segundo punto tiene una impor­
tancia relevante únicamente cuando el nivel 
productivo llega a su nivel óptimo. 

GROEN ( J 989a) definió tres opciones 
para definir la situación base de evaluación: 
un número fijo de animales dentro del sis­
te ma de producción; un nivel fijo de pro­
ductos que salen fuera del s istema y un 
nivel fijo de factores que entran dentro del 
s istema de producción . La elección de una 
de las tres opciones depende de las condi­
ciones soc ioeconómi cas en las cuales se 
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desenvuelve el sistema de producción. Si el 
sistema se encuentra en una situación de 
libre mercado y con un tamaño que se con­
sidera suficientemente óptimo, la base de 
evaluación sería la primera opción, pero si 
se trata de un sistema de producción en un 
mercado con res tricciones sobre los pro­
ductos (p.e. cuota de leche) o sobre los fac­
tores de producción (p.e. falta de forraje, 
etc.) sería la segunda o Ja tercera opción, 
respectivamente. 

Finalmente , hay que evitar dos errores 
importantes que frecuentemente se cometen 
a Ja hora de definir la función de beneficio. 
Primero, ocultar caracteres bajo otros ca­
racteres, es decir, que en ocas iones un 
carácter es función de otros y, al no hacerlo 
explícito, conduce a errores en el cálculo de 
las derivadas y a confus iones a la hora de 
determinar los objetivos (BLASCO y Mu­
ÑOZ, 1994). Segundo, el "double counting", 
es decir, considerar un gasto o un ingreso 
dos veces de formas distintas en la misma 
función. Por ejemplo, al considerar la ma­
mitis y la producción de leche en un genoti­
po agregado, la pérdida de producción 
debida a una infección mamaria no se debe 
contabilizar a la hora de calcular el peso 
económico de la mamitis, dado que al in ­
cluir el nivel de producción, esta pérdida 
será doblemente contabi 1 izada (GROEN et 
al., l997b). 

Los pesos económicos 

El peso económico de un carácter deter­
minado es el cambio en e l beneficio debido 
al incremento de una unidad en el mérito 
genético de tal carácter. Esto se suele calcu­
lar comparando la diferencia de beneficios 
entre la situación actual y la s ituación en la 
que un carácter aumenta una unidad, man­
teniendo los demás caracteres constantes. 
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Los pesos económicos, definidos desde 
una perspectiva normativa, dependen tanto 
de la base de evaluación según la cual ha 
sido establecida la función de beneficio, 
como del interés de selección elegido 
(MOAV, 1973). 

BRASCAMT' et al., (l985) demuestran que 
al definir la función de beneficio según el 
concepto "Beneficio Cero" (traducción de 
la terminología inglesa "Zero Profit"), sea 
cual sea la base de evaluación, el peso eco­
nómico de un carácter detetminado es 
constante. 

El "Beneficio Cero" es un concepto eco­
nómico que hace uso de un beneficio lla­
mado "Beneficio Normal" (traducción de la 
terminología inglesa "Normal Profit") y 
que se contabiliza en la función de benefi­
cio como un gasto de producción. El " Be-

neficio Normal" se define como un benefi­
cio necesario para hacer frente a unas in­
versiones de expansión 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 producción, bajo distin­
tas circunstancias y condiciones de mer­
cado y, por lo tanto , hacer factible una va­
loración comparable de lo que podría gene­
rar un cambio genético. 

GROEN y RUYTER ( 1990) definen el peso 
económico según dos tipos de interés de 
selección y tres bases de evaluación. En el 
cuadro 1 se resumen estas definiciones ex­
presadas en función de conceptos econó­
micos de producción. 

CUADRO 1 
DEFINICIÓN DE PESOS ECONÓJ'vílCOS EXPRESADOS EN FUNCIÓN DE 

CONCEPTOS ECONÓMICOS DE PRODUCCIÓN SEGÚN DOS TIPOS DE INTERÉS 
DE SELECCIÓN Y TRES SITUACIONES DE PRODUCCIÓN 

Base de evaluación 

Libre mercado 

Restricciones sobre 
la producción 
(Output) 

Restricciones sobre 
1 os factores de 
producción ( 1 nput) 

(GROEN y RUYTER , ] 990) 

Interés de selección 

Maximizar el beneficio 
B = (l - G) 

Ingresos marginales por unidad de pro­
ducto menos gastos marginales de facto­
res de producción por unidad de produc­
to. 

Ingresos marginales por unidad de pro­
ducto menos Ja media por unidad de fac­
tores de producción de la sustracción 
(Ingresos - gastos fijos por animal) 

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

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

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 explotación por 
unidad de factores de producción. 

Media de los gastos variables por unidad 
de producto menos una unidad de gastos 
marginales. 
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u1.1 expresiones acumulativas de descuento 

La expresión acumulativa de descuento 
(traducción de la te1minología inglesa "Cu­
mulative Discounted Expression") define el 
momento y Ja frecuencia con los cuales se 
manifiesta en el futuro Ja superioridad 
genética originada por el uso de un animal 
seleccionado en un programa de mejora ge­
nética (BRASCAMP, J 978). 

Multiplicando la expresión acumulativa 
de descuento por el valor económico se ob­
tiene el valor económico de descuento (tra­
ducción de la terminología inglesa " Dis­
counted Economic Value"), que es el valor 
económ ico a considerar cuando se quiere 
comparar la importancia económica relati­
va de caracteres que se manifiestan de dis­
tintas formas y en diferentes momentos a lo 
largo de la vida de l animal (GROEN et al., 
1997b). 

La ex pres ió n acumulativa de descuento 
en un tiempo t para un carácter determina­
do (E,) se define como 

E,= E,_1 + h' · m, ( -
1
- )

1 

l +r 

Donde: 

E1 , E,_1 : Expresión acumulativa de des­
cuento en el tiempo t y t-1, respectiva­
mente. 

m
1 

: Vector de las proporciones de genes 
transmitidos a partir de Ja generación base 
en el tiempo t. 

r : tasa de descuento. 

h : Vector de incidencia con (n+q) ele­
mentos, describe la frecuencia relativa de 
los animales en la población que expresan 
el carácter dentro de cada c lase de edad y 
de sexo. 
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El calculo de la expresión acumulativa 
de descuento de un carácter determinado 
requiere la definición de dos conceptos cla­
ves: 

- El factor de descuento ligado al carác­
ter. 

El flujo de ge nes según el cual se 
transmite el carácter de una generación a la 
siguiente. 

Factor de descuento 

El concepto de descuento pa1te del prin­
cipio económico de inversión, según el cua l 
el valor verdadero del dinero sigue un pro­
ceso de depreciación continuo a lo largo de 
los años, es decir, que una suma de dinero 
hoy vale más que mañana y así sucesiva­
mente a medida que transcurre el tiempo. 
Si un programa de mejora genética o una 
decisión determinada de se lección (como 
es el caso de elegir un semental) cuesta una 
suma de dinero hoy y sus resultados no se 
pueden cosechar hasta varios años después, 
la evaluación de los costes o beneficios se 
debería hacer teniendo en cuenta el valor 
verdadero de l dinero en cada año y, referir 
todos los gastos e ingresos a una época 
determinada para que sean comparables. 
Ocurre Jo mismo a la hora de valorar el 
beneficio marginal que se podría obtener al 
mejorar genéticamente caracteres que se 
expresan de distintas formas y e n diferentes 
momentos de la vida del animal. 

Económicamente, el concepto de des­
cuento consiste en equiparar los gastos y 
los ingresos producidos en años distintos y 
expresarlos como gastos e ingresos e n un 
año t. De forma que un gasto X0 en el año O 
vale X0(1 + r)1 en e l año t y un gasto X¡ en 
e l año i vale X¡(l + r )1-i en e l año t. Siendo 
r la tasa de descuento. 



188 Conceptos eco11ó111icos e11 un programa de mejora ge11é1ica en vacuno de leche 

Dado que el hecho de referir los gastos y 
los ingresos a un año t podría ser algo arbi­
trario a la hora de fijar t , GIBSON ( 1992) ve 
más conveniente referirlos al momento en 
el cual se inició la invers ión y expresarlos 
en función del valor inicial del citado 
momento. El valor inicial (VI) de un gasto 
o ingreso en el año t es igual a 

VI 

donde: 

x, 
--- =d · X, 

(J+r)' 

J con d = 
(J+r)' 

r : tasa de descuento. 

d : factor de descuento para un valor fi­
nanciero del año t. 

La tasa de descuento r, ll amada en tér­
minos económ icos "la tasa atractiva míni ­
ma de retribución o ganancias" (traducción 
de Ja terminología inglesa "Minimum 
attractive rate of return "), define Ja tasa 
anual de ganancia mínima que hay que 
generar a l invertir en un negocio para equi­
pararla a la depreciació n de l dinero (GIB­

SON, 1992). No obstante, GrBSON ( 1992) 
recomienda utilizar el tipo de interés real o 
actual (es decir, e l tipo de interés corregido 
por la tasa de inflación) como tasa de des­
cuento, siendo ésta la mejor opc ión de las 
utilizadas. Las tasas de descuento utilizadas 
en los estudios económicos de mejora ge­
nética varían del 3 a l 5 % (GROEN, 1990; 
ÜEKKERS, 1994; PIETERS el al. , 1997). 

GIBSON (J 992) sug iere utilizar una tasa 
de descuento ligeramente superior para los 
ingresos que para los gastos, para favorecer 
los caracteres que generan ing resos a eda­
des más te mpranas y que producen gastos 
de una forma más esca lonada. 

Flujo de genes 

El flujo de genes estudia el proceso de 
transmisión de los genes a través de la po­
blación y estima en cada periodo la propor­
ción de genes transmitida a cada g rupo de 
animales proveniente de la generación ba­
se , sobre la cual se ha tomado la decis ión 
de selección (G1BSON, 1992). 

La transmisión de genes se puede definir 
en términos de una proporción de genes en 
un grupo de animales procedentes de la po­
blació n base (HILL, 1974) o en términos de 
porcentaje del mérito genéti co aditivo de 
los animales de la población base transmiti­
do a su descendenc ia (ELSEN, 1980). 

Estimar la proporción según la cual se 
transmiten los genes a lo largo de los años 
en los distintos grupos de animales, precisa 
definir la población base, conocer Ja estruc­
tura de la població n, es decir, de finir los 
distintos grupos de animales, e l período de 
tiem po necesario para que un animal pase 
de un grupo a otro y Ja forma según la cua l 
se transfieren los genes entre grupos de ani­
males (reproducción o envejecimiento) 
(GROEN y V AN ARENDONK, 1997). 

La elección de la población base depen­
de del objetivo de selección y del benefi ­
c iario de la decisión de selección tomada, 
por lo que puede estar formada únicamente 
por sementales, por hembras o por los dos 
juntos. El número de grupos de an imales 
que estructura la poblac ión se determina 
según los cambios de l estado fis iológico de 
cada sexo. El periodo de tiempo según e l 
cual se ri ge e l cambio de un grupo a otro 
depende de la especie animal considerada y 
de l s istema de producción. Por ejemplo, en 
porcino los intervalos de tiempo considera­
dos son de 6 meses mientras que en vacuno 
de leche son de un año (GROEN y V AN 

ARENDONK, 1997). 
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La transmisión de genes se sigue y se es­
tima durante la vida de una generación, por 
lo que la estimación de la proporción de 
genes en cada clase o grupo de animales se 
hace periódicamente, siendo el intervalo de 
tiempo de cada periodo igual al periodo de 
tiempo de cada clase de edad. 

m ' = 
1 

[

m1,(l) m 11 (2) ... m 1,(n) 

n clases de edad de los 
machos 

m1 se calcula como : 

m, = [R + Q]m1-J = p -m1-1 

Donde: 

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

Q : matriz que describe la transmisión de 
genes por envejecimiento entre animales de 
distintas clases de edad. 

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

Donde: 

P;¡ : proporción de genes en la clase de 
edad-sexo i en el tiempo t que procede de 
la clase edad-sexo} en el tiempo t-1. 

Los elementos de m
1 

en cada periodo se 
calculan de la siguiente forma: 
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Sea m
1 

un vector de elementos m11 (i ) 
que define la proporción de genes de inte­
rés en la clase de sexo 1 con edad i, en el 
tiempo t 

Existen dos procesos que influyen en el 
tránsito de genes entre un grupo de animales 
y otro: Ja reproducción y el envejecimiento. 

m2,( l) m2/2) ... m21 1q1 l 
q clases de edad de las 

hembras 

(GROEN y VAN ARENDONK, 1997) 

m1_1 : es la proporción de genes que hay 
en cada clase de edad y sexo en el momen­
to t-1. 

P : matriz de probabilidad de transición 
de genes por las dos vías (reproducción y 
envejecimiento) entre animales de distintas 
clases. 

La forma general de Pes la siguiente : 

Clases de edad-sexo de donde proceden 
los genes 

P11 P12 

P11+q.1 

P1.11+q 

P11+q.11+q 

m1 = P·m0 

m2 =P·m 1 

m = P·m 1 ,_, 
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m
1 

se define en función de la proporción 
de genes en la generación de base (m0) de 
la siguiente fonna: 

Resumen de los estudios económicos más 
recientes en vacuno de leche 

En este apartado se recapitulan los traba­
jos más recientes que han estimado los 
pesos económicos de los caracteres de pro­
ducción y de los caracteres funcionales en 
vacuno de leche. 

Los pesos económicos dependen de los 
parámetros económicos del mercado, del 
sistema y nivel de producción y de la meto­
dología utilizados en cada estudio, por lo 
que no es adecuado comparar Jos valores 
obtenidos entre un estudio y otro (GROEN 
et al., 1997b). Por este motivo. se va a 
hacer más énfasis en describir la metodolo­
gía y las condiciones de cada estudio, que 
en comparar e intentar dar explicaciones a 
las divergencias entre los valores econó­
micos de un carácter determinado en un 
estudio y otro. 

Pesos econórnicos de los caracteres 
productivo.1 

Numerosos estudios han estimado re­
cientemente Jos pesos económicos de la 
producción de leche y de sus componentes 
en distintos sistemas de producc ión, condi­
ciones de mercado y bajo diferentes pers­
pectivas (VAN ARENDONK et al .. 1985 ; WJL­
MINK, 1988 ; GJBSON , J 989 ; GROEN, l 989b y 
c; GIBSON, 1992 ; BEKMAN y VAN AREN­
DONK , 1993; HARRIS y FR EEMAN , 1993 ; 
COLLEAU et al., 1994; STEVERINK el al., 
1994 ; VJSSCHER et al., 1994 ; VEERKAMP, 
J 996; PJETERS el al. , 1997) . 

El primer trabajo que tuvo en cuenta las 
incidencias de la cuota sobre los objetivos 
de selección fue el de VAN ARENDONK et al. 
(1985). En este trabajo se ha realizado una 
aplicación de las consideraciones teóricas , 
desarroJ ladas por BRASCA MP et al., ( l 985) y 
SMITH et al ., ( 1986), estudiando el efecto 
del redimensionamiento de las explotacio­
nes lecheras en los márgenes económicos. 
VAN ARENDONK et al ., ( 1985) consideran 
dos situaciones extremas: una en la cual 
hay una cantidad fija de factores de produc­
ción (forraje) (si el número de animales dis­
minuye, cada animal tendrá que consumir 
más factores de producción) y la otra donde 
la cantidad de factores de producción con­
sumida por animal es fija y la di sm inución 
del número de animales. como consecuen­
cia de la cuota, implica una sobreproduc­
ción de factores de producción que será 
vendida. La aplicación de la cuota sobre la 
producción en la primera situación, consi­
derada como más verosímil, ocasionó una 
revalorización de la selección sobre los dos 
porcentajes (grasa y proteína). La pérdida 
económica debida a Ja aplicación de la 
cuota fue evaluada en un 18% del progreso 
económico ligado a la mejora genética 
antes de la instauración de la cuota. 

WtLMJNK ( 1988) estudió la posibilidad 
de modificar la composición de Ja leche a 
través de un programa de mejora genética. 
Se estimaron los pesos económicos de la 
leche y de sus componentes en una situa­
ción de libre mercado y en presencia de 
cuota. La desviación típica del índice de 
se lección establecido disminuyó en un 40% 
de su valor inicial al imponer el sistema de 
cuota, lo que genera una reducción en la 
rentabilidad de la selección por caracteres 
productivos y, por lo tanto, aumenta el inte­
rés relativo en los caracteres llamados se­
cundarios. 
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G1BSON ( 1989), con una metodología si­
milar a la de VAN ARENDONK et al .. ( 1985). 
estima los pesos económicos del volumen 
de leche, de grasa y de proteína en ausencia 
y presencia de restricciones sobre la pro­
ducción de leche en las condiciones econó­
micas inglesas. Los gastos fijos fueron con­
siderados como proporcionales al número 
de vacas y los gastos de alimentación 
suplementarios de los animales se lecciona­
dos fueron cubiertos por un suplemento de 
pienso. En este trabajo, el peso económico 
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
ra l del beneficio de un programa de mejora 
genética. El peso económico de la grasa 
disminuye en un 62% de su valor inic ial 
bajo un s istema de cuotas. 

HARRJS y FREEMAN (1993), mediante una 
programación lineal, han estudiado el efec­
to de diferentes niveles de progreso genéti­
co para distintos caracteres (especia lmente 
la grasa) en un rebaño de 80 vacas durante 
10 años . El peso económico de los caracte­
res cons iderados ha sido ca l.culado varian­
do el beneficio total y cuando e l progreso 
genético de un carácter determinado varía 
en una unidad , manteniendo los demás ca­
racteres en unos nive les constantes y te­
niendo en cuenta una perspectiva de un 
número fijo de animales en e l rebaño. En 
situación de cuota, el peso económico de Ja 
grasa disminuye en un 105% de su valor 
inicial y el de proteína aumenta en un 25%. 
Este resultado ha sido posible debido a una 
hipótesis poco verosímil que supone que el 
volumen ele leche y de grasa que excede de 
la cuota no serán pagados, mientras que la 
proteína sí, por lo que el peso económico 
de la proteína sa le favorecido en situac ión 
de cuota. 
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BEKMAN y VAN ARENDONK ( 1993) han 
establecido una función de beneficio para 
estimar la importancia económica de la 
producción de leche, la producción de car­
ne, la dificultad al parto y la mortalidad de 
Jos terneros en Jos rebaños de vacuno de 
leche dentro de las circunstanc ias de pro­
ducción y de mercado holandeses. Bajo una 
situación de cuota, los pesos económicos 
del volumen de leche, de la grasa y ele la 
proteína d ism inuyen en un 300, 81,7 y 
1,7% de sus valores iniciales, respectiva­
mente. 

CüLLEAU eral., ( J 994) han estudiado las 
modificaciones introducidas en el índice de 
selección (lNEL) en Francia en J 993 para 
ajustar la importancia relativa de cada 
carácter a las condiciones de la cuota. Han 
s ido consideradas distintas al ternativas y 
condic iones de mercado para estudiar la 
eficienci a y la adaptab ilidad del nuevo 
INEL a diferentes c ircunstancias de pro­
ducción. El nuevo lN EL limita drástica­
mente la prod ucción de grasa, estimula el 
aumento de l porcentaje de proteína y favo­
rece animales con mayor cociente % proteí­
na / % de grasa . La aplicación de la cuota 
red uce el peso económ ico de la grasa en 
más del 100% de su va.lar inic ial, por lo 
que un incremento en el nivel genético para 
la producción de grasa, pasa de ser premia­
do a ser penalizado. 

V1ssc11rn et al. , ( 1994) han estimado los 
pesos económicos de los caracteres de pro­
ducción de leche (volumen de lec he, de 
grasa y de proteína) en un sistema de pro­
ducción basado en el pastoreo en Australia. 
Los factores de producción (a limentos) han 
sido considerados como constantes por lo 
que un aumento en las necesidades energé­
ticas de los animales seleccionados genera 
una disminución del número de animales. 
Han sido estudiadas varias situaciones ele 
nivel de producción, de parámetros econó-
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micos, etc. La producción de leche y de 
grasa tienen la misma importancia econó­
mica, que es equivalente al 40% de la im­
portancia económica de la proteína. 

VEERKAMP ( l 996), utilizando un mode­
lo bioeconómico, ha estimado los pesos 
económicos de los caracteres de produc­
ción, de la capacidad de ingestión y del 
peso adulto de los an imales cons iderando 
dos niveles de producción . Los pesos eco­
nómicos de los caracteres productivos no 
varían al pasar de una producción base de 
5.500 kg./vaca/año a una producción de 
7 .700 kg./vaca/año, dado que no se ha con­
siderado ninguna restricc ión sobre e l nivel 
productivo. 

PIETERS et al. (1997), utilizando el mis­
mo modelo desarrollado por Bekman y 
VAN ARENDON'K ( 1993), han estudiado tres 
s istemas de pago de la leche en distintas 
regiones de Italia y la incidencia de la 
introducción de la cuota sobre cada uno de 
ellos. Los valores económicos de los carac­
teres productivos disminuyen entre un 47 y 
un 52 % de sus valores iniciales con la ins­
tauración de la cuota. La diferencia de la 
renta económica entre un sistema de pago y 
otro, ambos sin cuota, varía de un 4,2 a un 
16,7%. Sin embargo, al aplicar la cuota lác­
tea, la diferencia entre los s istemas de pago 
asciende a un 57% en algunos casos. 

Peso económico de los caracteres 
funciona/es 

Longevidad 

La longevidad es un componente muy 
importante en la rentabilidad económica de 
las ganaderías de vacuno de leche. El incre­
mento en longev idad de los ani males 
aumenta e l beneficio global de una ganade­
ría de cuatro formas: reduce los gastos de 

reemplazo por vaca y por rebaño, cambia la 
estructura de edades en e l rebaño, aumen­
tando la proporción de las vacas adultas en 
máximo de producción, incrementa la in­
tensidad de selección voluntaria generando 
así más progreso genético y aumenta la 
proporción de vacas en producción con res­
pecto a las novillas en todo el rebaño. Para 
valorar la importancia económica de la lon­
gevidad, se necesita un modelo bastante 
extenso y técnicas de programación mate­
mática sumamente complejas (GROEN et 
al., l997a). 

La optimizac ión del momento y la in ­
tensidad del reemplazo en un rebaño, así 
corno Ja importancia económica de la lon­
gevidad, están 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 económica de la lon­
gev idad. El primero valora el beneficio 
marginal generado por un aumento en la 
vida productiva de las vacas (VAN AREN­
DONK, 199 1; ALLAIRE y GIBSON, 1992; HA­
RRIS y FREEMA N, 1993; WEIGEL et al., 1995 
y PIETERS y BAGNATO, 1996) y el segundo 
estima el beneficio económ ico provocado 
por una reducción en el porcentaje de dese­
cho in voluntario (VAN ARENDONK, J 985; 
ROGERS er al., 1988 y BRANDTS et al., 
1996). 

La importancia económica de la longe­
vidad respecto a la producción de leche en 
un programa de mejora genética ha sido 
estimada en varios trabajos. Los resultados 
son bastante contradictorios. ALLAIR E y 
ÜIBSON (1992), ÜEKK ERS (1993) y VAN RA­
DEN y WtGGANS ( 1995) conc luyen que el 
bene fi cio generado por la producción de 
leche es de 2,5 a 2,7 veces más importante 
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que el beneficio debido a una vida produc­
tiva más larga. Sin embargo, RoGERS et al., 
( 1989) y VAN ARENDONK ( 199 l) afirman 
que el peso económico ele la producción 
lechera, respecto a la vida productiva, vana 
solamente de 0,8 a l ,4 veces. Los distintos 
planteamientos seguidos en cada uno de los 
estudios (cons iderar o no el coste de opor­
tunidad, ajustar o no la vida productiva por 
la producción de leche, etc.) , así como la 
sensibilidad de estas evaluaciones econó­
micas a los s istemas de producción y las 
condiciones de mercado podrían explicar 
dichas diferencias (GROEN et al., l 997b). 

Recuento de células somáticas 

La estimac ión de la importancia econó­
mica del recuento de células somáticas sus­
ci ta dos puntos de discusión, la no linea li ­
dad del beneficio respecto a los niveles del 
recuento celular y la separac ión entre los 
costes debidos exclusivamente a un alto 
recuento celular y los costes generados por 
una infección mamaria. 

El recuento de células somáticas a deter­
minados niveles no tiene ninguna conse­
cuencia sobre el beneficio g lobal ele una 
ganadería. Sin embargo, como consecuen­
cia de una infección mamaria, el recuento 
celular supera rápidamente esos nive les y 
estará acompañado de una red ucción en la 
can tidad y la cal idad de producción de 
leche. Por e lla, e l recuento de células somá­
ticas no influye de forma lineal sobre el be­
neficio. WELLER et al. , ( 1996) han definido 
una función de beneficio no linea l para el 
recuento de célu las somáticas según las 
condiciones ele producción y de mercado en 
Israel. Sin embargo, concluyeron que cuan­
do la función de beneficio no es lineal, no 
liay una so lución uniforme y única a la hora 
de establecer un índice de selecc ión que 
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maximice e l beneficio. El índice que maxi­
miza e l objetivo de selección en las s i­
guientes generac iones depende de la inten­
s idad de selección , sobre todo si la media 
ele la población está cerca del óptimo eco­
nómico (WELLER et al., 1996). 

Los costes de un alto recuento celular se 
confunden frecuentemente con las pérdidas 
y los costes de una infecc ión subclínica 
mamaria (RENEAU y PACKARD, 199 J' SCHE­
PERS y DUKHUIZEN, l 991 ). El recuento de 
células somáticas influye negativamente en 
e l beneficio, principalmente a través de un 
deterioro ele la composición química y la 
ca lidad higié nica de la leche. La mayoría 
ele los pa íses del entorno económico espa­
ñol han incluido en los criterios de pago de 
la leche una penalización a partir de deter­
minados niveles de recuento celular a nivel 
del tanque (REENTS, l 997). 

KOLSTAD y DEKKERS (1994) han estima­
do la importancia económica del recuento 
celular en la primera y segunda lactac ión, 
contabilizando como único coste el deterio­
ro de la ca l id ad y la cantidad de los compo­
nentes de Ja leche relacionados con Ja pro­
ducción de queso. 

WELLER et al., ( 1996) estimaron Ja im­
portanc ia económica del recuento de cé lu­
las somáticas considerando únicamente la 
penalización en el sistema de pago de la 
leche a partir de determinados niveles de 
recuento ce lular. 

El peso adulto de las vacas en producción 

El peso adu lto de las vacas en vacuno de 
leche muestra generalmente un peso econó­
mico negativo (GROEN et al., l 997a). Los 
gastos margina les asociados al incremento 
de las neces idades energéticas tanto para el 
crec imiento de las novillas de recría como 
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para el mantenimiento de las vacas en pro­
ducción, superan Jos ingresos marginales 
generados por un aumento en el peso de los 
animales desechados (GROEN, l 989b). 

El peso económico del peso adulto se 
estima generalmente sin tener en cuenta los 
cambios que podrían ocurrir en la composi­
ción corporal de los animales. La magnitud 
de los valores económicos estimados en la 
bibliografía depende principalmente de los 
costes de alimentación y del precios de la 
carne asumido en cada estudio (GROEN, 
l 989b) 

V1SSCHER et al., ( 1994) han estimado e l 
peso económico del peso adulto en un sis­
tema de producción basado en pastoreo en 
Australia concluyendo que , al limitar la 
cantidad de forraje di sponible en cada 
explotación, el peso económico del peso 
adulto disminuye drásticamente. MORRIS y 

WJLTON ( 1977) y GROEN ( l 989b) dedujeron 
que al ignorar el periodo de recría , el peso 
económico del peso adulto se veía poco in­
fluenciado por el sistema de producción y 
las condiciones de mercado. 

Ejemplo práctico de un estudio 
económico en vacuno de leche 

Datos Utili::.ados 

En este estudio se han utilizado datos del 
programa de Gestión Técnico-Económica 
de los 3 centros provinciales (Lurgintza, 
Lorra y Asgafal) de la Comunidad Autó­
noma del País Vasco correspondientes a 
239 explotaciones durante año 1995 y datos 
económicos y productivos correspondientes 
al año l 997, de 22 explotaciones pertene­
cientes a la Cooperativa Alta Moraña, en 
Ávila. 

CUADR0 2 
MEDIAS DE LOS PARÁMETROS PRODUCTIVOS Y ECONÓMICOS MÁS 

RELEVANTES CALCULADAS SOBRE LOS DATOS DE LAS GANADERÍAS DE LA 
COOPERATJVA ALTA MORAÑA Y DEL PAÍS VASCO 

País Vasco Alta Moraña 

Datos productivos 
Producción de leche (kg. vaca·1.aiío·1) 7.850 8.630 
Producción de grasa (kg. vaca· 1.año·1) 298 379 
Producción de proteína (kg. vaca· 1.año·1) 235 309 
Longirud de la vida produc1iva (a iíos) 4,02 3.64 
l ntervalo entre pa11os (días ) 402 415 

Precios y costes del mercado 
Leche (ptas.kg·1) 42.4 49.01 

Volumen de leche (iVulumcnl (pras.kg·1 J 10.49 10,54 

Grasa ( iGras.l (ptas. kg· I) 420,49 510.54 

Protcí na ( i Proie irrn) (ptas.kg· I) 550,49 710,54 
Terneros (ptas. kg de peso vivo·1) 850 337 
Vacas de desecho (ptas.kg de peso vivo·1¡ 194 145 
Gastos globales de recría (pras.novi11a· 1 ) 2 18.94 1 256.34 [ 
Coste de una unidad forrajera 

ración de 1 as vacas (ptas.UFL-1) 27.40 3 1.67 
ración de las novillas (ptas.UFL-1) 25,90 38,40 
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El cuadro 2 expone las medias de los 
parámetros productivos y económicos más 
relevantes correspondientes a las ganade­
rías del País Vasco y la cooperativa de Alta 
Moraña. 

Descripción de la función de beneficio 
utilizada 

El modelo utilizado es un modelo estáti­
co, en el cual el beneficio anual de cada 
rebaño ha s ido descrito en función de l 
número de animales (N) y de los caracteres 
productivos y funcionales siguientes: 

- kg. de Volumen de Leche a 305 días (V) 
(Volumen de leche= kg. de Jeche 
total - kg de Grasa - kg de Proteína) 

- kg. de Grasa a 305 días (G) 

- kg. de Proteína a 305 días (P) 

- Longitud de Vida Productiva (L) 

El beneficio anual se contabili zó como 
ingresos menos gastos. Se as ume que el 
cambio en el mérito genético de un carácter 
determinado no genera cambios en los 
ingresos ni en los gastos que pudieran deri­
varse del cambio asociado en los demás 
caracteres y tampoco en los parámetros téc­
nicos y económicos iniciales. El único 
cambio posible se refiere al número de an i­
males. Una restricción sobre la producc ión, 
como es el caso de la cuota, se traducirá en 
una reducción del efectivo de cada rebaño. 

La ecuación general del beneficio anual 
dentro de cada rebaño es similar a las desa­
rrolladas en Jos trabajos de GROEN (1988, 
l 989b, c), GIBSON ( 1989), VAN ARENDONK 
y BRASCAMP ( 1990), BEK MAN y VAN AREN­
DONK ( 1993) y PIETERS er al., ( 1997). 

13 = N ( Iª - G
8 

) - Gr 

donde: 
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N : Número de vacas presentes en el 
rebaño. 

Ja : Jngresos de una vaca durante un año. 

Gª : Gastos de una vaca durante un año. 

Gr : Gastos fijos del rebaño. 

El beneficio anua l de cada animal l\, es 
igual a : 13

0
= I

0 
- Ga. 

Los ingresos relac ionados con la activi­
dad de vacuno de leche cons iderados 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 OvL) dependen de su canti ­
dad (1) y de su ca lidad que es el contenido 
en grasa y proteína. 

Donde: 

l : Producción media de leche (kg.). 

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

P : Conten ido en proteína de un kg. ele 
leche (g/kg. de leche). 

G0 : Grasa de referencia según el crite­
rio de pago (g/kg. de leche). 

P0 : Proteína de referencia según el cri­
terio de pago (g/kg. de leche). 

Pr, : Precio ele la leche (ptas/kg). 

Pe : Prima de ca lidad de la grasa 
(ptas/g/kg ele leche). 

p,, : Prima ele calidad de la proteína 
(ptas/g/kg de leche). 

Los ingresos anuales por venta ele ca rne 
(1 ve) proceden de la venta de vacas ele 
desecho y terneros recién nacidos. 
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f vL =[ (Pvo +PVc0) (1/L - Mortdv) + 

+(pJ (NP ( J - Mortcl)) J 

Donde: 

Pvo: Precio de un kg. de peso vivo de 
las vacas de desecho (ptas.kg-1 ). 

PV \ID : Peso medio de las vacas desecha­
das (kg.). 

p1,: Precio medio de un ternero recién 
nacido (ptas.ternero- 1

) 

Número de vacas de desecho= Nvn = N 
* (l!L - Mortdv.) 

L : Longitud de la vida productiva me­
dia de las vacas del rebaño (años). 

N : Número de vacas presentes en e l re­
baño. 

Mortdv.: Mortalidad de las vacas en tan­
to por uno. 

Número de terneros vendidos= NTv = 
N ( NP) ( 1- Mortd

1 
.) 

Donde: 

cg, cP y cv: Costes marg inales de produ­
c ir un kilo de grasa, proteína y volumen de 
leche, respectivamente (ptas .kg-1). 

G, P y V: Producción media de grasa, 
proteína y vo lumen de leche (kg. vaca-1

• 

año- 1) . 

C(EMnniJ Coste de la energía de mante­
nimiento de las vacas (ptas. vaca-1 .año-1 ). 

C(Ecrec): Coste de la energía de creci­
miento de las vacas (ptas. vaca-1 .año-1 ). 

NP: Número de pa11os por año = 365 / IP 

IP : Interva lo entre panos (días). 

Mortdr: Morta lidad de terneros en tanto 

por uno. 

Los gastos de cada ganadería han sido 
detallados tanto para vacas en producción 
como para novillas de reemplazo. Para cada 
grupo de anima les se han cons iderado dos 
tipos de gastos: gastos de al ime ntac ión y 
gastos fijos por animal. 

Los gastos de alimentac ión han sido 
definidos en ténninos de necesidades ener­
géticas. Las necesidades energéticas de las 
vacas en producc ión se han calcu lado en 
energía neta de leche y se han expresado en 
Unidades Forrajeras Leche (UFL), distin­
guiendo los diferentes estados fi s io lógicos, 
conservación o mantenimiento, gestación, 
crec imiento y lactación. 

La ecuación global de los gastos de cada 
anima l (Gª), dentro de una ganadería du­
rante un año, es Ja siguiente: 

C(Eges
1
): Coste de Ja energía de gesta­

ción de las vacas (ptas.vaca-1.año-1
) . 

Gfv : Gastos f ijos por vaca (ptas. va­
ca-1.año-1 ). 

L: Longitud de la vida productiva 
(años). 

Mortd.N: Mortalidad entre las novil las 
en el periodo de recría en tanto por uno. 

C(EMnntN): Coste de ta energ ía de mante­
nimiento de las novi llas (ptas.novil la- 1). 
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C(ECrecN) : Coste de la energía de c reci­
miento de las no vil las (ptas.noviJla-1 ). 

C(E N) : Coste de la energía de la pri­gest 
mera gestac ión de las novillas (ptas.nov i-
lla-1). 

GFN : G astos fijos por novilla en e l pe­
riodo de recría (ptas. novill a-1) . 

Los costes marginales e; ( i = grasa, pro­
te ína, vo lumen) se ca lcul an multiplicand o 
los gastos energéticos necesarios (GE¡ ) por 

e l coste de una unidad forrajera (PuFL): 

e, = PuFL . GE, 

Ccí/culo de los pesos económicos 

Para calcular e l peso econó mico de un 
carácte r determinado se de ri va parc ia lmen­
te la func ió n de bene ficio (13) con respecto a 
dic ho carácter m antenie nd o los demás ca­
racte res e n sus ni veles medios de produc­
c ión en los rebaños de l estudio. 

Los pesos econó micos de los caracteres 
de producción de leche han s ido ca lcul ados 
cons ide rando dos s ituac iones: una de libre 
mercado y otra e n la c ua l opera la c uota 
sobre productos lácteos impuesta por la 

Unión Europea. 

E l peso econó mico ax, de un carácte r X ; 

en s ituac ión de li bre mercado se calcula 
mediante la siguiente ecuación: 

Donde: 

x .: Valor del carácter considerado. 
1 

x : Vecto r de todos los carac teres. 

¡t: Va lo res medios de todos los caracte­
res en la población del estudio . 
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En e l caso de una restri cc ió n sobre la 
producción, como es e l caso de la cuota, e l 
número de ani males en el rebaño no es 

constante. El peso econó mico ar de un ca­
rácter x . se ca lc ula mediante 1·~ s iguiente 

1 

ecuación: 

1 c/{3 el! c!G 
a=-·-=~ - ~+ 

X¡ N ax, d.X¡ dX¡ 

+ - ' u - e ) . aN 1 (4) 
N ª " ox1 x=µ, 

El régime n de tasa sup lementaria en el 
sector lácteo, más conoc ido como régimen 
de cuotas, fue impuesto por la Comun idad 

Eu ropea en l 984 con el fin de mantener e l 
equilibrio del mercado de los productos 
lác teos en Ja Un ión Europea, permitie ndo 

al mismo tiempo la e volución estructural 
de l sector. La c uota as ig nada a cada gana­
dero está compuesta po r dos elementos : 
una cantidad de referencia de leche a pro ­
duc ir y un porcentaje de grasa de referencia 
que tie ne que co ntene r como máx imo la 
leche producida. Según este s istema, los 
productores de leche deben pagar un a 
multa de 115% del precio de la leche, lla­

mada tasa suple menta ri a, por cada kg . de 
leche q ue vende n a las centrales lecheras y 
q ue supere la c uota de leche equi vale nte 
asignada . La cantidad de leche equi valente, 
sobre la c ua l se aplica la tasa suplementa­
ri a, es la cantidad de leche produc ida des­
pués de su eventual corrección por la dife­
renc ia entre su contenid o en grasa y la 
grasa de refere nc ia. El volume n de leche 
equivalente al ni ve l de grasa de referencia 
e n un rebaño se calcul a medi ante la s i­
guiente ecuación: 

Q = N [leche ( I + kg · (pg - P8,c¡))] 

Donde: 

Q : Volu men de leche con un nive l de 
grasa igual a la grasa de referencia (kg) . 
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N: Número de vacas en producción. 

Leche : Prodllcc ió n de leche media en el 
rebaño (kg .vaca· 1). 

k : Factor de escala que traduce las g . 
décimas de diferencia entre los ni veles de 
grasa en kg . de leche ( = 18). 

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

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

Teniendo en cuenta que: 

leche = \! + G + P y lechepg = G 

la expres ión de la cuota queda: 

Q = N [leche (1 + kg · (pg - pg14))] 

= N [ ( / - k~ . P8,e¡) . V+ ( / - kg . P8,,,¡ + k/l 
q, q~ 

·G +( l-k ·pg )· P 
~ 1ef 

q,. 

= N [ q,, ·V+ qg · G + qr· G] 

-' 

= NL <J;'X¡ 
i= I 

La derivada de la cantidad de leche equ i­
va lente en s ituación de cuota con respecto a 

la producción de leche y sus componentes 
es por defi nic ió n igual a cero: 

iJN .i . L q . X + N . q. =o 
OX¡ i = I { { { 

Por lo que, 

éJN =- N · 
iJx, 

lf; 

.1 

:¿ q
1
. ·x,. 

i= I 

Sustituyendo la derivada de N con respecto 
a X; en (4), obtendremos la expres ió n del 

peso económico de la producción de lec he 
y de cada uno de sus constituyentes bajo 
una s ituación de cuota: 

Peso económico del volumen de leche: 

q,. 
a \1i/11111en = i ~hlumelf - e \0 /umen - ----..",..__--

~ lf;·\ 
. f3a 

Donde: 

Ívotumen : Ingreso margi na l de un kg. de 
volumen de leche (ptas.kg-1 ) . 

Cy0111111 .,,: Coste margina! de un kg. de 
volumen de leche (ptas. kg-1). 

Peso económico de la grasa : 

Donde: 

icrmn: l ngreso marg ina! de un kg . de 
grasa (ptas. kg· 1 ). 

cGrasa : Coste marg ina! de un kg. de 
grasa (ptas. kg- 1 ). 

Peso económico de la protefna: 

. (3(/ 

Donde: 

il'roreí"ª: Ingreso marg inal de un kg . de 
proteína (ptas.kg-1

) . 

cProteínn : Coste margina l de un kg . de 
Prote ína (ptas. kg-1) . 

Al derivar la función de beneficio fi con 
respecto a L , la expres ión del peso econó­
mico de la longevidad es la siguiente: 

- P VD · PV\10 + Grecrio 
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Estimación de las expresiones 
acumulativas de descuento para cada 
carácter 

Las expresiones acumulativas de des­
cuento para los caracteres kg. de leche, vo­
lumen de leche, de grasa, de proteína y lon­
gitud de la vida productiva han sido calcu­
lados mediante el programa informático 
denominado "geneflow" (BRASCAMP, 1978) 

basado en los conceptos descritos por Hill 
(1974) y BRASCAMP (1975). 

Descomponiendo las vías de progreso 
genético, la población base de la cual par­
ten los genes ha sido dividida en dos gru­
pos: 

- Sementales de inseminación artificial 
subdivididos en 9 clases donde cada una 
representa un año de edad. Se asume que 
los toros se ponen en prueba en el transcur­
so del tercer año de edad y obtienen las 
pruebas oficiales a los 6 años, es decir, 
entre el tercer y sexto año los toros no se 
utilizan, aunque esta última consideración 
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no se ha cumplido en los liltimos años en 
España. 

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

La matriz que describe la transición de 
genes en tre una clase de animales a otra, 
tanto por envejecimiento como por repro­
ducción , ha sido definida siguiendo los 
pasos de GROEN ( 1990), utilizando una 
estructura de edades acorde con la di stribu­
ción de las vacas en control lechero en 
España. La tasa de descuento uti 1 izada ha 
sido del 5% acumulada sobre un periodo de 
25 años. 

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

CUADRO 3 
VECTORES DE INCIDENCIA UTILIZADOS EN LOS CÁLCULOS DE LAS 

EXPRESIONES DE DESCU ENTO PARA LOS CARACTERES KG. DE LECHE, 
VOLUMEN DE LECHE, KG. DE GRASA , KG. DE PROTEÍNA, RECUENTO DE 
CÉLULAS SOMÁTICAS EN PRIMERA LACTACIÓN, LONGITU D DE LA VIDA 

PRODUCTIVA Y PESO ADULTO 

Clases de edad y sexo 

Sementales Vacas y novillas de ree mplazo 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 \J 14 15 16 17 18 
Leche 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.24 0.23 0.19 0.13 0.09 0.08 0.04 

Volumen 
de leche 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.24 0.23 0.19 O. 13 0.09 0.08 0.04 

Grasa 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.24 0.23 0.19 O. 13 0.09 0.08 0.04 

Proteína 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.24 0.23 0.19 0. 13 0.09 0,08 0,04 

Longitud 
de vida 
product iva 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.21 0.2 1 0.19 0.12 0.11 0.10 0.07 
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das considerando como en GROEN ( 1990) 
que las cuatro vías 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 discusión 

El cuadro 4 muestra los pesos econó­
micos de los caracteres: volumen de leche, 
grasa y proteína según Jos parámetros eco­
nómicos y niveles de producción en las dos 
zonas del estudio, considerando dos condi­
ciones de producción, una de libre mercado 
y otra con las 1 imitaciones de la cuota lác­
tea. 

El cuadro 5 muestra el peso económico 
de Ja longevidad según los parámetros pro­
ductivos y de mercado en los cuales se 
envuelven las ganaderías de Alta Moraña y 
del País Vasco. 

En situación de libre mercado, la mejora 
del potencial genético medio en un kg. de 
leche con un 3,8% de grasa y un 3% de 
proteína en las ganaderías del País Vasco y 

de Alta Moraña genera un beneficio margi­
nal de 30,9 y 37,4 pras.·vaca·l.año- 1

, res­
pectivamente. 

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

CUADR04 
PESOS ECONÓMLCOS DE LOS COMPONENTES DE LA PRODUCCIÓN DE LECHE 

EN EL PAÍS VASCO Y ALTA MORAÑA, CONSIDERANDO DOS CONDICIONES 
DE PRODUCCIÓN: UNA DE LIBRE MERCADO Y OTRA BAJO 
LAS LIMJTAC!ONES DE LA CUOTA (PTAS.KG- 1.VACA- 1.AÑ0-1

) 

Situación de libre mercado Situación de cuota 

Alta Moraña País Vasco Variación( %) Alta Moraña País Vasco Variación(%) 

Volumen Leche 7,05 7,5 - 6.0 2,02 3,2 - 36,9 
Grasa 323.19 258,4 + 25,1 46,75 25.5 + 83,3 
Proteína 618.92 471,2 + 31,4 613,89 467,0 + 31 .5 

CUADROS 
PESO ECONÓMICO DE LA LONGEVIDAD EN LAS CONDICIONES DE 
PRODUCCIÓN Y DE MERCADO DE ALTA MORAÑA Y EL PAÍS VASCO 

(PTAS.DíA- 1.VACA- 1.AÑ0- 1) 

Alta Moraña País Vasco Variación(%) 

Longevidad 36.46 16.2 + 125,1 
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volumen de leche muestra un peso econó­
mico positivo en las dos zonas en contra de 
lo que se puede observar en la mayoría de 
los trabajos realizados en países de nuestro 
entorno (WILMINK , 1988, GROEN, l 989c, 
BEKMAN y VAN ARENDONK, 1993, COLLEAU 

el a/.,1994 y PlETERS eral. , 1997) 

A pesar de que el ing reso marg inal por 
producir un kilo de volumen de leche e n el 
caso de Alta Morafia es superior, los altos 
costes de alimentación registrados en dicha 
zona reducen el peso económico del volu ­
men de leche un 6%. En si tuac ió n de cuota , 
el mayor nivel de prod ucción con respecto 
a la situación del País Vasco, e leva esta 
reducción hasta el 36,9%. 

La mayor bonificación, dacia por los por­
centajes de grasa y proteína por parte ele la 
central lec hera de la Cooperativa de Alta 
Moraña, a umenta los pesos económicos de 
los caracteres producción de grasa y proteí­
na, a pesar de los altos costes de alimenta­
ción y los mayores niveles de producción 
en los rebaños pertenecientes a la Coo­
perativa. 

El alto coste de alimentación y, por lo 
tanto e l mayor coste de recría, así como 
una vida productiva más corta de las vacas 
en los rebaños de Alta Moraña con respecto 
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a los rebaños considerados en e l estudio del 
País Vasco, explican el considerable incre­
mento en el peso económico de la longevi­
dad. 

El cuadro 6 muestra las expresiones acu­
mulati vas de descuento relativas a cada 
carácter y en cada vía de selecc ión. Estas 
es ti mas se rea 1 iza ron tendiendo en c u en ta 
las diferencias tanto en formas como en 
tiempo de expresión entre los caracteres de 
producción y la longevidad . 

Las expresiones de descuento son relati­
vas a los animales de la población de base 
y expresan el efecto relativo de la mejora 
genética por una unidad e n cada uno de los 
distintos caracteres con respecto al mismo 
hecho en la población base. Se expresan en 
animal año por animal de la población 
base. 

Las diferencias en tre caracteres son 
debidas exc lus ivamente a las diferencias en 
las incidencias de expresión de las distintas 
clases de edad de cada sexo en la pobla­
ción. Mientras que las diferencias entre vías 
de selecc ión son originadas en parte por los 
di stintos momentos de introducc ió n de 
genes, y por otra pa11e, por e l tiempo que 
tarden en expresarse por primera vez los 
genes en Ja población. 

CUADRO 6 
EXPRES IONES ACUMULATIVAS DE DESCUENTO DE LOS DISTINTOS 

CARACTLRES APLICADAS A CADA VÍA DE SELECCIÓN 
(A NIMAL· AÑO POR ANIMAL DE BASE) 

Las distintas vías ele progreso genético 

Caracteres padre-hijo padre-hija madre-hijo madre-hija 

Volumen de leche 0,196 0.597 0.642 0,66 1 
Grasa 0,196 0,597 0,642 0,661 
Proteína 0,196 0,597 0.642 0,66 1 
Longevidad 0.188 0,580 0,624 0,643 
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Teniendo en cuenta Ja participación de 
cada vía de selección en el progreso genéti­
co total indicadas anteriormente, las expre­
siones acumulativas de descuento aplicadas 
a los caracteres de producción de leche y a 
la longevidad son de 0,443 y 0,429, respec­
tivamente. 

Por lo que sí queremos seleccionar por 
los tres componentes de producción de 
leche y por longevidad en las dos regiones 
en situación de cuota, el genotipo agregado 
en cada una de ellas quedaría definido 

como: 

País Vasco: 

H= 1,4 1. Y. leche + 1 J ,29 Grasa + 206,88 
Proteína+ 6,95 Longevidad 

Alta Moraña: 

H= 0,89 Y. leche+ 20,7 l Grasa+ 271,95 
Proteína + 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 an imal por producción de grasa (kg). 

Proteína: El valor genético verdadero de 

un animal por producción de proteína (kg). 

Proteína: El valor genético verdadero de 
un animal por longevidad (días). 

Conclusiún 

Los pesos económicos de los tres com­
ponentes de la producción de leche e n las 
dos regiones han s ido distintos tanto en 
situación de cuota como en un mercado 
libre. Las dife renc ias ex iste ntes e n los cos­
tes marginales de producción (principa l-

mente los costes de alimentación) 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 Ja mejora 
genética de la longevidad de los animales 
es netamente superior en las ganaderías de 
Alta Moraña en comparación con el País 
Vasco dado los altos costes de recría y los 
bajos ingresos por venta de animales de 
desecho por un lado o por otro. 

La introducción del sistema de cuota lác­
tea reduce el peso económico de los tres 
componentes de la producc ión de leche, 
sobre todo e l de grasa y del volumen de 
leche. 

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

Conclusión 

Definir correctamente el objetivo de un 
programa de mejora genética requiere una 
estimación exacta y real de la importancia 
económica de cada uno de los caracteres a 
se lecc ionar. Dicha estimación nos orienta, 
e n acuerdo con las c ircunstancias de pro­
ducción y de mercado, sobre los niveles 
óptimos de mejora a realizar e n cada carác­
ter con el fin de maximizar la rentabilidad 
económica de Jos sistemas de producción. 

Una estimación correcta y fiable de los 
pesos económicos requiere una base teórica 
sólida, una función de be neficio apropiada 
de los aspectos productivos , econó micos y 

sociales del s istema de producción, una 
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situación base definida a partir de datos 
reales y unas suposiciones cercanas a las 
circunstancias futuras de producción. Sin 
embargo, a nivel práctico, cumplir todas 
estas exigencias queda todavía como un 
desafío a pesar de que la definición de los 
objetivos de mejora, sobre todo en vacuno 
de leche que es el sector que más de cerca 
hemos estudiado, está cada vez de más 
interés. 
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France 

La selecc ión para un valor ópti mo y una reducción de la variabil idad presenta 
intereses técnicos y económicos en muchas producciones. Un modelo heteroscedásti­
co est<\ propuesto: éste asocia un valor genético para la media y un valor genético para 
el logaritmo de la varianza a un fenotypo. cuya expresión puede ser continua o discre­
ta. A continuac ión. se menciona la form ulación de varios objeti vos de selección. y el 
análisis de datos del tamaño de la camada en ovino ilustrn la existencia de un efecto 
genético sobre la variabi lidad de ese cariícter. Finalmente, simu laciones permi ten 
aprec iar lo que sería la repuesta de la media y de la variabilidad con una se lección 
canalizante para incrementar el porcentaje de partos dobles en ovino. 

Palabras clave: Selección, Óptimo, Heternscedast icidad. Tamaño de la camada, 
Ovino. 

SUMMARY 
CANALIS ING SELECTION: APPU CAT!ON TO LITTER SIZE IN SH EEP 

Selection fo r an optimum value and decreasing variab il ity is of techn ical nnd eco­
nomical interest in severa! animal production. An heteroscedastic model 1s proposed. 
lt involves a genotypic value for the mean ancl a genotypic value for the log variance, 
assoc iated with a single pbenotypic value whicb can be either continuous or categori­
cal. Severa! selection are mentionecl and analys is of sheep data evidences the ex isten­
ce o f a genetic e ffect contributing to the environmental variance o f li tter size. 
Sim ul at ions are performed to de termine the response on 111enn and variabi lity of a 
selection airned to canalise the number of twins in sheep. 

Key words: Canal ising selection. Heteroscedasricity. Litter size. Sheep. 
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Introducción 

El propósito principal de la mejora gené­
tica en producción animal es aumentar (o 
reducir) la expresión de los caracteres para 
incrementar directamente o indirectamente 
el rendimiento económico de las ganaderías 
o de otros segmentos de producción. Por 
eso, en producción animal, la mayoría de 
los esquemas de selección son direcciona­
les (aumento de la cantidad y la calidad de 
Ja leche, incremento del números de hue­
vos; aumento de la resistencia a enfermeda­
des etc ... ). Sin embargo, la homogeneidad 
de la producción es un factor importante de 
la eficiencia económica (por ejemplo, el 
beneficio de un ganadero depende en parte 
de su capacidad de mandar lotes de anima­
les homogéneos al matadero); además, 
muchos caracteres presentan un óptimo que 
proporciona una rentabilidad máxima. Así, 
existe un peso óptimo para los canales de 
pollo, corderos o cerdos, ex iste también un 
ph óptimo de la carne de cerdo, y reducir la 
variabilidad del diámetro de la fibra de lana 
presenta un verdadero interés económico. 
En producción 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 más supone demasiado incremento 
de gastos debido al exceso de mortal id ad 
de Jos corderos exces ivamente ligeros al 
nacer, a la necesidad de recurrir a la Jactan­
cia artificial para criar los corderos super­
numerarios y a los efectos negativos del 
modo de nacimiento sobre el crecimiento y 
la duración del engorde. 

La estabilización de los fenotipos alrede­
dor de una expres ión dominante es conoci­
da desde hace tiempo como decisiva para la 
evolución de las especies y varios autores 

han propuesto modelos para explicar esa 
estabilización natural. Algunos como fAL­
CONER (1989) hacen intervenir directa o in­
directamente genes de "fitness", otros co­
mo RENDEL ( l 979) recurren a genes que 
actúan directamente sobre la variabi 1 id ad 
del carácter. Cualquiera que sea su origen. 
la estabilización depende s iempre del me­
dio, haciendo impresc indible di sc riminar 
por una parte, la estabilización de un carác­
ter en un medio concreto (normalising se­
lection) y, por otra parre, 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 canalización natural o para 
medir las posibilidades de canalizar un 
carácter alrededor de un cierto valor. Todos 
se refieren a animales de laboratorio como 
drosophila, tribolium o incluso ratones. 
Cas i siempre la selección era del tipo nor­
mal izante (e liminación de los extremos 
observados en un solo medio) y era realiza­
da globalmente (PEINERO, 1992; CAMPO y 
GJLL, 1993 ), intra familia ( KAUFMAN et al .. 
1977) o entre familias (CARDIN y M1N­
VIELLE , 1986). La se lecc ión canalizan te ha 
s ido experimentada por WADDINGTON 
( 1960), por SHEINER y LYMAN ( 1991) y 
GIBSON y BRADLEY (1974) quienes elimina­
ban animales extremos de una población 
criada en un medio variable (temperatura 
variable entre 20 y 29ºC). 

Con esos experimentos se llega a las 
siguientes conclusiones: l) la selección es­
tabilizante es eficaz y permite una fuerte 
reducc ión de la varianza fenotípica; 2) las 
estimaciones de heredabil idad hechas du­
rante y al final de Jos experimentos de se­
lecc ión indican que genera lmente la varian­
za genética del carácter 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
ción. Sin embargo, en esos diversos experi­
mentos no hubo análisis estadísticos de 
parámetros genéticos que necesitan utilizar 
modelos en los cuales los términos de e1Tor 
no siguen una distribución con varianza 
homogénea. 

fOULLEY et al., ( 1990, 1992. 1994 ), SAN 
CRISTÓBAL et al., (l 993), FOULLEY y QUAAS 
( 1995), ROBERT et al., ( l 995a,b), han desa­
rrollado métodos estadísticos para tener en 
cuenta la heterogeneidad de varianzas en 
mejora animal. Recientemente , SAN CRIS­
TÓBAL et al., ( l 998a) 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 selección canalizante 
basada en esos modelos. SAN CRISTÓBAL et 

al. (l 998b) han adaptado esos modelos al 
análisis de parámetros genéticos de caracte­
res discretos. Aquí se presenta una síntesis 
corta de esos dos últimos artículos. 

El modelo propuesto 

El modelo propuesto por SAN CRISTÓBAL 
et al., ( l 998a) corresponde a la modeliza­
ción de las observaciones de RENDEL y 
SHELDON ( 1960). Ellos demuestran que la 
selección canalizante orienta efectivamente 
el promedio de la población hac ia un ópti­
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
ción. Como en WAGNER el al. ( 1997), se 
puede expresar el efecto de un locus sobre 
la varianza residual con un fac tor 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 tamaño 
de la camada si consideramos previamente 
como GIANOLA y FOULLEY ( 1983) una va­
riable subyacente de distribución normal y 

un conjunto de umbrales que definen las 
clases de observación. 

Modelo de base 

Para un carácter continuo, el fenotipo v , j 

de un animal con medidas repetidas (y={_y1, 

... , Yr ... , v,,}) es función de dos valores 
genéticos u y v que contribuyen a la media 
y al logaritmo de la varianza ambiental 
según el modelo siguiente: 

(11;v) . 
vj = ft + u +e ei J = J, .. . , n ( 1) 

JI media de la población, 

17 media del logaritmo de la varianza, 

e. variables normales independientes 
J 

con distribución ~ N (0, 1) 

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

a;, y a~ son las varianzas genéticas aditivas 
y res el coeficiente de correlación entre u y 
v. 

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

Var(Y) = o~+ e 

E(Y) = µ 

( 
(j~ ) 17+--
2 = a 2 ,, 

(2) 

(3) 
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Si los animales están medidos en distin­
tos ambientes, podemos escribir un modelo 
más general: 

y= x'f3 +::.'u+ exp [ 1/2 (p'/3'' + q'v)] (4) 

f3 y (J efectos fijos, 

u y v efectos genéticos aleatorios, y 

los parámetros de posición son entonces 

/3 y u 

y los parámetros de dispersión son f3' y v 

(x · , ~ ') y (p', q ') matrices de incidencia 
respectivas 

en ese caso las variables u y v son 

(u) [ ( a2 r a a) 
v - N 2q O, r ;~,a, au~ ' ® 

(5) 

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

Adaptación para caracteres discontinuos 

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

donde ni+ es el número total de observa­

ciones de Ja clase i ; ni+ = L.k nik 

y n ik es la probabilidad de que una 
variable inobservable r; - N ( µ¡ , o;2) esté 

entre dos umbrales "u y Tk: 

Objetivos de selección 

En el caso continuo, si queremos que la 
media de la s iguiente generación de una 
población Y d se acerque a un cierto óptimo 
y0 con una variabilidad mínima alrededor 
de ese óptimo, podemos fijar a priori el ob­
jetivo siguiente: 

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

En el caso discontinuo, la canalización 
se efectúa sobre la escala subyacente, y el 
objetivo es función de un cierto óptimo 
fijado a priori 

Por ejemplo, pesos económicos relativos 
a cada categoría. En el caso del tamaño de 
la camada en ovino, si queremos que las 
ovejas paran exclusivamente dos corderos, 
el óptimo se rá: !1

11 
= (0, 1, O, ... ,0). 

Hemos estudiado así, un índice muy ele­
mental y que parece natural sobre la escala 
observada: la proporción de partos dobles 

l(N) = N/ n 

Análisis del tamaño de la camada en 
raza Lacaune 

(8) 

Los datos provienen del control oficial 
de producción real izado en 57 ganaderías 
de la raza Lacaune que participan en el es­
quema de selección para la prolificidad. 
Son 11.723 primeros partos realizados en 2 
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épocas y a 4 edades di stintas de las hijas de 
l 57 padres. Como so n pad res en testaje por 
descende ncia, cada pad re t iene por lo me­
nos 30 hij as. 

La pro lific idad med ia es 1.72 y la d istri­
buc ió n de los pa11os es la s iguie nte : 

Tanrniío 
de la camada 

( ; ,, 

2 4 S+ 

4ll 47.5 9.8 1.5 0. 1 

El aná lis is q ue hemos hec ho consistió en 

mod ifi car poco a poco un mode lo c lás ico 
con umbrales hasta poder estimar los com­
ponentes de va ri anza y los va lo res gené ti ­
cos de un mocle lo mi xto heteroscedás tico 
con umbra les. 

A ) Primero he mos aj ustado un mode lo 
c lás ico co ns ide ra ndo los efectos año, reba­
ño, época y edad como efectos fijos y e l 
efecto pad re (11 ) como a leatorio (incl uyendo 

la matri z de parentesco e ntre los padres). 

JI i)k/
11

, = wio; + rehaíio¡ + e.1/acúín, + 

+ edad1 + u"' 

ª2 = u 2 
vk/111 e 

El proceso de estimac ió n GF-HM de 
FOULLEY y M ANFRE DI ( 199 1 ), da una est i-

EFecto Valor cle l test 

Aiio l9 82 
Rebaiio 58.52 
Edad 3.8 
Padre 235.06 

mac ió n ele la componente padre de a;, = 
0. l09 y una he redabilidad del tamaño de la 

camada de h7, = 0 .39 

B) Después hemos aj ustado un mode lo 
he te roscedásti co considerando todos los 

e fectos como fijos para ver cuá les e ran los 
efectos s ignificativos sobre la variabilidad . 
Po r eso se analizó e l coc ie nte entre los lo­
ga ritmos de la veros imili tud del modelo de 
base 

11 .. , 1 = a 17o + rebaño . + esración1;. + 
l.Jfl.111 1 ./ 

+ edad1 + 11"' 

loo a 2 = r¡ 
t;; ijk/111 

y e l modelo que inc luye e l fac tor cons ide­
rado (por ejemplo fac to r año) 

fl ¡¡t. tm = w1o; + reboíío1 + e.1·w ció11k + 

+ edad1 + 11
111 

1 ) -og ª i¡klm = 17 + {/llO¡ 

Ese coc iente s ig ue as intóticame nte una 
d istri bución de x2 con grados de li bertad 
ig ua les a la d ife re nc ia en tre e l nú me ro de 
parámetros est imados en cada mode lo. El 
c uad ro s iguie nte presenta la pro babilidad 
de ese test para los distintos efectos e indi­

ca q ue so lo el factor padre (co ns ide rado 
como e fecto fijo) tiene un efecto s ig nifica­
ti vo sobre e l logaritmo de la varianza. 

~di Prob. 

JO 0.03 1 
56 0.38 
2 0. 15 

156 0.00004 
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C) Finalmente , se ha ajustado un modelo 
mixto heteroscedástico con umbrales para 
estimar los valores genéticos y los compo­
nentes de varianza. En ese último modelo, 
se ha añadido la matriz de parentesco entre 
los padres y, los efectos fijos fueron los que 
previamente habían sido detectados signifi­
cativos. 

+ edad1 + 11
111 

Iocr cr 2 = 17 + v o tJklm 111 

donde u,,, y v
111 

representan los efectos 
padre respectivamente sobre la media y el 
logaritmo de la varianza del carácter. 

La estimación de los componentes 
a~,= 0.64 y a~. = 0.25 permite calcular una 
heredabilidad de h ~, = 0.36. Ese valor es li­
geramente inferior a lo que da e l modelo 
homoscedásrico con umbrales e informa 
sobre el sesgado que puede existir en la 

A 
V 

0.5 

-0.5 

-1 

• 

-1.5 

• 

-1 -0.5 

• • 

o 

estimación de la heredabilidad de la media 
si no se considera el efecto genérico sobre 
la heterogeneidad de las varianzas. Las esti­
maciones son relativamente altas lo que 
indica una buena posibilidad para canalizar 
ese carácter alrededor de un óptimo. En la 
figura 1, se muestra una representación de 
(¡ y v 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 selección basada sobre un 
índice para una variable continua (7) y 
cuando se considera un índice muy sencillo 
pero adaptado a Ja variable discreta (8). 

•• 
• • 

• • 1 -1 º" 

0.5 1.5 2 ü 

Figura 1 : Plot de los valores genéticos lÍ y v de los 157 machos Laca1111e 
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Esas simulaciones nos han permitido tam­

bién , ver cómo reaccionaba la selección 

segú n varias combi naciones de los paráme­

tros h~ , 11 y o~ . 

Modelización de la población 

Los valores genéticos u y v de p machos 

y de m hembras fueron representadas por 

variables aleatorias que siguen una distri­

bución conjunta (5), suponiendo A: matri z 

de identidad (ausenc ia de relaciones de 

parentesco) y r igual a O. 

a) Cada un o de los p machos está apa­

reado al azar con n hembras 

b) Cada pareja (i, j) produce una hija 

cuyo resultado en su primer parto está so­

bre la escala subyacente: 

Yu = ¡1 + 112 (u; + u¡ ) + ª u + 

+ exp [( 11+1 /2 (v.+ v ) +a'' .) 12] e 
1 j IJ 1j 

donde el término de error s , y los términos 
• lj 

a y a . que representan los efectos de 
lj IJ 

meiosis siguen di stribuciones normales 

N (0, 1), N (0, (o2/2)) y N (0, (o2j2)) res­

pectivamente. 

Para las simulaciones de la variable dis­

creta se pasa de esa esca la continua s ubya­

cente a la escala observada mediante 4 

umbrales que definen 5 categorías. Esos 

parámetros corresponden a la distribución 

del tamaño de la camada observada en 
Laca une. 

c) esos resultados de descendencia per­

miten estimar un índice (7 ó 8) para el 

macho 

d) los mejores s mac hos se se leccionan. 

Esos padres 'e lite ' apareados a una muestra 

de las hembras de la e tapa (a) producen p 
hijos 

e) iterativamente, esos p machos se apa­

rean al azar con las n hembras nacidas en Ja 

etapa (b) para producir la nueva generación 

de hijas de testa je. 

Las etapas b, c, d y e se repiten así hasta 

la déc ima generación. 

Parámetros del modelo 

Hemos examinado un esquema que con­

s ide ra en cada generación 500 machos en 

tes taje con 100 hijas cada un o. De esos 

m ac hos, 100 padres 'elite' se seleccionan 

por índice para producir cada un o S hijos 

para Ja generación siguiente . Hemos consi­

derado también dos valores para a~ (0.033 

y O. J 14) que corresponden a una baja 

(h;,=0. 10) o a lta (h;
1
=0.35 ) heredabilidad; 

así como dos valores para o~. (0.03 y 0.25) 

y tres valores para la media ini c ial ( 1, l .8 y 

2), teniendo un óptimo Jlo fijado a 2. Pa ra 
cada conjunto de parámetros hemos hec ho 

100 simulac iones y calculado el promedio 

y la varianza de los resultados. 

Resultados de las simulaciones 

La figura 2 indica, en el caso de un a 

se lecc ión sobre una variable continua, Ja 

evo lución de la media y de la vari anza 

fenotípica en el transcurso de las genera­
ciones. SE han considerado varias comb i­

naciones de la media de Ja población al 

principio de la se lección y de las varianzas 

de los efectos ge néticos sobre la media 

(a;) y el logaritmo de la varianza ambien­

tal (a~). 

Esas simul aciones muestran que la se­

lección es eficaz: la media se acerca al óp­

timo definido y la varianza fenotípica se va 

reduciendo poco a poco. Comparando las 
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Figura 2. Evolución de la media en desviación al objetivo (rombos) y de la desviación típica 
(círculos) durante 10 generaciones ele selección en dos poblaciones (med ia cerca (linea) o lej os 

(puntos) del óptimo y varias combinaciones ele u1 y CJ~ 

distintas combinaciones de parámetros se 
observa que ; 

La media de la poblac ión varía m ás rápi­
damente cuando a;, es alta. Por otra parte, 
aunque esa media varía poco con los cam­

bios de a~. , los mayores cambios se obser­
van cuando a~, es baja y a;, a lta. 

La varianza de la población di sminuye 
en el transcurso de la selección y más rápi­

damente c uando a:. es a lta y a~ baja . Ex is­
te así una re lac ión entre e l progreso sobre 

una variable y la vari abilidad sobre la otra 
que traduce e l hecho que cuando la presión 

de selecció n sobre una variable es mínima, 
la selección opera más sobre la otra. 

Para una co mbinac ió n de varianzas ( a 2 

y a:), se observa que la disminució n de I ~ 
varianza fenotípica es mayor cuando la 
media inicial de la poblac ión está próxima 
al óptimo µ

0
. Eso se debe a l hecho de que, 

ce rca de l óptimo , los índ ices varían m ás a 
causa de v que de u. 
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Las simulac iones para la canalización de 
una variable discreta muestran que es posi­
ble modificar Ja di stribución de los partos 
acercándose al óptimo. En la fi gura 3 se 
puede comparar la evolución del porcentaje 
de partos simples, dobles, triples y cuádru­
ples o superior cuando se selecciona con un 
índice sencillo y cuando se se lecciona con 
un índice clásico que no cambia Ja varianza 
subyacente. Diez generac iones de selección 
para un óptimo producen una distribución 
con más partos dobles que lo que da la 
selección c lás ica (a prolific idad media 
comparable), y con menos partos triples , 
cuádruples y superiores. Sin embargo, ma­
ximizar e l porcentaje de partos dobles no 
impide que e l porcentaje de partos triples 
aumente también durante la primeras gene­
raciones de se lección lo que no cuadra con 
el propós ito real de los ganaderos. El por­
centaje de dobles es sin duda un criterio 
demasiado senc ill.o aunque se observa una 
disminución de los partos superior a 4 des­
pués de la generación 5. S i a largo plazo el 
objetivo parece adecuado, su defini ción no 
es suficiente a corto plazo. 
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Conclusiones 

Las varianzas del tamaño de la camada 
en raza Lacaune presentan una heterogenei­
dad debida parcialmente a fac tores genéti­
cos. La introducción de la matriz de paren­
tesco en los análisis permite estimar los 
valores de varianza genética aditiva para la 
media y el logaritmo de Ja vari anza. Con 
las simulaciones, se puede aprec iar que 
buscar un óptimo reduciendo la varianza 
fenotípica es posible. Sin embargo, el peso 
relativo de cada variable (media y vari anza) 
para conseguir el objetivo final depende de 
la situación en cada generac ión. Para un 
objeti vo final único, existe un gran número 
de caminos (combinaciones de los pesos 
sobre u y v en cada generac ión) para al­
canzarlo. Existe en particul ar un camino 
más ráp ido, y un camino más rentable; 
desde luego fijarse un objetivo constante 
(igual al objetivo final) a cada generación 
no dará el progreso más rápido, ni e1 más 
rentable. Estamos desarrollando otros estu­
dios para optimizar la canalizac ión. 

% (p_1 y p_2) % (p_3 yp_4+) 
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60.0 17,0 

l. ------ ----::::;';;ii"--.:::....-t 15,0 
50.0 13,0 
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L- ---4---=====::::::::;=:r 3,0 10.0 1,0 

1.65 1.75 1.85 1 
'
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prolificidad 

- p 1 - p_2 --p_3 --p_4+ 

selección clasica 

Figura 3. Evolución de los porcentaj es de partos simples. dobles. triples y más cuando se selecciona 
con un índice sencillo que reduce la varianza y con un índice ci<ísico 
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Se presentan dis tintos aspectos de la mejora genética de la producción de fibras 
de Cachemira. En primer lugar se describe la s ituació n de la p roducción de fibras de 
origen an imal con una referencia particular a la producción de fibra de Cachemira. Se 
plantean los aspectos de la fisiología de la fibra que di fe rencian este tipo de animales 
de otras especies productoras de fibra. Se describe e l protocolo utili zado a la hora de 
muestrear la fibra sobre e l animal en vivo y determ inar sus características. Se definen 
distintos caracteres de calidad y cantidad de fibra que son de interés en este tipo de 
poblaciones así como la variabi lidad genét ica descrita en estos caracteres y las corre­
lac iones entre e ll os. Se discuten distintos obje tivos a la selecc ión e n función de los 
precios del mercado internacional ele la fibra . Po r último, se describen las actuaciones 
realizadas en la población de Cachemi ra española, haciendo énfasis en la implementa­
ción de l BLUP con restricc io nes y técnicas de programac ión lineal empleadas para 
imponer restricc iones. 

Palabras claves : Cachemira, Objetivos de selección, Caracteres de fibra, Selección 
con restriccio nes. 

SUMMARY 
GENETIC IMPROVEMENT OF CASHMERE FIBRE PRODUCTJON 

Different aspects rel ative to genetic improvement of Cashmere fibre product ion 
a re discussed. The wo rld s ituation of ani1m1ls' fibres is described together with a des­
cription of Cashmere production. Characteristics of the physiology and metrology of 
fibre are also presented. In addition, gene tic variability assoc iated to traits of interest 
as wel 1 as genetic correla tions among them are presented. T hree selection obj ectives 

are discussed taking into account the price of fibre in the international marke!. Finally, 
sorne selection crite ria based on restricted BLU P and selection strategies through the 
use of lineal programming techniques applied to Spanish Cashme re a re outlined. 

Key words: Cashmere, Selectio n o bjective, Fibre traits , Restricted selection. 
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Introducción 

El sector agropecuario español, como e l 
del resto de los países de la Unió n Europea , 
está bajo la creciente neces idad de divers i­
fica r sus acti vidades dado que las produc­
ciones tradicionales están cerca de sati sfa­
cer las demandas del mercado. Una alter­
nativa c lara son los productos no alimenta­
rios de a lto valor añadido, lo que co inc ide 
con la política agrícola de la UE. 

La producción de fibras de o rigen ani­
mal para uso en la industria textil presenta 
una situac ión muy diversa en fun ción del 
origen de la fi bra (cuadro 1 ). De aquellos 
tipos de fibra cuya producción está estabili­
zada, la fibra de Cachemira es la de mayor 
va lor económico. 

Trad iciona lmen te el término de Cache­
mira hacía referencia a las cabras proceden­
tes de Asia. Actualmente, la definición de 
Cachemira viene impuesta por razones de 
mercado. Se define como cabras Cachemira 
aq uell as cabras con doble capa de abrigo 
que producen fibra con diámetro inferior a 
18,5 µ m. En las cabras de Cachemira ex iste 
una gran diversidad de genot ipos con un 
rango muy amplio de variación tanto en 
diámetro como en producción de fibra. Se 
describen algunos tipos, tales como, S iberia 
(producción >500g y diámetro >20 ~tm) , 

China y Mongo lia (diámetro < 16 µm y pro­
ducc ión en tre l 00-300g). Ex is ten a lg unas 
reg iones c hinas donde se dan anima les de 
excelente calidad (diámetro entre 15- 17 µm) 
y alto ni vel de producción (500 g). Los paí­
ses tradicionalmente productores de fi ­
bra Cachemira son asiáticos (Ch ina, Mon­
go lia , Irán, Afgan istán , S iberia, Pakis tán e 
India) aunque a partir de la década de los 
ochenta se incorporaron Australia , Nueva 
Zelanda y Reino Unido, que actua lmente 
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junto con Estados Unidos, son los princ ipa­
les países procesadores. 

En Europa ex is te un creciente interés por 
la producción de fibras tex tiles de origen 
animal, tales como Cachemira, mohair, an­
gora y lanas de ca lid ad (MILNE, 1997). 
Existen en realidad distintas iniciativas por 
parte de coopera ti vas de productores que 
aúnan esfuerzos para la producción de la 
materia prima, e l procesado y la comercia­
lización del producto elaborado. Así, al am­
paro de una red temática financiada por la 
UE, se han de constituir bases de datos que 
e ng lo barán Ja in formac ión generada e n 
cada país para las distintas especies. 

ÜSORO y col. J 995, han identificado la 
producc ión de fibra de Cachemira e n Es­
paña como un complemento a los sistemas 
de producción tradicionales por el valor 
añad ido que se puede obtener de la fibra. 
La Cachemira es la fibra de origen an ima l 
que presenta una mayor asoc iación con e l 
lujo y Ja ca lidad. El valor de la fibra de 
Cachemira es una función de varias carac­
terísticas, fundamentalmente de ca lidad y 
cantidad . 

La introducc ión de cabras de Cachemira 
en España se rea l izó en el marco de un pro­
yecto INIA de carácter multidisciplinar, que 
ha integrado aspectos relacionados con la 
genética, los s istemas de manejo, reproduc­
c ión, e nfermedades paras itarias y econo­
mía. 

Fisiología y Medida de la fibra 

Las cabras de Cache mira son an ima les 
de doble capa de abrigo. Sobre su pie l se 
dis tingue n dos tipos de fo líc ulos pilosos; 
los folícu los primarios que prod ucen pe lo 
con diámetro > 50 µm y long itud de 6-
20 cm y cuyo pape l biológ ico es la protec-
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CUADRO 1 
SITUACIÓN DE LA PRODUCCIÓN MUNDIAL DE FIBRAS DE ORlGEN ANIMAL 

Tipo de Animal Producción 
Fibra Productor (Trn) 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 
Vicuña Camélido No disp. Inaccesible 
Lana de Yak Bóvido 1.000 Oecrec. 

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

ción física y, folículos secundarios produc­
tores de fibra con diámetro de 4 -30 µm y 
longitud de 4-8 cm, cuya función es la de 
aislante térmico (LUPTON y col. 1995 citado 
por HERRMANN y WORTMANN, 1995). 

La población de folículos, aparentemen­
te, queda fijada entre los 3-6 meses de edad 
(LAMBERT y col. 1984 ). El folículo desarro­
lla un ciclo continuo de actividad de creci­
mien to, maduración, permanencia, y muda 
(CH ASE, l 954 ). En el Hemisferio Norte la 
máxima actividad folicular tiene lugar entre 
el solsticio de verano y el solsticio de in­
vierno. Las cabras de Cachemira presentan 
un patrón de crecimiento de la fibra y muda 
estac ional. 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 variación en el inicio de la muda entre 
animales aunque dentro de animales. los 

ciclos de actividad folicular están más o 
menos sincronizados. 

Protocolo para determilwr las 
caracten'.1ticas de fibra Cachemira 

Los animales, machos y hembras, son 
pesados y controlados a los cinco meses de 
edad tomando muestra de vellón de JO cm2 

en e l punto med io del lateral del animal. 
Estas muestras se almacenan en una habita­
ción en seco. Antes de iniciar el proceso de 
medida , las citadas muestras, se llevan a 
una cámara de acondicionamiento con tem­
peratura y humedad rel ativa controladas 
(20ºC ± 2ºC y 65% ± 5%). En primer lugar 
se pesa la muestra obtenida. A continuación 
se procede a la separación manual de pelo y 
fibra y se pesan por separado. El siguiente 
paso es el lavado de la fibra con éter de pe­
tróleo. Posteriormente se mide la longitud 
de la fibra (con una regla graduada), ex ten­
die ndo ést11 sobre un tab lero de terciopelo. 
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La determinación del diámetro de la fibra 
se realiza por microscopía de proyección y 
análisi s de imagen (CUE.2.2) midiéndo­
se 200 fibra s por muestra. 

En la actualidad se está imponiendo el 
analizador ó ptico del diámetro de la fibra 
(OFDA), por su rapidez y porque permite 
trabajar con un mayor volumen de muestra. 
Sin embargo, aún no está resuelta la falta 
de consistencia entre las determinaciones 
del diámetro 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 selección en un programa de Mejora 
que implique la intervención de distintos 
países y/o laboratorios. 

Definición de los caracreres de posible 
interés en el Program.n de Mejora Genérica 

En el Programa de Mejora Genética que 
se está desarrollando actualmente los carac­
teres de pos ible inte rés son medidos sobre 
el animal joven, a los c inco meses de edad. 
Esto se hace con e l fin de no dilatar las 
decisiones a la hora de se leccionar los 
reproductores y así di sminuir e l intervalo 
generacional. So­
bre el cabrito se definen: 

• Diámetro medio de la fibra (D.M.): 
media en ~un de dosc ie ntas fibras de la 
muestra. 

• Desviación estándar del diámetro de la 
fibra (DE_d). 

• Peso vivo ( Kg): peso del animal el día 
en que se toma la muestra del vellón. 

• Rendimiento: definido como la razón 
del peso de la fibra al peso total (pelo más 
fibra), en porcentaje. 
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• 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 mues tra. 

• Long itud de la fibra (mm): se toman 
tres medidas máx ima, media y mínima. 

• Medulación : número de fibras medu­
ladas sobre el total de fibras medidas. Ex­
presado en porcentaje . 

• Producción anual estimada (PAE) en 
gramos: obtenida utilizando la fórmula de 
B1sHoP y RussEL (1994) 

PAE = 53,6 (PV) 0 70~ P _CACH ! 0,4 

donde, PV represe nta e l peso vivo del 
animal el día que se toma la muestra y, 
P _CACH el peso de fibra Cachemira en la 
muestra. Mediante esta fórmula se extrapo­
la la fibra producida en la superficie mues­
treada a la superficie corporal total. 

Existen al gunos trabajos que están deter­
minando caracteres histol óg icos que po­
drían tener algún interés para ser utilizados 
en la selección, tales corno densidad de 
folículos secundarios y razón d e folículos 
secundarios a primarios (PATTlE y RESTALL, 
1989). La definición de los caracteres es un 
tema aún abierto. Se ha observado que el 
PAE sobrestima la producción real y por 
otro lado existe Ja ya citada falta de consis­
tencia entre laboratorios. A estas dificulta­
des po­
demos añadir el desconocimiento que exis­
te de los caracteres de fibra en el animal 
adulto ya que el muestreo s iempre se hace 
sobre el animal joven. 

Información 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 España, 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 
apreciación 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 última se establecen tres categorí­
as según la apreciación visual del diámetro: 
hilado con diámetro de fibra inferior a 16,5 
micras; tejido para diámetro de fibra entre 
16,5 y 18,5 micras; las fibras con diámetro 

superior a J 8,5 micras no se consideran 
fibra de Cachemira. Otros criterios de cali­
dad son el color (blanco, no blanco, colo­

reado) y la apreciación visual de Ja longitud 
de la fibra. Fibras inferiores a 3 cm o supe­
riores a 10 cm son rechazadas. 

Caracterización productiva de la 
población de Cachemira española 

La población de Cachemira española 
procede de Escocia. La Cachemira escoce-

sa representa un "pool" de genes de distin­
tas procedencias ( Islandia, Siberia, Tas­
mania, Nueva Zelanda y cabra autóctona) 
que han sido tratadas como una población 
única y sometida a un proceso de selección 
(BISHOP y RussEL, 1994). 

En el cuadro 2 se presentan las medias 
fenotípicas de los caracteres que han sido 

medidos en la población española a los cin­
co meses de edad. Como puede apreciarse 
la fibra española es de alta calidad (comer­

cial mente, fibras por debajo de 16,5 micras 
son así consideradas) con una producción 
de Cachemira (PAE) muy próxima a las re­

feridas en otras poblaciones de Cache­
mira a estas edades. 

De acuerdo a las características produc­
tivas medias de la población de Cachemira 
española, se ha determinado cual sería el 

ingreso bruto medio por animal únicamente 
obtenido en función del valor de la fibra. 
Para el lo hemos recogido el sistema de pre­
cios del Mercado Europeo de 1997 (Ru­
SSEL, 1998). En éste mercado se consideran 
tres categorías de precios de acuerdo al diá­
metro medio. Fibras por debajo ele 16,5 pm 

CUADRO 2 
MEDIAS FENOTÍPICAS DE LOS CARACTERES CONTROLADOS EN CABRAS 

DE CACHEMIRA EN ESPAÑA 

Carácter N Media D.E 

D.M" (~1m) 411 13,95 l.30 
DE_dª (~1m) 4J 1 2,64 0,43 
PAEª (g) 347 228 146 
PDM'1 (kg) 401 19,I 6,l 
P _CACHª (g) 361 0,216 0,132 
LM (mm)" 362 31,9 12,7 
Rendimiento% 362 35,4 14,2 
Medulación % 362 1,2 I ,4 

" DM = diámetro medio: DE_d = desviación estandar del diámetro: PAE = producción anual estima­
da: PDM = peso vivo el día de la muestra: P _CACH = Peso de la fibra de la muestra en gramos; 
LM =longitud media de la fibra. 
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( J 7.908 pts ./kg); fibras con un diámetro 

entre 16,5 ttm y 18,5 ttm (13.585 pts./kg), y 
fibras por encima de l8,5 ¡1m sin precio 
establecido ni valor comercial en el merca­
do de la Cachemira. El valor comercial que 
se podría asignar a la fibra producida por la 
Cachemira española se establece siguiendo 

el procedimiento de PONZONI y GUIFFORD 
( l990). A precios de mercado de 1997, el 
precio medio de la Cachemira española 
sería de 17.799 pts. / kg o 4.058 pts. por 
animal. 

Parámetros genéticos 

Existe un número muy limitado de refe­
rencias bibliográficas relativas a Jos carac­
teres productivos en poblaciones de Cache­

mira. Los caracteres involucrados en Ja pro­
ducción de fibra presentan, en general , 

heredabilidades entre moderadas y altas. El 
rango de valores encontrados para diámetro 
medio de la fibra varía entre 0,47 y 0 ,99 
(BISHOP, J 994; BISHOP y RUSSEL, 1996) para 
peso de la fibra de Cachemira entre 0,36 y 
0 ,62 (B1sHOP, 1994; BlsHOP y RussEL, 
1996) mientras que e l peso vivo presenta 
he reda bilidades más consistentes y simi­
lares a las encontradas en otras especies 
(BISHOP, 1994). Es te rango de valores re­
presenta una mezcla de poblaciones y de 

edades. 

Es a su vez de especia l importanc ia la 
corre lació n gené tica existente entre todos 

los caracteres relac ionados con la fibra . En 
este sentido, las estimas encontradas en la 
literatura son altas y positivas ; siendo espe­
c ialmente altas las estimas de correlaciones 
genéticas entre di ámetro medio y cantidad 
de fibra que osc il an entre 0,62 y 0,83 (PA­
TTIE y RESTALL, 1989; BIG HAM et al., 1993; 
BISHOP y R U SS EL, l 996 ). Por e l contrario, 
no parece existir una asociación clara entre 

221 

las características de la fibra y peso vivo de 

los animales. Las correlaciones genéticas 
con el peso vivo, tanto para diámetro 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 R USSEL, 1996). 

Los parámetros genéticos que han s ido 

utilizados e n la poblac ión española son los 
estimados por B1sHOP y RusSEL ( 1996), 
dado que la población española procede de 

la escocesa y la cantidad de información 
originada en Ja primera hasta la fecha es 
muy limitada. Por otra parte dada la relati­
va cons istencia encontrada en Ja lite ratura 
de las estimas de heredabilidad (moderadas 
o altas) de los caracteres relacionados con 
la fibra, se esperaría una respuesta rápida a 

Ja selección. Sin embargo, Ja existencia de 
correlaciones genéticas (igualmente cons is­
tentes en la 1 iteratura) altas y positivas e ntre 
los di st intos caracteres hacen crítico el 
planteamiento de los objetivos y las estrate­
gias de selección por las posibles respues­

tas correlacionas indeseables . Po r ejemplo, 
en un estudio de s imulac ió n de un núcleo 
reali zado por DíAZ y col. ( 1998) se observó 
que se leccionar únicamente para aumentar 
la producción de fibra conllevaría un inc re­
mento anual en el diámetro de 0,5 micras. 

Por otra parte existen evidencias ex peri­

mentales que así lo indican ; de la línea de 
selecció n desarroll ada en e l MLURI para 
disminuir el diámetro se obtuvo como res­
puesta corre lacionada una reducc ió n de l 
38% de la Producción Anual Estimada e n 

cuatro años de selección (RUSSEL, 1998). 

Según las estimas obtenidas por B1s HOP 
y Russ EL ( 1996), Ja he redabilidad del di á­
metro medio de la fib ra (DM ) es de 0 ,68 y 

0,55 la heredabilidad asoc iada a Ja PAE. La 
estima ele corre lac ión genética entre ambos 
caracteres es de 0 ,83. 
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Objetivos de se.lección 

Como ya se ha dicho anteriormente, des­
de un punto de vista comercial calidad y 
cantidad de fibra son esenciales. Por tanto, 
la producción de fibra y por consiguiente, 
Ja mejora genética de la fibra de Cache­
mira, debe abordar esos dos grupos de ca­
racteres . Los caracteres de calidad vienen 
detenninados por la industria textil y su 
principal componente es el diámetro medio 
de la fibra; aunque existen otras caracterís­
ticas adicionales tales como el color, la lon­
gitud, el lust re, el rizo, etc. Desde el punto 
de vista de la selecc ión centraremos nuestro 
interés en el diámetro medio de la fibra y Ja 
Producción 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 selección se 
orientara a la búsqueda ele calidad, un de­
cremento de una unidad en el diámetro me­
dio produciría un incremento de 95 pts. / kg 
en el precio de la fibra producida. Por el 
contrario, s i el proceso de selección resulta­
ra en el incremento de un micrómetro en el 
di ámetro medio supondría una pérdida de 
valor de 397 pts. / kg a precios del mercado 
1997 y con las medias de la población 
actual de Cachemira española (cuadro 2). 
Como puede observarse la relación calidad 
precio no es lineal, y por lo tanto la conse­
cuencia, en términos de ingresos percibidos 
por el productor, dependerá en gran medida 
del efecto que, incrementar o disminuir una 
micra en el diámetro medio de Ja fibra, ten­
ga sobre Ja cantidad de fibra producida. 

Desde esta perspectiva económica di scu­
tiremos a continuación distintos objetivos 
de selección. Para ello, se utilizan los resul­
tados del estudio de simulación realizado 
por DíAZ y col. ( 1998) anteriormente men-

cionado. En dicho trabajo , se compararon 
distintas estrategias de selección con res­
tricciones aplicado a un núcleo de cabras de 
Cachemira. Las distintas estrategias de 
selección se orientaron a mantener el diá­
metro de la fibra constante. Los resultados 
del citado estudio mostraron que la selec­
ción para incrementar la producción sin 
restricción en el diámetro se traduciría en 
un aumento de producción de 52 g anuales 
con un incremento de diámetro de 0,5 
micras. Sin embargo, s i se leccionáramos 
para aumentar la cantidad con restricción 
en el diámetro, e l aumento medio de pro­
ducción obtenido sería de 25 g anuales 
mientras que el diámetro se mantendría 
constante. 

En la Figura 1 se presentan los efectos 
de tres objetivos de selección distintos, 
medidos en términos de ingresos brutos por 
animal. Dichos objetivos son: selección 
para aumentar cantidad sin restricción en 
diámetro (S), selección para aumentar can­
tidad con restricción en diámetro (C) y por 
tíltimo, una combinación de ambas que 
se ría, selecc ión s in restricción en diámetro 
los tres primeros años y restricción en los 
s iguientes. Se observa claramente que la 
elección entre los distintos objetivos depen­
de de la perspectiva en el tiempo. Al cabo 
de tre s años de selección, S implicaría un 
ingreso adicional ele 1.166 pts. por animal 
respecto a C. Por el contrario. si considera­
mos un periodo de siete años de selección, 
S supondría una pérdida de 875 pts. por 
animal respecto a C. Una combinación de 
ambos objetivos parece ser la mejor op­
ción, puesto que a corto plazo implicaría 
los mismos ingresos que S y a más largo 
plazo supondría una ventaja con respecto a 
C (1.090 pts ./animal). Las diferencias que 
se rían esperadas entre los tres escenarios 
podrían explicarse por el efecto que el 
incremento del diámetro tiene so bre el pre-
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S =selección para aumentar cantidad sin restricción en diámetro; C =selección para aumentar 
cantidad con restricción en diámetro y S+C =selección Sen los tres primeros años y C en Jos siguientes. 

Figura 1. Ingresos brutos medios por animal bajo distintos objetivos de selección 

cio de la fibra y que no parece ser compen­
sado por una mayor producción. Así por 
ejemplo, bajo la estrategia S , tendríamos 
animales de mayor producción, pero en su 
mayor parte estarían en el segundo tramo 
de precios (16,5- 18,5 µm) y la fibra del 

28 % de los animales de nuestra población 
no tendría valor económico. En cambio, en 
la combinación de S+C, el 76% de la 
población se mantendría en el primer nivel 
de precios ( < 16,5 µm) y el 24% restante en 
el segundo tramo. 

Por lo tanto, del conocimiento del mer­
cado internacional se deduce que seleccio­
nar para disminuir diámetro no tendría sen­
tido dado los niveles de calidad de nuestra 
población en la actualidad; mientras que 
aumentar la producción sólo tendría sentido 
a corto plazo. Si además tenemos en cuenta 
que existen ciertas evidencias de que el diá­
metro medio de Ja fibra incrementa con la 
edad (PATTt E y RESTALL, 1989) se espera 

que restringir el diámetro medio de la fibra 
nos permitiría asegurar un valor comercial 

para todo el rebaño. 

Actuaciones en la población de 
Cachemira española 

En la población de Cachemira española, 
de entre todos los caracteres controlados en 
los animales, hemos centrado nuestro inte­
rés sobre el diámetro medio de la fibra y la 
Producción Anual Estimada como caracte­
res representativos de la calidad y cantidad 
de la fibra. 

En un primer período, se testaron los 
mac hos importados de Escocia y los apa­
reamientos se organizaron para evitar con­
sanguinidad. En el año 1995 se pudieron 
evaluar por primera vez los animales de 
Cachemira. Dado que en ese momento se 
disponía únicamente de información sobre 
el diámetro medio de las muestras tomadas 
en los cabritos nacidos en el año 1994, se 
realizó una evaluación genética mediante la 
aplicación de un BLUP-Modelo Animal. La 
heredabilidad considerada fue 0,68 (81SHOP 

y Russ EL, 1996). El modelo de evaluación 
contempló, la localización, el sexo y la 
edad del animal el día de la toma de la 
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muestra como covariable. Puesto que sólo 
disponíamos de información para el diáme­
tro de la fibra los machos fueron seleccio­
nados para disminuir dicho diámetro, es 
decir mejorar calidad. Para comprobar si 
los caracteres respondían a la selección 
como era esperado, se estimó la respuesta 
esperada para diámetro en función de los 
valores medios predichos para los machos 
padres de los individuos nacidos en el año 
1996 (única información 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 información. 
Asumiendo que todos los machos tenían la 
misma contribución a la descendencia se 
hubiera esperado un decremento en el diá­
metro de O, 16 micras, pero tomando en 
cuenta las contribuciones diferenciales de 
los machos el decremento esperado sería de 
0,26 micras, coincidiendo éste último valor 
con la media de Jos 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 evaluación 
genética se implementó un BLUP-Modelo 
Animal Multicarácter para diámetro medio 
y Producción Anual Estimada . Los anima­
les han estado ubicados en Asturias (dos 
fincas) y Guadalajara. De los 17 machos 
que figuran como padres con hijos con 
datos, JO tienen descendencia en al menos 
dos de las localizaciones para asegurar la 
conexión entre rebaño. En la evaluación 
realizada en el año 1997, se valoraron un 
total de 856 animales, 367 de los cuales 
poseían información propia . Vía hembras 
no se ha practicado selección hasta la fecha 
dado que uno de los objetivos era incre­
mentar el tamaño del rebaño. Los aparea­
mientos se verificaron para minimizar el 
incremento de consanguinidad. 

Con posterioridad y en base a Jos resul­
tados de la simulación para el manejo del 
núcleo de selección se ha implementado un 
BLUP con Restricciones (QUAAS y HEN­
DERSON, l 976) para Ja selección de hem­
bras en el núcleo , y técnicas de programa­
ción lineal aplicadas a las valoraciones 
BLUP multicarácter, para Ja selección de 
los machos (DíAZ y col,, 1998). La progra­
mación lineal nos permite maximizar Ja 
respuesta en cantidad de fibra sujeta a una 
serie de restricciones tanto en el diámetro 
como en el número mínimo de machos y 

número máximo de hembras a cubrir por 
macho. Las soluciones obtenidas nos indi­
can el número de machos a seleccionar y Ja 
proporción de hembras a cubrir por cada 
uno de los machos para obtener el máximo 
de la función sometido a las restricciones 
impuestas . La programación lineal es un 
instrumento de gran flexibilidad para impo­
ner restricciones (DfAZ, 1998, resultados no 
publicados), de manera tal que nosotros 
podríamos establecer el incremento en diá­
metro deseado (esperado) y en función de 
esta restricción buscar la combinación de 
machos que maximizan el incremento de 
producción . 
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Se han analizado 4.706 puntuaciones morfológicas de ubres correspondientes a 
3. 122 ovejas que pertenecen a 12 ganaderías del núcleo de selección del programa de 
mejora genética de Ja raza Manchega. La finalidad de esta evaluación es mejorar por 
selección la aptitud morfológica de Ja ubre para el ordeño mecánico. 

En cada puntuación morfológica se tomaron en cuenta los siguientes caracteres 
mamarios bás icos: Profundidad e /11.1erció11 de la ubre, Verlicalidad y Tama1io de los 
pezones. Se consideró además un quinto carác ter global denominado Co11formació11 
de la ubre. Dichos parámetros 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 Jnserción 5,07; para la Verticalidad 4,63; para el Tamaño 4.92 y para la 
Conformación 4,56. 

En el modelo de anális is de varianza realizado, el efecto Oveja (rebaño) es el que 
explica el mayor porcenrnje de varianza para los cinco caracteres evaluados. A conti­
nuac ión, los fac tores más significativos e influyentes son el Rebaño, el In tervalo 
desde el Parto hasta el Control y el Calificador. 

Finalmente . se ha obtenido una correlación fenot ípica positiva entre la 
Conformación de la ubre y la Producción Láctea. En fu nción de los resultados que se 
obtengan del estudio genético. podemos confirmar si se puede mejorar la apti tud mor­
fológirn para el orderio mecánico y al mismo tiempo incrementarse los ni veles pro­
ductivos. 

Palabras clave: Oveja Manchega. Conformación mamaria. 
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SUMMARY 
PRELJMINARY RESULTS FROM A MORPHOLOGYCAL STU DY OF THE 
UDDER IN MANCHEGA SHEEP 

The aim of this paper is to apply a linear model trait appraisal of udder for sheep 
(Fernández, 1995) in the Manchega breed. A total of 4.706 seores 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 1 inear scale 

has a range of nin e points ( l-9) for ea ch characteristic. Mean val ues 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 aod milk production. More studies are neccesary to coosider if is 

possible include rnorphologycal traits in the genetic valuation of Manchega sheep. 

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

Introducción 

El futuro de la producción de leche de 
oveja en nuestro país y particularmente en 
el caso de la oveja Manchega, depende en 
gran medida de la mecanización de la ope­
ración del ordeño. Esto es debido a que, 
sobre dicho tipo de ordeño se atribuye una 
realización del trabajo en condiciones más 
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 organización del trabajo y el control 
de resultados e, incluso, que permite la ver­
satilidad de los operarios. 

Las características de la ubre apta para el 
ordeño mecánico en las ovejas son conoci­
das y fueron descritas por MIKUS (1969, 
1972, 1978) quien denominó "udder machi­
ne" a la ubre óptima, desde el punto de 
vista morfológico, para la utilización de la 
máquina de ordeño. 

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

altas (MAVROGENJS et al., J 988; CHA RON, 
1990); y conociendo las características que 
debe tener Ja ubre apta para el ordeño me­
cánico "udder machine", sería posible in­
cluir dentro de los programas de selección 
de la raza ovina Manchega los caracteres 
morfológicos mamarios, con el fin de dis­
poner lo más pronto posible de sementales 
valorados parad ichos caracteres. 

Material y métodos 

Material Animal 

Para la realización del presente trabajo 
se han utilizado ovejas de 12 rebaños perte­
necientes al núcleo de selección del progra­
ma de mejora genética de la raza Man­
chega, llevado a cabo en el Centro Regio­
nal de Selección y Reproducción Animal 
(CERSYRA) de Valdepeñas. 

Las ovejas de estas ganaderías están 
sometidas al Control Lechero Oficial. En los 
l 2 rebaños se utiliza el ordefio mecánico. 
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Se han analizado y estudiado un total de 
4.706 puntuaciones realizadas a 3.122 ove­
jas durante el año 1997. 

Metodología de Valoración 

Para la evaluación mo1fológica de la 
ubre se ha seguido un sistema de puntua­
ción lineal con valores comprendidos entre 
1 y 9, diseñado y desarrollado por primera 
vez en ganado ovino por el grupo de Gené­
tica de la Universidad de León (FERNÁNDEZ 
DE SIERRA, 1995). Dicho método está basa­
do en Ja valoración de 5 caracteres mama­
rios que se describen a continuación: 

Profundidad (PROF). este carácter se 
define como la distancia entre la inserción 
posterior de la ubre y Ja base de la misma 
tomando como punto de referencia el cor­
vejón de la oveja . Se considera como pun­
tuación óptima el valor 5, correspondiente 
al punto medio de Ja escala. 

Inserción (!NS), se define como Ja suje­
ción que presenta la glándula mamaria a la 
pared abdominal de la oveja. Es te carácter 
está determinado por el perímetro de la 
base de la ubre. El valor óptimo correspon­
de al máximo perímetro de inserción , al 
que se le adjudica la máxima puntuación (9 
puntos). 

Verticalidad (VERT), este carácter está 
determinado por el ángulo de inserción de 
los pezones. La morfología considerada óp­
tima (9 puntos) corresponde a la máxima 
verticalidad; es decir, pezones dirigidos ha­
cia el suelo y muy poco adelantados. 

Tamaño (TAM), definido por la longitud 
de los pezones , dada Ja alta correlación 
existente entre la longitud y la anchura de 
los mismos. La puntuación óptima coincide 
con el valor medio de la escala (5 puntos). 

Conformación (CONF), considerado 
como un valor global de la aptitud mo1foló­
gica de la ubre para el ordeño mecánico. El 
valor máximo de la escala (9 puntos) se 
corresponde con el tipo de ubre ideal para 
el ordeño mecánico (MIKUS, l 978). 

Estos cinco parámetros son calificados 
por la mañana antes del ordeño. 

Metodología Estadística 

Los análisis estadísticos se han realizado 
mediante el paquete estadístico SAS (SAS 
Institute INC., 1988). Para ello, la informa­
ción contenida en la base de datos se ha 
transformado a ficheros formato SAS, me­
diante ficheros puente DBF 

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

El mode lo lineal de análisis de varianza 
utilizado fue el siguiente: 

yijklmn = µ + Ri + Oj(il + P, + NP1 + 

+ CAm + INn + Eijklmn 

Siendo: 

Y = Valor de cada observación 11klmno 
(Variable Dependiente). 

µ = Valor Medio. 

R.= 
1 

Efecto del Rebaño (Factor 
Fijo). Contiene 12 clases. 

Efecto de la oveja j dentro del 
rebaño i (Factor Jerarqui­
zado) . 
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Ca = 
Jll 

Efecto de la Producc ión (Co­
variable). 

Efecto del Número de Parto 
(Factor Fijo). Agrupa 3 cla­
ses. 

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

Inn = Efecto de Intervalo de tiempo 
comprendido entre la fecha 
de parto y la realización de la 
calificación (Factor Fijo). Se 
han establecido 3 clases. 

Eljklmn= Error res idual. 

Resultados y discusión 

Las medias aritméticas, los errores es­
tándar y los coeficientes de variación de las 
puntuac iones, para cada uno de Jos c inco 
parámetros mamarios calificados, figuran 
en el cuadro 1 . 

Las medias de las puntuaciones oscilan 
entre un mínimo de 4,56 (CONF), y un má­
ximo de 5,27 (PROF), s ie ndo la mayoría 
muy próximas a 5 puntos y presentando 
una distribución de puntuaciones casi nor­
mal. 

La CONF y Ja VERT destacan como los 
caracteres más dispersos, coincidiendo con 
Jos resultados obtenidos por FERNÁNDEZ DE 
SI ERRA en 1995 para la raza Churra. 

Factores de Variación sobre las 
puntuaciones de los caracteres mamarios 

Tal y como se muestra en e l c uadro 2, el 
modelo de anális is de varianza realizado es 
muy significativo (Ps0.001) para los c inco 
parámetros mamarios calificados. 

El efecto Oveja (rebaño) es el que expli­
ca mayor porcentaje de varianza para los 
c inco caracteres, lo que indica la gran 
variabilidad que existe en la morfología de 
la ubre del ganado ovino de raza Man­
chega. Estos porcentajes se sitúan entre un 
máximo del 79,95% para la VERT y un 
mínimo del 66,94% para la INS, resultando 
estos valores muy interesantes para la reali­
zación de selección sobre la morfología 
mamaria. 

En un segundo lugar, en cuanto a por­
centaje de varianza explicada, se sitúa el 
factor Rebaño, seguido por el factor 1 n­
tervalo Parto-Control para Jos caracteres 
PROF, !NS y CONF y por el factor Ca­
lificador para la YERT y el TAM. 

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

A continuación se expone el efecto de 
los principales factores sobre los paráme­
tros mamarios calificados. 

Rebaíio 

El efecto Rebaño resulta altamente sig­
nificativo sobre la puntuación de los 5 ca­
racteres de la ubre evaluados (cuadro 2). El 
porcentaje de varianza que explica osc ila 
e ntre un mínimo de 2,4 l para la CONF y 
un máximo de 8,92 para la PROF. 

El rebaño es el factor fijo que aporta el 
mayor porcentaje de varianza explicada 
para los cinco caracteres morfo lógicos. La 
importancia de este e fecto se basa e n las 
variaciones genéticas ex istentes en tre las 
distintas ganaderías, debidas a la se lecc ión 
intrare baño que vienen realizando los gana­
deros de forma habitual. 
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CUADRO 1 

VALORES ESTADÍSTJCOS PARA LOS PARÁMETROS MAMARlOS CALIFlCADOS 

PROF INS VERT TAM CONF 

Media 5,27 5,07 4,63 4,92 4.56 
Error ±0,81 ±l,00 ±1,05 ±0,82 ±1,04 
Coef. Var. 15,39 19,80 22,55 16,59 22.73 

CUADRO 2 
PORCENTAJE DE VARIANZA EXPLICADA POR LOS DISTINTOS FACTORES DE 

VARIACIÓN SOBRE LOS CARACTERES MAMARIOS Y SIGNIFlCACIÓN 
DEL EFECTO 

Variables dependientes 

Fte. ele Variación PROF INS VERT 

Rebaño 8,92 *** 3,92 *** 
Oveja (rebaño) 71,40 **::: 66,94 *:.;:* 

Nº Parto 0,14 *** 0,02 NS 
Calificador l.27 *:;::;: 0,45 *** 
Producción 0,19 *:.;::;: 0,54 *** 
Intervalo P-C 1,50 :~::.;.::;: 2,45 :.;:;!:? 

Total 83.42 :.:::;::.;: 74,32 :::.:.:::.;: 

''' ** = Ps0,001 *' = O,OOl<Ps0,01 

Las máximas diferencias encontradas en 
las puntuaciones medias entre rebaños son: 
l,43 para la Profundidad; 1,77 para la In­
serción; 1,68 para la Verticalidad; 0 ,75 para 
el Tamaño y 1,57 para la Conformación. 

Número de Parro 

Aunque este efecto no aparece significa­
tivo en el modelo (solamente resulta signi­
ficativo para el carácter 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 

TAM CONF 

2,80 :!;:%<;:* 2,80 :.;:** 2,41 :.¡;*:(: 

79,95 *** 76,36 *:;!;.): 72,16 *** 
0,06 NS 0,01 NS 0,04 NS 
0,34 *** 0,25 *** 0,31 *** 
0,08 ;(: ~: 0,10 :::* 0 ,26 *** 
0,21 :;:~:~:: 0,14 ~::: 1,04 *** 

83 .44 **:!: 79,66 8:!"; * 76,22 *** 

* = 0,01 <Ps0,05 NS= P>0,05 

parece importante resaltar, queda reflejada 
en la Figura 1. 

Se muestra en esta figura cómo Ja pro­
fundidad aumenta considerablemente según 
se incrementa el nt.'1mero de lactaciones. 
Este aumento entre los primeros partos se 
corresponde con el incremento de la pro­
ducción de leche. A partir del sex to parto 
las mayores puntuaciones se deben a una 
pérdida en la capacidad de retracción del 
ligamento suspensor medio (ubres descol­
gadas). 

La Inserción de la ubre decrece lenta­
mente hasta el sex to parto, di sminuyendo 
más bruscamente a partir de este momento. 
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Ve/ores Medios 

6 , 

5.5 

2Y3 4. 5 y >6 

N"de Parto 

( P"•motco' '"'"'""''º J 
~ PROF _. !NS A- CONF 

\. ------

Figura l. Efecto del Factor Nº de Parto sobre los Caracteres Mamarios 

Esta disminuc ión de Ja !NS junto con el 
aumento de la PROF, muestran una evolu­
ción con la edad hacia una ubre pendulosa 
o descolgada. 

La Conformac ión general de la ubre 
empeora cuantos más partos hayan sufrido 
las ovejas, corno consecuenc ia de l aumento 
de Profundidad, y de la disminución de Ja 
r nserción que experimenta la ubre. 

Calificador 

El efecto Calificado r es estadísticamente 
muy significati vo para todos los parámetros 
mamarios calificados. Ejerce su máxima in­
fluencia sobre los caracteres VERT y TAM. 

Este hecho pone de manifiesto diferen­
cias en Ja forma de eva luar de los ca lifica­
dores. Por ello resultaría conveniente tratar 
de unificar a lgo más los di stintos criterios 
de evaluación. 

No obstante, Ja 1 nserción, la Profundidad 
y la Conformación genera l son los paráme­
tros más fácilmente evaluados por los cali­
ficadores. Esto resulta interesante porque la 
facilidad e n la puntuac ión de la Confor­
mac ión permite valorar de forma objetiva 
Ja morfología de Ja ubre con respecto a su 
aptitud al ordeño mecánico. 

Producción 

La Producción es un efecto s ignificativo 
para todos los caracteres mamarios eva lua­
dos. Dicho efecto ejerce mayor influe nc ia 
sobre la INS (s ie ndo e l tercer efecto fijo 
más importante a continuación del Rebaño 
y del Intervalo Parto-Control ) que sobre el 
resto de los parámetros mamarios. 

En e l cuadro 3 se exponen los coeficien­
tes de regresión obtenidos entre e l efecto 
Producción y cada uno de los parámetros 
calificados. 
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Conviene destacar como muy interesante 
el coeficiente de regresión positivo existen­
te entre la Producción y la Conformación 
(0,39***), el cual pone de manifiesto que a 
las ubres más productivas les corresponde 
mayor puntuación del carácter CONF. Esto 
repercute en la posibilidad de incluir este 
carácter en los programas de selección, 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 realización 
del control ejerce una influencia muy signi­
ficativa sobre los caracteres morfológicos 
mamarios. Es el segundo factor fijo más 
determinante sobre Ja Profundidad, la In­
serción y la Conformación de la ubre y el 
tercero sobre la Vertical id ad y el Tamaño 
de los pezones (cuadro 2). 

Tal y como se muestra en la Figura 2, las 
puntuaciones de todos los parámetros eva­
luados (a excepción del carácter TAM que 
no presenta diferencias muy significativas) 
decrecen a medida que va transcurriendo la 
lactación. 

La disminución de la Profundidad y de 
Ja Inserción está relacionada con Ja pérdida 

de productividad que se va produciendo 
conforme avanza la lactación. 

El ligero descenso del carácter VERT 
indica que al final de la lactación los pezo­
nes tienden hacia la horizontalidad. 

Las puntuaciones de Conformación 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 Ja Conformación es debido a la 
evolución negativa del resto de parámetros 
mamarios. 

Correlaciones fenotípicas entre los 
caracteres puntuados linealmente y la 
producción láctea 

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

Podemos observar en este cuadro, que en 
general, todas las correlaciones son positi­
vas y significativas, a excepción de Ja exis­
tente entre la PROF y la VERT (-0,07*'"*). 

Con respecto a las correlaciones entre 
los caracteres básicos (PROF, !NS, VERT y 
TAM), las más importantes son las exis­
tentes entre los parámetros PROF e INS 
(0,27***) y entre la VERT y el TAM 

CUADRO 3 
COEFICIENTES DE REGRESIÓN (PUNTOS/LITRO) ENTRE LA PRODUCCIÓN 

LÁCTEA Y LOS PARÁMETROS MAMARIOS 

PROF INS VERT TAM CONF 

Produc. Láctea 0,33*** 0,57*''* 0,26** 0,20''* 0,39*** 

*** = Ps0,001 ** = 0.001<PsO.O1 
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' PROF • /NS .< VERT "' CONF 

Figura 2. Efecto del Intervalo Pai10-Control sobre los Caracteres Mamarios 

CUADR04 
CORRELACIONES FENOTÍPlCAS ENTRE LOS CARACTERES DE LA UBRE 

PUNTUADOS LINEALMENTE Y LA PRODUCCIÓN LÁCTEA 

PROF 
INS 
VERT 

TAM 
CONF 

**'' = P,.;0,001 

INS 

0,27*** 

VERT 

-0,07*** 
0,2*** 

* = 0,01 <P:s0,05 

(0,35***). La primera de ellas (PROF e 
INS) , se debe a que generalmente un au­

mento en la Inserc ión de la ubre va acom­

pañado de un aumento de la Profundidad 
(Incremento del volumen total de ubre). A 
su vez, las ubres más voluminosas se co­

rresponden con las ubres más lecheras, jus­
tificándose así la correlación que se produ­

ce entre la Productividad y los caracteres 
PROF e INS (0,3 l *** y 0,32** * respecti­
vamente). 

TAM 

0, 15*''* 
0.11 *** 
0,35* ** 

CONF 

0 ,03* 
0,65 *** 
0,49''** 
O, 11 ** * 

PRODUC. 

0,31 *** 
0,32'"'''' 
0,07''** 
O, 13*** 
0,21*** 

La correlación entre los parámetros bási­
cos VERT y TAM es debida a que los pezo­
nes ubicados verticalmente actúan como 
"c isternas" y aumentan por tanto su tamaño 
( FERNÁNDEZ DE SIERRA, 1995). 

En cuanto a las correlaciones entre Jos 
caracteres básicos y la Conformación, Ja 
más importante es la correlación entre 
CONF e INS (0,65 *** ), seguida de la co­
rrelación entre CONF y VERT (0,49***), 
s iendo por tanto estos dos caracteres bási-
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cos los que más peso poseen sobre Ja pun­
tuación final de Conformación. 

Es interesante analizar la baja y poco 
significativa correlación entre la CONF y la 
PROF (a pesar de que Ja Profundidad está 
correlacionada con la 1 nserción y ésta últi­
ma posee una importante repercusión sobre 
la Conformación final), debido a la evolu­
ción que sufre dic ha corre lación con el 
transcurso de los partos. Así en el primer 
parto la correlación entre dichos parámetros 
es 0,36 (se puntúan con mayor Conforma­
ción las ubres más desarrolladas), descen­
diendo hasta hacerse negativa (-0,21 ***)a 
partir del sexto parto (una elevada puntua­
ción de Profundidad equivale a una baja 
puntuación de Conformación, puesto que se 
corresponden en la mayoría de los casos, 
con ubres descolgadas). 

Por último destacar la importancia de las 
corre laciones positivas obtenidas e ntre la 
Producción Láctea y los parámetros mama­
rios. Dichas correlaciones pondrían de ma­
nifiesto que, s ie mpre y cuando las correla­
ciones genéticas de posteri o res estudios 
resulten también positivas, una selecc ión a 
favor de c ualquiera de estos caracteres (so­
bre todo PROF, JNS y CONF) contribuiría 
a un aumento de la productividad. Estos 
resultados contrastan con los estudios reali­
zados en la raza Churra por FERNÁNDEZ DE 
SIERRA en 1995 . Dicho autor ll egaron a Ja 
conclusión de que la selección para produc­
ción de leche hace que la morfología de la 
ubre evoluc ione en contra de la "Udde r 
Machi ne" . 

Conclusiones 

• El valor medio de las puntuaciones en 
Conformación mamaria de las ovejas man­
chegas eva luadas es 4,56. Este reducido va-

lor indica una morfología mamaria poco 
apta para el ordeño mecánico. 

• En el modelo estadístico realizado 
destacan los e levados porcentajes de va­
rianza explicada alcanzada por el efecto 
Oveja (rebaño). Se pone así de manifiesto 
la gran variabilidad ex istente en la morfolo­
gía de la ubre del ganado ovino Manchego. 

• La Inserción de la ubre y la Vertica­
lidad de los pezones son Jos caracteres que 
más altas correlaciones poseen con la Con­
formación global. Dichos caracteres deben 
considerarse como prioritarios e n los pro­
gramas de selecc ión. 

• Las correlaciones fenotípicas positivas 
que se han obtenido entre los caracteres 
morfológicos de la ubre y la Producción 
Láctea, harían posible Ja selección simultá­
nea para ambas características s i el corres­
pondiente estudio genético resultase favo­
rable. 

El presente trabajo se encuentra incluido 
y financiado en el Proyecto de Investi­
gac ión AGF96- l 408-C03-03 de la CICYT. 
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España 

El recuento de células somáticas (RCS) , en la leche del ganado ov ino, 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 más de composición 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 selección. Es de fácil determinación por métodos automáticos, 
no sufre alteración con la adición de las sustancias conservantes normalme nte utiliza­
das y no se modifica durante los primeros d ías de conservación a temperatura ambien­
te o refrigerada. Al ser el RCS una variable muy influenciada por e l estado sanitario 
de la ubre, presenta una enorme variabilidad. Con objeto de que su distribución se 
aproxime a la normal, es precisa su transformación logarítmica. 

En cuanto a las características genéticas del RCS, su heredabilidad es práctica­
mente nula en ubres sanas (0,03 ± 0,02) y baja cuando se considera como indicador de 
la mamitis. En este último caso, la heredabilidad resulta más alta (0, 12 ± 0,03), cuan­
do se utiliza una medida lactacional, que cuando se realiza la es timación sobre contro­
les (0,09 ± 0,02). Las correlaciones genéticas resultan negativas (-0, I 0) con la produc­
ción láctea y prácticamente nul as (0,03) con el porcentaje de proteína. Sobre el RCS 
se muestran significativos los efectos del rebaño y el número de lac tación. Sin embar­
go, e l tipo de parto no detectó diferencias significati vas. 

Desde el punto de vista práctico, una presión de se lección en contra de altos 
rec uentos podría produci r respuestas positivas aunque moderadas. Sin embargo, no 
parece aconsejable en las actua les circunstancias del ganado ovino en Castilla y León , 
ya que pueden obtenerse respuestas más rápidas y adecuadas. mejorando las condicio­
nes sanitarias de los rebaños. 

Palabras clave: Parámetros genéticos, Medidas lactac io nales . RCS, Ganado ovino 
lec hero. 
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SUMMARY 
SOMATIC CELLCOUNTS IN SHEEP MILK ANO MASTITIS RESJSTANCE: 
NEW OBJECTIYES 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 masritis. 

SCC may be considered as a variable suitable to be used as a selection objective. 
lt 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. lt 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 ± 0,0.3), when it is used as a lactational 
rneasure than when the estimation is obtained from test day measures (0,09 ± 0,02). 
Genetic correlations are negative (-0, 10) with mil k 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 significan! differences. 

From a practica! 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 León s ince quicker responses may be obtained through the 
improvement of the infectious status of herds. 

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

Los procesos mamíticos constituyen uno 
de los problemas patológicos de mayor 
importancia en las explotaciones lecheras. 
De su control depende en gran medida el 
rendimiento econó mico de las ganaderías. 
En consecuencia, los métodos que permiten 
un diagnóstico precoz y que pueden detec­
tar incluso las mamitis subc línicas, han 
adquirido una importancia re levante. Entre 
ellos, el recuento de células somáticas en la 
leche se ha mostrado muy efectivo, de 
forma que se ha incluido entre los anális is 
rutinarios que se realizan para determinar 
los componentes bromato lógicos de la 
leche, hace ya varios años en e l ganado 
vacuno y m ás recientemente en el ovino y 
el caprino. 

La concentración de células somáticas 
(RCS) está influenciada, fundamentalmen­
te, por la higiene y las prácticas 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 predicción significativa de la respuesta 
a la selección. En el ganado ovino este tipo 
de estudios son muy escasos. 

El recuento de células somáticas (RCS) 
en la leche de animales sanos, puede consi­
derarse como una variable más de composi­
ción 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 
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genético, de forma que sería deseable reali­
zar estimaciones de los parámetros genéti­
cos con datos procedentes de animales 
sanos, independientemente de las estima­
ciones realizadas sobre animales enfermos 
o sobre la población completa. 

Con objeto de diferenciar de forma fácil 
y rápida las ovejas sanas de las enfermas, 
puede utilizarse un umbral de discrimina­
ción mediante los valores de l RCS. Por 
debajo del umbral la oveja se admite como 
sana y por encima se considera enferma. 
GONZÁLEZ y col. ( 1995) han establecido 
este umbra l entre 250 y 300 células/ 
(mi X J 0-3). 

Las estimaciones de la heredabilidad y la 
repetibil id ad del RCS permiten tomar deci­
siones sobre los programas de selección y 
los métodos de valoración genética . Te­
niendo en cuenta ambos parámetros, en e l 
ganado vacuno DA y col s. ( 1992) y ZHANG 
y col s. ( 1994), muestran la adecuac ión de 
un Modelo Animal con repetibilidad para la 
valoración genética, considerando la preci­
sión de las predicciones de los valores 
genéticos. 

Los programas de selección aplicados en 
la actua lidad al ganado ovino de aptitud 
láctea, consideran fundamentalmente Ja 
producción de leche y de proteína. Es im­
portante conocer si estos programas pueden 
provocar una respuesta correlacionada que 
afecte al RCS, para lo cual deben estimarse 
las correlaciones genéticas. 

Características estructurales de la 
variable 

La variab le RCS, incluida ya dentro del 
control lechero cualitativo oficial. como un 

parámetro más de composición, está siendo 
utilizada por Jos ganaderos y técn icos de 
ganado ovino, para identificar las hembras 
que padecen procesos mamíticos y estable­
cer las medidas de control que consideren 
más adecuadas. Por lo tanto, esta variable 
está cumpliendo una misión importante, 
por cuanto produce una mejora sanitaria y, 
en consecuencia, productiva. 

Desde el punto de vista de su utilización 
en programas de selección, la variable RCS 
debe cumplir una serie de características, 
que la cualifiquen como objetivo de selec­
ción. 

Desde el punto de vista de su valoración, 
la variable puede considerarse muy adecua­
da. Es de fácil determinación por métodos 
automáticos, incluso puede incorporarse al 
proceso de cuantificación de las variables 
bromatológicas clásicas ; no sufre alteración 
con la adición de las sustanc ias conservan­
tes nom1almente utilizadas y no se modifi­
ca durante los primeros días de conserva­
ción a temperatura ambiente o, preferente­
mente, ref1igerada. 

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 distribución más 
cercana a la normal, es necesario real izar su 
transformación logarítm ica (Log RCS). La 
variable Log RCS presenta una distribución 
próxima a la normal, con una moda de 
5,28 , una med iana de 5, l I, una media de 
4,79 y un sesgo de 0 ,63, muy próx imo al 
valor de la distribución normal. 
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Características genéticas 

f-Jeredabilidad y Reperibilidad 

En el ganado ovino, las estimaciones de 
la heredabilidad del RCS que se han publi­
cado hasta el momento han sido realizadas 
en Ja raza Churra. En la primera estimación 
(BARO y cols., 1994), se obtuvo un valor 
muy bajo, 0,04. Al ser efectuada para una 
población con valores muy altos de RCS, 
media aritmética de 2.254 células/(ml x 
1 o-3) y escasa conexión entre los rebaños, 
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 rebaños incluidos en el núcleo 
de se lección de la oveja Churra, con una 
media de 734 cé lulas/(ml x l0-1), obtienen 
como estimaciones de la heredabilidad 
0,09, para controles y O, 12 para medidas 
lactacionales. (cuadro 1 ). Las est imaciones 
de la heredabilidad del RCS obtenidas en el 
ganado vacuno, han estado comprendidas 
en el rango 0,09 - O, 13 (BANOS y SHOOK, 
1990; SCHUTZ y cols., 1990; DA y col s., 
1992; ZHANG y cols., 1994), siendo por lo 
tanto semejantes a las obtenidas en el gana­
do ovino. 
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Cuando para la estimación de la herecla­
bi lidad se consideraron únicamente contro­
les inferiores al umbral, considerado éste en 
250 células/(mJ x 10-1), es decir datos pro­
cedentes ele ovejas sanas, la heredabilidad 
que se obtiene es de 0,03, estadísticamente 
no distinta de cero (cuadro J ). Por lo tanto, 
en Jos animales sanos el componente gené­
tico heredable parece ser nulo o muy pe­
queño, en todo caso menor que el obten ido 
cuando se uti 1 izan todos los datos (0,09 a 
0,12) , es decir cuando el RCS se considera 
como indicador de la mami tis. 

En consecuencia, en las ovejas enfer­
mas, y por extensión en la población en ge­
neral, el RCS puede ser considerado corno 
un indicador aceptable para realizar selec­
ción a favor de Ja resistencia genética a 
procesos mamíticos, variable que puede 
ofrecer respuestas relativamente bajas pero 
significativas, de acuerdo con los valores 
de su heredabilidad. La selección para esta 
misma variable no sería eficaz si se consi­
deran únicamente ovejas sanas, debido al 
bajo valor de la heredabilidad. 

EL-SAIED y cols. ( l 998a y b) han obteni­
do estimaciones de 0,38 y 0,36, para la 
repetibilidad del RCS, utilizando controles 
y medidas lactacionales, respectivamente . 

CUADRO 1 

HEREDABILIDADES Y REPETIBILIDADES (r) Y SUS ERRORES TÍPICOS 
APROX IMADOS (ET) PARA LAS MEDIDAS DELRCS 

Variable 112 ET ET 

RCS como indicador de mamitis: 
Log RCS (med ida 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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CUADR02 
CORRELACIONES GENÉTICAS (DEBAJO DE LA DIAGONAL) 
Y FENOTÍPICAS (ENCIMA) PARA LOS CONTROLES DE RCS, 

PRODUCCIÓN LÁCTEA Y PORCENTAJE DE PROTEÍNA 

Pr.láctea 

Pr.láctea 

Log RCS -0. 10 
Proteína -0,27 

A partir de controles efectuados cada 20 
días, en la raza Lacaune, LAGRJFFOUL y 
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 lechero que se utiliza en 
los rebaños comerc iales de ovejas de raza 
Churra (un control mensual simplificado 
alternativo a.m.-p.m), es adecuado para el 
RCS. A esta misma conclusión han llegado 
también FUERTES y col s. ( 1998). 

Correlaciones genéticas y.fenotípicas 

En el ganado ovino, los estudios genéti­
cos del recuento de cé lulas somáticas en la 
leche son muy escasos, debido al reducido 
nümero de poblac iones que cuentan con 
reg istros genealógicos y productivos ade­
cuados. Por otra parte, en el ganado vacu­
no, especie en la que estos estudios están 
más avanzados, los resultados obten idos 
para las corre lac iones genéticas pueden 
considerarse contrad ictorios, habiéndose 
estimado valores muy diversos (BANOS y 
SHOOK, 1990 ; SCHUTZ y cols., 1990). 

Log RCS Proteína 

-0,15 -0,3 1 
0, 10 

0.03 

En el cuadro 2, fi guran las estimaciones 
de las correlaciones genéticas y fenotípicas 
para las variables RCS, producción láctea y 
porcentaje de proteína, obtenidas en la ove­
ja Churra (EL-SAIED y cols., l.998c). 

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

Con·elaciones fenotípicas inversas entre 
RCS y producción láctea han sido también 
encontradas en el ganado vacuno (SCHUTZ, 
1977; NG-KAWl-HANG y cols., 1984; EMA­
NUELSON y cols., 1988) y ov ino (GONZALO 
y cols., 1994; LAGRIFFOUL y co ls .. 1994; 
FUERTES y cols., 1998). 

Factores ambientales 

Sobre e l Log RCS, se muestran signifi ­
cati vos los efectos del rebaño y e l nümero 
de lactación. Sin embargo, el tipo de parto 
no detecta di ferenc ias signi ficativas. 

Para e l estudio de la concentrac ión de 
células somáticas en Ja leche, pueden utili -
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zarse datos procedentes directamente de los 
controles o medidas lactacionales (media 
de los controles de cada lactación). En cada 
caso, como indicaremos más adelante, los 
factores de vari ac ió n que suelen utilizarse 
en los modelos matemáticos destinados a la 
valoración genética, pueden ser diferentes. 

Cuando la variable es el Log del RCS 
obtenido en los controles , los factores de 
variación utilizados más frecuentemente 
son e l Rebaño-fecha de control, el número 
de lactación, el tipo de parto y el estado de 
la lactación. En nuestros estudios, salvo el 
tipo de parto, el resto de los factores se han 
mostrado altamente significativos (P< 0,001) 
y con una influenc ia muy importante, cuan­
do se utilizan todos los datos. Sin embargo, 
cuando únicamente se incluyen datos del 
Log (RCS 5 250), los re sultados cambian. 
El momento de la lactación y el número de 
parto (al menos en los 6 primeros), parecen 
no influir sobre el Log (RCS 5 250). Estos 
resultados permiten deducir que el Log 
(RCS 5 250), es decir aplicado a ubres sa­
nas y el Log RCS , es decir, tomado como 
indicador de mamiti s , se comportan como 
variables fisiológicamente diferentes. 

Cuando la variable es la medida lacta­
cional del RCS , los factores de variación 
corrientemente utilizados son el Rebaño­
año-estación, el número de lactación y el 
tipo de parto. En nues tros análisis, so lo el 
Rebaño-año-estación y el número de lacta­
ción mostraron diferencias altamente signi­
ficativas (P < 0,001 ). 

Aplicación práctica 

Considerando los valores moderados de 
la repetibilidad y los relativamente bajos de 
la heredabiJidad de Ja variable lactacional 
del RCS, así como de los controles, resulta 
adecuado utilizar mediciones repetidas, con 
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la max1ma in formac ió n posible, para au­
mentar Ja precisión de la predicción de los 
valores genéticos, de la misma forma que 
se ha aplicado en e l ganado vacuno (DA y 

cols., 1992 y ZHANG y coJs., 1994). Ade­
más, con el mismo objetivo, puede utilizar­
se un Model o Animal con repetibilidad , 
especialmente interesante en e l ganado 
ovino, de bido a que el número de hijas de 
los moruecos es más bajo que el de los to­
ros. 

En los programas de se lecc ión aplicados 
al ganado ovino, para la predicció n de los 
valores genéticos considerando las varia­
bles lactac ionales, puede considerarse ade­
cuado el siguiente Mode lo Animal multica­
rácter con repetibilidad: 

donde: 

Yijkmn = medida lactacional de RCS , pro­
ducción láctea en 120 d, porcen­
taje de proteína por lactación , 

A¡ = efecto aleatorio genético aditivo 
del animal i, 

PE¡ = efecto aleatorio ambientaJ per­
manente del animal i, 

RAEj = efecto fijo del rebaño-año-esta ­
ción j , 

p = 
k efecto fijo del número de parto 

k, 

T
111 

= efecto fijo del tipo de parto m, y 

eijkmn = efecto residual aleatorio. 

Una alternativa en el procedimiento de 
predicción de los valores genéticos podría 
ser considerar los controles de RCS en 
luga r de las medidas lactacionales. Para la 
producción láctea del ganado vacuno PTAK 

y SCHAEFFER ( 1993) y SWELVE ( 1995) se re­
fieren a las posibles ventajas ele este tipo ele 
modelos. 
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Para la predicción de los valores genéti­
cos en el ganado ovino, siguiendo este tipo 
de modelo de controles, sería adecuada la 
utilización del siguiente Modelo Animal 
multicarácter con repetibilidacl: 

donde: 

Y,¡,lmn =producción láctea, Log (RCS), 
· porcentaje de proteína, por con­

trol, 

A, - efecto aleatorio genético aditivo 
del animal i, 

PE¡ efecto aleatorio ambiental per­
manente del animal i, 

RDC¡ = efecto fijo del rebaño-día de 
control j, 

p = 
k efecto fijo del número de parto 

k, 

L
1 
= efecto fijo del periodo de la 

curva de lactación 1, 

T
01 

= efecto fijo del tipo ele parto m, y 

eijklmn = efecto residual aleatorio. 

Ambos tipos de modelos matemáticos 
han siclo utilizados (EL-SAIED y cols., 
l 998a, b y c), para la estimación ele los 
parámetros genéticos, siguiendo los proce­
dimientos AIREML de GILMUR y cols., 
(1995) y DFREML ele THOMPSON y cols., 
( 1990). 

La adecuación del Modelo Animal con 
repetibilidad se basa, por lo tanto, en una 
concepción puramente estadística, pero po­
siblemente puede tener, también, una justi­
ficación en términos biológicos. En este 
sentido, el Modelo Animal con repetibili­
clacl, supone Ja utilización de medidas repe­
tidas de RCS, tanto relativas a los diferen­
tes controles ele una misma lactación, como 

a la información procedente de lactaciones 
diferentes, ele una misma oveja. 

Biológicamente, 1 a uti 1 ización de med i­
das repetidas permite valorar el historial ele 
cada oveja respecto al recuento. La persis­
tencia ele valores altos del RCS, podría 
indicar una baja capacidad ele la oveja para 
superar los procesos mamíticos y por lo 
tanto del nivel de respuesta inmunitaria a la 
infección, es decir un bajo nivel de resis­
tencia. También podría interpretarse como 
un efecto debido a la patogenicidacl del 
microorganismo causante del proceso ma­
mítico, con resistencia variable frente al 
sistema inmunitario ovino. 

En la situación actual del ganado ovino 
en Castilla y León, con unas condiciones 
sanitarias deficientes, aunque en clara evo­
lución positiva, el RCS es una variable muy 
influenciada por agentes patógenos. Aun­
que las últimas estimaciones ele hereclabi­
liclad permiten deducir la posibilidad de 
obtener respuestas positivas, si se ejerce 
una presión de selección en contra ele altos 
RCS , se obtendrían respuestas más rápidas 
y adecuadas mejorando las condiciones 
sanitarias de los rebaños. Alcanzado un ni­
vel sanitario aceptable, la selección en con­
tra de RCS altos y persistentes y, en conse­
cuencia, hacia mayor resistencia genética, 
estaría justificada, utilizando para Ja valora­
ción genética de los reproductores un Mo­
delo Animal con repetibilidad. 
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Se presenla la revisón de los resul1ados de tres grupos de experimentos reali zados 
para caracteres de comportamiento, calidad de productos y eficiencia a limentaria . Los 

dos primeros se han realizado en gallinas ponedoras midiendo la duración de la inmo­
vilidad muscular, e l cociente e ntre heterófilos y linfoci tos, la dureza y color de la cás­
cara y e l contenido en colesterol de la yema. La eficiencia alimentaria se ha analizado 

en Tribolium en experimentos de selección para consumo residual de aJimento. 

Palabras clave: Inmovilidad muscular, Cociente leucoci tos, Calidad cáscara, Coles-
terol yema, Consumo residual. 

SUMMARY 
NEW SELECTION OBJECTIYES IN POULTRY BREEDING PROGRAMMES 

Results from three groups of experi ments fo r behavioural traits, quality products, 
and feed efficiency are reviewed . The two first groups have been rea lised with laying 

hens: tonic immobility duration, heterophil to Jymphocyte ratio, shell strength . shell 

colour, and yolk cholesterol content. Feed efficiency has been ana lysed in Tribolium, 
considering two expe riments of selection for residual feed consumption . 

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

dual consumption. 

Introducción 

Junto a los caracteres relativos a la canti­
dad de producto (carne, leche, huevos, 
fibra), que han mantenido su impo1tancia 
relativa a lo largo de los años, dos grupos 
adicionales de caracteres han tenido impor­
tancia relativa crec iente en los programas 

de mejora genet1ca. Estos dos grupos se 
refieren a la calidad del producto y al bienes­
tar de los animales, cuya importancia rel ati­
va ha llegado a igualar e incluso a superar a 
la de los caracteres de producción en algu­
nas especies (EWART, 1993), en las que los 
primeros han triplicado su importancia 
relativa en los últimos 30 años, mientras 
que los segundos la han cuadriplicado. 
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Tanto Jos caracteres de un grupo co­
mo los de otro tienen correlac ión negativa 
con los caracteres de producción , existien­
do además un marcado antagonismo gené­
tico entre calidad y bienestar, por lo que es 
difícil incorporar todos e llos en el objetivo 
de un programa de selección. Como ejem­
plos citaremos la selección en contra ele 
lípidos en el primer caso y la selección para 
adaptación a ambientes especiales en el se­
gundo caso. 

Junto a estos caracteres, se han incorpo­
rado nuevos criterios de se lección en el 
grupo de caracteres relacionados con la 
cantidad de producto, y más concretamente 
con la eficiencia de transformación de ali­
mento. La selección directa para efic ienc ia, 
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 selección contra el consu­
mo residual, definido como la diferencia 
entre el consumo real y el predicho en fun­
ción de las necesidades de mantenimiento y 
producción. Este procedimiento ha sido 
estudiado en gal linas (SCHULMAN y col. , 
1994), cerdos (MRODE y KENNEDY, 1993), 
vacuno de carne (JENSEN y col. , l 992), y 
vacuno lechero (KORVER y col. , l 99 1 ). 

Dentro de los caracteres relacionados 
con el bienestar animal suelen utilizarse 
indicadores del nivel de estrés, ya sean me­
didas fi s iológicas o medidas re lativas al 
comportamien to. Las medidas fisiológicas 
más utilizadas son el nivel de corticostero­
na (FREEMAN, 1976, en ga llinas; BOANDLE 
y col., 1989, en vacuno lechero; ZAVY y 

col. , 1992, en vacuno de carne), el ritmo de 
lat idos de l corazón (JONES y col., 198 1, en 
gallinas; HARGREAVES y HUTSON, 1990, en 
ovino), y el cociente entre heterófi los y lin­
focitos en aves (GROSS y S1EGEL, 1983, en 
ga llinas) o entre neutrófilos y linfocitos en 
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mamíferos (ARAVE y col., 1974, en vacuno 
lechero; PuPPE y col., 1997, en porcino). 

Las medidas de comportam iento suelen 
indicar niveles de estrés psicológico (mie­
do) y los procedimientos pueden agruparse 
en tres grupos, basados en impedir el movi­
miento del animal , en Ja exposición a un 
objeto nuevo, y en el contacto con la gente 
(manejo), respectivamente. Los primeros se 
basan en Ja avers ión que presentan las aves 
(prueba de inmovilidad muscular; GALLUP, 
l 979 y mamíferos; ÜUNN, 1990) a posicio­
nes invertidas sobre el dorso. Los métodos 
más utilizados basados en la novedad son 
la prueba del campo abierto (colocación del 
an imal en un medio desconocido), utilizada 
en cerdos (FRASER, 1974), gall inas (FAURE, 
1975), vacas (KILGOUR, J 975), y ovejas 
(MOBERG y Wooo, 1982), incluyendo la 
prueba de emergencia en este grupo (tiem­
po de salida de un corral o jaula; MURPHY y 
Wooo-G usH, 1978), y la prueba del objeto 
desconocido (colocación de un cono multi­
color por ejemplo en el corral o en la jaula; 
JONES, J 987), cuantificando los niveles de 
aprox imación-a lejamiento. Finalmente, el 
estrés producido por el contacto del animal 
con las personas se cuantifica en función de 
los niveles de ataque-hu ída (MILLS y co l. . 
J 991 ). Todos estos caracteres suelen des­
viarse de la distribución normal más o me­
nos intensamente, y exigen tiempo y pa­
cienc ia por parte del experimentador. Aun­
que suele considerarse que el comporta­
miento está determinado principalmente 
por el medio ambiente, la importancia de 
los factores genéticos es simi lar a la exis­
tente en otros caracteres, siendo de magni­
tud moderada la mayoría de las estimas de 
heredabilidad. 

En este trabajo, revisaremos los experi­
mentos efectuados en nuestro departamento 
re lacionados con la ca lidad del huevo y el 
bienestar ani mal, as[ como los referentes a 
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la selección para consumo residual de ali ­
mento. Los dos primeros se han llevado a 
cabo en razas autóctonas de ga llinas, mien­
tras que el último consta de dos experimen­
tos distintos real izados en Triboli111n casra­
neum. Los caracteres de ca lidad del huevo 
se refieren a la dureza y al color de la cás­
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 
coc iente entre heterófilos y linfocitos. 

Material y métodos 

Las razas de gallinas utili zadas se man­
tienen en la Estación Experimental de " El 
Encín" (Madrid), dentro de un programa de 
conservación y estudio de recursos genéti­
cos iniciado en 1975 (CAMPO y ÜROZCO, 
1982). Las razas son ponedoras de huevo 
blanco (Castellana, Andaluza), crema (Prat), 
o marrón oscuro (Vi llafranquina), o se usan 
para producción de carne y puesta de huevo 
marrón (Vasca). Se incluye en el programa 
una población sintética (Castell ana Co­
dorn iz). obten ida a partir de l cru zam iento 
F2 entre la Castellana y la Prat, seguido de 
cuatro generaciones de selección para eu­
melaninas (CAMPO, 199 1 ) . El control es una 
población de Leghorn Blanca, orig inada 
por cruzam iento de tres estirpes selecciona­
das para puesta (CAMPO y JURADO, 1982). 

La inmovilidad muscular se induce fáci l­
mente colocando la ga llina sobre su espalda 
en una cuna de madera con forma de U 
(JONES y FA URE, 198 1 ). El ave es sujetada 
durante 15 s, y si permanece inmóv il du­
rante 10 s después ele que e l experimenta­
dor haya retirado su mano, se pone en mar­
cha un cronómetro para medir e l tiempo 

que tarda el animal en levantarse. Si se le­
vanta antes ele 1 O s, se considera que la in­
movi liclad muscular no ha sido induc ida y 

se repite el procedimiento. Suelen imponer­
se restricc iones al número total de inten tos 
de inducción (3 ó 4) y <ti tiempo máximo de 
inmovilidad ( 10 ó JS min) 

La sangre necesaria para real izar el con­
teo de leucocitos se recoge a partir de un 
pequeño pinchazo en la cresta, extendiendo 
una gota en un porta de cristal. La ti nción 
se hace usando los colorantes May­
Grünwald y Giemsa (LUCAS y JAMROZ, 
1961 ) después de la fijación con alcohol 
metíli co. Se cuentan 100 leucocitos, inc lu­
yendo los granulares (heterófi los, eos inófi­
los y basófilos) y los no granulares (linfoci­
tos y monocitos), en un microscopio con 
objetivo de inmers ión de 100 aumentos, 
calcu landa e 1 cociente entre heterófi los y 

linfocitos. Dentro de los leucocitos granula­
res , los heterófilos se di stinguen por te ner 
las granulaciones alargadas en luga r de 
redondeadas, mien tras que dentro de los 
agranulares los li nfocitos se distinguen por 
tener el núcleo redondeado en lugar de te­
nerlo dentado. 

La dureza de cáscara se estima por me­
dio de la gravedad específica, la porosidad 
o la densidad de cáscara. La gravedad espe­
cífica se mide por fl otación (WELLS, 1968), 

utili zando nueve soluciones de cloruro 
sódico de dens idades 1,068 a !, 100 g!cm' 
en incrementos de 0,004 glcm3 La porosi ­
dad ele cásc;ira se estima como la pérdida 
ele peso de huevo hasta los 17 días de incu­
bac ión . La densidad de cáscara expresa el 
peso por unidad de supe1fic ie, estimando 
ésta en fu nción del peso, la longi tud y la 
anchura del huevo (CARTER, 1975 ). El color 
ele Ja cáscara se mide por medio de un 
reflectómetro. El conten ido de colesterol en 
yema se dete1mina por el método enzimáti­
co (SALE y co l.. 1984). 
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En cada uno de los dos experimentos 
con Tribolium castaneum (población Con­
sejo), se hicieron cuatro repeticiones con 
cuatro generaciones de selecc ión por línea. 
En cada repetición había una línea seleccio­
nada para consumo res idual, una línea 
seleccionada para conversión de a limento, 
y una línea control s in selecc ionar. En el 
experimento l, la se lecc ión tra taba de dis­
minuir el cociente entre e l consumo de ali­
mento y la gananc ia en peso. El consumo 
residual de al imento se definió como el 
consumo menos la regres ión genética del 
consumo sobre la gananc ia e n peso desde 
los 7 a los 14 días, y el peso inicial a los 7 
días. Esta regres ión genética es una alterna­
tiva lóg ica a la regres ión fe notípica, y es 
equi valente a un índice de selección con 
restricc ión tota l para los caracteres inclui­
dos en la regresión ( K ENNEDY y col. , 1993). 
En el experimen to 2, la selección trataba de 
disminuir e l coc iente entre e l consumo de 
alimento y la masa ele huevos. El consumo 
res idual se basaba en la masa de huevos 
puestos entre los días 28 y 30, y e l peso 
adulto a los 28 días. 

Resultados y discusión 

No había diferencias s ignificati vas entre 
las rnzas Villafranq ui na y Vasca en térmi ­
nos de durac ión ele la inmovil idad muscular 
(484 y 475 s, respec tivamente) , mientras 
que ambas mostraban mayor durac ión que 
las otras razas. La durac ión ele la inmovili­
dad muscul ar era signif icativamente menor 
en la Castell ana Codorniz ( 189 s) compara­
da con las otras razas. No se encontraron 
d iferenc ias entre Leghorn (3 19 s), Prat 
(302 s), Castellana (26 1 s), y Anda luza 
(256 s). Las razas de huevo blanco y crema 
son de peso 1 igero y de temperamento ne r-
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vioso, similares a la Leghom, mientras que 
las razas de huevo marrón son de peso 
med io y de temperamento tranquilo. El 
resultado encontrado en Ja pobl ación sinté­
tica de Castellana Codorniz, sugiere impor­
tantes efectos heteróticos pa ra este carácter. 
Un porcentaje de heteros is mayor todavía 
se encontró en el cruzam iento F

1 
de dos 

va riedades difere ntes de la raza Prat. La 
heredabil idad realizada en la población de 
Leghorn era moderada (0,32 ±O, 10), lo que 
unido a lo anterior indica selecc ión direc­
cional intensa actuando sobre el carácter. 

El cociente entre heterófi los y linfoc itos 
era signifi cativamente mayor en Ja Caste ­
llana Codorniz (0,56). Las razas Villafran­
quina y Vasca tenían cocientes s ignificati­
vamente menores (0,32 y 0,27 respectiva­
mente), aunque el valor encontrado en la 
Villafranquina no difería s ignificativamente 
de los de la Caste ll ana y la Prat (0,39 en 
ambas), y estas dos razas no diferían ni del 
control de Leghorn (0,42) ni de la Andaluza 
(0,4 J ). El mayor va lor encon trado en la 
Castellana Codorni z, en comparac ión con 
las dos poblaciones parenta les, indica la 
presencia de importantes efectos heterót i­
cos, y sugiere un valor bajo para la hereda­
bilidad de este canícte r. Las razas con ma­
yor va lor del coc iente tenían valores signi ­
ficativamente más altos para el número de 
heterofilos y más bajos para el número de 
linfoc itos y viceversa. La corre lac ión entre 
el coc iente de heterófi los y linfoc itos y la 
inmovi lidad muscular fue negati va y signi­
ficativamente distinta de cero (-0,64 ). 

La gravedad específica del huevo era 
s ignificati vamente mayor en la Caste llana 
Codorni z y en la Prat ( 1,089 y 1,088 g/cm-1, 
respectivamente), aunque es tos va lores no 
d iferían significativamente de la estima cal­
culada en la Villafranqui na ( 1,087 g/cm3) . 

La gravedad específica de la Villa franc¡uina 
no difería ele la ele las razas Caste ll ana, 
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Anda! uza y Vasca ( 1,084 g/cm3 en todas 
ellas) . El control de Leghorn tenía m eno r 
dureza de cáscara que rodas 1.as razas 
( 1,080 g/cm3) . La porosidad de cáscara era 
significativamente meno r en la Vasca y en 
la Castellana Codorniz (6,3 y 6,4 g, respec­
tivame nte). 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 diferían s ignifi ­
cativamente de la Leghorn (7,4 g). La den­
s idad de cáscara era s ignificativamente 
mayor e n la Prat (86 m g/cm2). la Villa­
franquina (85 mg/cm2), la Vasca (84 
mg/cm2), y la Caste llana Codorn iz (8 1 
mg/cm2). mie ntras que la Caste llana (79 
mo/cm2) y la Andaluza (78 mg/cm2) no di-

º 2 fería n del control de Leghorn (77 mg/cm ). 
El po rcentaje de heteros is encontrado en 
los tres estimadores de la dureza de cáscara 
era sólo apreciable en e l caso de la porosi­
dad, sugiriendo distinta acc ión genética 
para este componente de la dureza en rela­
ción con los otros dos. El color de cáscara 
era mucho más oscuro e n la Villafranquina 
( 19 un id ad es de reflectómetro) que en la 
Vasca , la otra raza de huevo marró n (32 
unidades) . Los valores encontrados en la 
Prat y en la Caste ll ana Codorniz eran inter­
med ios (57 unidades en ambas) , mientras 
que Andaluza (66 unidades) y Castellana 
(70 unidades) presentaban va lores algo in­
fe riores a los de la Leghorn (78 unidades). 

El contenido de coleste ro l e n la yema 
era s ig nificativamente menor e n la Caste­
llana Codorniz (220 mg/huevo), presentan­
do un po rcentaje de he teros is apreciable 
con res pecto a las razas parentales. U na de 
estas razas, la Prat, y la Villafranquina tenían 
s igni fica tivamente menor contenido e n 
colesterol (25 1 y 252 mg/huevo, respecti ­
vamente) que e l control de Leghorn (276 
mg/hue vo) . La Castellana (263 mg/huevo) 
no difería s ig nificati vamente de la Leg ho rn . 

mie ntras que e l conten ido de colesterol e n 
la Vasca (304 mg/hue vo) era el mayor de 

todos. 

En ambos experimentos con Tribolium 
e l uso del consumo resid ua l como c riterio 
de selecció n para di sminuir la conversión 
de alimento, e ra más eficiente que la selec­
ción directa basada en el coc ie nte. En e l 
experimento 1. la respuesta obtenida para 
el cociente entre consumo y ganancia en 
peso era signifi cativamente mayor e n la 
1 ínea selecc io nada para consumo residual 
de alime nto (-16,01 ± 3,56), e n compara­
ción con la obte nida en la línea selecciona­
da directamente para e l cocien te ( -4 ,75 ± 

1,97). En e l experimento 2, las dos líneas 
diferían significativamente para el cocie nte 
entre consumo y masa de huevos, s iendo e l 
valor observado en la línea se lecc ionada 
para consumo res idual casi e l doble que e l 
correspondie nte a la línea selecc ionada di­
rec tamente pa ra e l coc iente (- 11 3,49 ± 

16,39 y -64,75 ± 16 ,93, respectivame nte). 
La superioridad del consumo res idual utili ­
zado como c riterio de selecc ión se mante­
nía al considerar este carácter como objeti­
vo de se lecc ió n. En ambos experime ntos, 
las respuestas obten idas en los caracteres 
utilizados para esti mar e l consumo residual 
(peso inicial y gananc ia en peso en e l expe­
rimento 1, y masa de huevos y peso adulto 
en el experi mento 2), no eran s ignificativa­
mente distintas de cero. 
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CARACTERES DE CRECIMIENTO EN CRUZAMIENTO 
SIMPLE ENTRE LÍNEAS DE CONEJO ESPECIALIZADAS 

RESUMEN 

E.A. Gómez 
O. Rafe! 
J. Ramon 

Unitat de Cunicultura, I.R.T.A. 
Granja Escuela Torre Marimon 
08140 Caldes de Montbui, Barcelona 

España 

Se presentan los resultados preliminares de uoa experiencia de cruzamiento entre 

cinco 1 íneas de conejo seleccionadas en España: tres 1 íneas de aptitud maternal ( 11. :n 
y 55) y dos líneas macho (22 y 44). estudiando los caracteres peso al destete (32 días), 

peso a los 60 días, velocidad de crecimiento, índice de conversión y consumo diario 

de pienso (corregidos por peso al destete). Los menores pesos a 60 días (menores de 

1736 g) y menores consumos diarios (menores de 102 g/d) correspondieron a las lí­

neas 11 y 55 y sus cruces. Los mayores pesos a 60 días (más de 1954 g) correspondían 

a descendientes de las 1 íneas 44 y 22 y sus cruces. y al tipo 34. Los mayores consumos 

diarios correspondían a los tipos ele mayor crecimiento y a Jos tipos 34. 45 y 54. Los 

valores más elevados de índice de conversión fueron los de los tipos 14 y 45. adem<ís 

de las líneas 11 y 55 y sus cruces. Los mejores resultados de conversión de pienso se 

observaron en los tipos hijos de madre 22, y los tipos 24 y 44. 

Palabras clave: Conejo. Cruzamiento. Crecimiento, Líneas scleccionaclas. 

SUMMARY 

GROWTH TRAlTS IN CROSSBREEDING BETWEEN SPECJALISED Ml~AT 
RABBIT STRAINS 

Preliminary results from a crossbreeding experiment between three maternal lines 

( 11. 33 ancl 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. feecl conversion ancl 

claily feecl intake. acljusting thcsc traits by weight al weaning. The lightest anirnals ar 
60 clays (a liveweight lower than 17:l6 g) ancl the lowest claily feecl intake (lower than 

102 g/cl) were the offspring of lines 11 ancl 55 and their crosses. The heaviest indivi­
cluals at 60 clays (more than l 954 g) belongecl to clescenclants from lines 44 ancl 22 ;,rncl 

their crosses. and to the type 34. The highest daily inrakes were obser·vecl into the 

groups with the highest daily gain ancl also in types 34, 45 ancl 54. Types 14 ancl 45. 
ancl lines 11 ancl 55 ancl their crosses showecl the highest values of feecl conver·sion. 

The best values of feed efficiency belonged to types mother·ecl by line 22, ancl types 24 

and 44. 

Key words: Rahbit. Crossbreecling. Growth. Selectecl lines. 
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1 ntrod ucción 

El sector cunícola ha experimentado un 
rápido proceso de especialización e intensi­
ficación. El aumento de producción y la 
reducción de costes unitarios es un reto 
para los productores. Una de las vías de 
mejora es emplear reproductoras de elevada 
prolificidad que produzcan gazapos con 
menores índices de conversión de pienso en 
carne. Desde diversos ámbitos se ha pro­
puesto al sector la adopción de un esquema 
de cruzamiento a tres vías. Se aprovecha de 
este modo la heterosis de los caracteres re­
productivos en las hembras cruzadas (BRUN 
y SALEIL, 1994; BRUN et al., 1998) y la 
complementariedacl en los caracteres de 
crecimiento (BRuN y ÜUHAYOUN, 1990). La 
Universidad Politécnica de Valencia y el 
lnstitut de Recerca y Tecnologia Agroali­
mentaries de Cataluña mantienen líneas es­
pecializadas con diferentes objetivos de se­
lección: líneas hembra (seJeccionadas por 
tamaño de la camada al destete) y líneas 
macho (seleccionadas por velocidad de cre­
c imiento) (Górvu-:z et al., 1998b). 

Línea Fundación 

Amarilla ll 1980 
Cal des 22 1983 
Prat 33 1992 
Rosa 44 1980 
Verde SS 1984 
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Con vistas a optimizar el esquema de 
cruzamiento se diseñaron una serie de 
experimentos que comenzaron en 1996 
(Proyecto SC96-024). El objetivo principal 
es optimizar la dirección y composición del 
cruce que produce la hembra cruzada. El 
segundo, es caracterizar los rendimientos 
de los gazapos fruto del cruce terminal con 
las 1 íneas macho. 

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

Material y métodos 

Se utilizaron cinco líneas seleccionadas 
en el Departamento de Ciencia Animal 
(U.P.V.) y en la Unitat de Cunicultura 
(l.R.T.A.). Los animales fueron mantenidos 
en la Granja Experimental de Caldes de 
Montbui (mayo l 996 hasta la fecha), donde 
se realizan los cruces entre todas las líneas, 

Carácter- Método Referencia 

TCD - Índice BASELGA et al .. 1984 
ve - Masa! RAFR et al., 1990 

TeD- BLUP GóMEZ et al., 1996 
ve - Masa! ESTANY et al .. 1992 

TCD-BLUP ESTANY e/ al .. 1989 

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

originándose 25 tipos de gazapos (sólo 21 

fueron incluidos en el estudio). 

Los gazapos se destetaron en torno a los 

32 días , pasando a jaulas colectivas de 

engorde (8 animales), durante 4 semanas. 

Se empleó un pienso comercial durante 
todo el cebo administrado ad libitum. Se 
rea lizó control semanal de pesos individua­
les y de consumo de pienso colectivo. Los 
caracteres estudiados fueron peso al deste­
te, peso a los 60 días, velocidad de creci-
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miento, consumo di ario ele pienso e índice 
de conve rsión duran te todo el período. El 
mode lo de anális is consideró como efectos 
principales e l ele estación (cuatro nive­
les: verano 97, invierno 97, primavera 98 y 
verano 98) y el tipo genético (21 nive les), 
utilizando el peso al destete como covaria­
ble. El ex perime nto no ha finalizado. 

Resultados y discusión 

En e l cuadro 1 se presentan los pesos 
brutos al deste te de los diferentes tipos ele 
gazapos (entre 602 y 854 g) . Los animales 
más pesados eran hijos de re producto res, 
44 y los más ligeros de reproduc toras 55. 
Estas diferencias se reducen s i aj ustamos 
por tamaño de la camada de naci miento 
(GóMEZ et al., l 998b), pero s ig ue n s iendo 
s ignificativas. 

El peso a los 60 días aj ustado por peso a l 
destete (entre 1705 y 2040 g) fue mayo r en 
Jos descendientes ele las líneas mac ho (44 y 
22) y sus c ruces, y menor en Jos ele las 1 íne­
as 1 J y 55 y sus cruces . La o rde nación el e 
los va lores de velocidad ele c recimiento 
correg ida por peso a l destete (en tre 35,7 y 
47,8 g/cl) es idé ntica a la anterior, con valo­
res mayores ele 44,8 g/d en las 1 íneas 22 y 
44 y sus cruces y e n el tipo 34, y menor o 
igual a 37 g/d en las líneas J 1 y 55 y sus 
cruces. 

La ordenació n de los consumos de pien­
so diarios promediados sobre e l período ele 
engorde (valores entre 99 y 122 g/d) fue 
muy similar a la orde nación ele velocidades 
de crec imie nto, s ie ndo mayor e l cons umo 
de los tipos que presentaron mayores creci­
mientos, además de los tipos 45 y 54. 

El carácte r de mayor interés econó mico 
es el índice de convers ió n durante la fase 

de engorde, que en este experimento varió 
en tre 2,4 1 y 2,8 l. Los descendientes de 
reproductoras 22 y los tipos 24 y 44 presen­
taron la mejor convers ión de pienso en 
peso v ivo durante el período considerado 
(de 32 a 60 días) . Los mayores valores del 
índice de convers ió n fueron o bservados en 
los tipos 14 y 45, y en las líneas 11 y 55 y 

sus cruces. 

El análisis del primer año incluyendo 
tres de las líneas ( 11 , 44 y 55) y sus cruces 
no mostró efectos de heteros is en ninguno 
de los caracteres considerados, ni tampoco 
efectos genético maternos destaca bles. Las 
diferencias se explicaban en térm inos de 
efectos genéticos aditivos directos (GóMEZ 
eta/ .. 1998a, 1998c). 

El aprovechamiento de la diversidad ge­
nética entre líneas cuando e l objetivo es 
mejorar los rendimientos productivos de 
los gazapos debe rea li zarse aprovechando 
Ja compleme ntariedad y no la heterosis del 
producto final. 

En la actualidad , las líneas macho 22 
(Ca ldes - J.R.TA .) y 44 (Rosa - U.P.Y. ) 
selecc ionadas por veloc idad de crec imie n­
to, son un producto ple namente transferido 
al sector y so n amplia mente utili zadas por 
los cunicu ltores profesionales en el cruce 
termi nal con hembras cruzadas. 
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CUADRO 1 tT1 

MEDIAS MÍNIMO CUADRÁTICAS (Y ERROR ESTÁNDAR) DEL PESO AL DESTETE (P32 [G)), DEL PESO A LOS 60 DÍAS 
)> 

Cl 
(P60 [GJ), DEL ÍNDICE DE CONVERSIÓN (IC [G PIENSO/KG PESO VIVO]), DE LA VELOCIDAD DE CRECIMIENTO O· 

3:: 
(CG/DÍA) Y DEL CONSUMO DIARIO DE PIENSO (CD[(G/D]) DURANTE EL ENGORDE POR ESTACIÓN Y TIPO tTJ 

!'l 
o 
::o 

P32 P60 IC ve CD )> ..,, 
tTJ 

11 3( 1.7) b 
r 

Estación 1 707 ( 18) b 1945 (15) e 2501 ( 43)a 4496 ( 54) e ;-
2 73 1 ( 13) b 2003 (11) d 2735 ( 34) b 4636 ( 41) d 124 ( 1.3) e Ñ 

3 789 ( 15) 1847(1 3) b 2642 ( 38) b 4074 ( 48) b 109( 1.4) b 
)> 

e :'.::: 
4 642 ( l4)a 1642 (12)a 2637 ( 37) b 3349 ( 44)a 88 ( 1 3)a o z 

Tipo 11 708 (35) bcdef 1705 (29)a 2732 ( 85) de 3568 ( 109)a 99 (3.3)a 
14 773 (43) efg 18 17 (36) def 2807 ( 96) e 3992 ( 129) cde 109 (3.7) bcd 
15 726 (35) def 1724 (29)abc 2711 ( 89) cde 365 l ( 103)ab 101 (4 l)ab 
22 72 1 (30) def 1954 (25) hij 2463 ( 77)a 4482 ( 88) ghi 111 (3.0) cde 
23 702 (29) bcde 1875 (24) fg 2624 ( 70)abcde 4202 ( 85) def 108(2.5) be 
24 854 (36) g 2040 (3 1) k 24 15(98)a 4779(110) J 111 (:U ) cde 
25 602 (33)a 1835 (27) def 2690 ( 84) bcde 4067 ( 98) def 107(2.8) be 
32 683 (32)abcde 1865 (27) efg 2523 ( 7 3)abc 4166 ( 96) def 11 O (3.0) bcd 
33 701 (26) bcde 1789 (22) bcd 2599 ( 61 )abcde 3896 ( 78) bcd 103 (2.2)ab 
34 822 (53) fo 

b 1963 (44) hijk 2700 ( 116) bcde 4508 ( 159) ghij 122 (4.5) e 
35 640 (26)abc 1793 (22) bcd 263 8 ( 61 )abe de 39 13( 78) cd 103 (2.4)ab 
41 8 10 (50) fo 

b 1807 (42) def 2673 ( 111) bcde 3897 ( 166) cd 105 (4.3)abc 
42 739 (32) ef 1996 (27) ijk 2454 ( 77)a 463 1 ( 96) hij 117 (3.2) de 
43 689 (28) bcde 1929(23) gh i 2565 ( 71 )abcd 4397 ( 83) ghi 109 (2.4) be 
44 782 (23) fo 

b 2005 ( 19) jk 2561 ( 61 )abe 4685 ( 70) IJ 118 (2.1) e 
45 65 1 (30)abcd 1880 (25) fg 2768 ( 72) e 4223(91) def 114 (2.6) cde 
5 1 688 (30)abcde 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) bcd 
53 7 10 (26) cde 1807 (22) de 2662 ( 59) bcde 3959 ( 78) cde 106 (2.3) be 
54 748 (32) ef 1897 (27) fgh 2690 ( 8 1) bcde 4248 ( 95) efg 11 3 (2.8) cde 
55 634 (22)ab 1735 ( 19)ab 2702 ( 53) cde 3705 ( 68)abc 100 (2.0)a 

Medias mínimo cuadráticas (dentro de efecto) con letras en común no son significati vamente diferentes (P<0.05). IV 
Lll 
w 
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SELECCIÓN DE GANADO CAPRINO UTILIZANDO LA 
INFORMACIÓN DEL GEN DE LA CASEÍNA a 51 • 

RESUMEN 

A. Sánchez-Palma"' 
E. Manfredi'"'' 
J.M. Serradilla* 

* Depar1amento de Producción Animal 
ETS!AM. Universidad de Córdoba 
España 

**SAGA - JNRA 
Castanet Tolosan-Toulouse 
Francia 

Mediante simulación de Montecarlo, se comparan, por un lado, las posibles utili­
zaciones de la información del polimorfismo ele la caseína a a ,

1 
para la selección de 

los machos para ser testados por IA y, por otro, el modelo de indexación a utilizar 
cuando se incorpora esta información en el modelo ele valoración. El criterio utilizado 
para establecer dichas comparaciones es el valor genético ele las diferentes categorías 
ele animales que constituyen la población al cabo de 20 generaciones de selección. Se 
consideran dos caracteres sobre los que el gen de la caseína as 1 produce efectos cuan­
titativamente diferentes. Los resultados muestran que sólo en el caso ele que este efec­
to sea muy fuerte y la heredabilidad poi igénica del carácter baja , puede merecer la 
pena establecer el genotipo ele todos los animales. 

Palabras clave: Cabrns, Selección, Caseínas. Simulación. 

SUMMARY 
(GOAT SELECTJON ASISTED BY aS 1 CASEIN GENOTYPING) 

Different mocles of using the inforrnat ion on the as 1 casein genotype of goats, in 
order to estimare breeding values and to select sires, are compared through 
Montecarlo simulations. The cri terion used for the comparisons was the breeding 
value reached after 20 generations of selection. Two traits, differently affectecl by the 
as 1 casein genotype, were considered. Results showed that genotyping ali animals 
coulcl be meaningful only in the case of low polygenic l1eritabi lity and very strong 
effect of the as l casein genotype 011 the trait. 

Key words: Goats. Selection, Caseins, Simulation. 

Introducción 

Si observamos e l contenido proteico de 
Ja leche de cabra, podemos distinguir entre 

las proteínas del sue ro y las coag ul ables o 

caseínas . Dentro de las caseínas, proteínas 

de Ja leche que prec ipitan a pH 4,6 pode­
mos diferenc iar 4 tipos : as 1, as2, ~ y K, 



256 Selecció11 de go11ado copri110 111ili:o11dn la i11jánnaci1í11 del gen de lu rnseíiw ª-r · 

según su difere nte estructura primaria (AN­
GULO, 1997). La case ína as J es la fracción 
más variable en el ganado caprino y presen­
ta un pol imo1fismo con al menos 13 alelos, 
5 de los cuales con una frecuenc ia aprec ia­
ble, que se asocian con diferentes niveles 
de caseína producida. De esta manera los 
ale los A, B y C, se asocian con una alta 
producción de caseína y, por tanto, de pro­
teína, el E con una producción media. el F 
con una producción baja y el O, o nulo, con 
una producción nula (GROSCLAUDE y col., 
1987). Además de esta relac ión, los poli­
morfismos de la caseína as l también se 
asoc ian a diferencias en las características 
tecnológicas (pH, tiempo de coagulación, 
firmeza de la cuajada) en la fabricaci ón de 
queso e, incluso, con la intens id ad de "sa­
bor a cabra" de los quesos madurados 
(ANGULO, 1997). 

SERRA DI LLA y col., ( 1992) apuntan tres 
posibles vías de utili zac ión de estos poli ­
morfismos con el fin de mejorar el conteni­
do de proteína de la leche y su rendimiento 
quesero: selección poligénica por el conte­
nido de determinadas fracciones de las 
caseínas ligadas a un mayor rendimiento y 
calidad del queso (la fracción a

51 
y posible­

mente la x). uti 1 izac ión de las variantes alé-
1 icas ele las di st intas fracciones caseínicas 
como marcadores asociados a una ma­
yor producc ión de caseína y e l empleo de 
la ingeniería genética. 

LA RZUL ( 1993) y BA RB IERI ( 1995) reco­
miendan la uti.lizac ión de la informac ión 
correspondiente al polimorfismo de la ca­
seína a s 1 en los esquemas de se lección del 
ganado caprino. Esta práctica ya se está 
dando en Francia, al menos para limi tar la 
entrada en e l centro de inseminación de 
aq uellos machos con genotipos más desfa­
vorables (MANFREDI y col .. 1995) 

El presente trabajo de simulación se 
plantea con el fin de comparar, por un lado. 
los resultados de la indexac ión de los an i­
males, obtenida con la util ización de un 
mode lo 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 pos ibles formas de 
utili zación de la información de l polimor­
fismo de la caseína us J para la se lecc ión de 
los machos de 1 A (machos en prueba de 
descendenc ia), ele entre los que presentan 
un mejor índice obtenido con los modelos 
anteriores. En él se analizan 3 grados de 
utili zación de la información de los poli ­
mo1fismos de la caseína o.s I, que de mayor 
a menor intensidad de utilización son: 

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

- Se utiliza para e leg ir enrre hermanos, 
candidatos a ser sometidos a la prueba de 
descendencia por el índice de sus padres en 
la valoración genética, aquel o aque llos que 
tienen los mejores genotipos del gen de la 
caseína as 1 (SH). 

- Se utiliza para se leccionar de entre 
todos los candidatos a ser sometidos a 
prueba de descendencia, aquel los con geno­
ti po más favorable (SG). 

Material y métodos 

Se real izan simul ac iones pa ra genera r 
los valores de los caracteres tasa de proteí­
na (TP. g/kg. ), sobre e l que se supone un 
efecto fue rte del gen mayor, y cantidad de 
materia proteica (M P. kg.). asoc iado con un 
efecto débil de l gen mayor (LARZUL, 1993; 
BARBIERI , 1995). 

El mode lo de simulación es el s iguiente: 

.VUk/111 11 = ,u + AJ + Rk + Et + Tp"' + La11 + G; + 
+ g, + ep; + Eijk/11111 
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Donde, )' representa el valor del carácter 
para un individuo (cantidad o tasa de pro­
teína); ~t representa la media poblaciona\ ; A 
es el efecto del año (con 20 niveles); Res 
el efecto de la ganadería (con 100 niveles); 
E es el efecto de la estac ión de parto (con 4 
niveles: primavera , verano, otoño e invier­
no); Tp es el efecto deJ tipo de parto (con 3 
niveles: 1, 2 ó 3 cabritos ); La es el efecto 
del número de lactac ión (con 10 nive les); 
G representa el efecto del gen mayor de la 
caseína o.s 1 (con tres niveles: AA, AF y 
FF); ges valor poligénico del animal para 
el carácter y se di stribuye como N (0, o 2 ); 

ep es el efecto am biental permanente qi.1e 
se distribuye como N (0, o\P) y E es e l 
efecto residual , que se di stribuye como N 
(0,o 2,). 

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 años del control de rendim ientos de la 
raza Malagueña, mediante el procedimiento 
"GLM " del paquete estadístico SAS. 

Pa ra simular el efecto de l genotipo ele la 
caseína as 1, se supuso que el efecto del gen 
mayor es un fac tor fij o más (G) con tres 
niveles, ya que pa ra simplificar la sim ula­
ción se consid era ron sól o tres genot ipos 
(AA ge notipo fue rte , FF genotipo débil y 

AF ge notipo intermecl io) ( LARZUL, 1993 ; 
BAR BIER I, l 995) . La pa rte no controlada 
por e l gen mayor se consideró aleatoria 
(parte poligénica). Adem ás de esta parte 
aleatoria, se consideraron como factores 
aleatorios el efec to ambiental permane nte 
(ep) y el efecto residual (e). Estos val.ores 
se generan en el proceso de simulación me­
di ante el proced imiento de Box y Muller 
(JURADO e JBAl\JEZ, 1982). 

En el cuadro 1, se mues tran los valores 
ele los efectos del gen mayor sobre cada 
uno de los caracteres, así como la frecuen­
cia de partida de los distintos genotipos: 

Las medias poblacionales de los carac te­
res MP (25,26 kg .) y TP (28,30 g/kg.) y los 
diferentes parámetros gené ticos que se uti­
li zan para Ja simulación (cuadros 2 y 3) son 
estimaciones obtenidas por BARBlERI 
( 1995) en la raza Alpina francesa. 

El esquema de selecc ión simulado es un 
esquema basado únicamente en la JA. Se 
cons idera un núcleo de se lecc ión constitui­
do por 100 ganaderías de distinto ta maño y 
un centro de in seminación constituido por 
40 machos de diferentes edades (JO de 1 
aiio, 1 O de 2 años, 1 O ele 3 años , 5 ele 4 años 
y 5 de 5 años) considerando los machos 
probados a partir del cuarto año, utili zándo­
se como tales un año más. Por tanto la tasa 

CUADRO 1 
EFECTOS* DEL GE N MAYOR PARA CADA UNO DE LOS GENOTIPOS 

Y CARACTERES 

Genot ipos TP (g/kg.) M P (kg.) Frec uencias* (%) 

AA 2.39 0.97 4 
AF o o 32 
Ff -2,39 -0 .97 64 

' Efectos y frecu encias estimados por 8 1\R R1rn1 ( 1995) en la raza Alpi na francesa. 
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CUADRO 2 
PARÁMETROS GENÉTlCOS UTIUZADOS PARA LA SIMULACIÓN 

Valores poi igénicos Valores genéticos 
MP 

u2 3.55 

o2 1,7 1 
ep 

o2 4,01 
1 

h2 0.38 
0.57 

o 2 =Varianza genética. 
o\p =Varianza ambiental permanente. 
o 2 = Varianza residual. 
r = Reperibilidad. 

TP MP TP 

0,96 3.85 2,79 

l.23 1,7 1 1,23 
0,65 4,01 0,65 
0.34 0,40 0,60 
0,77 0.58 0.86 

CUADRO 3 
COVARJANZAS UTILIZADAS EN L A S!MULACfÓN 

Covarianza poi igénica Covarianza genética 

0 111p-tp 
0 epl-cp2 
OE 1-E2 

-0,41 (-0,22) * 
0,08 (-0, 19) * 

-0,64 

OJO ( 0,09) * 
o.o 1 (-0,05) * 

-0,65 

onip-ip = Covarianza genética. 
o epl -epZ = Covarianza ambiental permanente. 
oE 1- E2 = Covarianza residual. 
,;, Enrre paréntesis aparecen las correlaciones. 

de se lección de los machos en prueba en el 
centro de IA es del 50%. En cada ganadería 
se insemina con un 30% de semen de ma­
chos en prueba y un 70% de machos proba­
dos. Toda la reposición, tanto de las hem­
bras en las ganaderías (20 % ) como de los 
machos para e l centro de inseminación, se 
considera que procede de la lA. Los ma­
chos que se ponen en prueba provienen de 
las inseminaciones de las mejores hembras 
de cada ganadería con semen de machos 

probados. Se considera una efectividad del 
!A del 50 %. 

Los modelos utilizados para la valora­
ción son: en un caso el mismo que para la 
simulac ión, indexando los animales por la 
suma del efecto estimado mediante BLUP 
para e l genotipo del gen mayor de la caseí­
na as 1 (G) y la estima BLUP de la parte 
restante (g, parte poligénica); en el segun­
do caso, un mode lo 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: 

y ,¡k/11111 =,u +A¡+ Rk + E1 + Tp·" + La11 + vg¡ + 
+ epi+ f.¡¡U11u1 

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

La metodología de simulación es similar 
a la utilizada por ANALLA en J996. Primero 
se genera una población base y, posterior­
mente , se elige en cada cic.lo de selección 
(cada año) la reposición, utilizando el índi­
ce que corresponda y teniendo en cuenta la 
consanguinidad y la correlación poligénica 
entre ambos caracteres. Por tanto en Ja va­
loración genética se tiene en cuenta tam­
bién la depresión por consanguinidad 
(ANALLA, 1996). Se simularon un total de 
20 años . Cada simulación se repitió 1.0 ve­
ces modificando la semilla de génesis de 
valores aleatorios. 

Combinando, por una parte, las 3 formas 
de utilización de la información del po-

1 imo1fismo de la caseína as 1 para la selec­
ción de Jos machos en prueba (SS. SH y 
SG) y, por otra, los dos modelos de valora­
ción genética a utilizar (BSC y BCC), tene­
mos 6 combinaciones posibles. Como se 
realizaron simulaciones independientes 
para la selección por cantidad de materia 
proteica (M P) y por proteína (TP), tenemos 
un total de 12 casos para simular, con sus 
correspondientes réplicas. 

Resultados y discusión 

En el cuadro 4 se recogen los valores 
genéticos medios de los dos caracteres, 
después de 20 años de selección para cada 
uno de ellos, en los diferentes casos simula­
dos. Podemos observar que cuando el crite­
rio de selección es la materia prote ica 
(MP). el que el modelo de valoración inclu­
ya o no la información del gen mayor no 
supone diferencias significati vas en cuanto 
a la gananc ia genética obtenida. Mientras 

CUADR04 
VALOR GENÉTICO MEDIO DE LAS HEMBRAS DE REPOSICIÓN PARA EL AÑO 20. 

SE ACOMPAÑA DEL ERROR DE MONTECARLO 
(ERROR TÍPJCO ENTRE RÉPLICAS) 

BSC 

BCC 

SS 
SH 
SG 
SS 
SH 
SG 

BSC: valoración genétirn sin caseínas. 
BCC: valoración genética con caseínas. 
SS: sin selección genotípica. 
SH: selección entrer hermanos. 
SG: selección genotípica. 

MP 
(kg.) 

10.11 ± 0.19 
10,25 ± 0.1 5 
10.20± 0,1 2 
10.34 ± 0.16 
10,35 ± 0.21 
9,87 ±O.V 

TP 
(g/kg.) 

6.41 ± 0.10 
6.69 ± 0.08 
6.93 ± 0,09 
6.76 ± 0. IJ 
6,74 ±0.14 
6.82 ± 0,08 
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que si el efecto es la tasa de proteína (TP), 
estas diferencias si son significativas y apa­
recen en favor del modelo que incluye el 
efecto del gen mayor. En cualquier caso 
está claro que cuando el efecto del gen 
mayor es fuerte (TP), es más favorable para 
la ganancia genética la selección genotípica 
de los candidatos para ser testados. Esto no 
está tan claro cuando el efecto es débil 
(MP). 

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

el año O y el 20, correspondientes a Jos dis­
tintos criterios de selección , Jos diferentes 
modelos de valoración y las distintas for­
mas de utilización de la información del 
genotipo de la caseína a s 1. 

En cuanto a la evolución de Jos valores 
poi igénicos medios para cada año, en gene­
ral coinciden con Ja evolución de los valo­
res genéticos medios. Observamos como 
estos valores son mucho menores a los 
valores genéticos medios en el caso de la 
selección para TP (cuadros 6 y 4) que cuan­
do se selecciona para MP (cuadros 5 y 4). 

CUADRO 5 
DIFERENCIA DE VALORES ENTRE LA POBLACIÓN BASE Y LA EXISTENTE A 

LOS 20 AÑOS PARA EL CARÁCTER CANTIDAD DE MATERIA PROTEICA (MP) DE 
LAS HEMBRAS DE REPOSICIÓN 

MP Valor Reducción de Reducción de 
Poligénico varianza varianza 
medio (kg) pol igénica ( o/o ) genética(%) 

SS 9,62 26. 11 26,34 
BSC SH 9.75 26.73 28.04 

SG 9,2J 24.84 30,36 
SS 9,52 23.66 29,04 

BCC SH 9,46 25, 17 29.97 
SG 8,91 25 .16 30,84 

CUADRO 6 
DIFERENCIA DE VALORES ENTRE LA POBLACIÓN BASE Y LA EXISTENTE A 

LOS 20 AÑOS PARA EL CARÁCTER TASA DE PROTEÍNA (TP) 

TP 

SS 
BSC SH 

SG 
SS 

BCC SH 
SG 

DE LAS HEMBRAS DE REPOSICIÓN 

Val or Poligénico Reducción de 
medio (kg.) varianza 

poligénica (% ) 

4.03 22,86 
4,30 24,82 
4.53 21,39 
4,41 27.8 1 
4.36 24,22 
4.45 23.94 

Reducción de 
varianza 

genética(%) 

66, 13 
75,45 
73,29 
75 ,25 
73 .83 
73.29 
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Las reducciones de varianza, tanto poli­
gén ica como genética, se muestran en las 
cuadros S y 6. Se observa la gran reducción 
de la varianza genética que se produce 
cuando el efecto del gen mayor es fuerte 
(TP) sobre el carácter a seleccionar, mien­
tras que esta reducción es menor si eJ efec­
to del gen mayor es más débil. Por contra la 
reducción en cuanto a la varianza poJigéni­
ca es del mi smo 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 continuación podemos observar una 
se rie de figuras en las que se representa la 
evolución durante los 20 años simulados 
para las hembras de reposición de las fre­
cuencias de Jos diferentes genotipos AA, 
AF y FF (figuras 1, 2. 3 y 4) y Jas varianzas 
poligénicas y genéticas (figuras S y 6). En 
estas fi guras se puede observar la fijación 
de alelos favorables y la reducción tanto de 
varianza poligénica como genética. 

Antes de sacar concJ usiones debemos 
tener en c uenta que para poder utilizar un 

modelo de valoración en el que se incluya 
el genotipo de la caseína a s l como un fac­
tor fijo más, es indispensab le conocer los 
genotipos de toda la población cuya infor­
mación se tiene en cuenta para la valora­
ción de los reproductores. Por el contrario 
si el modelo que se utiliza para valorar no 
incorpora la información del gen mayor, 
solo tendríamos que conocer los genotipos 
de aquella parte de Ja población con los 
mejores índices de valoración genética. A 
otro nivel podemos asociar la selección 
para Ja cantidad de materia proteica, con la 
selección de un carácter que está poco afec­
tado ( 1 vez la desviación típica poligénica) 
por el gen mayor (genotipo de la caseína 
a s J) mientras que la selección para el 
carácter tasa de proteína está asociado a un 
efecto fuerte del gen mayor (3 veces la des­
viación típica poligénica). Finalmente tene­
mos que tener en cuenta que partimos de 
una frecuencia alta del ale lo desfavorable , 
f(F) =0,8. No obstante si tuviésemos unas 
frecuencias menores únicamente se trataría 
de desplazarse en el tiempo hasta que con 
la fijación de las frecuencias nos encontrá­
semos en el caso correspondiente. 
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Figura 1. Evolución de las frecuencias para los tres genotipos (AA . A F y FF) a lo largo de los 20 años 
simulados para las hembras de reposición. Caso de la simulación en la que se selecciona para la 

materia proteica (MP) se valora con un model.o que incorpora la info1mación del genotipo del gen 
mayor (BCC) y se utiliza esta información para elegir entre hermanos candidatos (SHJ 
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Figura 2. Evolución de las frecuencias para los tres genotipos (AA, AF y FF) a lo largo de los 20 años 
simulados para las hembras de reposición. Caso de la simulación en la que se selecciona para la 
materia proteica (MP) se valora con un modelo que incorpora la información del genotipo del 

gen mayor (BCC) y se utiliza esta informac ión para elegir entre los candidatos para ser 
puestos en tes taj e (SG) 
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Figura 3. Evolución de las frecuencias para los tres genotipos (AA , AF y FF) a lo largo de los 20 aíios 
simulados para las hembras de reposición. Caso de la simulac ión en la que se selecciona para la tasa 

de proteína (TP) se valora con un modelo que no tiene en cuenta la información del genotipo del 
gen mayor (BSC) y esta información no se utiliza para elegir entre los machos (SS) 

Podemos concluir de acuerdo con Larzul 

y col., ( J 997) que por un lado, gue cuando 

el efecto de l gen mayor es fuerte, ex is te una 

gran variabilidad y la heredabilid ad de l 

carácter es baja, se de be ut i !izar 1 a selec­

c ión geno típica para los po limo rfismos de 

Ja caseína as!. Po r otro lado . teni endo en 

cuenta e l coste de aná lis is de todos los ani ­

males y los benefi c ios gue se obtienen con 

un modelo de va lorac ión e n e l que se inclu­

ye e l efecto del gen mayor (Jo cual ex ige 

conocer e l genotipo de toda Ja población 

obje to de va lo rac ión) de mome nto, con los 

efectos del gen considerados en este traba-
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Figura 4. Evolución de las frecuencias para los tres genotipos (AA, AF y FF) a lo largo de los 20 años 
simulados para las hembras de reposición. Caso de la simulac ión en la que se selecciona para la tasa 
de proteína (TP) se valora con un modelo que no tiene en cuenta la información del genotipo del gen 

mayor (BSC) y utiliza la in formac ión del ge notipo de las caseínas para seleccionar los cand idatos 
para entrar en el celllro de IA (SG) 
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Figura 5. Evolución de las va rianzas poligénicas (VRPMP) y varianzas genéticas (Y RGMP) para las 
hembras de reposic ión, durante los 20 años simulados, para la simulación en la gue 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 información del genotipo de las caseínas para se lecc ionar entre hermanos para ser puestos en 

testaJe (S H) 
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Figura 6. Evolución de las varianzas poligénicas (YRPMP) y varianzas genéticas (YRGMP) para las 

hembras de reposición, durante los 20 años simulados. para Ja simulación en la que se selecciona para 

la tasa de proteína (TP). se valora con un modelo en el que no se incluye el efecto del gen mayor 

(BSC) y uti.liza la información del. genotipo de las caseínas para seleccionar por éste los candidatos 

para ser testados (SGJ 

jo, no parece justificado incluir la informa­
ción genotípica en el modelo de valora­
ción. 
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DETECCIÓN DE QTLS MEDIANTE LA PARTICIÓN 
DE LA VARIANZA GENÉTICA EN FUNCIÓN 
DEL PARENTESCO ATRIBUIBLE A SEGMENTOS 
DEL GENOMA 
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25198 Lleida 

España 

Se presenta un procedimiento de detección de segmentos cromosómicos que 
determinan l<t vmiación de un determin<tdo carácter, lo que permite generalizar los 
métodos de análisis y detección de QTL. El procedimiento consiste en definir m<1tri­
ces de relaciones genéticas para un segmento particular de ADN. Estas matrices pue­
den ser calculadas tanto analítica como numéricamente. Se presenta una aplicación en 
una población simulada. donde se puede observar, por un<1 parre. la capacidad de dis­
criminar entre fuentes de variación de origen genético y, por otra, el incremento de 
precisión en la predicción del mérito genético de los individuos 

Palabras clave: QTL. Parentesco, ADN. 

SUMMARY 
QTL DETECCION USING GENET IC RELAT!ONSHIPS FOR GENOME 
SEGMENTS 

A new procedure to detect genome segments that affect varia tion in a parriculm 
trait is presented. and thus allowing the detection of QTL. The procedure de fines 
genetic relathionship matrices for any DNA segment. Those matrices can be calcula­
ted both analitically and nume1·ical ly. An apli cation of the procedure in a simulated 
population is presentecl . In this example, the ability of the proceclure to ctiscriminate 
between sources of variation is shown. Morever, the accuracy improvement in the pre­
di ction of genetic rnerit is also presen ted .. 

Key words: QTL. Genetic relntionship, DNA. 

Introducción 

A pesar del gran número de métodos 

estadísticos dispon ibles para la ide ntifi ca ­

ción de genes que afectan a la expresión de 

caracteres cuantitati vos (QTLS) , todos 
e llos se basan. exp lícita o implícitamente , 
en asumi r que ex is te uno o dos ge nes más 

un res iduo genético infinitesimal. Este 
e nfoque presenta una serie de problemas, a) 

la distribución de efectos génicos asumida 
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no es reali sta, el tráns ito entre genes de 
efecto grande y de efecto muy pequeño es 
seguramente grad ual , b) la elección del 
nive l de significación no es obvia y c) 
puede no ser un método robusto si las fre­
cuencias alélicas no son las asumidas. Po r 
ejemplo, en una F2, si no hay alelos fijados 
para e l QTL en cada una de las poblaciones 

origen. 

Un enfoque alternativo es identificar re­
giones que expliquen más variación genéti­
ca que Ja esperada bajo un modelo infinite­
s imal. Esta posibilidad ha s ido planteada 
por VtSSCHER y HA LEY ( 1996) y L1 u y DE­

KKERS ( J 998), pero no desarroll aron la 
metodología necesaria. En este trabajo defi ­
nimos la teoría y la ilustramos con un ejem­
plo sencillo. 

Material y métodos 

Teoría 

Bajo un modelo estrictamente infinites i­
mal, la covarianza genética aditi va entre 2 
individuos es proporc io nal al porcentaje de 
genoma compart ido: 

1 2 2 e 
a(i,i ') = - ¿: ¿: I 0/-1.H' (x)dx = 

2G H:I H'=I o 

"e 2 2 Gi 

= ¿: ¿: ¿: I 011.H'(x)dr 11, 
i = 1 H= I H'= I o 

2 2:c 
1 f 

donde H y H ' son los hap lotipos de cada 
individuo, G es la lo ngitud del geno ma, con 

G = L G 
i=I 

1 

1\ es e l número de cromosomas y es una 
variable indicadora qu e toma e l valor 1 s i 

los haplotipos comparados son idénticos 
por descendencia en la posición x y O en 
caso contrario. En ausencia de marcadores, 
a(i,i ') es el coeficiente de parentesco de 
Wright. Por el contrario, s i se dispus iese de 
un numero infinito de marcadores comple­
tamente informativos, a(i ,i ') podría ser ca l­

culado con total prec is ión. En la práctica la 
s ituación es intermedia. 

a) Marcadores completame nte infonnati­
vos. 

Si los marcadores son completamente 
informa ti vos, se conoce con certeza el ori­
gen garnético de cada uno de los marcado­
res y, por lo tanto, la probabilidad de origen 
de cualquier pos ic ión del genoma es senci­
llamente calculable. 

Si dos haplotipos presentan los mismos 
alelos en ambos marcadores y en la misma 
fase que sus padres, e l coeficiente de paren­
tesco para e l segmento de long itud A. de l 
haplotipo j entre e l individuo i y el ha ploti­
po k del indi viduo i' es: 

o( H;p H; <) = 

1- [C J -r )2 ( 1-r )2 + (r r )2] 
= _l_ J x A-x x /,-x dx 

A. o ( 1-r,)2 

donde r¡ es la fracc ió n de recombinación 
correspondiente a la distancia i. 

Si compa1te n ambos marcadores en fase 
distinta a sus padres: 

o(H;¡H;) = 

¡,_ [C 1-r )2 r 2 + ( 1-r )2 r 2] = _ l J X A-X ),-x X dx 
A. o r . 2 

A 

S i no comparten ning uno de los ale los 
e n los marcadores y los haplo tipos se en­
c uentran en la misma fase que sus padres, 
e l parentesco es: 
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Si no comparten ninguno de los marca­
dores y los haplotipos se encuentran en dis-

tinta fase que los padres: ¡, [ 2( l-r x) r J...x ( [-r,,)r xJ 
6(H;1.H;.k)= + f - ---------- dx 

"- o r 2 

Si los haplotipos sólo comparten uno de 
los marcadores: 

Supongamos dos marcadores polimórfi­
cos separados por una distancia de 20cM y 
el sigu iente pedigrí: 

3 

2 4 

3 

6 8 6 

X 

2 

), 

5 

6 

3 2 

8 5 
3 

a(l,2)= _ l X ( ± ± 
2 i= 1 )= 1 

ó(H . .H.)) = 0,987+0,000+0,000+0,987 
lj 1 J 2 

a(l,3)= _I X ( ± ± 
2 i= 1 J= 1 

ó(H ,H .))= 0,013+0,000+0,000+0,013 
lj lj 2 

7 

8 

4 

7 

0,987 

= 0,013 

267 

- b) Marcadores parcialmente informati­

vos y/o fase desconocida. 

C uando los marcadores son parcialmente 

informativos y se desconoce la fase de los 

mismos, el o ri gen genético no puede ser 
definido completamente y es necesa rio 

ponderar todas las posibles combinaciones. 
Supongamos la misma genealogía con mar­
cadores bialél icos : 
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3 4 

X 

2 3 2 3 

3 3 3 

4 4 2 3 
2 3 

En este caso, y s i de nuevo"-= 0.2 es muy elevad o s i la longitud del genoma 
es suficientemente grande. 

a( 1,2)= 0,86 

a( J ,3)= 0,38 

para el segmento considerado. 

Modelo 

Supongamos: 

y=X/3 + Zu + e 

donde y es e l vector de datos fenotípi ­
cos. X y Z son las matrices de incidenc ia. 
(3 es el vector de efectos s istemáticos, u es 
e l vector de efectos genéticos aditivos y e 
es el vec tor de residuos. 

Vt1r(u)= A 11o 2 

" 
donde AM es la matriz de relaciones aditi­
vas calculadas utilizando la informac ión 
molecular tal y como se ha descr ito. En 
principio, la estimación de h2 y de los va lo­
res genéticos ad iti vos será más preci sa que 
utilizando A (calculada exclusivamente 
con la mformación aportada por el pedigrí). 
Sin embargo. e l incremento de precis ión no 

Más interesa nte es discernir cuál es la 
contribución de cada segmento del genoma 
a la variación genética total. Por ejemplo , 
se puede desc ribir un modelo que atribuya 
una parte de la variación de or igen genético 
a cada cromosoma. 

lle 

u=L u¡ 
i=I 

Ejemplo. Estimación del porcentaje de 
variación atribuido a cada cromosoma 

Si11111 I ación 

Se ha simulado una pobl ac ión consisten­
te en 100 machos y 500 hembras, en un di­
se ño jerárqui co con 5 hembras cruzadas 
co n cada mac ho y 5 descendientes por 
hembra. generándose familias de 25 medio 
hermanos en grupos de 5 herman os com­
pletos. Para cada individuo se han gene rado 
4 cromosomas con 20, l5 , 1 O y S loci infi ­
nitamente polimórficos repartidos homogé­
neamente en cada cromosoma. Cada loc1 
ex plica el 1 % de la variación, por lo tanto 
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CUADROJ 
HEREDABILIDAD ESTIMADA (MEDIA± DESVIACIÓN TÍPJCA POSTERIORES) 

Caso Infinitesimal Crom. 

0,475 ± 0.035 
JJ 0.023±O.O17 O, 184 ± 0,032 
111 0,045 ± 0.034 0 .. 2 13 ±0.066 

la heredabilidad simulada es 0,50. En cada 
cromosoma se han simulado 2 marcadores 
infinitamente polimórficos (Caso 11) y Bia­
lélicos (Caso 111). 

Estimación 

Se ha estimado la hered abilidad utilizan­
do un mode lo animal que no hace uso de la 
información de marcadores moleculares 
(Caso 1), además se han est imado la here­
dabilidad atribuida a cada uno de los cro­
mosomas utili zando 2 marcadores infinita­
mente polimór ficos por cromosoma (Caso 
11) y dos marcadores bialélicos (Caso JII). 
cuya frecu encia génica era 0,5. Los estima­
dores se han obtenido media nte inferenci a 
bayesiana con información a priori vaga. 

La he red ab iJidad total es est imada con 
precisión por los tres procedimientos. Sin 
la utilización de marcadores moleculares no 
es posibl e discriminar entre el origen cro­
mosómico de la variación. Cuando se utili ­
zan marcadores molec ul ares s í es posible 
discriminar entre los orígenes ele la vari a­
ción, aunque la preci s ión que se obti ene 
depende de la cantidad de información di s­
ponible en los marcadores. En el Caso 11 , la 
cantidad ele informac ión polimórfica (P IC) 
es 1. mientras que en el Caso 111 , su PlC es 
0 ,375. Este hecho se refleja en la desv ia­
ción de la distribución posterior marginal 

Crom. JI Crom. l ll Crom. lV 

0.175 ±0.030 O, 1 JO± 0.027 0,035 ± 0,020 
0.096 ± 0.060 0,092 ± ,043 0,058 ± 0.045 

del porcentaje de variación explicada entre 
los casos 11 y lll (Por ejem plo, 0,032 vs. 
0,066 para el primer cromosoma). 

La información molecu lar permite, ade­
más de atribuir las causas de la variación de 
origen genético a di stintos segmentos de 
ADN, refinar la matriz de parentesco y, por 
lo tanto, mejorar la capac idad predictiva del 
mérito genético global, que puede ser usa­
do como criterio de se lecc ión. En el cuadro 
2, se presenta la correlación entre el mérito 
genético simulado y estimado para los tres 
casos cons iderados. Como se observ a, con 
un marcador molecul ar con informac ión 
polimórfica baja (Caso 111) , e l aumento de 
la prec is ión es desprec iable ( 1,6%). por el 
contrario, con un marcador completamente 
informativo se consigue un incremento del 
6,8'Jí en la precisión (Caso ll). 

CUADRO 11 
CORRELACIÓN ENTRE VALORES 

GENÉTICOS SIMULADOS 
Y PREDICHOS 

Caso r2 

11 
lll 

0.617 
0.6.'i9 
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 
pennite calcular los porcentajes de varia­
ción atribuibles a dicho segmento, así como 
mejorar la capacidad predictiva de los 
modelos de evaluación. Incluso cuando no 
existen loci de gran efecto, pero los loci de 
efecto pequeño están repartidos desigual­
mente por el genoma, la información 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 estimación de variación 
genética a segmentos de ADN, por Jo que 
puede ser utilizado para la detección de loci 
de variación cuantitativa (QTL). Con res­
pecto a otras aproximaciones tiene la venta­
ja de que es fácilmente generalizable al 

análisis de varios caracteres simultánea­
mente y que, en principio, será más robusto 
que el enfoque clásico si existe pleiotropía 
y ligamiento. 
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TEORÍA DE JUEGOS Y OPTIMIZACIÓN DE LOS 
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España 

Se analiza el compo rtamiento de varias empresas de genética que , disei'íando 
simuJt<íneamente sus pruebas de descendenci a, tratan de competir en un mismo mer­
cado. Este trabajo muestra que el equilibrio comercial, es decir, el tamaño de famil ia 
que maxi miza los res ultados económi cos para cada empresa. no coi ncide con el tama­
ño de famili a que max imiza el progreso genét ico. El equilibrio comercial. en general , 
lleva a tamaños de fami li a menores. Se mues tra también cómo las em presas inocernes. 
que no hacen uso de la teoría de juegos. ver<ín sus cuotas de mercado arrebatadas por 
empresas que. desoyendo los consejos de Ja genética cuantitativa. tratan de maximizar 
sus resultados paniculares a costa del progreso ge nético común. 

Palabras clave: Prueba de descendencia. Competencia empresarial, Teoría ele juegos. 

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

In thi s paper, the family size in a progeny test uncler limited testin g facilities was 
cletermined considering a scheme where se veral commercial companies were compe­
ting . Compani es that determinecl the family size in order to ma xi mi ze the expected 
proportion of si res which will be selected from its stock were considerecl as competiti ­
ve. On the other hand , companies that determined the fa mily size in order to maxi mi­
ze the expected ge netic progress were cons idered as altru ist. Under the theory of 
ga mes fram ewo rk, it is shown that compet itive companies obtain better commerc ial 
results than al trui st companies. Wh en compe ting against cornpe titi ve companies, 
altruist compani es obtained worse commercial results than they expect. When ali 
companies we re competitive. they obta ined the same commerc ial res ults as if all of 
them were altrui st, but the total genetic prog ress decreasecl. A numcrical proceclure is 
described to calc ul ate the opt imum fam il y size to optimi ze the cornmerc ial result s. 



272 Teoría de juegos v op1i111i:acirí11 de /0.1 prugrw1111.1de111ejora:fálm/n del 111ejorador eg11(1 /a .. 

The res ull of this algorithrn showed that this cornrnercial equilibrium only depend s 011 

the heritability and the ratio between the total tes ting fac ilities of the population ancl 
th e number of sires requ i1·ed for the nrnrket. T hi s commerc ial equilib1·iurn did not 
clepe ncl on the number of compan ic' nor the size of each company. 

Key words: Progen y te ' t. Business competition. Theory of games. 

Introducción 

En este trabajo se estudi a una prueba de 
progenie con los recursos de tes taje limita­
dos. Habitua lme nte en este tipo de proble­
mas. el tama ño de familia se determina 
atendiendo al criterio de maximizar e l pro­
greso genético (HILL, 197 l ). 

Cuando varias empresas comp iten por el 
mismo mercado. su interés se centra en 
conseguir an imales mejores que los ele la 
competencia. Estas empresas pueden pen­
sa r que opti mizar unilateralmente el progre­
so genético las hará más competiti vas , s in 
embargo, di sponen de una herramienta más 
forma l para ana lizar el problema: La teoría 
de juegos (VO N NEUMANN y MORGESTER N, 
1944). Una revisión interesante sobre el te­
ma puede encontrarse en RASMUSEN ( 1994 ). 

Las reglas del juego 

Presentaremos es ta secc ión directamente 
sobre un ejemplo. Dos empresas, la primera 
con 1000 plazas y la segunda con 500 pla­
zas (T=l500, Tl=lOOO y T2=500), realizan 
una prueba de progenie (una sola genera­
ción). El mercado escogerá los lO mejores 
sementales tras la prueba (N= l 0). La here­
dabilidacl es 0,25 . Ambas empresas, inde­
pendientemente de la superioridad genética 
de los sementales se leccionados, buscan 
que sus sementales queden escogidos por 
delante de los de la competencia. 

Ambas empresas conocen todas las re­
glas del juego exce pto el tamaño ele fam ili a 
que emplearán (tendrán que decidirlo) y el 
tamafío ele fa milia de la competencia (ten­
drán que adi vi narlo). En este juego , el 
tamaño ele familia que cada empresa utiliza 
se denom ina su "es trategia". 

Ll amaremos n1 y n2 a los tamaños de 
famili a o estrategias, s i y s2 a Ja cantidad 
de sementales probados (S;=T/n;l-

Cómo jugar 

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

En el juego propuesto, es ele esperar que 
dos terceras partes de los sementales se lec­
cionados ha yan s ido probados por la em­
presa número 1 y una tercera parte hayan 
sido se leccionados por la empresa número 
2. Definiremos los pagos del juego como el 
número de sementa les que consigue colo­
car en el mercado una empresa por encima 
o por debajo ele su número esperado. O sea: 

NT; 
P.=N. - - - -

' I T 

Definimos también la matriz ele pagos 
co mo una tabl a que representa los pagos 
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para ambas empresas en cualquier combi­
nación de estra tegias. Esta matriz ele pagos 
puede ser o btenida por todos los jugadores 
antes de determinar su estrategia. Esta 
matriz se presenta en el cuadro 1. 

Nótese que para obtener los pagos, es 
necesario en cada caso buscar el punto de 
ti-uncarniento adecuado que deje 1 O semen­
tales en el lado derl'cho. Determinar la po­
sición de este punto de truncamiento puede 
hacerse por ta nteo usando un método nu­
mérico (B URDEN y FA fRES, l 985). 

El punto de tru ncamiento ha de cortar 
las distribuciones de los índices de selec­
ción obtenidos por los sementales de ambas 
empresas. Estos sementales son en cada ca­
so una muestra de S individuos con me-

' dia nula y varianza igual a 

02= 

" 

0.2Sn h2 
1 

l +o 25(11¡ - l)h 2 

El juego consiste en que, atendiendo a el 
cuadro J. cada empresa debe adivinar cuál 
será la estrategia que la empresa contraria 
elegirá, y decidir entonces la estrategia pro­
pia que max1mrce sus pagos. 

Resultado del juego del duopolio 

Aunque cada empresa tiene libertad para 
elegir su estrategia, un análisis razonable 
del juego lleva a una elección unívoca de 
las estrategias óptimas de ambas empresas. 
La empresa 1 elegirá corno estrategia un ta­
maño de familia de 8. Si nos fijamos en la 
tabla 1, la columna que da mejores pagos 

C UADRO 1 

MATR IZ DE PAGOS PARA EL JUEGO DEL DUO POLIO. ESTA MATRIZ 
REP RES ENTA LOS PAGOS SO LA MENTE PAR A LA E MPRESA l, YA Q UE LOS 
PAGOS PA RA LA EM PR ESA 2 SO N IG UALES PERO DE SIGNO CONTRAR IO 

TA BLEJ 
PAYOFF MATRIX FOR THE TWO COMPAN!ES GAME. PAYOFFS REPRESENT THE 

PAYOFF FOR COMPANY 1 IN SEVERAL CASES OF S!MULTANEOUS PURE 
STRATEGIES. PAYOFFS FOR THE COMPANY 2 ARE EQU!VALENT BUT IN THE 

OPPOSITE SIGN 

Es trategia de la emp1·esa 1 

2 4 6 8 JO 12 14 16 18 20 
2 o J591 1.942 1.980 1884 1.7 J 3 l.494 l.246 .981 .708 
4 -1.745 o .494 .609 .563 .434 .260 .06[ -.150 -.365 

Estrategia 6 -2.087 -.487 o .132 .11 o .007 -.139 -.JOS -.491 -.678 

8 -2.014 -.578 -128 o -.O 16 -.106 -.237 -.391 -.557 -.729 
de la 

10 -1.796 -.509 - 101 .015 o -.084 -.206 -.351 -.507 -.669 
12 -1.529 -.375 -.006 .097 .080 o -. l 17 -.254 -.403 -.558 empresa 
14 -1. 255 -.215 .118 .209 .190 .112 o -.132 -.275 -.424 

2 16 -.990 -.049 .253 . .133 .312 .235 .127 o -.138 -.282 

18 -.743 .l14 .388 459 .436 .361 .256 .133 o -. 139 

20 -.SIS .270 .520 .582 .557 484 .382 .264 .135 o 
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es la columna 8. Así, la empresa l no ten­
drá dudas en elegir cst;1 estrategia. La 
empresa 2, a su vez , sabe que la empresa J 

~·!cgirá 8, luego el mejor pago para ella está 
en la celda (8 ,8) , ya que cualquier otro 
va lor de esta columna da pagos positivos 
para la empresa 1 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 
una proporción de sementales que corres­
ponde a la proporción de sus recursos de 
tes taje. 

Podemos 1·epresentar el cuadro 1 en 
rn rrna ele gráfica (figura 1 ). Esta figura 

11e form a de s illa ele montar, y el equili-
1 comerci ;il \ 8 .8) corresponde a maximi­

esa super fi cie en una dirección pero 
1·; iimizarla en la dirección perpendicular. 

>­e 
Cll 
Q_ 

2 

E 
8 o 
~ 
(/) 

:;:: 
o 
~ -1 

o... 

Vamos a ver el resultado del juego un 
poco más en detalle . Ambas empresas pue­
den calcu lar, usando métodos numéricos , 
que con l 500 plazas y 1 O se mentales, el 
tamaño de familia que maximiza el progre­
so genético es 14. Entonces. ambas empre­
sas pueden escribir el cuadro 2, que se pre­
senta a continuación: 

Razonemos como la empresa 1: si la 
empresa 2 escoge 14, ya que quiere maxi­
mizar el progreso genético, mi estrategia 
puede se r 8 ó 14. Si escojo 8, conseguiré 

colocar entre los seleccionados 6,8 semen­
tales y si escojo J4, sólo 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 ó 14. Si escojo 8, consegui­
ré colocar entre los se leccionados 6,6 se-

Figurn 1. Pagos paril Ja empresa 1 en el juego del duopolio 

Figure 1. Pa\'Off.\ far 1/1e co111pan1· 1 in 1/1e /wo c11111¡){{11ies ga111e 
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CUADRO 2 
ESTRATEGIAS SIMULTÁNEAS DE AMBAS EMPRESAS, SUS PAGOS Y EL 

PROGRESO GENÉTTCO OBTENrDO DE ESAS COMBTNACIONES 
TABLE 2 

SIMULTANEOUS STRATEGIES OF BOTH COMPANIES. THEIR PAYOFFS AND THE 
TOTAL GENETIC PROGRESS OF THE POPULATION 

ni fl2 NI N 2 

8 14 6,876 3.[24 
l4 8 6.430 3.570 
8 8 6,667 3,333 
14 14 6.667 3,333 

mentales y si escojo 14. sólo 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 mí me interesa escoger 
8. 

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 egoístas forzarán al competir una 
situación 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 teoría de juegos, juegue 14. 

Para la teoría 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 
más específicamente equilibrio de Cournot­
Nash (BINMORE, 1992). 

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

pi p2 E(i'lG) 

0.209 -0.209 l.215 
-0.237 0.237 1.229 

o o 1,201 
o o 1.242 

su decisión, y empresas grandes no tienen 
motivos para comportarse de forma distinta 
a las empresas pequeñas, ni pueden forzar 
jugadas ganadoras. 

Más 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 l. Cuan­
do hay más de dos empresas, el cuadro de 
pagos es multidimensional y el número de 
combinaciones crece de forma galopante. 
Por este motivo, cuando hay varias empre­
sas, éstas tendrán que emplear otros proce­
dimientos para determinar el equilibrio de 
Nash y jugar de forma óptima. 

Planteamos aquí un procedimiento para 
encontrar ese equilibrio teniendo en cuenta 
que la supe1ficíe multidimensional ha de 
ser optimizada para cada empresa en su eje 
de coordenadas. Pueden utilizarse procedi­
mientos similares a los de maximización de 
funciones como los presentados en Prcss 
( l 986), pero teniendo en cuenta que la fon-
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c ión de pagos es particula1· para cada e m­
presa. 

Prese ntaremos e l algoritmo sobre un 
e3emplo , supongamos eJ mi smo caso del 
juego anterior, pe ro ahora juegan 5 empre­
sas cuyos recursos de testaje son 700 pla­
zas. 400 pla zas . 200 plazas, 100 plazas y 
lOO plazas respec tivamente. 

El algoritmo que hemos emplead o es el 
siguiente (ver cuadro 3): todas las empresas 
comienzan Jugando 5. La empresa 1 se 
comporta de form a egoísta y ca lcula que 
jugando 8.29 obtendrá el má ximo bene fi-

c ío . La empresa 2. que desconfía de la 

empresa 1, sabe que va jugar 8,29 y calcula 

que debe jugar 8,46 para maximizar sus 

beneficios, y así suces ivamente. Cuando 

todas las empresas se hayan comportado de 

forma egoísta . las estrategias se rán 8,29. 

8,46, 8,55 . 8,59 y 8,64. La empresa 1 toda­

vía puede ir más lejos y util izar esa infor­

mació n para optimizar de nuevo su estrate­

gia y obte ner 8,64, pero su decisión puede 

ser anticipada por las demás. Cuando todas 

las empresa\ hayan repetido esta operación 

varia s veces, nin gun a de ellas podrá mejo ­

ra r sus pagos con un cambio unilateral de 

CUADRO 3 
RES ULTADOS DE LA CONVERGENCIA DEL ALGORITMO PARA ENCONTRAR EL 

EQUILIB RIO DE NASH EN VA RIOS CASOS CON DIFERENTE NÚMERO DE 
EMPRESAS . LA HEREDABILIDAD FUE 0.25 Y EL NÚ MERO DE SEMENTALES 

SELECCIO ADOS FU E 10 
TABLE 3 

RESULTS AND CONVERGENCE OF THE ALGORITHM REACH!NG THE NASH 
EQUIL!BR!UM IN SEVERAL CASES WITH NUMBER. OF COMPANIES AND SEVERAL 
TESTING FAC!LITY STR UCTURES. HERITABILITY WA S 0.25 AND THE NUMBER OF 

SIRES SELECTED BY TRUNCATION WAS 10 

case T. Ts iter n1 11, 11 3 l14 n, 
" 

700 400 200 100 100 8.299 8.46 1 8,551 8.598 8.647 
2 8.649 8.649 8,649 8.649 8,640 

> 8.6-19 8,649 8.649 8.649 8.649 

2 600 300 300 J 50 1 50 8.26 1 8.377 8.505 8.574 8,649 
2 8.649 8.649 8Ji49 8,649 8,649 

-' 8.649 8.649 8,649 8.649 8,649 

3 850 350 250 50 1 8J 57 8.506 8.623 8.648 
2 8,649 8.649 8.649 8.649 

-' 8.649 8.649 8,649 8,649 

4 900 500 100 8J78 8.599 8.648 
2 8,649 8.649 8.649 

3 8.649 8.649 8,649 
5 900 600 8.378 8.648 

2 8.649 8.649 
3 8.649 8.649 
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su estrategia, entonces esta combin ac ió n de 
estrategias corresponde a l equilibrio de 
Nash. En el cuadro 3 se presenta el resulta­
do de este algoritmo para var ios casos con 
diferente número de empresas . 

En cada paso del algoritmo, Ja empresa 
correspondiente debe optimizar su estrate­
gia asumiendo que las o tra s empresas no 
cambian la suya. Busca r el máx imo de esa 
función puede hacerse con un método 
numérico como el algoritmo de acotamien­
tos suces ivos ( PRESS et al., 1986) . 

El cuadro 3 presenta también otros 4 ca­
sos con diferente número y tamaño de em­
presas. En los 5 casos, los recursos ele testa­
je totale s fu eron 1500, y el equilibrio ele 
N ash fue igual para todos los casos. Esto 
parece s ugerir que e l punto de equilibrio 
depende sólo del cociente entre los recursos 
de testaje y el número de sementales a 
seleccionar (T/N) , y del coeficiente de 
heredabilidad, conclusión ésta que recuerda 
el trabajo el e R OBERTSON ( l 957) acerca del 
tamaño de famili a que optimiza el progreso 
genético. 

Papel del cociente T/N y de la hereda­
bilidad en el equilibrio comercial: En las 
fi g uras 2 y 3 prese ntamos los efectos del 

cociente T /N y de la heredab ilidad en el 
tamaño de familia escog ido por empresas 
altruistas o egoístas y en el progreso genéti­
co obtenido. Se muestra ta mbién la aproxi­
mación de Robertson para e l tamaño de 
familia óptimo. 

,,~os6,J 7 

Nh 2 

Estas figuras muestra n que e.1 equilibrio 
comercial siempre da un tamaño de familia 
menor que el que maxim iza el progreso 
genético, especialmente cuand o la hereda­
biliclad es baja. El progreso ge nético obte­
nido por las 5 empresas egoístas es alrede­
dor de un 3% menor que el obten ido por 5 
empresas altruistas. 
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ESTIMACIÓN BAYESIANA DE PARÁMETROS 
GENÉTICOS Y EFECTOS DE PROCEDENCIA DE 
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Se describe la aplicación de métodos Bayesianos para obtener inferencias sobre 
parámetros genéticos y valores mejorantes en Euca!rptus 11itens. Los datos disponi­
bles incluían registros de altu ra y diámetro de 14.590 árboles procedentes de 162 
fam ilias de polinización abierta y as ignadas a 13 procedencias australianas. El ensayo 
se realizó en 4 regiones de Chile y los datos fueron corregidos para eliminar la hetero­
geneidad de varianzas entre bloques. En el análisis las matrices aditivas se construye­
ron asumi endo un 40'X de autopolini zac ión. Debido a la existencia ele in teracc ión 
genotipo x ambiente los datos prncedentes del sitio IV (Vista Alegre) fueron eli mina­
dos de los análisis. Las med ias posteriores de las heredabilidades para altura y diáme­
tro y las correlaciones genéticas y fenotípicas fueron 0.149, 0. 187. 0.820 y 0.832. Para 
ambos caracteres se detectaron diferenci<ls en valores rnejorantes entre procedenci<1s y 
entre fam ilias. Se anal izó tambien el efecto de la estandarización de los datos sobre el 
rank ing de los árboles. 

Palabras clave: Eucalyptus nitens. Interacción genotipo x med io. Muestreo de Gibbs. 

SUMMARY 
BAYESIAN ESTIMATJON OF GENETIC PARAM ETERS ANO PROVENANCE 
EFFECTS OF GROWTH TRAIS IN EUCALYPTUS NITENS 

The applicat ion of a Bayes ian proced ure to obta in inferences about genetic para­
rneters and breeding values for Eucalrprus 11ire11s is described. An analysis with the 
standard restricted maximum likelihood/best linear unbi<lsed 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 J 3 different Austrnlmn 
provenances. The t1·ees are distributed over 4 sites in Chile. Data were corrected foc 
helerogeneity of phenotypic variances between blocks. In the analysis. a self poll in<l­
tion rate of 4QCA-, fo1· the open pollinated fami lies is assumed in the relationship matrix . 
Data proceed ing from site IV (Vista Alegre) was removed because the ex istence of 
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genolype .x environment interncrion . The posterior means of the herirabilities of heigh1 
and diameter and the genetic and phenotypic correlation were 0.149, 0.187. 0.820 and 
0,832. Differences in breedin g va lue among provenances and among families were 
ev idenced for bolh rrail s. Thc effect of dala standardization by the estimaled block 
pheno1ypic standard deviarion on the overall genetic ranking of trees was also analy­
zecl. 

Key words: Eucalyptus 11i1e11s. Genotype x environment interacrion . Gibbs sam pling. 

Introducción 

En los últimos ai1os se ha propuesto el 
uso de la metodolog ía REM L/BLUP en 
mejora genética fon.; stal (WHITE y HODG E. 
1989; BORRALHO, 1995) como altern ativa a 
métodos tradicionales como la se lección 
feno típica o la basada en índices de se lec­
ción. Sin embargo, este enfoque aú n pre­
se nta algunos problemas que pueden se r 
minimizados con el uso de aproximac[ones 
Bayesianas. especialmente cuando la infor­
mación disponible es escasa, o la estructura 
genea lógica no cstú bien definida. 

En ciencia forestal existen ya CJ ]gunos 
trabajos realizados con es te enfoque 
(GR EE1 y STRAWDERMAN, 1996) pero su 
uso en programas de mejora 110 es ta todavía 
mu y extendido (SORIA y col., 1998). El pre­
sente a11ículo tiene como objetivo la aplica­
ción de esta~ técnicas para el análisis gené­
tico de caracteres de crecimiento en cuatro 
ensayos de progenie y procedencias de 
E11 ca l.vptus 11ite11.1 localizauos en la regi ón 
\ll!I de Chile. usando un modelo bivariantc 
i nd i v iclual. 

Material y métodos 

Los datos del presente estudio fueron 
recogidos por el Instituto Forestal ele Chil e 
(INFOR) para eva luar el crecimi ento de 

162 familia s de polinización abierta de Eu­
ca!vptus 11ire11s, procedentes del sudeste 
australiano, en di stintas regiones de Chile. 
La colección de semillas involucradas en 
los ensayos fue adquirida al CSIRO, Aus­
tralia , en los años 1987 y 1988 (cuadro l) y 
asignadas a 13 procedencias distintas. 

Los ensayos se establecieron en cuatro 
localidades del país, tres de ellas en la re­
gión \l lll de Chile y l.a restante en la región 
X situada más al SLtr y con unas condicio­
nes climáticas muy diferentes (cuadro 2). 

Se empleó el diseño de "bloques de 
fámilias compactas" equivalente al de par­
celas dividas ( "split sp!ot" ) en su di stribu­
ción en el campo. En este esquema, la par­
cela principal estuvo compuesta por la pro­
cedenc ia, y dentro de ésta se distribuyeron 
al azar las progenies , representadas por par­
ce las de cuatro plantas en línea. Cada ensa­
yo estuvo formado por 8- 1 O bloques rodea­
dos por dos hileras perimetrales de plantas 
de aislación para minimizar el efec to de 
borde. La altura y el diámetro a la altura del 
pec ho ( 1 ,3 m) fueron medidos en todos los 
árboics supervivientes a los 5 años de cuad. 
Los datos disponibles se muestran en el 
cuadro 3. 

Interacción Genotipo x Ambiente 

La verificación de la no ex istencia de in ­
teracc ión genotipo x medio es un asunto de 
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CUADRO J 

ANTECED ENTES DE LA COLECCIÓN DE SEMI LLAS DE EUCALYPTUS NITENS 

Lugar Nº Latitud Longin1d Altitud 
de ori gen Familias (Sur) (Oeste) (:--:SNM) 

l Major Point Ebor SW 10 30° 25 ' J 52º 25' l.450 
2. Barrington Tops SW 9 3 1 o 55' 15 1º J O' 1.450 
3. Tallaganda SF NSW 5 J 5º 48' 149º 3 I' 1.280 
4. Ta l laganda SF NS W 7 35° 48. 149º 3¡ · 1.250 
5 Tal laganda S F NSW 11 35º 52. 149º JO' 1.105 
6. Tallaganda SF NSW 7 35º 52. 149° 28' 1.417 
7. Anernbo Tallaganda NSW 5 35º 54. 149º 30' 1.300 
8 Tal laganda NS W 13 36º oo· 149° 54 ' 1.050 
9. Brown Mt. Nimmitabel SW 11 36º 32' 149º 28' l.000 
10. Glenborg SF NSW 9 J6º J8' 149º 24' 1.050 
1 l. Toorongo Plate;w VIC. 39 37º 47' 146º 16 ' 900 
12. Toorongo Plateau VIC. 16 37º 54. 146º oo· 1.000 
13. Rubicon VIC 20 37º 18' 145° 49' 1.000 

CUADRO 2 
lDENTIFICACIÓN DE LOS ENSAYOS CONSIDERADOS EN LOS ANÁLISIS 

Locali zación 
Ensayo Región. Provi ncia, Comuna 

l El Durazno VIII R. \iuble. San Carlos 
2. San Lorenzo VIII R. Bio Bio, Sta. íl mbara 
] El Mo1rn V fil R, B io Bio. 'vi ulcl1én 
4 . Vista Al egre X R. Valdivia. 'vlaJil 

gran importancia en mejora forestal debido 
a Ja pec uli ar estructura u.: los ensayos 
forestal es . En nuestro estudio se emplearon 
dos método s de :tn<ili s i. pr li min ares para 
examinar la importancia de la interacc ión 
procedenc ia por sitio. 

Componentes de Varianza 

Para cada uno de los caracteres reg istra­
dos se real izó un aná lis is de varianza y se 

Latitud Longitud Fecha de N. 0 Progenies 
Sur Oeste estab lec imiento 

36" 26' 71 ° .l5' ago. 91 1 957 
37° 30' 71 o45' JUi. 90 '.1259 
37° 55' 72° 00' jlll. 90 4.485 
39° 60' 72º so· jul. 90 4.889 

calc ul ó la proporc ión de la va 1·i anza total 
represen tada por cada fuente de \ ariación. 
El modelo empleado fue: 

YUklm = P1 + F1111 + S1 + B1«1 + PS;¡ + 

+ PBi11k1 + e iJk/111 

donde YUk/111 es Ja altura o di áme tro del árbo l 
m1" de la fam ilia/'' de la i111 p rocedencia 
creciendo en el bloque f111 del sitio k1h; P

1 
es 

e l efecto de la i'" procedenci a : F¡1;1 
es el 
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efecto de la familia/'' dentro de la proce­
dencia i'h: s, es el efecto del k'11 sitio: B1(ki 

es el efecto de l bloque ¡rh dentro del s itio 
k'1'; PS;k es el efecto de la interacción de la 

Procedencia i'" y el sitio k'" PE es el ' ,,, k 1 

efecto de la interacción de la procedencia 
i1

" del bloque!'" dentro de l sitio k'h y e .. 1.1kl111 
es el error aleatorio asociado al dato Uklm'h 
La esperanza de los cuadrados medios 
(EMS) fue calculada utilizando el procedi­
miento GLM del SAS (SAS INSTITUTE lNC., 
1988). 

En los programas de mejora, uno de los 
criterios que se siguen para despreciar el 
efecto de la interacc ión, cuando ésta ha 
sido sign ificativa, es el indicado por SHEL­
BOURNE ( 1972). Este autor sugirió que 
cuando el componente de varianza debido a 
la interacción es menor a la mitad del debi­
do al genotipo (o~XE./o~ < 0,5), la interac­
ción genotipo x ambiente carece de s ignifi ­
cación práctica. 

Correlaciones genéticas 

Otro de los criterios seguidos para estu ­
diar la importanc ia de la inte racc ión es el 
valor de las corre laciones genéticas en tre 
un mismo carácter medido en varios sitios. 

Éstas fuero n estimadas con e l programa 
YCE (GROENEVELD, 1998). JOHN SON y 

8URDÓN (1990) y WOOLASTON y co l. , 
( 1990) dan como valor umbral 0,8, por 
encima del cual la interacción genotipo x 
medio puede despreciarse. 

Estandarización de los datos 

La heterogeneidad de varianza entre blo­
ques fue corregida para los dos ca racteres 
registrados, mediante una estima de la des­
viac ión estándar dentro de grupos: 

v''. = )'· + 0 8 (v .. - v.) Is 
•· 1) 1 ~ 1j _,. I 1 

donde v es la observación individual del 
• 1.f 

árbol /'' en el bloque i'11 , Y; es la media del 
carácter en el bloque i'", \es una estima de 
Ja desviación estándar dentro de bloques 
o btenida usando un procedimiento empíri­
co Bayes iano que combina la informac ión 
de los datos de cada bloque con la informa­
ción a priori del resto de los bloques (WE1-
GEL y GIANOLA, 1993) y o h es la desviación 
estándar base correspondiente a cada carác­
ter y región. Ésta se defin ió como la des­
viación estándar media del bloque, es decir, 
valores ele 2,07m (a ltura) y 2,88 cm (diá­
metro). 

CUADRO 3 
REGISTROS DISPONIBLES EN LA BASE DE DATOS 

Todos los sitios Excluido sitio 4 

Nº Árboles con dato (11) 14.590 9.70 1 
Nº Fami lias 162 162 
Nº Á rboles en pedigrí (11,) 14.752 9.863 
Nº Pwcedencias 13 [) 

Media Altura (s.d.). m 8.213 (2,643) 7 .995 (2,696) 
Media Diámetro (s.d.) , cm 8,602 (3.:158) 8,361 (3J86) 
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Las desviaciones estándar medias de los 
bloques después de la transformación de 
los datos fueron de 2,02 m y 2,83 cm para 
la altura y el diámetro, respectivamente. 
Aunque la heteroge ne idad de varianzas de 
ambos caracteres se redujo considerable­
mente después de la transformación, el test 
de Barlett siguió siendo signif icativo para 
ambos caracteres . Actualmente se están 
estudiando nuevos métodos de correcc ión 
de la heterogeneidad de varianzas. 

Modelo 

La eval uación genética de los árboles se 
realizó siguiendo el modelo mixto bivarian­
te : 

.v = X f3 + Z u + e 

donde .v es la matriz de observaciones (a l­
tura y diámetro) de orden n x 2, X y Z son 
matrices de incidencia conocidas que rela­
cionan .v con los efectos fijos f3 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= ru¡,llz] es una ma­
triz 11

11 
x 2 de efectos genéticos ad itivos; e= 

le 1,e2] es una matri z n x 2 de efectos resi­
duales. Las distribuc iones asumidas en este 
modelo que cons ideran las procedencias 
como grupos genéticos fueron: 

uli u, A, Q, g - N(Qg, A @ I) , 

elI,, - N(O, l ® I) 

donde A es la matriz de relaciones aditivas; 
Q es una matriz 11

11 
x 13 cuyos elementos qi 

representan la proporción ele genes del 
árbo l i derivados de cada procedencia j; g 
es una matriz 13 x 2 de los efectos de las 
procedenc ias para ambos caracte res 
(QUAAS, 1988) y I ,, y Le son las matrices 
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de (co)varianzas de los efectos genéticos 
aditi vos y residuales. 

Un aspecto fundamental de los progra­
mas de mejora genética vegetal que impli­
can poi in ización abierta es el desconoci­
miento de los padres. En Eucalyptus existe 
una complicación ad icional deb ido a la 
ex istenc ia de autopolinizac ión parcia l. 
En las eval uaciones genéti cas clás icas 
(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-
1 inización (s) (BORRALHO, 1995) 

h2 = 0,2sh;, !(a - 0,25Fh;,) 

siendo F= 0,Ss, h~ la heredabi lidad obteni­
da en e l anál isis REML y a las re lac iones 
aditivas medias entre Jos árboles 

a = s2 + 2s ( 1 - s) 0,5 + ( J - s)2 0,25 

En el presente aná lisis, las matrices adi­
tivas se construyeron teniendo en cuenta 
una tasa de autopo linizac ión del 40%, se­
gún PÉR EZ-ENCISO y FERNANDO ( 1992), de 
forma que fue considerada tanto en la esti ­
mación ele los parámetros como en la eva­
luación de los individuos. 

Para e l análisis bayesiano se s iguió la 
metodología propuesta por SORENSEN y col. 
( 1994) y extendida a modelos biva riantes 
usando una generali zac ión multivariante de 
la distri bución x2 (distribución Whishart) 
por VARONA y co l. ( 1994). Tanto para los 
efectos fijos como para los componentes de 
va ri anza se emplearon distribuciones a 
priori planas. 

En el muest reo de Gibbs se rea li zaron 
506.000 iteraciones, descartándose las 
6.000 primeras y un interva lo de muestreo 
de 1 /50 salvándose, por tanto, 10.000 
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muestras de cada parámetro de interés. Para 
el análisis post-Gibbs se estimaron los per­
files Je las di stribuciones marginales con 
estimadores tipo kernel (SILVl'.RMA N, 1986) 
Los análisis se efectuaron sobre una sub­
muestra de l .000 puntos (uno de cada 10) 
de la muestra de Gibbs. 

Los análisis se realizaron con los datos 
estandarizados y sin estandarizar para eva-
1 uar el impacto de la transformación en la 
predicción de los valores mejorantes y sus 
implicaciones en la posible selección. 
Éstos, a su vez, se compararon con los re­
sultados obtenidos con la metodología 
REML/BLUP para los que se utilizaron los 
programas de estimas de componentes de 
varianza VCE (GRO ENEVELD, 1994) y de 
evaluación genética PEST (GROENEVELD y 
col., 1990) 

Resultados y discusión 

Interacción Genotipo x Ambiente 

Las varianzas de la interacción proce­
dencia por sitio fueron muy significativas 
para ambos caracteres estandarizados, sien­
do la proporción de dicha varianza respecto 
a la varianza total del l ,5% y 1,4% para al­
tura y diámetro, respectivamente. De acuer­
do con el criterio propuesto por SHEL­
BOURNE ( 1972) la interacción no puede des­
cartarse en este estudio. Si bien para la altu­
ra el valor de CJ~xs !CJ~ fue 0,312, para el 
diámetro este valor fue 0,837, superior al 
umbral de 0,5. En los datos sin estandari­
zar, el efecto ele la interacción fue todavía 
mayor (0,474 para altura y 1,017 para diá­
metro). 

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

Las correlaciones entre los sitios El Du­
razno, San Lorenzo y El Morro (situados en 
la VIII Región ele Chile) son mayores al va­
lor umbral definido por JOH NSON y BuRDÓN 
( l 990) y WOOLASTON y col. ( J 990), mien­
tras que entre estos sitios y Vista Alegre 
(situado en la X Región) son menores. 

Según es tos resultados procedimos a 
rea lizar el an álisis de varianza descrito 
anteriormente excluyendo el sitio Vista 
Alegre del mismo y el efecto de la interac­
ción perdió importancia ( ri¡,xs / d P = 0,093 
y 0,334 para altura y diámetro respectiva­
mente). 

A efectos prácticos habria que utilizar un 
modelo mu: Licarácter considerando los 
datos de este sitio como caracteres distintos 
a los del resto de los sitios, sin embargo 
debido a la poca información de la que dis­
ponemos se optó por descartar los datos de 
Vista Alegre en los análisis subsiguientes. 

Estandarización de los datos 

La influencia de la c-,landarización de 
los datos en Ja evaluación genética se mues­
tra en el cuadro 6. l .as estimas de los coefi­
cientes de correlación entre las medias pos­
teriores de los valores genéticos obtenidas 
con los datos sin tipificar y tipificados para 
las procedencias, fami 1 ias y árboles fueron 
muy altas ( 1,000, 0,997 y 0,997 para altura 
y 0.984, 0 ,995 y 0,996 para diámetro, res­
pectivamente). Se observaron cambios muy 
pequeños en el ranking de las procedencias, 
familias y en el conjunto de los árboles. 
IB AÑEZ y col. ( l 996) demostraron que las 
predicciones ele los valores mejorantes de 
los datos individuales en bloques con ma­
yor / menor varianzas se espera que dismi­
nuyan / incrementen cuando se realiza la 
estandarización de las varianzas fenotípi­
cas. 
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CUADRO 4 
CORRELACIONES GENÉTICAS ADITIVAS (ERRORES TÍPICOS) ENTRE ALTURA 

EN DIFERENTES SITIOS 

San Lorenzo 
El Morm 
Vi sta Alegre 

El Durazno 

0,958 (0,056) 
0.800 (0.087) 
0.672 fo.1 00) 

San Lorenzo 

0.872 (0,059) 
0.778 (Ü.068) 

CUADRO 5 

El Morro 

0,691 (0.077) 

CORRELACIONES GENÉTICAS ADITIVAS (ERROR ES TÍPICOS) ENTRE 
DIÁMETRO EN DI FERENTES SITIOS 

San Lorenzo 
El Morm 
Vi sta AJegr·e 

El Durazno 

0.795 (0,089) 
0.846 (0,066) 
0.766 (0,085) 

San Lorenzo 

0,926 (0.049) 
0,756 (0.074) 

CUADRO 6 

El Morro 

0,708 (0.062) 

PRINCIPALES ESTADÍSTICOS DEL CAMB IO E RA NKING GENÉTICO CUANDO 
LOS VALORES MEJORANTES PREDICHOS SON ESTIMA DOS CON DATOS SI N 

EST.\NDARIZAR Y ESTANDARIZADOS 
(Q 1, Q2 ,Q·1 = PER C:F.'fflLES 25, 50 Y 75, R =CORRELACIÓN DE SPEARMAN ) 

Media Moda QI Q2 Ql Min. Max. r 

Allum 

Procedencias 0.00 0.00 0.00 0,00 0,00 O.O 1.000 
Familias 0.00 1.00 -2 ,25 0.00 2,00 -10, 10 0,997 
Árboles 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)40 

Oiámelra 

Procedencias 0.00 0.00 -0.50 0,00 O.SO -J.1 0.984 
Familias 0,00 1.00 -2.00 º·ºº 2.25 -16 .17 0.995 
Árboles 0.00 -24.00 -140,00 6.00 154,00 - l354. l046 0.996 
100 mejores 25 .02 N,U. - 12 .00 9,50 63 .75 -66 .17 1 0.553 

N.U.: No única. 
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El efecto más importante de la estandari­

zación de los datos se observó al analizar el 
mérito ge nético de los mejores árboles y, 
por tanto, de los candidatos a la selección 
(correlaciones de 0 ,340 y 0,553 para altu ra 
y diámetro respectivamente). La compara­
ción de las dos 1 is tas de los valores mejo­

rantes de los 100 mejores árboles predichos 
por ambos métodos, muestra que sólo el 
63% (Altura) y el 7 J % (Diámetro) de éstos 

están presentes en ambos catálogos. Para 
un programa de mejora , los cambios en el 
ranking genético son de partic ular relevan­
cia s i coinc iden con diferencias en la su­
perioridad genética de los individuos selec­
c ionados. 

Parámetros Genéticos 

En la fi g ura 1 se muestran las di stribu­
c iones marg inales pos te rio res ele Jos pará­
metros de interés (hereclabi lidades y corre-

0.090 0.120 0.150 

Mtdi1: 0.820 
Mediana: 0.822 
Moda: íl.8JI 
lnrtrva.'.ISº/• : tO. 760 - 0..8791 
REML: 0.82 1 

Mrdía: 
Mtd.iana: 

0.180 

0.149 
0.147 
0.132 

0.210 

XA 

lac iones) o btenidas con los datos estan­
darizados. También se incluye un resumen 
de los principales estadísticos de dichas 
di str ibuciones, así como las estimas pun­
tuales o btenidas con REML y ajustadas a 
una tasa de polinización del 40%. 

Una de las princ ipales limitac iones de 
las estimas REML de (co)varianzas es que 
su distribución no es conocida. Sin embar­
go con los métodos bayesia nos el conoci­
miento de las distribuciones posteriores de 
los parámetros permite la construcción de 
interva los de confianza. Los intervalos del 

95% de mayor densidad posterior son los 
intervalos de confianza más usuales y fue­
ron ca lc ulados para todos los parámetros 
analizados . Para casi todos e llos las distri­
buciones fueron asimétricas . 

Como cabría esperar a l emplear distribu­
ciones a priori planas, las estimas REML 
fu eron muy parecidas a las modas poste rio-

Mr-di1t: 0.187 
Mtdia09: 0.184 
Moda: 0.182 
lntrn-a.95%: f0.lJ6 - 0.2431 
REML 0.178 

0.116 0.147 0.178 0.208 0.239 0.270 0.301 

Mtdia: O.S32 r , 
Mtdiau: 0.832 
Moda: 

0.670 0.706 0.742 0.778 0.814 0.850 0.886 0.700 0.818 0.822 0.826 0.830 0.834 0.838 0.842 

Figura 1. Distribuciones marginales posterio1·es de las heredabilidades de la altura (11 2ALTUR) y 
di<Ímetro (11 2

0 1A,l4ETRO ) y de la correlaciones genéticas (r) y fenotípicas (r
1
,). 
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res obtenidas usando técnicas Bayesianas. 
Además fueron semejantes a las encontra­
das en la bibliografía ( IPJNZA y col., 1997). 

Efectos de las procedencias y valores 
mejorantes de las familias 

En el anál isis bayesiano las procedencias 
fueron incluidas en el pedigrí como padres 
fantasmas en vez de incluirlas como efectos 
fijos en el modelo de evaluación. Los valo­
res de la media y desviaciones estándar de 
las correspondientes distribuciones margi­
nales de los efectos de Jas procedencias 
australianas se presentan en el cuadro 7. 

Los efectos de las procedencias en am­
bos caracteres se calcu laron como la dife­
rencia en valores genéticos en relac ión a la 
procedencia Toorongo Plateau ( 11 ) de Aus­
tralia, considerada Ja población base al se r 
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la más representada por e l mayor número 
de fam ilias (39). 

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

Las medias posteriores de los valores 
mejoran tes de las famiJ ias Austral ianas 
oscilaron entre Jos va lores extremos: -2,974 
a 1,424 m (a ltu ra) y -3,532 a 2,374 cm (diá­
metro). Las desviaciones estándar posterio­
res de estas fa mi 1 ias variaron de 0,254 a 
0,448 m (altura) y de 0,381 a 0,672 cm 
(diámetro). Estos va lores indican la dife­
rente información disponible de las fami ­
lias de cada procedencia, de manera que los 
efectos de las procedencia 3 (Tallaganda 
SF) y 7 (Anembo Tallagancla), con sólo 5 
fam ilias y 200 datos de árboles y 5 familias 
y 325 datos de árbo les respectivamente. 

CUADRO 7 
MEDIA Y DESVIACJÓN ESTÁNDAR DE LAS DISTRIBUCIONES POSTERIORES DE 

LOS EFECTOS DE LAS PROCEDENCIAS AUSTRALIANAS Y ESTIMAS BLUP 
PARA ALTURA Y DIÁMETRO 

Altura Di<írnelro 

M edia (s.d.) BLU P M edia (s.d. J BLUP 

Procedencia 
l .M ajor Point Ebor -1,712 (0, 188) - l,665 - 1,59:1 (0J02) - 1,542 

2.Barrigton Tops -0.826 (0, 199) -0.803 -0.038 (0,312) -O.O 10 
3.Tallaganda SF - 1.233 (0.26 1) -1.2 1 o -ü.976 (0.40 1) -0,957 

4.Tal laganda SF - 1.647 (0.226) - 1.586 - 1.1 94 (0J64) - 1. 11 ü 

5.Tallaganda SF - 1,422 (O, 179) - 1.376 - 1.4 12 (0,296) - LJ61 
6.Tallag;rnda SF -1.297 (0,207) -1.270 - 1,082 (0.327) - 1,049 

7.Anembo Tal laganda -1 .31 l (0.255) - 1.277 - 1.008 (0.41 O) -0.959 

8.Tal laganda - 1.262 (0.176) - 1.2 14 -0.907 (0.279) -0.9 10 

9.Brown Mt. Nimmitabel - 1,594 (0. 185) - l.546 - 1,285 (0,292) - 1,230 
10.Glenborg SF - 1,386 (0.201) - 1,3 19 -J .056 (0,3 14) -0,95 1 

l l.Toorongo Plateau ü,000 0,000 0,000 0,000 
12.Toorongo Platea u -0.300 (0.165) -0,276 -0.4 1 o (0,253) -0.385 
1 J.Rubicon 0.602 (0,1 48) 0,653 0,980 (0,225) 1,049 
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CUADRO 8 
PRINCfPALES ESTADÍSTfCOS DEL CAMB IO EN RANKING GENÉTICO CUANDO 

LOS VALORES MEJORANTES PREDICHOS SON ESTIMADOS CON BLUPO 
TÉCNICAS BAYES!ANAS 

(Q 1, Q2 ,Q1 = PERCENT ILES 25, SO Y 75, r= COR RELACIÓN DE SPEARMAN ) 

Media Moda QI 

Altura 
Pmcedencias 0,00 º·ºº 0.00 
Fami lias 0,00 0.00 -2,25 
Árboles 0.00 0,00 -84.00 
l 00 mejores 2.48 0.00 -7.00 

Diámetro 
Procedencias 0.00 º·ºº 0.00 
Fami lias 0.00 - l .00 -3,00 
Árboles 0.00 1,73 -95,00 
100 mejores 2,09 º·ºº -5,75 

son las estimadas con mayor error, mientras 
que la procedencia 13 (Rubicon) con 20 
fam il ias y 1.047 registros es la estimada 
con mayor precisión (excluida la proceden­

cia 1. 1. Toorongo PJateau con 39 fami lias y 
2.493 registros cons iderada. por este moti­
vo, como referenc ia). 

Evaluación BLUP vs. Muestreo de Gíbbs 

En la comparac ión entre los rank ing de 
las procedencias y valores mejorantes de 
las fam ili as y árboles obtenidos por BLUP 
y muestreo de G ibbs. las diferencias fueron 
insignificantes (cuadro 8). 

En consecuencia, el impacto de Ja técni­
ca de eva luac ión genética es mu) poco 
importante tanto para las familia s (para la 
mitad de las fami lias el cambio en pos ic ión 
es menor a 3) como para e l caso de l ran­
king de los 100 mejores árb\Jl<.:s (so lo 8 
para la altura y S para el diámetro serían 

Q" QJ Min., Max. r 

0.00 0,00 O.O 1,000 
0,00 1.00 -9, 17 0.995 
9.00 103.00 -9 19,2973 0,998 
l ,50 10.00 -31.55 0,878 

0.00 º·ºº -2.1 0,984 
-1.00 2,00 - 11 .16 0,996 
1 J.00 112,00 -3676.1369 0,998 
0,00 7.00 -26.80 0,934 

seleccionados por técnicas bayesianas y no 
estarían presentes si se se leccionara por e l 
mérito genético estimado vía BLUP). La 
respuesta a la selecció n, por tanto, no esta­
ría muy condicionada por el método de 
estimación s iendo, las diferenc ias de la 
media de los valores meJorantes ele los 100 
árboles se lecc ionados estimados vfa Gibbs 
y REML/BLUP trivial es. 

Los resultados obten idos confirman la 
aplicabil idad de las técnicas de modelos 

mixtos al anális is de datos foresta les y ev i­
dencian , en nuestra opinión, la riqueza de 
informació n que proporcionan las técnicas 
bayesianas y las ventajas que su futura apl i­
cación en programas de mejora de Euca lyp­

tu s podrían con ll evar. 
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MEJORA GENÉTICA DEL PINO RADIATA 
(PINUS RADIATA O.DON) EN EL PAÍS VASCO 
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España 

RESUMEN 

Se expone brevemente la metodol ogía empleada en el programa de mejora de 
pino radiata en el País Vasco y se comentan algunos resultados obtenidos e n los dife­
rentes ensayos de campo asociados al programa, en especial los referentes a c iertos 
panímetros genéticos. 

Palabras clave: Pino radiata, Mejora genética, Parámetros genéticos. 

SUMMARY 
RADIATA PINE BREEDING PROGRAM IN BASQUE COUNTRY 

Methodo logy of radiata pine breeding program in Basque Country are briefly 
exposed . Sorne results concerning generic parameters of the species are also discuted. 

Key words: Radia ta pi ne, Breeding program, Genetic parameters. 

Introducción 

A pesar ele que las masas de Pinus radia­
t11 de la Comunidad Autónoma Vasca 
(CAV), se pueden catalogar entre los bos­
ques más producti vos de Euro pa, son sus­
ceptibles de mejora. En efecto , la produc­
ción media del bosque de pino rad iata en la 
Cornisa Cantábrica ronda los 13 m3/ha/año, 
mientras que en otros países (Chile, Nueva 
Ze landa) puede alcanzar va lores medios 
superi ores a los 25 m3/ha1a1\o. Teniendo en 
cuenta la diferenc ia entre las condiciones 
naturales y soc ioeconómicas de la CAV y 
de los países c itados; una c ifra factib le en 

cuanto a la producc ión en nuestro ámbito 
sería de 15-18 m 1/ha/año. Buena parte ele 
este incremento se podría conseguir me­
diante la mejora genética de la especie. 

En la actua lidad , Ja espec ie ocupa unas 
150.000 has en Ja CAV y prod uce una 
media an ual de l .500 .000 metros cúbicos 
de madera Jo que supone el 15% de la pro­
ducción maderera de España. Desde J 984 
se lleva a cabo un Progra ma de mejora ge­
nética con el objetivo princ ipal de aumentar 
su rendimiento en madera. En 1998 se ha 
ampliado el objetivo inicial con la creación 
de líneas res istentes a un hongo patógeno 
ll amado Diplodio pinea Desm. (Ki rxck). 
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Los programas de mejora genética fores­
tales tienen una serie de particularidades 
que merece la pena destaca r. 

- Los árboles tienen largos ciclos gene­
rativos. En el caso de pino radiata, el apro­
vechamiento de Ja madera se hace cuando 
e l árbol ha alcanzado 30-35 ai'íos mientras 
que en otras especies como el haya o roble 
hay que es perar 100-1 20 años. Los resulta­
dos de la mejora muchas veces no son 
o bservables en un ciclo de vida humano, 
por lo que es necesario la continuidad del 
trabajo a lo largo de vari as generaciones de 
mejoradores. 

Debido a estos largos c ic los, los objeti­
vos iniciales del Programa pueden no ser 
de interés al cabo de cie rto tiempo. Un cla­
ro ejemplo de esta circunstancia fueron los 
progra mas de mejora en c iertas especies de 
coníferas de EE.UU. enfocados a la pro­
ducc ión papelera cuando la actual demanda 
es para madera de s ierra. Además, las 
corre laciones ju venil-adulto, espec ialmente 
en lo que respecta a las ca rac ter ís ticas del 
crec imiento, no sue len se r satisfactorias. 
Esto requiere efectuar ensayos durante un 
número considerable de años antes de que 
se estime con precis ión la tasa potencial de 
c rec imiento de un determinado genotipo. 
Las correlaciones juvenil-adulto son poco 
c laras para el c rec imie nto, y de rivan del 
hecho de que Jos diferentes á rboles poseen 
distintas curvas de crec imiento. Algunos 
inician el crecimien to y maduran rápida­
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 tamaño de los árboles también crea 
problemas en los procesos de medic ión , 
cruzamientos y recolección de sem ill as. 
Otro aspecto con e l tamaño es encontrar 
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áreas adec uadas para "almacena r" el mate­
rial genético y para real izar ensayos . 

- Como aspec to pos itivo, las especies 
fores ta les muestran e n genera l una gran 
variabilidad genética por lo que Jos progra­
mas de mejora suelen ser via bles en la 
mayoría de los casos. Esto es es pec ialmen­
te c ierto en el caso de carac terísticas de 
adaptab ilidad y re s istencias a plagas y 
enfermedades (ZOBI 1 . 1984 ). 

Metodología 

La metodología del Programa de Mejora 
Genética del pino radiata es muy similar a 
las que se aplican en muchos programas de 
mejora forestales. A con tinuación se deta­
llan las fases más importantes: 

a) Selección de mejora ntes (árboles 
plus). 

Originariamente el proceso de selección 
se planteó siguiendo un procedimiento muy 
estricto: Jos árboles candidatos debían te 1; .._ , 
un 20% y 10% de superio ri dad en diámetro 
y en altura respec ti vame nte en relac ió n a 
los cuatro mejores individuos del rodal. 
Además debían te ner bue n porte. rama de 
pequeño diámetro e insertada perpendi cu­
larmente en el tronco, una guía definida y 
vigorosa, y no padecer enfermedad o plaga 
a lg una. Básicamen te, es ta s condiciones se 
c umplen en los 82 árboles seleccionados 
has ta e l día de hoy. En algún caso se han 
primado más las caracterís ti cas relaciona­
das con la forma del árbo l que con e l crec i­
miento. 

La cantidad de árboles seleccion ados ha 
ven ido determin ada en gran medid a por 1 a 
capacidad o perativa del personal ex istente 
pudiéndose establecer que la aparición ele 
un árbol plus supone 5 ó 6 días de búsque­
da por dos personas, en las condiciones del 
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pino radiata en el País Vasco: masas coetá­
neas , buena red de pistas forestales aunque 
impracticables en época de lluvias intensas. 
falta de continuidad en los rodales (distri­
bución en mosaico), etc. La selección de 
árboles pJus se centró en pinares de más de 

20 años y por término medio apareció un 
árboJ plus cada 150 ha lo que supone una 
se lección cada 40.000 individuos. El proce­

so de selección ha sido continuo desde el 
año t 986 y a medida que van apareciendo 
nuevos árboles, se van incorporando al pro­
grama de mejora hasta llegar a una cifra de 
150, que se considera óptima para la pobla­
ción a mejorar (Burdon com. pers.). 

b) Huertos Semilleros. 

Un huerto semillero por definición es 
un a plantación de c lones o de progenies 
se lecc ionadas y que se maneja para produ­
cir frecuentes cosechas de semillas, abun­
dantes y fácilmente aprovechables. Las 
semi llas pueden producirse mediante poli­
nizaciones controladas o mediante poliniza­
ción libre entre las plantas presentes. 

La propagación vegetativa de los árboles 
plus (clones) se realizó principalmente 
mediante injerto de yema terminal. En 
1987. se instaló un huerto semillero de 
polinización controlada en Llodio (Álava) 
con 60 árboles y 18 clones/árbol. 

En este huerto se han tenido que poner a 
punto ciertas técnicas complementarias 
para la realización de las polinizaciones 

controladas. En el año 1994 se empezó a 
combi nar la polinización con aislamiento 
de flor femenina con la polinización en fase 

acuosa con 3% peso de polen/agua sin ais­
lamiento previo de la flor, siguiendo la 

metodología descrita por SWEET et al. 
( 1995). La semilla producida con aisla­
miento de flor femenina se utiliza para la 
instalación de ensayos de progenie mien­
tras que la obtenida en fase ac uosa se 

emplea para la obtención de plantas madre 
que produzcan estaquillas juveniles. La 

producción combinada con amba técnicas 
no supera 1 kg/ha de sem illa al año. 

En 1996 se acabó de instalar un hue110 
semi llero de polinización abierta en Lau­
kiniz (Bizkaia) con 49 árboles y 25 clo­
nes/árbol en bloques completos a l azar con 
una superfic ie de 2,5 ha. Según el conteo 
de flores femeninas realizado en 1996 y 
1997, las producciones previs tas para el 
año 1998 y 1999 serán 22.500 y 200.000 
semillas para el total del huerto. Se es pera 

una producción máxima hacia e l año 2003 
con 600.000 sem illas. 

Ese mismo año, se empezó con la insta­
lación de un huerto semil lero de poliniza­
ción abierta en Karrantza (Bizkaia) forma­
do por 36 árboles y l 20 clones/á rbol dis­
puestos así mismo en bloques completos al 
azar y con una supe1i'icie prevista de 20 ha . 
Se prevé su finalización en 1999. 

c) Parce las de ensayo. 

Las parcelas de ensayo ligadas a un pro­
grama de mejora forestal se instalan básica­
mente para estimar dos características de la 
población, por un lado la existencia y com­

p011amiento de las procedencias y por otro 
las características genéticas de la población 

a mejorar: 

Ensa.vos de procedencias . Debido a la 
gran variabilidad genética existente en las 

especies forestales, existen en genera l 
varios orígenes dentro de especie que s in 
llegar a tener categoría taxonómica, sí lo 
tienen a ni ve! genético. Estas variaciones 
genéticas reciben el nombre de "proceden­
cias", y tal como asevera ZouEL ( 1984): 
"Las ganancias mayores , más fáciles y más 

rápidas en Ja mayoría de los programas de 
mejora ge nética 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, ex is ten cinco 
procedencias o razas locales, cada una con 
diferentes comportamientos en Jo referente 
a crecimientos, forma, adaptabilidad y 
resistenc ia a plagas y enfermedades (Ver 
c uadro 1 ). La fo rma c lás ica de estudiar la 
existencia de procede ncias en las especies 
foresta les es Ja instalación de parce las de 
ensayo y estudiar el comportamiento de 
dichas procedencias en campo con el objeto 
de establecer diferencias entre las m is mas 
respecto a características interesantes para 
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el mejorador. Como ocurre con todas las 
parcelas de ensayo en las que están involu­
cradas espec ies forestales, la edad para 
determinar éstas desde un punto de vista 
comercial, suele ser un te rcio de la edad 
aprovechable que en caso del pino radiata 
es de JO años. Con el advenimiento de las 
técnicas de biología molecular, en la actua­
lidad es pos ible la caracterización de Jas 
procedencias y su grado de d iverge nc ia 
genética en periodos mucho más cortos 
(ARAGONÉS et al., J 997). 

Ensayos de progenie . Se instalan para 
determinar la cal id ad genética de los árbo-

CUADRO 1 
COMPORTAMIENTO RELATIVO DE LAS PROCEDENCIAS NATURALES Y DE LAS 

POBLACIONES LOCALES Y MEJORADAS EN DIFERENTES PAÍSES 

CHJLE 
Población Crecim. % A rboles 

rectos 

Año Nuevo 8 B :i: 

M onterrey ~:* ** 
Cambria :;-:* :!::::::: ::= 

Población 
local :;:::;* * 
Población 
mejorada ~;~:*:;: *:.;: ::: 

''' : M alo. *'': Normal,'''**: Bueno, ''""* ''' : Muy bueno 
Fuente: JAYAWICKRAMA KJ.S.y BAwcc:111 C. 1993. 

SUDAFR!CA 
Población Forma 

Año Nuevo :~: :-?: 

M onterrey $ 

Cambria * 
Población local ;;: :;;::· 

Poblac ión 
mejorada :;::; :¡. 

( l ) Pineus pini MACQUART 
Fuente: FALKE1 HA GEN E. R .. 199 1. 

Xcsistencia 
áfido ( 1) 

* ~= ** 
>.:* 

* 
::::;,::;: 

>.::¡::;::;: 

% Al-boles % Arboles 
rama peq. guía def. 

:!: ;;; * ::: 

:.;: ::: 

:;:::::.;: 

*:-;: :.¡: ** :.:~* 

:.;: * * :¡: =i~ ::-: :.;: 

Altura Volumen 

* 
.¡: 

:;: 

:;: :-;::.;::;: 
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NUEVA ZELANDA 
Población Res is t. Resist. Resist. 

frío Dotlzis. Diplod. 

Año Nuevo :>;;:;:$ :;: :;: :;: 

Monterrey ** *:;:* 

Cambria :-;: 8 

( 1) Diplod.= Diplodia pinea 
(2) Dothis.= Dothistroma pini 
(3) Cyclae.= Cvclaneus111a 111inus 

Fuente: 8 URDON R.D. et al .. 1992. 

**::: 
*:¡::¡: 

* 

les se leccionados y para estimar una serie 
de características genéticas fundamentale s: 
he rabilidades de los caracteres a mejorar , 
correlaciones genéticas en tre dichos carac­
teres y correlaciones genotipo-ambiente. 

En los estudios de la progen ie en el 
mundo forestal suele utilizarse los medio 
he rmanos (ha lf-s ibs ) dada la impos ibildad 
en la mayoría de los casos de reali zar c ru ­
zam ie ntos con trol ados. La insta lac ió n en 
campo de este tipo de ensayos s ig ue unos 
diseños estadís ticos muy senc illos, s iendo 
el más frecuente e l de bloques completos a l 
azar. La recome ndac ión general es que los 
bl oques sean de l menor tamaño y con las 
máximas re peticiones pos ibles para mini ­
mi za r e l efecto amb iental. Es as imismo 
recomendable la instalac ión de varios ensa­
yos de progenie en difrentes lugares para la 
estimación de la re lación geno tipo-ambien­
te y para asegurarse la perv ivenc ia de los 
ensayos, pues no hay que o lvidar que éstos 
tie nen que pe rmanece r durante muc ho 
tiempo ex puestos a diferentes riesgos natu­
rales y antrópicos (fuegos, plagas etc.). 

En e l Pa ís Vasco exi sten tres ensayos ele 
progenie con las s iguientes características: 

- Ensayo de Progenie de Luyancto. 

Año de plantación: 1989. 

Superfic ie: 1,5 has. 

Resist. Forma %Co1t. Ramas 
C\"Clae. 

** * ** * 
**B *B *** :::::::-:: 

:;: ~: ** * *** 

Fam ilias: 28. 

Diseño: 3 1 bloques completos al azar. 

Las 28 fam i 1 ias están formadas por 
medio-hermanos (half-s ibs) procedentes de 

polinizac iones libres de otros tantos árboles 
plus. 

- Ensayo de Progenie de Llod io. 

Año de Plantac ión: 1990. 

Superficie: 0,3 has. 

Familias: 15 y un control. 

Diseño: 15 bloques completos al azar. 

Las red uc idas dimens iones de esta par-
ce la y sobre todo su fácil acceso permite n 
rea 1 izar una serie de medidas suplementa­
rias: fenología, crecimie ntos en primavera 
y otoño, pautas de ramificación , etc. 

- Ensayo de Progenie de Oroz.ko. 

A ño de Plantación: 1992. 

Superfic ie: 3 has, 

Fa mi 1 ias : 36 y cuatro con troles. 

Diseño: 50 bloques completos a l azar. 

Resultados 

De los ensayos de progenie insta lados 
de ntro de l programa de mejora genét ica se 
han obtenido las siguientes estimac iones: 
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- Heredabilidades 

Rasgo Ensayo Ensayo 
de Orozko de Luyando 

Al cura 0.15 0.20 
Diámetro 0.17 0.22 
Rectitud 002 0.04 
Diámetro de rama 003 0.14 
Angulo de rama 0.09 015 
Resistencia a 
Diplodia Pinea 0.21 

Las heredabilidades de las características 
de crecimiento son moderadas en ámbos 
ensayos. Estos valores son muy similares a 
los obtenidos en otros programas de mejora 
realizados en Nueva Zelanda y Australia 
con la misma espec ie (ver cuadro 2). Es 
destacable la moderada heredabilidad esti-
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mada para la resistencia a una plaga que 
provoca grandes pérdidas económicas en el 
País Vasco. 

Las características de forma tienen hera­
bilidades bajas y diferentes según el ensa­
yo. Esto puede deberse a dos causas. En 
primer lugar, la estimación de caracterís­
ticas de forma se realiza mediante una pun­
tuación subjetiva, así para troncos muy rec­
tos se asignan 6 puntos, mientras que para 
troncos muy torcidos se le asigna l punto y 
de igual manera para el resto de caracterís­
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 explicación de estos valores 
tan bajos puede ser la adaptabilidad de los 
pinos del País Vasco a condiciones adver­
sas (nieve, suelos con gran pendiente) con 

CUADRO 2 
DATOS DE HEREDABlLIDADES EN LOS ESTUDIOS REALJZADOS EN 

AUSTRALIA Y NUEVA ZELANDA 

Altura Diámetro Rectitud 
del fuste normal del fuste 

Australia 
Con & ZED( 1980) 0.29 0.18 0,21 
ÜEAN et al.( 1983) 0.16 0.23 0,21 
MATH. & RAY(l984) 0,19 0,18 0,38 

Nueva Zelanda 
8 ANNISTF.R. ( 1968) 0.18 0,1 3 0,42 
SHEL et ol.(J 972) 0,15 0,12 
WILC'. et al.( 1975) 0.18 0,25 0.14 
SHEI" & Lo ( 1980) 0,19 0.17 
BuRD. et al.( 1983) 0.14 0.14 0,08 
CARSON ( 1986) 0,22 0.10 0.16 

C' ) Se estiman conjunl<lmente el diámetro de rama y el <í ngulo de inserción . 

Calidad (") 
de rama 

0.22 
0.18 
0,44 

0,21 

0,28 
0.27 
0.25 

Fuente: ConER IJ. P.P. and DEAN C.A.: Succesul Tree Breeding with lndex Seelect ion. CSIRO ( 1990) 
pag. 19. 



296 Mejora genética del pino radiata ( Pinus radiata D. Don) en el Paú \!cisco 

lo que se ha conseguido árboles rectos, con 
rama pequeña e insertada perpendicu lar­
mente. 

-Corre/acciones genéticas entre rasgos. 

Se ha encontrado un a gran corre lac ió n 
genética (0.9 y 0,8 para los ensayos de 
Orozko y Luyando respectivamente) entre 
a ltu ra y diámetro con lo que a priori es 
pos ible se leccionar para ambas caracterís­
ticas. También es destacable la buena corre­
lación genética entre las caracter ísticas de 
c rec imiento y la res istencia al ho ngo Di­
p!odia (0,5 y 0.56 para a ltura y d iámetro 
respectivamente) . Para caract.::risticas de 
forma, las corre laciones genéticas son con­
tradictorias y de explicación confusa 

- Ganancias obtenidas. 

Para conocer la ganancia en cada varia­
ble que se obtendrá en una sck cci0n múlti­
ple se aplica e l índice de selecc ió n múlti ­
ple: 

I==bl *PI + b2*P2+ ... +bn '''Pn 

Siendo: 

- P 1, P2 ... Pn los valo res fenotípicos de 
cada á rbo l para las variables elegidas. 

- b l. b2 ... bn son los valores de los coe­
ficientes de los índices de selecc ión , y que 
se calculan para cada variab le , según e l 
modelo de Falconer ( 1989): 

b*p==G*a 

Donde: a es un valor que e l selecc iona­
dor asigna a cada vari ab le según la impor­
tanc ia re lativa del mismo, mientras que G y 

P son las matrices de varianza-covarianza 
genética y fenotípica respectivamente. 

Aplicando este índ ice de selección es 
posible mejorar conjuntamente un l 1,8% 
en a ltura, un 17 ,5% en diámetro y un 28% 

en rsiste nc ia a Diplodia. 
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ESTIMA DE PARÁMETROS GENÉTICOS PARA 
PROLIFICIDAD EN GANADO OVINO MEDIANTE 
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España 

Se presentan los primeros es tudios ll evados a cabo sobre la info1rnación recogida 
en el esquema de se lecc ión de Carne-A ragon S. C. L. en raza Rasa-Aragonesa. El obje­
tivo de selección es el incrcmc·nto de la productividad numérica y el criterio de selec­
ción es la prnlificidad de las ovejas por parto. 

La prolificidad presenta di stribución fenotípica discontinua. con un reducido 
número de clase; y claramellte as imétrica dudándose se pueda aplicar la metodología 
de modelos mixtos a esto:, carncteres. A los efectos de valoración genética se 1)uede 
optar, bien por ignora1· su natur:i lcza disco ntinua (asumiendo que los modelos mixtos 
son sufici entemente robw;tos para soportai- ta les clases de anomalías), o bien poi· asu­
mir modelos más complejos como los no lineales o el modelo umbral (con su doble 
escala vi sib le y subyace nte). En <: 'itc [t!timo caso y dado que la escala subyacen te es 
más heredable pare<.:ería lógico que los reproductores se eligieran seg ún su valoración 
en es ta esca la. La forma propuesta por SoR ENSEN ( 1995) podría ser una forma de abo1·­
dar es te probl ema ya que obtiene valoraciones y parámetros genéticos en la esca la 
subyacente, med iante metodología Bayes iana y muest reo de Gibbs. 

El modelo utilizado para la valorn<.: ión genética es el modelo animal con med idas 
repetidas e incluye los efectos Rebaño-Año, estación de parto . numero de parto, inter­
valo entre partos. modo de cubrición, valor genético y el efecto permanente. La base 
de datos incluye 2 1.605 ovejas con 7 l.1 30 partos. 

Las es timas ele la heredabilidad y repctibilidad en la esca la visibl e fu eron de 
0J)49±0,004 y de O, 106±0,002 y de 0. 1O1 ±0 ,008 y de O, 164±0,004 en la escala subya­
cente. Estos valores confirman lo c itado en la 1 iteratura acerca de la mayor heredabi-
1 idad del carácter en la escala subyacente. 

Palabras Claves: Ovino. Pro lificidacl, Parámetros genéticos. Vluestl'eo de Gibbs. 

SUM MA RY 
GENETIC PARAM ETER ESTIMATION FOR PROLI FICACY IN SHEEPS USING 
GIB BS SAMPLING PREUMIN ARY RESU LTS 

Fil'St stuclies basecl on the results obtained frorn Carne-Arngón S.C.L. se lec tion 
sc herne on Rasa-Arago nesa sheep are presented. Selection object ive is to increase 
numeric productivity and the selection criterion was the ewes prolificacy. 
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Prolificacy presents a di scon tinu ous and asym metrical phenotypic distribution 
with a small number of classes which is not the idea l situation to apply mi xed models 
methodology. Animal breeding values can be esrimated ignoring discontinuous nature 
of thi s trait (rrusting 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 sca le. Therefore animals shou ld be se lected in the basis of their bre­
eding values estimated in the subjacent sea le. Sorensen ( 1995) proposed a Bayesian 
approach using Gibbs Sampling to estímate breeding values and genetic parameters in 
the subjacent sca le under a threshold model. 

In this case a threshold animal model with repeated measures including herd­
year, lambing season, larnbing number, period between lambings and covering mode 
as fixed effecrs was applied . Data consisted on 21605 ewes with 71 130 lambi ngs. 

Heritability and repeatability estimates were 0.049±0.004 and 0.106±0.002 in the 
visibl e scale and 0. 1O1 ±0.008 and 0.164±0 004 in the subjacent one , respectively. 
These values corroborate literature estimares in the sense of higher heritability values 
obtained in the subjacen t scale. 

Key words: Meat ewes, Prolificacy, Genetic parameters. Gibbs Sampling. 

Introducción 

La cooperativa Carne-Aragón S.C.L. 
está llevando a cabo un programa de selec­
ción genética en ganado ovino de raza Rasa 

Aragonesa en colaboración con la DGA de 
Aragón y el INIA de Madrid, cuyo objetivo 
de selección es incrementar la productivi­
dad numérica , utilizando como criterio de 
se lección la prolificidad de las ovejas. Este 

programa se puso en marcha a finales de 
i 995. 

La metodología BLUP es generalmente, 
aceptada como la forma más eficiente y 
versátil de obtener una clasificación correc­

ta ele los animales en función de su valor 
genét ico. En condiciones adecuadas las 
predicciones genéticas son insesgadas y de 
mínima varianza. No obstante hay conside­
rables reservas de tipo teórico acerca de su 

posible aplicación a caracteres de tipo dis­
c reto . 

La prolificidad es un carácter que pre­
senta distribución fenotípica discontinua , 
con un reducido número de clases y clara­
mente asimétrica. Estas características po­
nen en cuestión que su análisis pueda ll e­
varse a cabo mediante la técnica de los mo­
delos linea les mi xtos. No obstante dicha 
naturaleza discontinua , en ocasiones, se 
s uele ignorar aduciendo que los modelos 
mixtos es una metodología robusta que so­
porta anomalías en la distribución de los 
carácteres y que permite una aceptable or­
denación de los animales en función de su 
valor genético. 

La definición del modelo umbral por 
WRIGHT ( 1934) y su posterior desarrollo 
por ÜEMSPTER y LERNER (1950) , en el caso 
de un solo umbral , puso e n evidencia que 
las heredabil idades en la esca la subyacente 
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y en la escala visible pueden ser diferentes 

y de mayor magnitud en la primera que en 
la t'.iltima, estando ambas relacionadas en 

función de la incidencia del carácter y del 
valor de la ordenada en el valor umbral. 
GrANOLA ( 1982) general iza estos resultados 

a un mayor nt'.imero de umbrales. 

GIANOLA y FOULLEY ( 1983) y HARYILLE 
y MEE ( 1984) proponen métodos con mo­
delos no lineales con el propósito 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 población de gran tamaño. FouLLEY y 
col. (1987) proponen la utilización de un 

modelo Poisson con estos mismos propósi­
tos, no encontrando ventajas respecto a 

otros modelos. 

Desde un punto de vista teórico, y pues­
to que la escala subyacente es más hereda­

ble, sería deseable que la elección de los 
reproductores se basa ra en los valores ge­
neticos predichos sobre Ja escaJa subyacen­

te más que en los predichos sobre la visi­
ble , lo que implica acceder de algt'.in 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 di s tribuciones posteriores de 

los paráme tros genéticos y de las prediccio­
nes genéti cas de los animales en la escala 

subyacente. 

El propósito de este trabajo es presentar 
los primeros resultados de la aplicación de 

la metodología descr ita por SüRENSEN y 
co l. (l 995) mediante un modelo animal con 
medidas repetidas, al esquema de se lección 

genética de Carne-Aragón, 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 pa11e de los 
acumulados en la base de datos del progra­
ma de se lección y que se emplearon en la 
t'.iltima valoración de reproductores en Abril 
de 1998. El nt'.imero total de animales en di­
cha base de datos fue de 36. J 59 ovejas en 
44 rebélños que sumaban un total de l07.92l 
partos. Has ta la fecha hay datos de 27 ma­
chos con 366 hijas controladas. 

Los datos utilizados fueron los corres­
pondientes a los rebaños conectados , enten­
diéndose por tales los que tenían a l menos 
8 hijas de machos de referencia. El nt'.irnero 
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 : 

Yijkl = ~t + RA¡ + Est¡ + Npk + ltp1 + 

Mcm + un+ Epll + Ep( ijklmn) 

En donde: 

Y¡jkl es Ja prolificidad de la oveja en el 
parto. 

~t es la media general de la población. 

RA¡ es el grupo de comparación rebaño­
año de parto ( 108 niveles). 

Estj es eJ efecto de la estación de parto 
( 12 ni ve les). 

Npk es el efecto del numero de pa rto 
( 10 niveles). 

l tp
1 

es el efecto del intervalo parto y 

s iguiente cubrición (6 niveles : ovejas de 
primer parto, <90 días, 90-1 60 dias, > 160, 
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anomalías: intervalo entre parto < 150 días, 
> 600 dias ). 

Mcm es el efecto del modo de cubrición 
(3 niveles, sincronización el e celos sin IA, 
sincron ización mas JA , monta natural). 

U,, es el efecto genético del animal que 
produce el elato . 

Ep,, es el efecto ambienta l permanente 

E , .. , 1 1 es el res iduo de l modelo p ljf\ lllH 

Para estimar los parámetros genéticos se 
utilizaron diversos métodos con el fin de 
comparar resultados. 

Sobre la esca la vi sibl e se utilizó el pro­
grama VCE de GR Ol.>:EVELD ( 1998) que 
implementa la metología REML usando un 
método de gradie nte anal ítico para maximi­
zar la fun ción de verosimilitud. 

Tam bién se utilizó sobre la esca la visible 
el muestreo de Gibbs según WANG ( 1994), 
rea l izandose un muestreo de los efectos fi­
jos, efectos aleatorios y las varianzas gené­
ticas, del L{ccto permanente y residual. Pa­
rn los efectos fijos se asumieron "priors" 
uniformes de modo que todo los valores 
tuvieran la misma probab ilidad y para los 
compone ntes de varianza se asumieron dis­
tt· ibucio nes x2 invertidas con bajos grados 
de credibilidad (ve=4). Se limitó el campo 
de variación de las varian zas entre límites 
amplios. 

Para trabajar sobre Ja escala subyacente 
se utili zó la metodolo gí~t propuesta por 
SOR ENSEN ( 1995), mediante ia téc nica co­
nocida corno de "a um c.:n to de datos" (data 
augmentation) citada por el mi mo autor. 
De ac uerdo con el modelo umbral se asume 
la existencia de una esca la subyacente 
sobre la que se definen los valores fenotíp i­
cos de las ovejas (y) con-es pondientes a los 
el e la esca la visible. Se asume asimismo un 
modelo lineal igual al usado en la esca la 

vis ible en el que la variable es y,. Se asu­
me también la existencia de unos umbrales 
(t 1, t2, y t1) gue determinan unos intervalos 
en la distribución subyacente. En cada ite­
ración el valor Y, de cada parto se obtiene 
med iante la suma ele los correspondientes 
efectos fijos , genéticos y permanentes ca l­
culados en la iteración anterior (y,), mas el 
efecto del residuo (E). Este último se dedu­
ce a partir de una distribución normal ele 
media y"' y varianza, la obten ida como 
residual en la iteración anterior. Si la oveja 
es de narto simple el valor E, se toma al 
azar de la distribución entre -oo y t

1
, s i es 

de parto doble se toma entre t1 y t2, si es de 
parto triple se toma entre t2 y t.i y si es cuá­
druple o más se toma en tre t3 y + oo. Una 
vez muestreados los y s' se muestrea n los 
efectos fijos, los efectos aleatorios y las 
compone ntes de varianza de forma seme­
jante a la citada a11teriom1ente. 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 ele las frecuencias fenotípicas 
en la escala visib.le. La aplicación del méto­
do conduce a ob tener estimas de Jos pará­
metros gené ti cos y de los efectos fijos y 
predicciones de los valores genéticos de to­
dos Jos ani males coino es propio del mode­
lo animal. Puesto que los umbral es se asu­
men fij os, e l proceso ele muestreo conduce 
a que las varianzas tomen valores :--cgún 
los umbral es elegidos , pero los parámetrns 
genéticos obtenidos a partir de las mi smas 
son constantes con independenc ia de !os 

umbrales fijados. Las cadenas ck muestreo 
utili zadas tuvieron longitudes variables. Se 
descartaron las primeras iteraciones y a 
partir de una dctl.'!minada se tomaron peri ó­
dicamente algunas de ellas. 

También se uti 1 izó la técnica ele caden as 
pareadas (coup.ling method) apl icada por 
G_ARCJ A-CORTÉS y co l. ( 1997) al modelo 
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animal, con el fin de estimar el número de 
iteraciones que deberían ser descartadas 
previamente para conseguir buenas infe­
rencias marginales. El periodo de calenta­
miento se consideró terminado cuando las 
diferencia entre los valores de los paráme­
tros en ambas cadenas pareadas fue inferior 
a un valor prefijado. 

Con el fin de estudic1r la autocorrelación 
entre los puntos que integran la distribución 
marginal se calcularon las estimas de pará­
metros usando una única cadena de gran 
longitud con un periodo de calentamiento 
variable, así 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 
autocorrelación y el tamaíio efectivo del 
conjunto de puntos utilizados para formar 
la distribución marginal se calculó por la 
técnica descrita por Cox y M1LLER ( 1965) 
y utilizada por SORENSEN ( 1995). 
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Resultados 

En el cuadro 1 se presenta una síntesis 
de los resultaclos obtenidos hasta este mo­
mento, por lo que éstos deben ser conside­
rados corno preliminares. 

Los valores obtenidos en la escala vi si­
ble para la heredabilidad (h 2) de 0,059± 
0,006 y para Ja repetibilidad (rcr) de 
O, l 02±0.006 mediante REML están dentro 
del orden de valores obtenidos por otros 
autores para esta raza. OccoN (1988), ob­
tiene valores de h2 para el primer parto 
que oscilan entre 0,07 y 0,2 1. La rcp oscila 
entre O, 1 1 y O, 16. 

Cuando se utili za el muestreo ele Gibss 
en la escala visible se usó una única cadena 
con 300.000 iteraciones. un periodo previo 
de 10.000 y se eligió una de cada 70 itera­
ciones. En total se obtuvieron 4.142 puntos 
que integran las di stribuciones marginales. 
Los valores de los parámetros son mu y se-

CUADRO l 
ESTIMAS DE LA HEREDABlLIDAD Y REPETIBILIDAD OBTENIDAS POR REML Y 

MUESTREO DE GIBSS EN LAS ESCA LA VISIBLE Y SUBYACENTE. AS! COMO 
AUTOCORRELACIÓN Y TAMAÑO EFECTIVO 

Metod. Escala Longitud Periodo lnt. Parámetros Aurocon-. 
Cadena Previo Genéticos Tam. Llec. 

Reml Visible h2= 0.059±0.006 
rcp= 0.102±0,006 

Gibbs Visible 300 000 10.000 70 h2= 0.049±0,004 0.77 491,5 
rcp=O. l 06±0,002 0.106 2 890.2 
n=4.J42 

Gibbs Suby¡¡c 30.100 3.000 50 h2 =O.101±0.008 0,74 40.02 
rep= 0, 164±0.004 0.136 425,5 
n= 542 

( iibbs Sub yac 50.000 6.000 200 h2=0.094±0.008 0.541 52, 1.1 

rep= 0, 168±0.004 -0.015 190,7 
n= 220 
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mejantes a los obtenidos mediante REML. 
(h2= 0,049±0,004 y rep= O, 106±0,002). En 
este caso se observa en la h2 una alta auto­

correlación (0,77) lo que supone un tama­

ño efectivo de 491,5. En cambio en la rep 
esta autocorrelación es de O, 105 con un 
tamaño efectivo de 2.890,18, lo cual indi­

caría que Jos puntos que integran la distri­
bución marginal de la rep son más indepen­
dientes que los de la h2, debido segura­

mente a que la rep implica dos varianzas 
muestreadas frente a solo una de la h2. 

En la aplicación del muestreo ele Gibbs a 
la escala subyacente, las cadenas pareadas 
tuvieron 30.100 iteraciones con un periodo 

previo de 3.000 y se tomó una de cada 50 
iteraciones. En cada una de las cadenas los 
valores iniciales de los parámetros genéti­
cos fueron diferentes, pero no así los efec­
tos fijos. Se observó que en la iteración 

3.000, la diferencia máxima entre ambas 
cadenas para las soluciones del modelo 
mixto era del orden ele 0,01. En el caso de 
las varianzas genéticas y permanentes dicha 

diferencia entre cadenas fue ele 0,0004 lo 
que supone 1 % de la diferencia inicial y en 
el caso de la varianza residual fue de 
0,000 I, un 0,005% de la inicial. Esto impli­
ca que el periodo de calentamiento fue sufi­

ciente para asegurar que las cadenas habían 
convergido y se estaba ya muestreando de 
la distribución conjunta (figuras 1 y 2). El 
valor obtenido de h2 fue de O, 1O1 ±0,008 y 

el de la rep de 0,164±0,004, que son clara­
mente superiores a los obtenidos trabajando 
sobre la escala visible. Este mayor valor de 
h2 en la escala subyacente que en la visible 

era esperable según la teoría 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 
según un modelo animal con medidas repe­

tidas (como es propio de la metodología 

BLUP) y, además, están basadas en unas 
medidas del carácter mucho más heredables 
como es la escala subyacente. El número de 
puntos que en este caso integran las distri­
buciones marginales fue de 542. La autoco­
rrelación para h2 fue de 0,747 lo que supo­
ne un tamaño efectivo de 40,02. Para la rep 
dicha autocorrelación fue de O, 136 con un 
tamaño efectivo de 425,5. Nuevamente se 
presenta la misma circunstancia que ante­
riormente, los puntos que integran la distri­
bución marginal de la h2 son menos inde­

pendientes que los que integran la rep" 

Con el propósito de estudiar si Ja alta au­
tocorrel ación afectaba de alguna forma a 
las estimas ele los parámetros genéticos, se 
corrió otra cadena semejante a la anterior 
de 50.000 iteraciones, pero con un periodo 
previo más largo (6.000) y tomando una de 
cada 200 iteraciones. En total se obtuvie­
ron 220 puntos En este caso Jos valores 

alcanzados para h2 (0,094±0,008) y rep 
(0, 168±0,004) fueron del mismo orden que 

en el caso anterior con una autocorrelación 
mas baja (0,53) y un tamaño efectivo ele 
52, 13 para la h2 y ele --0,051 y 190,69 para 

rep respectivamente. Esto podría ser un in­
dicio de que la autocorrelación no afecta de 
forma notable a las estimas ele los paráme­
tros genéticos. 

Conclusiones 

Las conclusiones a las que podemos 1 le­
gar en función de los resultados obtenidos 
serían las siguientes. 

a) Los valores estimados de la heredabi­

Jiclad y repetibilidacl en la escala visible en 
esta población de ovino de raza Rasa-Arago­
nesa fueron de 0,049±0,004yO,107±0,002 
respectivamente. 
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Figura 2. 150 y 50 primeros puntos de las cadenas pareadas para repetibiliclad 

b) En la escala subyacente el valor de di­

chos parámetros fueron: para la heredabi­
lidad de O, 101 ±0,008 y para la repetibilidad 
de O, 164±0,004, considerablemente mayo­
res que en la esca la vis ible . 

c) Las predicciones gené ti cas de los ani­
males de Ja población para el carácter prol i­
ficidad en la escala subyacente es posible 
obtenerlas mediante la técnica del aumento 
de datos y muestreo de Gibbs. 

d) Aunque se presenta autocorrelación 
e ntre los puntos integran tes de las distribu­
c iones marginales , esto no parece afectar de 
Forma notable a las estimas ele los paráme­
tros genéricos. 

e) Parece razonable que las predicciones 
genéticas de los animales en la escala sub­
yacente deberían ser el criterio de selección 
de reproductores en razón de su mayor he­
redabiliclad. 
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ESTIMA DE PARÁMETROS GENÉTICOS PARA 
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Dentro de este trabajo se plantea la ac1ualización de estimas de componentes de 
varianza para caracteres de producc ión de leche y proteína en la población Frisona 
Española ut ilizando procedimientos desarrollados recientemente que permiten el uso 
de bases de datos de gran tamaño. Con ello se pretende evi tar la utilización ele infor­
mación parcial en la estimación de los parámetros genéticos con respecto a la utiliza­
da en las valoraciones genéticas. En el estudio se han usado los datos empleados para 
la valoración genética nacional de enero de 1998. un total de 1.460.559 datos de pro­
ducc ión de leche y 1.084.886 de prod ucción de pro1eína. La in fo rmación genealógica 
incluyó un total de 703.326 y 589.385 animales para leche y proteína, respectivamen­
te. En la es ti mac ión ele componentes ele varianza se empleó el mismo modelo utiliza­
do en la valorac ión genética nacional. siendo éste un modelo animal con medidas 
repetidas. Se utilizó el muestreo de Gibbs dentro de un análisis bayesiano para hacer 
inferencias sobre Jos parámetros de interés. La media a posteriori de la heredabil idad 
fue de 0,23 y 0.22 para producción de leche y proteína, respectivamente. La med ia a 
posteriori de la repetibil idad fue de 0.46 para ambos caracteres. Las estimas de here­
dabil idad son li geramente más bajas que las obtenidas previamente en la misma 
población con muestras más pequeñas de datos y metodología de máx ima verosimi li­
tud e infe riores también al valor actualmente empleado en la valoración nacional. Las 
causas de estos valores relati vamente bajos deben ser investigadas antes de proponer 
su uso en las valoraciones nacionales. 

Palabras claves: Parámetros genéticos, Ganado vacuno lechero. Muestreo de Gibbs. 
Metodolog ía bayesiana. 
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Sl'MMARY 
1-.S llMATION OF GENETIC PARAMETERS IN DAIRY CATTLE POPULATIONS 
USING BAYESIAN METHODS 

This work ain1ed at updaring rhe estimares of genetic pararneters for rnilk and 
pro1·ein y ield in rhe Span ish Fri esian population by rnaking use of recently developed 
procedures that allow the uriJiznt.ion of massive elata sets. This avoids the use of par­
tial infonnation when estimali r\g vari¡ince cornponents with respect to the information 
used in genet ic evaluations. Data usecl 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 
an imals. res pectively. Variance compone nts esrirnation was carried out under the 
same mode l usecl for the genetic eva luation. a repeatab ility animal model. Gibbs sam­
pl ing within a Bayes ian analysis was used to mnke inferences nbout the pnrameters of 
intere,r. T he posterior mean for the heri tability was 0.23 for milk yield ami 0.22 for 
prote in y ield . The poster ior mean for the repeatability for both traits was 0.46. 
Herirnbiliry estimntes were sli ghtl y lowe r than previous estimates obtained in rhe 
same population wirh maximurn likelihood procedures and nlso lower than the va lue 
cu rrently used i11 the gcnetic evaluations. Additional rescarch is neecled to invest igate 
the 1·easuns of rhe re lmive ly low heritability estirm1tes obtained previous lo propase 
Íls us<:: in 1he national eva luations. 

Key worcls: Genetic pa rarn eters. Dairy cattle. Gibbs sampling. Bayesian ana lysis. 

Introducción 

Las est imas de la heredabilidad o repeti­

r i li dad para los carac teres de producción 

l1era se han ven id o o bteniendo con 

mues tras de datos se lecc ionadas según dis­

t in tos criteri os de acuerdo con la finalidad 

uc l estudio y con las limitac iones computa­

cionales li gadas a la utilización de los 

métodos de máxima ve ros imilitud. 

Las es t imas más recientes obtenidas en 

nuestra población de Frisón para la hereela­

bilielad ele Ja producción de leche y proteína 

son cerca nas a 0,26 (IBÁÑEZ, 1996, REKA­

YA, 1997) o li geram ente superiores (CHAR­

FFEDD INE, 1998) . En cuanto a la repetibili­

clad, las estimas más rec ientes son cercanas 

a O.SO para la producción ele leche y algo 

inferiores para la producción ele proteína 

\ l-< 1 KAYA, 1997) 

La tenden c ia en otros países es la ele 

obtener nuevas es timas ele heredabilidad 

superiores a las encontradas en estudios 

más antiguos (ver, p. ej., VAN T ASSELL et al., 
1997). Dentro ele los países que participan 

en la valoración intern ac ional que ll eva a 

cabo lnterbull , dos terc ios de és tos infor­

man que las heredab ilidades que utilizan en 

su valoración nac ional están por encima de 

0,25 y el resto de países ( inc luido el nues­

tro) utiliza este valor o valores ligeramente 

infer iores (Noruega con 0,20 representa el 

valor mínimo) ( lnterbull. 1998. D atos no 

publicados). El valor de la heredabilidad 

empleado en las valoraciones genéticas 

ti ene c ierta importancia en las comparacio­

nes intern aciona les. Aquellos países con 

heredabilidades más altas producen valora­

c iones genéticas con un rango ele variación 

más amplio y con una fiabilidad más alta. 

Ello hace que se espe re que, dentro de Ja 

valorac ión intern ac ional, los toros proce-
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dentes de estos países tengan cierta ventaja 
con respecto a los toros valorados en países 
donde la heredabil id ad es má baja. 

La utilización de métodos Monte Cario 
1 igados a dis tintos métodos de estimación 
de componentes de va1ianza ha permitido 
en los últimos años el uso de bases de datos 
de gran tamaño. Dentro de este trabajo se 
plan tea la obtención de estimas de paráme­
tros genéticos para los caracteres kg de 
leche y proteína basadas en la uti lizac ión 
del método bayesiano que utiliza el mues­
treo de Gibbs sobre el tota l de datos di spo­
nibles para las valoraciones genéticas de 
estos caracteres. 

Material y Métodos 

Se analizó la totalidad de los datos di s­
ponibles para la va loración genética de 
vacuno frisón españo l correspondientes a 
producción de leche y de proteína. El 
número de lactaciones utilizadas en este 
estudio fue de 1.460.559 para producción 
de leche y 1.084.886 para la proteína, co­
rrespondiendo a 605.902 y 472.494 anima­
les, respectivamente. La in formación gene­
alógica abarcó a 703.326 y 589.385 anima­
les para cada carácter estudiado. Tanto los 
datos como la genealogía fueron aportados 
por CONA FE. 

Para la estima de los parámetros de inte­
rés, los componentes de varianza , y más 
concretamente, la heredabilidad y repetibi­
lidad, se empleó un proced imiento Baye­
siano. El algoritmo de muestreo de Gibbs 
fue utilizado para obtener las distribuciones 
marginales a posteriori de los mencionados 
parámetros. 

El modelo ap licado fue e l que actual­
mente se emplea en la valoración nacional 
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de Frisón (PENA, 1998, comun icación per­
sonal), que es un modelo animal con efecto 
permanente: 

Yijklmn = µ + DA¡+ M.i + LEk +RAE¡ + 

Donde: 

Yijkl 11111 = Producción de leche o proteina 
expresada en kilogramos. 

µ = Media general 

DA¡ = Días abiertos 

M = Mes de parto 
J 

LEk = Lactación-Edad 

RA E
1 
= Grupo móvi l de comparación 

Rebaño-Año-Estación. 

A
01 

=Efecto aditivo del animal que pro­
duce el dato. 

P m = Efecto permanente ambienta] del 
animal que produce el dato. 

eijklmn = Efecto residual 

En notac ión matric ial, 

y = Xb + Zu + Wp +e 

donde y es el vector de observaciones (kg 
de leche o proteína), b contiene los efectos 
µ, DA, M, LE y RAE, u los efectos genéti­
cos aditivos, p los efectos ambientales per­
manentes y e los efectos residua les. 

La verosimilitud y distribuciones a priori 
asum idas fueron : 

ylb,u,p, o;~ N (Xb + Zu + Wp, lo~) 

b - constante 

ul o; - N (0, Ao; ) 

pi o~ - N (O, lo~) 



308 Es1i111a de pará111e1ros ge11é1icos para pobíuciones de vacuno lechero 111edia111e me!odo!ogia ... 

dado que o 2, a 1 y o 2 son desconocidos, se a p e 
asumieron en un segundo estrato de la 
jerarquía las siguientes di stribuciones a 
priori para estos parámetros: 

0;1v a' s; - x-2 (va, s;), donde, va = 4 y 
s; = 250.000 y 237 para kg de leche y pro­

teína respectivamente. 

o 1 1v 5 2 - X-2 (v 5 2 ) donde V = 4 )' 
p p' p µ' p ' ' p 

S~= 200.000 y 207 para kg de leche y pro-

teína respectivamente. 

o~lve, S~ - x -2 (ve, S~), donde, ve = 4 y 

S~= 550.000 y 50 J para kg de leche y pro­

teína respectivamente. 

Los valores de los parámetros s;, s;, s; 
han sido obtenidos a partir de estimas de 
los correspondientes compone ntes de 
varianza en estudios previos sobre esta 
misma población. 

A partir de la verosimilitud y distribucio­
nes a priori de los parámetros desconocidos 
se obtuvieron las correspondientes distribu­
ciones condicionales a posteriori para llevar 
a cabo el muestreo de Gibbs. 

La implementac ión del muestreo de 
Gibbs se hizo mediante eJ uso de una única 
cadena larga, excepto en las primeras 
10.000 iteraciones. Durante esta Fase inicial 
se utili zaron dos cadenas que partían de 
distintos valores iniciales pero usaban la 
misma semil la para generar e l muestreo 
aleatorio, de acuerdo con e l método de 
cadenas pareadas propuesto por Johnson 
( 1996), según describen GARCÍA CORHº.S et 

al. ( 1998). Mediante este procedi miento se 
determinó e l periodo mínimo de ca lenta­
miento como aquel en que la diferencia de 
las dos cadenas era inferior a 5/1 0000 par­
tes del valo r absoluto de cada uno de los 
parámetros. Por otro lado, e l período de 
ca lentamiento fue también determinado 

mediante el procedimiento propuesto por 
RAFTERY )' LEWIS ( 1992) 

Una vez determinado el periodo mínimo 
de calentamiento se obtuvo el número efec­
tivo de muestras y la autocorrelación 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 RA FTERY y LEW!S 
( 1992). A partir del número de tamaño 
efectivo más bajo se calculó el número de 
iteraciones necesarias para obtener un total 
aproximado de J .000 muestras indepen­
dientes para cada carácter. 

Resultados y Discusión 

Las Figuras 1 a 4 muestran e l resultado 
de ap licar el método de las cadenas parea­
das para la heredabilidad y repetibilidad de 
kg de leche y kg de proteína. De acuerdo 
con este procedimiento, la convergencia de 
las dos cadenas se consigue tanto para los 
menc ionados parámetros como para los 
componentes de varianza en unas 700 itera­
ciones para el carácter kg de leche y 500 
para kg de proteína . Según el procedimien­
to de RAFTERY y LEWIS ( 1992), la longitud 
del periodo de calentamiento debería ser de 
16 para ambos caracteres, un valor sensi­
blemente inferior al obtenido con el método 
de cadenas pareadas. La subestimac ión de l 
periodo de ca lentamiento por el procedi ­
miento de RA FTERY y LEWlS ( 1992) frente 
al de cadenas pareadas ha sido encontrada 
tambié n en e l trabajo de García Cortés e t 

al . (1998) 

En e l cuadro 1 se presenta la autocorre­
lac ión entre muestras y el n(1mero de mues­
tras efectivas de cada 100 para los compo­
nentes de varianza y la heredabilidad y 
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CUADRO 1 
AUTOCORRELACIÓN (r) Y NÚMERO DE MUESTRAS EFECTIVAS 

DE CADA 100 (M.E.) PARA KG DE LECHE Y PROTEÍNA RESPECTIVAMENTE 

Parámetro Kg de leche 

Varianza Aditiva 0.982 
Varianza Permanente 0.966 
Varianza Residual 0.503 
Heredabil idad 0.984 
Repetibi 1 id ad 0,873 

repetibil id ad ele los caracteres kg de leche y 

kg de proteína. respectivamente. De acuer­

do con estos resultados, la varianza del 

efecto permane nte es el parámetro para el 

que se obtienen muestras con menor grado 

de autocorrelación, s iendo la autocorrela­

ción menor para el carácter kg de proteína 

que para el de kg de leche. De acuerdo con 

los resultados de este cuadro y asumiendo 

que la proporción de muestras independien­

tes se mantiene constante, e l número total 

de muestras requerido para obtener l .000 

muestras independientes en todos los pará­

metros sería de 166.667 y 52.631 para kg 

de leche y proteína, respectivamente. Sin 

embargo, el núme ro de puntos tota les a 

tomar de acuerdo con el procedimie nto de 

RAFTERY y LEWIS (1992), resultó ser de 

45.096 y 45.068 para leche y prote ína res­

pectivamente. 

Por otra parte, por motivos computacio­

nales, e l número m áximo de muestras que 

fue posible obtener fu e de 115.000 para 

ambos caracte res, que representaría un total 

de 690 m uestras independientes para leche 

y 2185 para proteína. 

Kg de proteína 
ME. M.E. 

0,62 0.947 1.94 
14.88 0.887 30.50 
0.68 0.2 10 2.70 
0,59 0.952 l.90 
4,46 0,670 18,60 

Las densidades marginales posteriores 
para los parámetros de interés fueron esti­
madas a panir de las últimas 30.000 mues­
tras ( 10.000 puntos) para producción de 
leche y 90.000 muestras (30.000 puntos) 
para kg de proteína. utilizando estimadores 
tipo kernel no paramétricos (S ILVERMAN, 
1986). La idea inicial era la de obtener 
estas dens idades marg inales con 90.000 
mues tras para ambos caracte res, pero pro­
blemas de estimabilidad e n kg de leche 
hic ieron que se rea lizara sobre las 30.000 
últimas. En las fi g uras 5,6,7 y 8 se mues­
tran las densidades marginales posteriores 
de las heredabilidades y repetibilidades 
para lec he y proteina respectivamente. 

En Jos cuadros 2 y 3 se muestran los 
estadísticos de te ndencia central, así como 
Ja varianza corres po ndie nte a las dis tribu­
c iones marg ina les posteriores de las varian­
zas (o;, a; y o~) . heredabilidad y repe tibili­
dad de los caracteres en estudio. En gene­
ral, los valores de las varianzas son inferio­
res a los obte n idos e n estudios previos 
rec ie ntes sobre la poblac ió n Frisona es pa­
ñola (TBÁÑEZ, 1996, REKAYA, 1997, C HAR­

FFEDDINE, l 998). Lo mismo sucede con la 
heredabilidad , lo que parece ser de bido es-
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CUADRO 2 
ESTADÍSTICOS DE TENDENCIA CENTRAL Y VARIANZA DE LA DISTRIBUCIÓN 

MARGINAL POSTERIOR PARA EL CARÁCTER KG DE LECHE 

Parámetro Media Moda Mediana Varianza 

Varianza Aditiva 2021 23.0 20155 l ,8 202030.2 5530378 
Varianza Permanente 201420,5 201673.5 201455.7 3502246 
Varianza Residual 4724 13.9 472479,9 472415,2 211905 
Heredabi 1 idad 0.23074 0.23038 0.23064 6.055E-6 
Repetibilidad 0.46069 0,46081 0.46069 1.012 E-6 

CUADRO 3 
ESTADÍSTICOS DE TENDENCIA CENTRAL Y VARIANZA DE LA DLSTRIB UCIÓN 

MARGINAL POSTERIOR PARA EL CARÁCTER KG DE PROTEÍNA 

Parámetro Media 

Varianza Aditiva 174,35 
Varianza Permanente 191.47 
Varianza Residual 421.29 
Heredabil idad 0.22 149 
Repetibilidad 0.46476 

pecialmente al menor valor obtenido en 
este estudio para la varianza aditiva. Estos 
resu ltados van en contra de la tendencia 
observada en otras poblaciones en cuanto a 
la obtención de estimas de heredabilidad 
por encima de 0,25 . En un trabajo reciente 
sobre la población Holstein de EE.UU., 
VAN TASSELL eral .. ( 1997) estiman median­
te el método R (REVERTER et al., 1994) la 
heredabilidad de los caracteres kg de leche, 
grasa y proteína a partir de todos los datos 
di sponibles de vacas en primera lactac ión 
nacidas a partir de 1980. Como conclusión 
del trabajo se recomienda usar en las valo­
raciones nacionales de Holstein un va lor 
medio de la heredabilidad de OJ O ( varian-

Moda Mediana Varianza 

173.90 174.32 5,39308 
19 1,25 19 1,44 4,57930 
42 j ,40 421,29 0,62053 
0,22 158 0.22 148 l ,040E-5 
0,4647 J 0.46475 2,521E-6 

do entre 0,25 y 0,35) frente al va lor 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 están siendo investigadas. Una posi­
ble razón podría ser la incorporación al 
control lechero en una alta proporción de 
animales provenientes de zonas en las que 
se ha observado una heredabilidad más baja 
(l BÁ!\:fZ, 1996). Por otra parte, se está plan­
teando la utilizac ión del método R ( R E­

VERTER et al .. 1994), único procedimiento 
que permiti ría. además del ya empleado, la 
estimación con un volumen ele datos tan 
elevado, para contrastar los resultados obte­
nidos. 
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LA HUELLA DE RUPERTA 
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La información genealógica registrada en poblaciones ganaderas es aplicable a la 
medida de su variabil i<lad 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 (Cuadverbus. Cmniro y Torbisrn!) que comparten algunos de sus anima­
les fundadores. Los resultados indican la importancia genética de una fundadora 
(Ruperra). con una contribución proporcional a las poblaciones estabilizada en valores 
respectivos de 0,18. 0,29 y 0,09. siendo el número medio ele alelos fundadores 
supervivientes en las [iltimas cohortes respectivas 4,04. 4.21 y 9,90, ele los que 0.70. 
1,07 y 0.77 proceden de Ruper/a. La proporción, atribuible a esta fundadora, de la 
consanguinidad media de las camadas nacidas en estas poblaciones es 0.19. 0,33 y 
0.1 O, respectivamente. El análisis de depresión consanguínea del tamaño de camada 
en Tor/Ji.1rn/ indica una disminución 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 tamaño de 
camada del componente de consanguinidad atribuible a Ruperro, pero las inferencias 
obtenidas a partir de los datos disponibles presentan una gran incertidumbre. 

Palabras clave: Análisis genealógico. Coeficientes parciales ele consanguinidad. 
Depresión consanguínea. 

SUMMARY 
THE TRACE OF RUPERTA 

Pedigree information from livestock populations may be used to evaluare their 
genetic variability, the inbreeding of their individuals or the inbreeding depression on 
traits of interest. Three Jberian pig strains (C11ud\'erbus, Ca11tiro 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 (Ruperra). wirh a proportio­
nal contribution to tbe populations stabilized in respective values 0,18. 0,29 and 0.09, 
being 4.04. 4,21 and 9.90 tbe mean number of surviving founder alleles in the respec­
tive last cohorts and 0,70. 1.07 and 0.77 those coming from Ruperra. The proportion 
of inbreeding dueto this founder. measured over the litters born in the three strains, is 
0.19. OJ'.\ and O. 1 O. The analysis of inbreecling clepression on 1 itter size in Torbisca! 
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indicates a disminution of -0,13 Iiveborn piglets per each 10% increase of litte r inbre­

eding , not being significant the effect of clam inbreeding. The effect on rhe litte r s ize 

of the component of 1 itter inbreeding due to Ruperta was studied in the other strains. 

but the in fere nces obtained from the available data present a great uncertainity. 

KeJ words: Ped igree analysis. Partial inbreeding coefficients . lnbreedi ng depress ion. 

Introducción 

El análisis de la información genealógi­
ca de una población permite describir el 
proceso de cambios en variabi 1 id ad genéti­
ca a lo largo de su hi storia. Recientemente, 
se han aplicado en algunas poblaciones de 
animales domés ticos diversos métodos 
desarrollados por especialistas en conserva­
ción de poblaciones de animales salvajes 
mantenidas en cautividad (LACY y col., 
1995). Estos trabajos abordan el balance de 
la gestión de programas de conservación 
(RODRlGÁÑEZ y col., 1997a), el efecto sobre 
la variación genética de la es tructura de 
grandes poblac iones (SóLLKNER y FIUPCIC, 
1997), la contribución de grupos genéticos 
bien definidos (GANDINI y co l., 1997) o la 
identificación del número efectivo de as-

cendientes y de cuellos de botella en po­
blaciones con diverso uso de inseminación 
artificial (BOICHARD y col., 1997). A partir 
de estas técnicas, se ha implementado una 
partición del coeficiente de consanguinidad 
en componentes atribuibles a los diferentes 
fundadores o a agrupaciones de éstos, que 
ha permitido analizar la variación de depre­
sión consanguínea entre linajes de fundado­
res (LACY y col., 1996; RODRfGÁÑEZ y col., 
1998). 

El presente trabajo es una aplicación de 
estos métodos al análisis de la variación 
genética y de la depresión consanguínea en 
tres poblaciones de cerdo ibérico emparen­
tadas, que comparten un destacado animal 
fundador, la cerda Ruperta, cuyas huellas 
intentaremos rastrear por diversas vías en 
estas poblaciones. 

CUADRO J 
RESUMEN DE INFORMACIÓN GENEALÓGICA Y DE PROLIFICIDAD EN LAS 

TRES ESTIRPES 

Guadyerbas Gamito Torbi scal 

Nº de fundadores 23 14 7 1 
Nª de animales en ge neal ogía 1.020 793 3.489 
Nº de verracos 243 196 761 
Nº de madres con datos 670 458 1.453 

Nº 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) 7.48 ( 1.94) 8.00 (2.22) 
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Material y métodos 

Tres poblaciones cerradas 

Las poblaciones consideradas en este 
estudio ( Guadyerbas. Gamiro y Torbiscal ) 
forman parte de Ja piara experimental de 
cerdos ibéricos establecida desde 1944-45 
en la finca Dehesón del Encinar (Oropesa, 
Toledo). La formación de esta piara se rea­
li zó a partir de anima.les de cuatro es tirpes 
representativas de los principales tipos de 
cerdo ibérico existentes en la amplia y hete­
rogénea población de la época: dos portu­
guesas coloradas: Ervideira y Caldeira y 

dos extremeñas negro lampiñas: Ca111pa-
11ario y Puebla (ÜDRIOZOLA, 1976). 

Guudverb(JS es la actua l denominación 
el e la estirpe negro lampiña Puebla. que aun 
se conserva como población cerrada (Ro­
DRlGÁÑEZ y col., J997b). Entre las cerdas 
fundadora s de ésta, se identificó una de 
ellas heterocigota para e l par de alelos Ee 
(Negro/colorado). A partir de esta cerda, de 
nombre Ruperta, se formó una línea colora­
da (ee), derivada exclusivamente de Puehl(J 
mediante tácticas de infiltración progresiva 
del gen recesivo en cuestión. La línea Ga­
miro, colorada lampiña, fue el resultado de 
es te proceso. Por último, Torhisrnl es una 
línea compues ta, que procede de Ja fu­
sión de las cuatro estirpes fundadoras reali­
zada lentamente entre J 96 J y 1963 para 
que pudieran contribuir a la misma el ma­
yor número posible de reproductores. Se 
di spone de la genealogía completa y regis­
tros reproductivos de todas estas pob lacio­
nes. La información utilizada en el presente 
trabajo se presenta en el cuadro ·1. 

Análisis genealógico 

Para e l análi s is genea lógico, Jos repro­
ductores de cada población se agruparon, 

la huella de Ruperra 

de acuerdo con su fecha de nacimiento, en 
cohortes trianuales. Un fundador se define 
como un animal sin relación genética cono­
cida con ningún otro de la genealogía , 
exceptuados sus descendientes. La contri­
bución genéti ca esperada de cada fundador 
a un animal determinado se mide mediante 
los coeficientes de paren tesco entre e l ani­
mal y la pob lac ión de fu ndadores (James, 
1972). La contribución gené tica proporcio­
nal de cada fundador a la población (cohor­
te) analizada se ca lcula mediante la expre­
s ión 

N 

p = L a l N 
1 j= ¡ 1.1 

donde a es el coeficiente de relación aditi-
11 

va entre e l fundador i y el animal j , siendo 
N el número de animales de la coho11e con­
siderada. Los valores de P; se denominan 
también probabilidades de origen ge nético 
y permiten calcu lar e l número efectivo de 
fundadores 

11 

NJ'' = J/ ;~1 Pf 

s iemdo /1 el número de fundadores (LACY. 
1989). Otro parámetro es el n(1mero efecti ­
vo de ascendientes N

1
;, . basado en las con­

tribuciones marginales de los antepasados 
necesarios para expli car la diversidad gené­
tica de la población , y que identifica los 
posibles cuel los de botella en la genealogía 
(BOJCHARD y col., 1997) 

Debido al nlimero finito de descendien­
tes de cada reproductor, ex is te el riesgo de 
extinción de genes en la transmisión de 
padres a hijos. Mediante la técnica de goteo 
de genes (MACCLUER y col., 1986), que si­
mula la segregación mendeliana a través de 
la genealogía , es posible estimar la propor­
ción de alelos de cada fundador (r) reteni-
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da en e l censo de cada cohorte, así como el 
número esperado de alelos de cada funda­
dor (2r1) y de todos los fundadore s (L:2r¡). 
Estos análisis se realizaron con 250.000 ite­
raciones por estirpe. El número equivalente 

de genomas fundadore s 

11 

N = 1/ L p2 / r 
xe i= I ' ' 

es o tro parámetro , originalmente propuesto 
por Lacy ( J 989), que mide la divers idad 
genética preservada en la poblac ió n. Con el 
mi smo o bjetivo 801CH ARD y col. ( 1997) 
han propuesto el número efec tivo de geno­

mas fundadores. 

El coefic iente de consan g uinid ad (F ) 
puede descomponerse e n coefic ie ntes par­
ciales (F'), que miden las probabilidades de 
que un an imal sea ho moc igoto para un 
alelo de scendiente de cada fund ador especí­
fi co. Estos coeficientes se han ca lcu lado 
usando una modificación de l método clási­
co de cá lculo de coeficientes de consangui­

nidad (LACY y co l.. 1996; LA CY. 1997). Da­
do el número de fundad ores. la de scompo­
sición de Ja consa ng uinidad realizada e n 
cada est irpe fue a lgo más s imple, reflejando 
las caracterís ti cas de su or igen. Así en 
Cuudverba.1 y Cwni10 se considera ro n dos 
componen tes: F R, consanguin idad deb ida a 
la fundadora Ruperla y p NR , contribuc ió n 

del res to de los fundadore s de la es tirpe 
Puebla a la consanguinidad de l indi vid uo. 
En Torhisco!, junto a estos dos componen­
te s de la consanguinidad se cons ideraron 
se paradamen te las sumas de Jos coeficirn ­
tes parciales clebiclos a Jos fundadore s de 
las otras tres estirpes Ervideiru (FA). Cmn­
pwwrio (F8 ) y Ca!deira (/:--.e) . A efectos del 
aná lisis de depres ión consanguínea, se rea­
lizó el cálc ul o de estos coeficientes tanto 
para las cerdas con regisrrus de pro lific idad 

(F,,,) como para las camad::i s nacidas (F) . 

3 19 

Análisis de depresión consanguínea 

El análisis de los registros de tamaño ele 
camada fue reali zado , separadamente en 
cada població n, mediante un modelo ani­

mal con re petibilidad: 

s iendo como es habitual y, el vector de 
obse rvac iones; b, el vector de efectos s iste­
máticos estación (4 niveles), ordinal de 
parto (5 nivel es) y los coeficientes de regre­
s ión de los corres pondientes coeficientes de 

consanguinidad (bf',,, y bFc , en Torbisrnl y 
br/ y brcNR. en las o tras dos estirpes); u, p 
y e, son los vectores de efectos ge né ticos 
aditivos , de ambien te permanente y de res i­
duos; X , Z 1 y Z2 son matrices de inc idencia 
que relacionan u, p y e con las o bservacio­

nes en y . 

La implementación del análi s is bayesia­
no de este modelo mediante muestreo de 
Gibbs ha sido descrita por WANG y col. 
(1994 ), prec isamente con un a ap li cac ión a 
registros procedentes de la estirpe Camilo. 
Otros aspectos re lati vos a las caracterís ti cas 
del muestreo y análi s is post-Gibbs son 
s imilares a los desc1itos por RODRIGÁÑEZ y 
col. ( 1998) 

Resultados y discusión 

El número de cohortes tri an uales anali ­
zadas ha sido 18 en Guad\'erhas ( l 94'i ­
l 997), 13 en Gamiln ( 1945- 1983) y 12 en 

Torbisca! (1963-1997). Entre todos los ani ­
males fundadore , la cerda R11per1a es Ja de 
mayor contribuc ión a las tres poblac iones . 
En la li gura 1 se representa su con tribución 
proporci ona l a la s tres estirpes. q ue tras 
fluctuaciones ini cia les se estab ilizó con 
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valores respectivos de O, l 8, 0,29 y 0,09. A 
lo largo de los períodos analizados, el 
número efectivo de fundadores N fe pasó 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 más borro­
sa, si se utiliza un parámetro alternativo: el 
número efectivo de ancestros (fundadores o 
no) . Pese a su elevada contribución a 
Guadyerbas, Ruperta no figura entre los 13 
ancestros que explican la diversidad genéti­
ca de la población actual (N fa = 6,81). Ello 
puede atribuirse a un cuello de botella 
existente en la población hacia 1965. En 
Gamito son también 13 los ancestros (N fa = 
5,37) que explican la diversidad de la últi­
ma cohorte. Aunque la contribución margi-

0,3 

0,2 -

O, 1 

o 5 

La huella de Ruperta 

nal de Ruperta es la décima en importancia, 
dos de sus hijos y uno de sus nietos ocupan 
los tres primeros puestos. Por último, 54 
ancestros explican la diversidad actual de 
Torbiscal (N fu= 14,45), siendo Ruperta la 
única fundadora, la principal hembra y el 
sexto ancestro en cuanto a contribución 
marginal. 

En cuanto a los resultados obtenidos por 
goteo de genes , en el que se asignan dos 
alelos distintos a cada fundador, el número 
equivalente de genomas fundadores N,,e 
descendió de valores iniciales de I0,76, 
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 Ja deriva gené­
tica (LACY, 1989). Los respectivos valores 
del número efectivo de genomas fundado­
res (BOICHARD y col ., 1997) fueron, en las 

Gamito 

Guadyerbas 

10 

Cohorte 

Torbíscal 

15 20 

Figura 1. Contribución 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 número 
medio de alelos fundadores representados y 

en el número de alelos con origen en 
Ruperta se describen en Ja figura 2. El 
máximo de algunos de estos parámetros se 
observa en las cohortes 2ª ó 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, 
1,07 y 0,77. 

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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contribución a la consanguinidad de las 
estirpes. En el cuadro 2 se sintetizan Jos 
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 proporc ión de la consanguinidad media 
que puede atribuirse a Ruperta es O, 193 en 
Guadyerhas, 0,329 en Gamito y O, 101 en 
Torbiscal. 

En el análisis de la depresión consanguí­
nea del tamaño de camada se obtuvieron 
resultados relativos a parámetros genéticos 
de este carácter en las estirpes estudiadas 
que se resumen en el cuadro 3. Los resulta­
dos de Gamito concuerdan con los obteni­
dos por WANG y col. ( 1994) y los de Tor­

biscct! con los obtenidos mediante DFREML 
en un anál isis anterior a partir de una mues-

2 
~N_º_M_e_d_io_A_le_lo_s_R_up_e_rt_a _____ N_º_M_e_d_i_o_A_le_l_o_s_F_u_n_d_a_do_r_e_s_(_o.,._) 

100 

90 
80 
70 

60 
1 

Torbiscal 
50 

Guadyerbas 
- 40 

'= 
-· 30 

Torbisca/ - 20 .. 10 

o-, o 
o 5 10 15 20 

Cohorte 

Figura 2. Número medio de alelos de Ruperta y Número medio de alelos fundadores (I2r) 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 (F¿'R) Y 

EN TORBISCAL (F¿, F~, F~ Y Fr) 

Componentes parciales de consanguinidad de las camadas 
Eslirpe Media 

Guadyerbas F R 
e 0,043 

F NR ,. 0.1 80 
Gamito FR 

' 
0.097 

F NR 

' 
0. 198 

Torbiscal F R 
e 0,011 

F NR 
e 0.029 

f A 
e 0.027 

F B 
e 0.0 11 

Fe 
e 0,025 

tra más red ucida ele mad res y camadas (RO­
DRÍGUEZ y co l. , 1994 ). 

Se realizó un primer anál isis de la depre­
sión consanguínea en Torbiscal para deter­

minar la importancia rel ativa de l efecto de 
la consanguinidad de la madre (F

111
) y de la 

c<1mada (F) sobre el tamaño de ésta. Los 
resultados obtenidos (cuadro 4) indican un 
efecto negativo de la cons<1ngu inidacl de la 
ca mada, con una disminución de -0 , 13 le­

chones vi vos/camad<1 por cada 10% de 
incremento de F, . mientras que e l efecto de 

F
111 

no es s ignificati vo. Un resultado s imi1<1r 
se ha obtenido en el análisis de la depresión 
consanguínea del tamaño de camada rea l1 -

z<1do en otra piara cerrada (RODRIGÁÑEZ y 

col., 1998) . Por ello, en el modelo de análi ­
sis de la depres ión consanguínea mediante 

componentes parc iales de consanguinidad, 
se ha contemplado únicamente la consan­

guinidad de las camadas. 

d.t. Mínimo Máximo 

0,021 0,000 0,1 25 
0.087 0.000 0,424 
0,022 0,042 0,183 
0.055 0,060 0,420 
0.004 º·ººº 0.055 
0,01 2 0,000 0, 164 
0,014 º·ººº 0.205 
0.007 0.000 0.087 
0.012 0.000 0, 1 J3 

Los resultados correspondientes a Gua­
dverhas y Camilo, se incluyen asimismo en 
el cuad ro 4. Para el rastreo de la huella de 
Ruperta, la partición rea lizada de la depre­
sión consanguínea distingue un componen­
te atribuible a esta cerda (F,R) y otro al res­
to de los fundadores (F;vR). En Guadyer­
has, las medias posteriores de los coefi ­
cientes de regresión de ambos componentes 
(h f, y bf~R) sobre el nú mero total de nac idos 
y el de nac idos vivos presentan valores 
negativos, ind icativos de depresión consan­
guínea. Los va lores de las desviac iones 
típicas posteriores refleja n las li mi tac iones 
de la mformación di sponib le, en particu lar 
la escasa dis persión de F,'' (cuadro 2). El 
problema se acentúa en Gmniro, donde son 
todavía menores tanto el nú mero de anima­
les y ele reg istros co rno los coeficientes de 
variac ión de los componentes parciales de 
consangu iniciad . Aunque los valores positi­
vos de las medi as posteriores de bF,R para 
ambos caracteres resultan sugestivos, Jos 
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CUADRO 3 
MEDIA Y DESVJACION TÍPICA POSTERIOR DE HEREDABILIDAD (h 2), 

COEFICIENTE DE AMBIENTE PERMANENTE (p2) Y REPETIBILIDAD DEL 
TAMAÑO DE CAMADA EN LAS TRES ESTIRPES 

Guadyerbas Gamito Torbiscal 

Nacidos 
h2 0,10(0,04) 0.08 (0.04) 0,07 (0.02) 
' 0,07 (0.03) 0.04 (0,03) 0.1.0 (0.02) p· 

Repetibilidad 0,17 (0.03) 0,12 (0,03) 0.17 (0.02) 
Nacidos vivos 
Ji2 0.06 (0.03) 0.08 (0.04) 0.06 (0.02) 
p2 0,08 (0.03) 0.03 (0,02) 0.08 (0,02) 
Repetibil idad 0.13 (0.03) 0.11 (0.03) 0.14 (0.01) 

CUADR04 
MEDIA Y DESVJACION TÍPICA POSTERIOR DE LOS EFECTOS DE LOS 

COEFICICIENTES DE CONSANGUINIDAD DE LA ~ADRE (Fin) Y DE LA CAMADA 
(,Fe) Y DE LOS COMPONENTES PARClALES DE ESTA (F~, i= R, NR) SOBRE EL 

NUMERO DE LECHONES NACIDOS Y NACIDOS VIVOS EN LAS TRES ESTIRPES 

Estirpe Efecto coeficiente 
consanguinidad 

Guadyerbas fR 
e 

pVR 
e 

Gamito F,R 
pVR 

e 

Torbiscal F 
"' F e 

amplios valores ele las desviaciones típicas 
posteriores imposibilitan cualquier inferen­
cia sobre estos parámetros. En este punto 
del análisis, la imagen que podemos obte­
ner de la huella de Rupertu aparece muy 
difuminada. En Torbiscal. la huella de 
Ruperto en cuanto a su posible contribu­
ción a la depresión consanguínea se pierde 
por completo. Al reducido valor de F,R y de 

Nacidos Nacidos vivos 
por camada por camada 

-3.70 (S.35) -1.64 (5.07) 
-1.49 ( 1.61) - 1 .94 ( 1.48) 
8,36 ( 13.20) 1,97 ( 12.93) 
-4.70 (5.20) -:u8 cs.o9i 
-0,98 ( 1.00) -0.5 l (0,92) 
-0,72 (0.82) -1J1 (0,80) 

su dispersión en esta estirpe hay que añadir 
que, agrupado por estirpes el elevado nú­
mero de fundadores, los cinco coeficientes 
resultantes FA F8 pe F8 v pNR están fuer-

e' e' e e· e 
temente correlacionados lo que hace ilegíti-
mo el análisis de sus efectos. 

Las pesqLtisas en torno al rastro ele Ru­

perto nos han proporcionado hallazgos 
muy dispares, aunque ningLtno ele gran mé-
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rito. Nuestro propósito, más modesto, era 
ensayar nuevas herramientas de investiga­
ción, y en este sentido, creemos que la bús­
queda realizada ha sido un ejercicio saluda­
ble. 
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España 

Se realiza un es tudio pre liminar sobre la mode lizac ión y estima de parámetros 
genéticos de la producción de leche y porce ntaje de prote ína en el día de control en 
ovejas de raza Manchega. Para todos los controles y lactaciones los modelos fijos que 
inc luyeron e l g rupo de comparació n rebaño-año-mes de contro l presenta ron mayor 
coeficiente de determinación que el resto de los modelos tanto para leche como para 
porcentaje de proteína. Los parámetros ge néticos estimados para la prod ucción de 
leche y porcentaje de proteína en el día de control bajo un modelo an ima l multicarác­
ter cons iderando los cuatro controles como caracteres dis tintos dentro de lactac ión e 
incluyendo como grupo de comparación el rebaño-año de control , y e l mes de control 
independiente de éste, tornaron valores s imilares a los estimados para la producción 
estanda rizada a 120 días -0, 15 y 0.28 para lec he y % de proteína, respecti vamente- en 
el caso de l 2°, 3º y 4° control. El primer control presentó valores infe riores de hereda­
bil idad en todas las lactaciones y ambos caracteres que los estimados para el resto de 
los contro les y para las prod ucciones es ta ndarizadas a 120 días . Las corre laciones 
genéticas entre los distintos controles prod uctivos e n una lactac ión, aunque positivas y 
elevadas e ntre los controles de ambos caracte res , fue ron dist intas de uno , pudiendo 

refl ejar una distinta base genética subyacente a cada uno de los controles. 

Palabras clave: Producción e n el día de control, Modelos, Parámetros genéticos. 
Ovino. 
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SlJMMARY 
TEST OAY MOOELS ANO GENETJC PARAMETERS FOR MILK YIELO ANO 
PROTEIN PERCENTAGE IN i'vtANCHEGA MILK EWES 

Test day milk yield and protein percenrage models and genetic parameters esti­
mation has been studied in Manchega milk ewes. Test day milk yield and protein per­
centage fi xed models which included herd-test day conlemporary group presented 
higher determination coefficienrs than those ones with herd-year of test and month of 
test cons idered as independent effects. Genetic parameters far· test day dala were esti­
mated under a multitrait animal model which considered production in successive test 
days within lactation as different traits. Genetic p<1rameters far 120 day milk and pro­
tein percentage production were also estimated separatel y. Heritabilities for the 
second. third and fourth test clays were similar to those estimatecl far 120 days stan­
dardised milk yield and protein percentage. 0, 15 and 0.28. respectively. The first test 
clay yield presented lower hentabi lity values for all lactations and both. milk and pro­
tein perceotage. than those ot' the standardised traits ones. Genetic correlations estima­
res among milk and prolein percentage test days yields with in each lactation were 
high and positive but differen t frorn one, which could reflect different genetic action 
far each test day yield . 

Key words: Test day yields. Models, Genetic pararneters. Milk ewes. 

Introducción 

Es norma generalizada gue la produc­
ción de leche de las ovejas en una lac tac ión 
se estime de forma aproximada mediante el 
método del día centrado o Fleischman, tipi­
ficando la lactación de los animales a una 
longi tud prefijada de la misma. La bondad 
de dicho método depende principalmente 
de la ca lidad del contro l lechero en cuanto 
al aspecto temporal de la recogida de las 
muestras o contro les. Es muy frecuente, 
dado el tipo de manejo de los anima les de 
esta raza, que los controles product ivos se 
realicen con intervalos de tiempo muy 
variables lo cua l tiene como consecuencia 
la des incronización entre e l número crono­
lógico del control y el estado de lactac ión 
del an imal controlado. Por ello se plantea la 
necesidad ele buscar métodos a lternat ivos 
que permitan superar estas dificu.ltades. 

En los últimos años , en ganado vacuno 
de leche se han real izado estud ios sobre un 
carácter a lternativo a la producc ión estan-

darizada de leche, que es la producción dia­
ria de leche o producción en el control, que 
presenta la ventaja de ser un carácter que 
depende de una sola medida y no del con­
junto de varias y que permite la elimina­
c ión de controles anómalos, s in por ello te­
ner que desechar una lactación completa. 

Siguiendo por tanto las experiencias rea­
li zadas en vacuno de leche, en este trabajo 
se han llevado a cabo los primeros estudios 
e ncaminados a la definición de un mode lo 
de valoración genética para la producción 
de leche y porcentaje de proteína en e l día 
de control y estimas de parámetros gené ti­
cos para dichos caracteres, en ovejas de ra­
za Manchega. 

Material y Métodos 

El primero de los estudios tuvo como fi n 
Ja defin ición de l mode lo de efec tos fijos 
más adecuado para e l tratamiento de la pro-



M. SERRANO. J.J. JURADO. PÉREZ-G UZMAN. V MONTORO 327 

ducción de leche y porcentaje de proteína 
en el día de control. Este estudio se basó en 
aquellos ya realizados en vacuno de leche 
(STRABEL y SzwACZKOWSKI, 1995; REKAYA, 
1997) y algunos existentes en ovino de 
leche (BARO, 1994; BARRILLET, y 801-
CI-IARD, 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 lactación 
son tratados como medidas repetidas del 
mismo carácter, y en las distintas lactacio­
nes como caracteres diferentes (PTAK y 
SCI-IAE FFER, 1993 y REENTS y col. 1995). 
Por otro lado, escasos estudios abordan 
modelos multicarácter de Jos controles den­
tro de lactación (REKAYA, J 997), debido a 
las grandes exigencias computacionales 
que requieren. Sin embargo dado que en 
ovino de leche el número de controles es 
más reducido (4 controles en ovino frente a 
10 en vacuno) se decidió comenzar el estu­
dio realizando estimas de componentes de 
varianza con modelos multicarácter intra­
lactación, considerando cada control pro­
ductivo como un carácter independiente. 

Para el estudio se han empleado los 
datos productivos del control lechero ofi­
cial de la raza ovina Manchega acumulados 
hasta Noviembre de J 997 y los registros 
genealógicos correspondientes a dichos 
datos. Esto supone 106.5 15 lactaciones per­
tenecientes a 67.250 ovejas, y un registro 
genealógico de 75.759 animales. Del total 
de los datos se seleccionaron aquellos que 
cumplían los siguientes requisitos: 

- Intervalo parto-primer control entre 
30-72 días después del parto. 

- Intervalo entre controles 26-34 días. 

- Producción de ]eche en el control ma­
yor o igual a 200 mJ. y menor o igual a 
3.074 ml. 

- Porcentaje de proteína distinto de cero 
en cada control. 

- Cuatro controles registrados como 
mínimo en la lactación. 

- Tener al menos registro genealógico 
de madre. 

- Tener número de lactación y número 
de crías al parto conocido. 

Con estas condiciones se obtuvo una 
base de datos de 22.954 lactaciones corres­
pondientes a 7.996 ovejas de !"lactación 
que suponen 31.984 controles. 7.882 ovejas 
ele 2" lactación (31.528 controles) y 7.076 
ovejas de 3" o más lactaciones (28.304 con­
troles). En eJ cuadro 1 se presenta un resu­
men ele las producciones medias para mi. 
de leche y % ele proteína de cada uno ele los 
controles productivos correspondientes a 
dichos elatos. 

Los modelos de efectos fijos para definir 
la producción en el día de control para le­
che y % de proteína fueron anal izados 
mediante el procedimiento GLM del pa­
quete estadístico SAS (SAS, 1990). Estos 
modelos fueron estudiados para cada lacta­
ción, 1 ª, 2" y 3'' o más, y control productivo, 
Jº, 2º, 3º y 4°. 

Los modelos analizados fueron los si­
guientes: 

Modelo 1: y = ncr + edp + rba + est + 
+del+ E 

Modelo 2: y= ncr + edp + rba + est + 
+ del/cov +E 

Modelo 3: y= ncr + edp/cov + rba + 
+ est +del+ E 

Modelo 4: y = ncr + edp + rdc + del + E 
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CUADRO l 
MEDIAS Y DESVIACIONES TÍPICAS PARA LOS DÍAS EN LACTACIÓN. 

PRODUCCIÓN DE LECHE EN mi. Y % DE PROTEÍNA REGISTRADOS EN EL DÍA 
DE CONTROL, PARA CADA UNO DE LOS CONTROLES PRODUCTIVOS, EN EL 

TOTAL DE LOS DATOS Y EN l ", 2" Y 3ª O MÁS LACTACIONES 

Control Total 1 a 2ª 3" o más 
Lactaciones Lactación Lactación Lactaciones 
N = 22.9S4 N = 7.996 N = 7.882 N = 7.076 

Días en 1 o c. 47,29±9,49 47.33±9,25 47.20±9,60 47,34±9,68 
Lactac. 2º c. 77, 19±9,78 77 ,23±9,57 77, 16±9,83 77 , 18±10,04 

3º c. 107,OS±10,07 l07, J7±9.86 107 .OS± l 0.05 106.88±10,40 
4º c. 136,72± 10,43 136,95±1o.15 136,67±10,42 136,45± 10,83 

LECHE lº c. 1327, l 2±544.53 1225 ,02±5 17 ,66 1370,63±558,47 1414,75±538,98 
(mi.) 2º c. 1108 .91 ±482.69 1113,37±488,37 J 117,94±493.64 J 089, 15±456,86 

3º c. 875 .96±409.67 908.84±431,51 866,53±407 ,64 841,04±374,38 
4º c. 667 .96±34 l ,38 69 J ,41 ±356,43 667.09±343,13 634,49±312,00 

PROTE. 1 o c. 5,33±0,67 5.21±0.64 5,37±0,66 5,43±0,69 
(%) 2º c. 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, 16±0,78 
4º c. 6,31 ±0,89 6,22±0,86 6,33±0,88 6,41±0,92 

Modelo 5: y = ncr + edp + rdc + del/cov + 

+E 

Modelo 6: y= ncr + edp/cov + rdc + 

+del+ E 

Donde: 

y= registro de prod ucción (ml. de leche 

o % d e prote ín a) en e l control. 

ncr =número de crías al parto (3 nive­

les) . 

edp =edad al parto en meses como va­

riable categórica ( 12 niveles en l° 
lactación, 29 niveles en 2ª lacta­

ción y 61 niveles en 3ª lactación). 

edp/cov =edad al parto en meses como 

covariable. 

rba = efecto rebaño-año del control ( l 96 

niveles en 1 ª y 2ª lactación y 201 

e n 3" lactación). 

rdc =efec to rebaño-año-mes de control 

(nº de niveles variable según con­

trol y lac tación , mínimo 658 nive­

les y máximo 688) . 

est =estación del control ( 12 niveles en 

cada control). 

del =días en lactación como variable 

categórica (43 niveles en el Iº con­

trol, 50 niveles en el 2º control. 55 

niveles en el 3º control y 58 nive­

le s en el 4° control). 

del /cov =días en lactación como cova­

riable. 

t: =residuo. 
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Los componentes de varianza se estima­
ron mediante el programa VCE 4.2 (GROE­
NEVELD, 1998) con un mode.lo multicarácter 
dentro de lactación ( 1 ", 2" y 3" o más lacta­
ciones) basado en el mode lo 1 de efectos 
fijos, que incluyó cada uno de los cuatro 
controles productivos de la lactación de un 
animal, y cuya ecuación fue la siguiente: 

Yijklmnp = ncrj + edpk + rba 1 + estmti) + 

+del . + o . +E 
(nl1 º(p)1 1Jl<l1nnp 

Donde: 

Y;jklmnp = produción de leche (mi.) o por­
centaje de proteína en el con­
trol i (i= 1,4) de la oveja p. 

ncrj = número de crías al parto j . 

edpk =edad al parto k. 

rba
1 
=grupo de comparación rebaño-año 

de control l. 

esttmii =mes m del control i. 

del<n>i =días en lactación n hasta el con­
trol i. 

g(pli =genotipo del animal p para el con­
trol i. 

Eijklinnp = residuo. 

En este análisis intervinieron 7.996 ove­
jas de 1" lactac ión con un reg istro genealó­
gico de 14.3 11 animales, 7.882 ovejas de 2" 
lactación con un registro genea lógico de 
13.689 anima les y 7.076 ovejas de 3" o más 
lactaciones con un registro genea lógico de 
10.357 an imales. 

Posteriormente se realizó una estima de 
componentes de varianza de los caracteres 
leche y porcentaje de proteína ti pificados a 
120 días de lactac ión, con el mode lo utili ­
zado en el esquema de se lecc ión de esta 
raza (Serrano y col. , J 996) sobre el tota l de 

los datos (22. 954 registros productivos y 
23.05 1 registros genea lógicos). 

Resultados y discusión 

Los resultados de los modelos de efectos 
fijos probados para todas las lactac iones y 
cada uno de los controles, se presentan en 
el cuadro 2. En genera l para todos Jos con­
troles, lactaciones y modelos la mayoría de 
los efectos fueron muy significativos 
( p<0,001 ). Solo en algunos casos los efec­
tos número de crías al parto y la edad a l 
parto fueron s ignificativos a más del 6% de 
probabi 1 idad. 

En general todos Jos modelos presenta­
ron un coeficiente de determinación decre­
ciente desde e l primer con trol al cuarto 
control para mi. de leche en todas las lacta­
ciones y una tendencia contraria, de aumen­
to, para el porcentaje de proteína. El mode­
lo que presentó un mayor coefic iente de 
determinación, para todas las lactac iones y 
cada uno de los controles den tro de lacta­
c ión, fue el modelo 4. Estos result ados 
coinciden con gran cantidad de estudios en 
vacuno y ov ino de leche (REKAYA , 1997; 
STRAB EL y SZWACZKOWSKI, 1995; BARRl­
LLET y BOICHARD, 1994, etc.) en los que el 
grupo de comparac ión rebaño-fecha de 
contro l es el efecto sistemático más s ignifi­
cativo en la determinación de la producción 
en el día de control. Sin embargo los mode­
los que incluyen dicho efecto, presentan 
problemas, ya que los grupos de compara­
ción así constituidos son de pequeño tama­
ño, y como indican algunos autores en la 
revisión rea li zada por SwALVE en 1995, 
esto puede ser e l obstácu lo más importante 
a la hora de abordar este tipo de modelos. 
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CUADR02 
COEFICIENTES DE DETERMINACIÓN (R2) EN PORCENTAJE DE CADA UNO DE 

LOS MODELOS DE EFECTOS FIJOS OBTENIDOS PARA CADA LACTACIÓN Y 
CONTROL PRODUCTIVO MEDIANTE EL PROCEDIMIENTO GLM DEL PAQUETE 

ESTADÍSTICO SAS, PARA ml. DE LECHE Y % DE PROTEÍNA 

Control 1 Control 2 Control 3 Control 4 

Lacta Modelo Leche Pro t. Leche 

1" Modelo 1 48 ,8 1 27,40 47,80 
LACTA. Modelo 2 48,49 26.90 47,55 

Modelo 3 48.74 27.32 47 .69 
Modelo 4 55.97 38,76 55,54 
Modelo 5 55,70 38,37 55,30 
Modelo 6 55 ,92 38.66 55,45 

2" Modelo 1 43,55 26,47 40.85 
LACTA. Modelo 2 43 . 19 26,JO 40,52 

Modelo :i 43.34 26,02 40.60 
Modelo 4 50.9 1 36,87 49.68 
Modelo 5 50,6:1 .16,53 49.39 
Modelo 6 50,7 1 36.50 49.5 1 

J' Modelo 1 35,60 2 1.02 29,6 1 
LACTA. Modelo 2 36. 14 2 1,67 30,00 

Modelo 3 35.61 2 1.22 29.70 
Modelo 4 43,64 3 1.38 38.25 
Modelo 5 43,47 3 1.1 2 3 1.12 
Modelo 6 42.97 30.70 30.70 

En nuestro caso para la estima de com­

ponentes de varianza, dada la impos ibilidad 

de crea r grupos de comparac ió n rebaño­

fecha de contro l para cada control dentro de 
lactac ión, con un sufic ie nte núme ro de 

observaciones por nive l, se recurrió a la uti­

lización de los efectos s istemáticos del 

modelo 1, e n e l cua l los efectos rebaño-año 

de control , edad a l parto y nC1mero de crías 

al pa1to son comunes a todos los controles 
de un mismo an ima l, y e l mes de control y 

Jos días en lactac ión son distintos para cada 

uno de los contro les produc ti vos de l ani ­

mal. 

Pro t. Leche Pro t. Leche Pro t. 

32.74 47,33 3 1,07 42,46 33.87 
32.27 46.96 30.42 4 1.81 33,06 
32.67 47.25 30,87 42,37 33,68 
43.23 55.14 40.70 50.37 43.71 
42 .82 54,85 43,7 1 49.80 43,02 
43. 17 55.02 40,58 50,33 43 ,57 

30J5 35, 16 26,63 3 1,93 3 1.80 
29.84 34.82 25.98 3 1,48 31,25 
30.05 34.93 26.29 3 1.64 31.60 
41 .33 43.67 37.45 42,70 43 ,20 
40.88 43.34 36.98 42.27 42 ,77 
4 1.19 43,50 37,19 42.50 43.07 

24.72 29,02 25,9 1 26.99 3 1.80 
25,30 29.8 1 26. 15 27 ,52 32, 12 
24.95 29,26 26,1 5 27.24 J J .84 
36.05 39,J 5 37.19 38, 10 42.99 
35.7 1 38,96 36.77 37.69 42.56 
3."i ,48 38,48 36.80 37,44 42 .44 

Los parámetros genéticos estimados con 

e l modelo mult icarácter intra-l actación 

antes descrito para la prod ucc ió n de leche y 

% de proteína e n e l día de control se pre ­

se ntan en los cuadros 3 y 4. respec tivamen­

te. En el caso de 3" o más lactac io nes pa ra 

leche, las estimas se presentan si n error 

debido a limitaciones en el software. 

Los resultados coinc iden en líneas gene­

ra les con aque llos obte nidos por a lgun os 

autores en vacuno de leche. El primer con­

trol presenta he redabi 1 idades infe riores 

tanto para leche como % de proteína frente 
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al resto de Jos controJes, en todas las lacta­
ciones estudiadas, como ocurre en PANDER 
y col., 1992 y en REKAYA, 1997 con datos 
de 1" lactación en vacuno de leche. Este 
hecho podría deberse a que es precisamente 
el primer control aquel que tiene mayor 
varinbilidad en los días en lactación por ser 
mayor el intervalo de tiempo en el que se 
puede tomar la muestra (30 a 72 días des­
pués del parto según la normativa oficial). 

Las correlaciones genéticas entre contro­
les de una misma lactación presentaron 
valores altos y positivos, y generalmente de 
mayor magnitud entre controles sucesivos, 
tanto para leche como para proteína, coinci­
diendo con la tendencia general observada 
en las estimas obteniclns en vacuno de leche 
(REKAYA, 1997, VARGAS y col, 1998). Las 
correlaciones fenótipicas en todos los casos 
presentaron valores muy inferiores a las 
genéticas, coincidiendo ele nuevo con los 

resultados obtenidos en vacuno de leche 
(PANDER y col., 1992, REKAYA, l 997 y 
VARGAS y col,, 1998). Las estimas de here­
clabilidacl para la producción ele leche y % 
ele proteína tipificadas a 120 días de Jacta­
ción tomaron los valores ele O, 15±0,01 y 
0,28±0,0 l, respectivamente, que resuJtan 
muy similares a los encontradas para los 
distintos controles y lactaciones. 

Como conclusión a los estudios prelimi­
nares llevados a cabo en este trabajo podrí­
amos apuntar que: 

- Las heredabiliclacles de los distintos 
controles productivos tanto para leche co­
mo % de proteína son similares dentro y 
entre lactaciones y al valor ele ésta para los 
caracteres tipificados a l 20 días ele lacta­
ción, a excepción del primer control cuyos 
valores ele heredabiliclad fueron claramente 
inferiores a los del resto ele los controles en 
todas las lactaciones. 

CUADRO 3 
PARÁMETROS Gl;NÉTICOS Y SUS ERRORES TÍPICOS, (HEREDABlLIDADES EN 

LA DIAGONAL, CORRELACIONES GENÉT ICAS SOBRE LA DfAGONAL Y 
CORRELACIONES FENOTÍPICAS BAJO LA DIAGONAL) PARA CADA UNO DE 

LOS CUATRO CONTROLES PRODUCTIVOS DE LECHE (mi.), ESTIMADOS PARA 
CADA UNA DE LAS LACTACIONES, PRIMERA, SEGUNDA Y TERCERA O MÁS 

Iº Control 2º Control 3º Control 4º Control 

l" l ºControl 0,15±0,02 0,80±0.05 0,82±0,05 0,60±0,08 
LACTA C. 2º Control 0,52 0.18±0.01 0,95±0,02 0,77±0,05 
7996 1·c!,'. 3º Control 0.44 0.61 0.17±0,02 0.91±0,03 
14311 ani. 4º Control 0.33 0,50 0.61 0.18±0,02 

2" l" Control o.1:ho.01 0.89±0.05 0.70±0.08 0.60±0.09 
LACTAC: 2º Control O.S J o. 13±0,02 0.94±0.03 0,80±0,07 
7Cl82 reg. 3º Control 0.43 0.64 0.16±0,02 0,79±0,06 
J 3689 ani. 4° Control 0,35 0,52 0.64 0,14±0,02 

3" o más Iº Control 0,10 0.95 0,71 0,84 
LACTA C. 2º Control 0,56 0,19 0.89 0,96 
7076 reg. 3º Control 0.45 0,66 O,J4 0,97 
10.l'i7 ani. 4º Control 0,34 0,53 0,63 0,25 
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CUADR04 
PARÁMETROS GENÉTICOS Y SUS ERRORES TÍPICOS, (HEREDABILIDADES EN 

LA DIAGONAL, CORRELACIONES GENÉTICAS SOBRE LA DIAGONAL Y 
CORRELACIONES FENOTÍPICAS BAJO LA DIAGONAL) PARA CADA UNO DE 
LOS CUATRO CONTROLES PRODUCTIVOS DE % DE PROTEÍNA, ESTIMADOS 

PARA CADA UNA DE LAS LACTACIONES, PRIMERA, SEGUNDA Y 
TERCERA O MÁS 

1° Con trol 

l' Jº Control 0.17±0.02 
LACTA C. 2º Control 0,38 
7996 reg. 3º Control 0,25 
14311 ani. 4º Control 0,17 

2ª Jº Control O, 13±0,02 
LACTA C. 2º Control 0,41 
7882 reg. 3º Control 0,26 
13689 ani. 4° Control 0,18 

3ª o más lº Control O, 17±0,03 
LACTA C. 2º Control 0,48 
7076 reg. 3º Control 0,32 
10357 ani. 4º Control 0,20 

- Las correlaciones genéticas entre los 
controles de una misma lactación fueron 
di stintas a 1, y mayores entre controles 
consecutivos, lo cual indica que los contro­
les podrían no responder a la mis ma base 
genética. 

- La producción de leche y porcentaje 
de proteína en el día de control podría ser 
una a lternativa como criterio de selección 
al actual de producción tipificada a 120 
días de lactación, ya que las heredabilida­
des son similares y el primero evitaría Jos 
errores cometidos en la propia toma de 
datos del control lechero. 

Son necesarios más 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 cantid ad de leche y los rarámetros 

2° Control 3° Control 4º Control 

0,68±0,06 0,84±0,06 0.67±0,09 
0,23±0,02 0,93±0,03 0,60±0,07 

0,45 O, 19±0.02 0,82±0.05 
0.28 0.43 0,23±0,02 

0.85±0,06 0.84±0.07 0,50±0.08 
0.25±0,02 0,96±0,02 0.55±0,06 

0,44 0,21±0.02 0,75±0,05 
0.30 0,44 0,24±0,02 

0,83±0,07 0,81±0,07 0,55±0,10 
0,26±0,03 0,99±0,01 0,92±0,05 

0,49 0,21±0.02 0.93±0,04 
0.32 0,48 0,28±0.03 

de ca lidad de ésta (porcentaje de grasa, pro­
teína y extracto seco) en los controles pro­
ductivos. Por otro lado, también será objeto 
de futuros estudios, la definición del grupo 
de comparación más adecuado al modelo 
de valoración de estos nuevos caracteres, y 

la pos ible incorporación de otros efectos 
ambientales que incidan sobre estos carac­
teres productivos. 
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Se han comparado dos métodos para controlar l a consanguinidad en programas 

de selección: la minimización de las contr ibuc iones de padres a hijos y la minimiza­

ción del parentesco promedio entre los indi viduos selecc ionados. En poblaciones 

selecc ionadas el segundo método es más eficaz que el primero incluso aunque Ja 
población base es té constituida por indiv iduos no emparentados. Se concluye también 
que los métodos son efectivos cuando se cons idera l igamiento estrecho. a menos que 

éste sea rotal. 

Palabras cla\'e; Deriva genética, Selección. Consanguinidad, Conservación. 

SUMMARY 
SELECTION STRATEGIES FOR CONTROLLING INBREEDING JN SLLECTION 
PROGRAMMES 

Two 111erhods for controlling inbreeding in selection programmes llave been co111-

pared: min imisati on of cont r iburions from parents to offspring and minim isarion of 

average coancestry of selected individuals. In selecred popu lations the seconcl method 

is more effic ient than the first one even if individuals i n the base population are unre­
Jated. lt is also concluded that the methods are effect ive when linkage is tigh t. unless 

this is complete. 

Kcy words: Genetic drifr. Select ion, l nbreeding. Conservation. 

Introducción 

La se lecc ión con los métodos actua les de 

evaluación corilleva una mayor precisión y, 

con e llo, una mayor respuesta , pero tam­

bié n conlleva un inc remento parale lo <.'n Ja 

consanguinidad . Es de todos conoc ido que 

la consanguinidad prod uce efectos indesea­

b les. tales como la reducción de variabili-
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dad genética, la depresión consanguínea y 
la reducción en la probabilidad de fijación 
de genes favorables. Por ello, en Jos últi­
mos años se ha ! levado a cabo un esfuerzo 
investigador considerable en la búsqueda 
de métodos para controlar la consanguini­
dad en programas de mejora de animales 
domésticos. Las estrategias investigadas 
están basadas en métodos de selección 
(e.g. , WRAY y GODDARD, 1994; BRISBANE y 
GtBSON, J 995; MEUWISSEN, 1997), métodos 
de apareamiento (e.g., CABALLERO y col., 
l 996) o combinaciones de ambos (e.g., TO­
RO y PÉREZ-ENCISO, 1990). Todos los méto­
dos sugeridos están basados, de una manera 
u otra, en el mismo principio. La elección 
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 más recientes y sofisti­
cados (por ejemplo el de MEUWJSSEN, 
1997), aunque muy eficientes, pueden re­
sultar difíciles de ejecutar por mejoradores 
sin una base matemática sólida. En este tra­
bajo, investigamos uno de los métodos más 
simples y clásicos de control de la consan­
guinidad, la minimización 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 población (Ne). Sin 
se lección y suponiendo apareamiento alea­
torio, la expresión del censo efectivo es 

1 
= 

Ne J6M 

2 + 2 + 2 - + - S2 + [ ( M ) ( M )
2 

] S,,,111 F 5 111111.111! F 111f 

1 
+ - -

16F 

[2 + s~ + 2 ( ~ ) stffin +(: rs~tl/ ) (l) 
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(HtLL, 1979), donde M (F) es el número de 
reproductores machos (hembras), S_~111 (S~) 
es la varianza del número de hijos (hijas) 
con los que contribuyen los parentales de 
sexos (m o j), y S,.

111 
sf es la correspondien­

te covarianza. Es bien conocido que 
minimizando la varianza de las contribu­
c iones 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 MIF hijas, y cada madre contribuye 
con una hija, y con un hijo con probabili­
dad FIM, el censo efectivo se obtiene 
mediante la expresión l /Ne = 3116M + 
l/16F (GowE y col., 1959) y, si M= F. 
Ne=2N. aproximadamente. Se pueden obte­
ner, sin embargo, censos efectivos aún 
mayores si, además de minimizar la varian­
za de las contribuciones, también se 1 leva a 
cabo apareamiento no aleatorio y subdivi ­
sión de la población (ver WANG, 1997). 

En el contexto de la selección artificial, 
la mínima varianza de las contribuciones de 
padres a hijos se consigue con la se lección 
intrafamiliar, pero la precisión de la selec­
ción y la respuesta se ven muy reducidas 
con este método (ver H ILL y col ., 1996). Se 
puede, si n embargo, reducir la varianza res­
tringiendo la pérdida en respuesta a un 
valor aceptable, por ejemplo el 5% de la 
respuesta que se obtendría sin ningún con­
trol en la consanguinidad (TORO y PÉREZ­
ENc tso, 1990). Este es el método que lla­
maremos de aquí en adelante, método MV. 

!'fo c bstante, la fórmula ( 1) no es una 
predicción válida de la tasa asintótica de 
consanguinidad en programas de selección, 
ya que no sólo depende de las varianzas de 
las contribuciones en una generación, sino 
de las contribuciones a largo plazo. Esto 
ocurre porque con selección sobre un 
carácter heredable la ven taja se lectiva se 
transmite a generaciones sucesivas exacer-
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bando las asociaciones fortuitas entre genes 
neutros y seleccionados (ver WOOLLIAMS y 
col. , J 993, 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 ecuación ( 1) puede validarse si se 
sustituyen las varianzas y covarianzas de 
una generación por las correspondientes 
varianzas y covarianzas de las contribucio­
nes de ascendientes en una generación a 
descendientes en futuras generaciones. 
Estas varianzas a largo plazo se pueden 
predecir en función de la varianza de una 
generación, la intensidad de selección, y la 
correlación genética y ambiental entre 
parientes. 

De la discusión anterior parece evidente 
que la minimizac ión de la consanguinidad 
pasa por la minimizac ión de las varianzas 
de las contribuciones de ascendientes a des­
cendientes. Esto implicaría la minimización 
simultánea de la varianza de las contribu­
ciones de todas las generaciones anteriores 
a la presente generación t , es decir, de la t- 1 
a la t, de la t-2 a la t, de Ja t-3 a la t, etc. Un 
resultado equivalente se obtendría se lecc io­
nando aquéllos individuos que presentan un 
menor parentesco entre ellos, en razón del 
siguiente argumento. Seleccionar indivi­
duos minimizando la varianza de las contri ­
buciones de la generación parental , t-1, a la 
actual, t (o sea, maximizar el censo efectivo 
expresado en la ecuación 1) equivale a 
seleccionar aquéllos individuos que tienen 
un parentesco menor en relac ión a sus 
padres, es decir, equivale a minimizar e l 
número de hermanos y medios hermanos. 
Análogamente, seleccionar individuos mi­
nimizando Ja varianza de las contribuciones 
de la generación t-2 a la t equ ivale a selec­
cionar aquéllos individuos que tienen un 

parentesco menor en relación a sus abuelos, 
es decir, equivale a minimizar el número de 
primos; y así sucesivamente. Por tanto, la 
selección de individuos con mínimo paren­
tesco equivale a la selección con mínima 
varianza de las contribuciones a largo plazo 
y, con ello, a la forma teóricamente más 
efectiva de controlar la consanguinidad. 

La selección de individuos con el míni ­
mo parentesco (q ue llamaremos método 
MP) ha sido estudiada mediante métodos 
aproximados por BRISBANE y GIBSON 
(1995) y otros autores, y por BALLOU y LA­
C Y ( 1995) en el contexto de poblaciones no 
seleccionadas. Cuando la población base es 
una población de individuos no emparenta­
dos (o con igual parentesco entre ellos) y 
no hay se lección, los métodos MV y MP 
deben se r equivalentes. Cuando la pobla­
ción base presenta parentescos desiguales 
entre Jos individuos, s in embargo, el méto­
do MP es más efectivo hasta que el paren­
tesco medio se uniformice en Ja población 
(ver Ballou y Lacy, 1995). Con selección, 
s in embargo, se espera que la ventaja de 
MP sea general , ya que la propia selección 
producirá continuamente parentescos desi­
guales en Ja población. 

Mediante simulación estocástica por 
ordenador llevamos a cabo una compara­
ción entre los métodos MV y MP en una 
población con 16 machos y 16 hembras, de 
los que se seleccionan durante 10 genera­
c iones los mejores 4 machos y 8 hembras 
de acuerdo con su fenotipo, y cada macho 
se leccionado se aparea con dos hembras 
para obtener de nuevo los 32 individuos 
evaluados en cada generac ión . El carácter 
seleccionado esta controlado por un mode­
lo infinitesimal con heredabil idad O, 1 ó 0,4. 
En cada generación, de entre los 32 indivi­
duos evaluados se buscan todas las posibles 
combinaciones ele machos y hembras selec­
cionados cuya media fenotípica (desviada 



B. FERNÁNOEZ. M. TORO.A. CABALLERO 

de la media de la población) no sea inferior 
en una c ierta proporción ( la máx ima res­
puesta que estamos dispuestos a perder) a 
la media obtenida seleccionando a los indi­
viduos con el mejor fenotipo. A continua­
ción se calcula la varianza de las contribu­
ciones de padres a hijos y el parentesco 
promedio para la combinación correspon­
diente . La combinación con mín ima varian­
za (MV) o parentesco (MP) constituye la 
población parental de la siguiente genera­
ción. 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 aproxi mados. 

Resultados y discusión 

La siguiente fi gura muestra la reducción 
porcentual en la tasa de consanguinidad, así 
como la reducción porcentual en respuesta 
en la generación 1 O para pobl ac iones con 
heredabilidad O, 1 y 0,4 y una restricción en 
el diferencial de se lecc ión del 1 %, 2,5% y 
5%. Los resultados con MY se representan 
con trazo continuo y los de MP con trazo 
di scontinuo. Mientras que la pérdida en 
respuesta fue simil ar para los dos métodos 
(no hay diferenc ias significati vas), la 
reducción en la tasa de consanguinidad fue 
signi ficativamente mayor con el método 
MP que con el método MY. Estos resulta­
dos indican que en poblacione selecciona­
das la minimización de l parentesco es un 
método más eficaz que la minimizac ión de 
la vari anza en una generación, incluso aun­
que la población 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 pérd ida fue mayor, probablemente 
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por una reducción en la precisión de Ja 
selección. 

Los resultados anteriores refieren a la 
situación en la que los genes seleccionados 
y neutros son independientes. Con liga­
miento y selección se espera que Jos méto­
dos anteriores sean ineficientes , ya que 
ambos utilizan la información genealógica, 
y el coefic iente de consanguinidad obten i­
do a partir de las genealogías no es un fiel 
reflejo de la probabilidad de homocigos is 
por descendencia (ver SANTIAGO y CABA­
LLERO, 1998 y CABALLERO y SANTIAGO 
1998). 

Para contrastar los métodos en presencia 
de ligamien to, se corrieron simulaciones 
similares a las anteriores (con h2=0,4) en 
las que el carácter seleccionado estaba con­
trolado por un numero elevado de genes 
aditivos (300) con igual efecto, y 300 genes 
neutros interca lados en tre los primeros. Se 
investigaron distintos niveles de ligamien­
to, con un único cromosoma sin recombi­
nación (l =O), y uno (l= 1) o c inco (l =5) 
cromosomas de un Morgan de longitud 
cada uno. La tasa de consanguinidad ele 
eva luó a partir de l incremento observado en 
la varianza de las frecuencias génicas de los 
genes neutros. 

El sigu iente cuadro indica la respuesta 
en las generaciones 5 y 1 O, y la tasa de con­
sanguinidad obtenidas para cada modelo de 
genoma cuando se aplica selección fenotí­
pica sin ningún método de control de la 
consanguinidad (primera co lumna en cada 
caso), así como las correspondientes reduc­
c iones porcentuales cuando la selección se 
lleva a cabo utilizando el método MY y 
MP. Como es de es perar, la respuesta a la 
se lección es mucho menor, y la tasa de con­
sanguinidad es mucho mayor cuando hay 
ligamiento estrecho que cuando hay recom­
binación libre (l= ::o) . 



338 Esm1regias de seleccirí11 pum co11rrolur la co11.1a11gui11idud en pmgrw11m de mejora 

2 5 25 

10 10 

15 15 

20 20 

.. 
25 25 - --------

L =X L=5 L =l L=O 

MY MP MY 

R, 1.628 -4 -1 1.6 18 o 
R,o 2.92 -4 -1 2.827 -J 
\f" 0.046 - 12 -15 0.053 - 11 

Los resul tados indican que tanto MY 
como MP son ineficaces en reducir la tasa 
de consanguinidad cuando ex iste ligamien­
to total (L=ü,) pero, sorprenden temente, 
con una mínima recombinación (L= J) e l 
efecto desaparece, y las eficiencias de los 
métodos son similares a las que tendrían en 
un genoma con recombinación libre (l= ::o). 
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Se realizaron s imulaciones por ordenador de selección as istida por marcadores 

sobre un carácter contro lado por 25 QTL con diferentes acciones génicas (desde ad iti ­
vidad a sobredominancia) . Para aprovechar los efectos dominantes se consideraron 

dos poblaciones: una comercial y un núcleo con los individuos que darían lugar a la 

siguiente generación. 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 población núcleo para cada g rado de dominancia. 

Palabras clave: Selección asistida por marcadores, QTL, Estrategias de selección y 
apareamiento. 

SUMMARY 
MARKER-ASS!STED SELECTION FOR NON ADDITIVE TRAITS 

Computer simulations of marker ass isted selection were carried out on a charac­
te r control led by 25 QTL ancl different genic actions (from additivity to overdominan­

ce). To take advantage of domi na nt effects two populations were cons idered: one 

commercial anda nucleus with the indi viduals g iving next gene ration. Different stra­

teg ies to select individuals for each of the populations and different mating schemes in 

the nucleus a re tested for every dominance degree. 

Key words : Marker-assisted selection, QTL. Select ion and mating strategies. 

Introducción 

En un programa de mejora se obtendrían 
mayores res puestas si se aprovechasen los 
e fectos dominantes de l carácter sobre eJ 
que se ejerce selección. Para e llo se neces i­
tan esquemas en los que se cons ideren dos 

poblaciones: una con los indi vid uos que se 

comerc ializarán y otra con los individuos 

del núc leo que mante ndrán la población 

(TORO, 1993 ). En este contexto las di ­

ferentes estrategias que pueden seguirse de­

penderán de l crite rio e legido para selecc io­

nar los individuos que generarán la pobla-
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ción comercial y los reproductores del nú­
cleo y del sistema de apareamiento que se 
implemente con éstos últimos. 

Por otra parte la disponibilidad creciente 
de marcadores que cubren todo el genoma 
de las especies de interés hace que la selec­
ción asistida por marcadores pueda conver­
tirse en una alternativa real a los métodos 
tradicionales de selección. 

En este trabajo se analizan Jos resultados 
de si mu lar se lección asistida por marcado­
res según esquemas con poblaciones co­
mercial y reproductora para aprovechar la 
dominancia de un carácter. 

Métodos 

El carácter sobre el que se ejerce selec­
ción está determinado por la acción de 25 
QTL dialélicos. La diferencia entre los 
efectos de Jos dos homocigotos para cada 
QTL es 2a, siendo a valores en progresión 
geométrica (primer término igual a JO) de 
manera que la suma de todos ellos es 100 
(LANDE y THOMPSON, 1990; GIMELFARB y 
LANDE, 1994). Los QTL están aleatoria­
mente distribuidos a lo largo de 20 cromo­
somas de 100 cM de longitud. La heredabi­
lidad se fijó en 0,2. 

En cada generac ión, compuesta por 64 
individuos, se seleccionaron 16 individuos 
por sexo para obtener la s ig uiente genera­
ción permitiendo un solo apareamiento por 
individuo y una contribución igual de cada 
pareja (cuatro hijos y cuatro hijas) . Tam­
bié n se e lig ieron 16 individuos por sexo 
(los mismos que para el núcleo o diferen­
tes) para generar Ja població n comerc ial 
mediante apareamiento al aza r y contribu­
c ió n igua l por parejas . 
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Cada simulación constó de 1 O genera­
ciones de selección y los resultados fueron 
el promedio de 500 repeticiones. 

Para cubrir un amplio rango de acciones 
génicas el valor del heterocigoto se ca lculó 
como el valor del bomocigoto para el alelo 
favorable (a) por un factor que abarcaba 
desde cero hasta l , 125. En una simulación 
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 
reces ividad completa. 

La selección se realizó sobre los efectos 
aparentes de 11 marcadores biaJé l icos por 
cromosoma regularmente espaciados. Para 
que la asociación con Jos QTL fuera máxi­
ma la población de partida fu e una Fl hete­
rocigota tanto para los QTL como para los 
marcadores; los QTL estaban en fase de 
repuls ión total. Los efectos de cada marca­
dor fueron calculados a través de una regre­
sión múltiple del genotipo de cada marca­
dor en e l fenotipo de 1000 individuos 
provenientes de Ja F2. Sólo aquellos marca­
dores con un efecto s ignificativo en la cita­
da regres ió n fueron conside rados en el pro­
ceso de selección. 

Los esquemas de selecc ión testados con­
sistían e n combinaciones diferentes de las 
siguientes opciones: 

Selección 

- Aptitud Combinatoria General (G). 

- Aptitud Combinatoria Específica (S). 

- Valor genotípico indi vidual(/). 

Apareamiento 

- Al azar ( R). 

- Mínima Aptitud Combinatoria 
Específica ( s). 
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- Mínima (Aptitud Combinatoria 
Específica - Aptitud Combinatoria 
General) (.1 ' ') . 

Tanto la selección como el apareamien­
to (cuando no era al azar) se realizó me­
diante programación lineal entera (en con­
creto se implementó el algoritmo húngaro 
pa ra problemas de asignación). 

Como med ida de la e ficiencia de la 
selección as istida por marcadores se realizó 
selección sobre el valor fenotípico de los 
individuos. 

Resultados y conclusiones 

En los Cuadros 1 y 2 aparecen las estra­

tegias que rindieron mejores respuestas 
para cada una de las situaciones cons idera­

das a corto, medio y largo plazo (2, S y l O 
generaciones de selección). Las cas illas 

sombreadas se refieren a la respuesta en la 

poblac ión comercia l y las otras a la repro­
ductora. La primera posición de cada terna 
indica el criterio de elecc ión de los indivi­

duos reproductores , la segunda el sistema 

CUADRO 1 
ESTRATEGIAS QUE GENERAN LA MEJOR RESPUESTA CUANDO TODOS LOS 

QTL PRESENTAN EL MISMO GRADO DE DOMINANCTA 

Generación 2 Generación 5 Generación 1 O 

d=O p = 0.5 e G s s e s s s s e s s G s 
d = 0.5 p = 0.5 e R - I R s e R ,\' s e R s .\' 

d=I p = 0.5 e R - s s* s R s s s* s R s s s 

d = 1.1 25 p = 0.5 e R - s s* s R s s s* s R s s s* 

CUADRO 2 

s 
s 
s 
s 

ESTRATEGIAS QUE GENERAN LA MEJOR RESPUESTA CUANDO EL GRADO DE 
DOMJNANCIA DE LOS QTL ES PROPORCIONAL:.A SU EFECTO ---

Generación 2 

p = 0.5 e R - e 

c:::::=J Población reproductoril 
c:::::=J Población comercial 

s S C R 

G.- Aptillld Combinatoria General. 
S.- Aptitud Combinatoria Específi ca. 
J. - Valor individual. 

Generación 5 Generación 1 O 

G s S G R G 

R.- Apareamiento al aza r. 
s.- Apareilmiento de mínima Aptitud 
Combinatori il Específica. 

.\ s 

s'' .- Mínima (Aptitud Combinatoria Específica 
- Aptitud Combinatoria General). 
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de apareamiento seguido con éstos y la ter­
cera e l modo de elección de los individuos 
que generan la poblac ió n comerc ial. Cuan­
do aparece un g uión en alguna de las posi­
ciones significa que varias estrategias obtu­
vieron el mismo resultado. 

Debemos hacer la cons iderac ión de que 
la eficacia de la selección asistida por mar­
cadores se reduce a lo largo de las genera­
c io nes; de hecho a diez generaciones es 
menos efectiva que la selecc ió n fenotípica 
(resultados no mostrados). La causa es que 
la recomb inac ión va deshaciendo e l dese­
quilibrio de ligamiento entre QTL y marca­
dores y por tanto debilitando su asociación. 
Sería recomendable por tanto reevaluar los 
efectos aparentes cada pocas generac iones 
a efecto de e liminar los marcadores que ya 
no son sign ificativos. 

A la vista de los resultados algunas de 
las conc lus io nes a las que se puede llegar 
son: 

Respecto de la respuesta en la pobla­
c ión comerc ial : 

• Para aditividad y, a corto plazo, domi­
nancia parcial la mejor estrategia es elegir 
los individuos reproductores s iguiendo el 
criterio G . 

• Para dominancia completa o sobredo­
minanc ia es mejor la selección por S. 

• El s iste ma de apareamiento idóneo es 
s os*. 
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• El mejor criterio de selecc ión de los 
individuos que van a producir la población 
comercial es S. 

- Respecto de la respuesta en el núcl eo: 

• Con aditividad o dominancia parcial el 
c rite rio de selección ó ptimo es G . 

• El apareamiento aleatorio resulta más 
adecuado (excepto en aditividad a la rgo 
plazo). 

Cuando la do m inancia es proporcional 
las combinaciones óptimas a cualquier 
tiempo son G s S para la comercia l y GR -
para e l núc leo. 

Obviame nte el inte rés del mejorador 
será obtener la máxima respuesta en la 
po bl ac ión comercial aunque se debe tene r 
en cuenta la consanguinidad que se genera 
en el núcleo ya que puede dificultar e l man­
tenimiento de la pob lación po r los efectos 
deletéreos sobre eficac ia biológica. 
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ASOCIACIÓN DE UNA LORDOSIS/ESCOLIOSIS/CIFOSIS 
A LA ESTRUCTURA FAMILIAR EN LA CRÍA 
INTENSIVA DE DORADA (SPARUS AURATA) 
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Presentamos la descripción de una malformación esquelética triple, conteniendo 
lordosis, escoliosis y cifosis (LEC). asociada a la estructura familiar de dorada. Así, 
sólo en la descendencia de una familia (2H), y en todas sus réplicas, aparecieron más 
LEC de los que cabría esperar si hubiera independencia entre la familia y la deformi­
dad Z2HLEC;o-:3, 18 (P<0.05). 

Palabras clave: Lordosis, Escoliosis, Cifosis, Dorada. 

SUMMARY 
ASSOClATJON BETWEEN ONE LORDOSTS/SCOLIOSIS/KYPHOSIS 
DEFORMITY ANO THE FAMILY STRI 'CTURE OF GlLTHEAD SEABREAM 
(Sparus aura1a) UNDER INTENSIVE BREEDING 

We described a complex spinal col umn abnormality, including lordosis, scoliosis 
ancl kyphosis (LEC), associated to family structure in gi lthead seabream. This one. 
only appearecl in offspring of family 2H, its three replicas, where were detectecl more 
LEC than woulcl be ex pectecl under indepenclence between family and deformity 
Z2HLEC;o-:J,18 (P<0.05) . 

Key words: Lordosis. Scolisis. Kyphosis. Gilthead seab1·eam. 
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Introducción 

Dentro de la piscicultura marina en 
nuestro país, la dorada ocupa un lugar pre­
ponderante, habiendo multiplicado por 
cinco su producción en los últimos siete 
años (datos de la Subdirección General del 
Caladero nacional , Acuicultura y recursos 
marinos, M.A.P.A. ), y con perspectivas de 
seguir creciendo. Uno de Jos problemas que 
aparecen con la cría intensiva es la presen­
cia de proporciones importantes de indivi­
duos con algún tipo de malformación, fun ­
damentalmente en la pigmentación, en las 
escamas, en la vejiga natatoria y en el siste­
ma esquelético (DIVANACH et a!. , 1996) , 
motivos por los cuales hay una notable 
depreciación del valor final del producto. 
De las anomalías esqueléticas, las de la 
columna vertebral son las que tienen mayor 
importancia porque puede representar hasta 
el 5% de la producción 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 
ale vinaje en las empresas multiplicadoras 
(hutchery). Los tipos más frecuentes que 
afectan a la columna son la lordos is (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¡\). 

Se han identificado di fere ntes factores 
no genéticos (post -hacrhing) corno causan­
tes de las incidencias de malformaciones 
esqueléticas, especialmente la escoliosis y 
la lordosis, en las especies culti vadas más 
relevantes como el salmón atlántico (Salmo 
salar), la trucha arcoiris (Oncorhynchus 
mvkiss), la tilapia (Ti/apio nilNica) , la do­
rada (Sparus aurato) , Ja lubina (Dicentrar­

chus labren) , el pez gato (lctulurus puncta­
tus) , el pez limón (Serio/a .w) y la dorada 

japonesa (Pagrus majar). Entre eJ los se en­
cuentran los relacionados con los nutrientes 
en dieta (deficiencias en triptófano o vita­
mina C, o excesos en vitamina Do tirosi­
na), las condiciones hidrodinámicas y de 
cultivo, la calidad del agua (presencia de 
metales pesados, pesticidas y otros agentes 
químicos), y e l paras itismo (DtVANACH 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
ción poligénica (PURDOM, 1993; ÜJVANACH 
et al., J 996). En dorada, sólo han sido des­
critas algunas ev idencias por ANDRADES et 
al. ( 1996) en dorada europea y por TANl­
GUCHJ et al. ( 1984) en dorada japonesa, 
quie11es aducen razones genéticas, así como 
de composic ión del huevo y factores am­
bientales en los reproductores o embriones, 
para ex plicar el 27% de larvas deformes al 
día O de vida posr-hatching y Jas diferen­
cias en incidencias de lordosis entre grupos 
familiares, respectivamente. 

El objetivo de Ja presente comunicación 
es poner de manifiesto la asociación encon­
trada entre una lordos is/escolios is/c ifosis a 
Ja estructura familiar de dorada bajo condi­
ciones de cría intensiva. 

Materiales y métodos 

Las doradas utilizadas en éste estudio 
fueron crecidas bajo las condiciones natura­
les de luz propias de Ja latitud 28º JO ' N y 
en régimen de cría intensiva, en el Instituto 
Canario de Ciencias Marinas, y pertenecen 
a la primera generación de un programa de 
selección divergente para los niveles de 
cortiso l plasmático post-estrés de confi na­
miento (AFONSO et (i/ .. 1998). Se utilizaron 
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los 11640 peces descendientes pertene­
cientes a familia s de hermanos carnales 
(algunos a familias de medios hermanos y a 
pa11ir de cruces recíprocos), distribuidos en 
2 ó 3 réplicas por familia a lo largo del cre­
cimiento, así como 3 réplicas de una puesta 
masa! de toda la población. Las réplicas de 
cada famiJia se establecieron en diferentes 
momentos de su puesta, la cual se prolongó 
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 J itros con c irculac ión 
de agua, y alimentadas con rotíferos (Bra­
chionus p/icatilis) enriquecidos con SELCO, 
Na1111ochloropsis sp. e lsochrypsi.1 sp., a 
partir del 3°-4° día de vida y hasta el dia 2 1. 
Entonces se les suministró Artemia hasta el 
día 36 y posteriormente piensos comercia­
les de la casa comercial E.W.0.S ., S.A .. La 
densidad de Jos alevines fue de l 2 kgs/m3, 

el oxígeno, suministrado mediante airea­
c ión, estuvo comprendido entre 6 y 8 mg/I 
y la temperatura del agua osc iló entre 
I 8,3ºC y 22,SºC. 

Entre el l 2 de noviembre y el J 2 de 
diciembre de 1997, y con aproximadamente 
un año de edad, todos los peces de cada 
tanque fueron analizados morfoJógicamen­
te, c lasificando las dife rentes malfonnacio­
nes por réplica y familia. A una muestra de 
peces con las deformidades morfológ icas 
más patentes se les hiciero n radiograf ías 
mediante rayos X sobre placas de mamo­
grafía a 150 Kv y 6,8 mA por segundo, a 
fin de corroborar la valoración macroscópi­
ca de las deformidades. 

Para e l análi s is estadístico se utilizó e l 
siguiente modelo loglineal, sobre el paque­
te estadístico SPSS: 

ln f ¡ = ,u+ª;+ f3,. + afJ;¡ 

f
1 

=es la frecuen cia es perada de la cel­
da¡¡. 

,u =es Ja media de los logaritmos de las 
frecuencias esperadas. 

CI. 
I 

= es e 1 efecto de la categoría de l 
factor A. 

f3; = es el efec to de la categoría .J del 
factor B. 

a (3 . =es el e fecto debido a la interacc ión 
IJ 

de la categoría i de l factor A y la 
categoría j de l factor B. 

Resultados 

Se determinaron 17 deformidades indivi ­
duales de columna (lordosis, fusiones ele 
vértebras, e tc. ), prog nati smos, opérculos 
abiertos, mandíbulas dobladas y deforma­

ciones do rso-ventrales. Las 22 c lases de 
deformidades restantes respondieron a 

combinaciones de dos o más de las indivi­
duales . As í, en la familia denominada 2H, y 
en cada una de sus tres réplicas , apareció 
una Lordos is/Escolios is/Cifos is (LEC) 
(figura s 1 a), consistente e n una repe tición 
suces iva de las tres deformidades desde la 
cabeza hasta la cola, y que en comparación 
a un pez no rmal (figura 1 b) da al pez el 
aspecto de estar comprimido, permitiéndole 
sólo mover el pedúnculo terminal de la 
aleta caudal. 

En el cuadro 1 se muestran las frecuen­
cias observadas de las diferentes deformi ­
dades encontradas para las familias 2H, 4H, 
2mh y 4mh ; donde 2mh y 4 mh se corres­
ponden con las descendencias de los cruces 
recíprocos de los padres de las familias 2 H 
y 4H. No hubo interacción estadísticamente 
s ignificativa dentro de éstas fam ilias e ntre 
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el tipo de deformidad y la réplica, ni tam­

poco entre el tipo de deformidad y las fami-

1 ias 4H, 2mh y 4mh (0, 1 O<P<0,99). Sin 

embargo, si hubo una asociación estadísti­

camente significativa entre la familia 2H 

con la deformidad ( P<0,00 l ), de modo que 
aparecieron más LEC de los que cabría 

esperar si hubiera independencia entre la 

fa mi 1 ia y la deformidad (Z2H.LEc=3, 18; 
P<0,05). Esta asociación también surgió 

CUADRO l 
FRECUENCIAS OBSERVADAS DE LAS DIFERENTES DEFORMIDADES EN LAS 

FAMILIAS 2H, 4H, 2mh Y 4mh 

Deformidad Familia 

2H 4H 2mh 4mh 

Norm¡¡I 257 280 651 69 
Lordosis 8 o 12 o 
Prognatismo superior o 3 2 o 
Prognatismo inferior 1 3 14 o 
Mandíbulil doblada 2 o 6 o 
Opérculo 1 o 1 6 o 
FRente prominente 2 25 39 10 
Opérculo lJ 1 o 9 o 
ÜJOS o o 2 o 
Dorso cóncavo 1 o o o 
L+ FR o o 2 o 
L+J 1 o o o 
FR + 1 o 5 14 o 
FR + M 1 o 1 o 
LEC 19 o o o 

CUADR02 
FRECUENCIAS OBSERVADAS DE LAS 39 MALFORMACIONES PARA TODA LA 

POBLACIÓN , EXCEPTO LA FAMILIA 2H, AGRUPADAS SEGÚN EL TIPO DE 
DEFORMIDAD DE COLUMNA 

Deformidad 

Normal 
Lordosis 
Fusión de vértebras 

Población 

11005 
32 1 
21 
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Figura 1. a: Visión latera l de un pez con la deformidad compuesta LEC (Lordos is/Escoliosis/C ifosis). 
b: Visión lateral de un pez con columna vertebra l normal y con una deformidad en la aleta dorsal 
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considerando toda Ja población (cuadro 2) 
(P<0,00 J ), con un valor de Z lH.LEC=4,28 
(P<0,05). 

Discusión 

Las deformidades de co lumna represen­
taron aproximadamente el 3,2% de todos 
los peces, y Ja deformidad LEC sólo e l 
0,2%, lo cual está 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 va lores que se han detectado sobre 
poblaciones naturales de otras espec ies, 
0 ,7% en Morone saxatilis (HICKEY & 
YOUNG, 1984). 

Para desmarcar algo más los condicio­
nantes ambientales, hicimos una compara­
ción de las réplicas de Ja familia 2H con 
aquellas réplicas pertenecientes a otras 
familias de la población, las cuales fueron 
establec idas el mismo día y por tanto con 
las condiciones de cría más parecidas posi­
bles, y nuevamente encontramos la aso­
c iación estadísticamente significativa entre 
la familia 2H y la deformidad LEC 
(P<0,001) ( z 2HLEC=2,77; P<0,05). 

Los factores nutricionales juegan un 
papel importante en el normal c rec imiento 
de los peces (KOENIQ, 1979). Así, deficien­
c ias o excesos de la vitamina C o D, res­
pectivamente, generan a ltas incidenc ias de 
deformidades vertebrales en distintas espe­
c ies (HILTON et al. , 1978; SATO et al. , 1978 ; 
JOHN et al., 1979; MAHAJAN & AGRAWAL, 
1979; WUNDER, 198 1; CHÁVEZ DE MARTÍ­
NEZ, 1990; LALL er al ., 1990; MG BENKA, 
1991 ; KANAZAWA et al., 1992; DABROWSKI 
et al. , 1996). De igual modo, las defic ien­
cias en triptófano o excesos en tirosina de­
forman irreversiblemente a los peces (NA-

CARIO, 1983; WALTON et al., 1984; AKJ­
YAMA et al., l 986a; l 986b ), y cuyos grados 
de deformac ión se pueden acentuar con Ja 
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 cría, ya que se emplearon los mismos 
piensos para todas las descendencias. 

A fin de contrastar la posible determina­
ción genéti ca de la deformidad LEC, y e l 
modo de segregación, se harán cruces con 
las descendencias de las fa milias 2H, 2mh, 
4mh y 4H, con e l control cuantitativo de 
parámetros de culti vo que afectan a las 
incidencias , previo y posterior a l aparea­
miento. 
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INFORMATIVIDAD DE MARCADORES 
MOLECULARES TIPO MICROSATÉLITE EN DOS 
POBLACIONES DE CERDOS DE RAZA IBÉRICA Y 
LANDRACE 
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España 

Para relacionar determinados caracteres fenotípicos de naturaleza poligénica con 
regiones concretas del genoma (QTL's) es necesario disponer de marcadores molecu­
lares conocidos y posic ionados que permitan detectar la ex istencia de desequilibrios 
de ligam iento. Los marcadores tipo microsatélite. por su gran abundancia, el conoci­
miento que ex iste ele su posición en el genoma porcino y por su elevado polimorfis­
mo, resultan idoneos para realizar esta aproximación. Este trab<1jo se ha realiwdo con 
el objeti vo de seleccion<tr <1quellos microsatélites más apropi<tdos para un proyecto 
pluridisciplinar más amplio encaminado a localizar QTL's relac ionados con la cal idad 
de la carne en las razas porcinas Ibérica y Landrace. Para el lo hemos tenido en cuenta 
su posición en el genoma y su variabilidad interpoblacional, es decir, su informativi­
clad . Ésta ha sido calculada mediante un estadístico que tiene en cuenta las frecuen­

cias, en una de las pobl<tciones, de los alelos presentes en la otra. 

Palabras clave: Cerdo Ibérico. Landrace, Microsatélite, QTL. lnformatividad . 

SUMMARY 
MICROSATELLITE MOLECULAR MARKERS INFORMATIVENESS IN TWO 
POPULATIONS OF PIG. THE !SERIAN AND LANDRACE PIGS 

To associate sorne 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 der.ect linkage disequilibrium that nllow us to detect those associations. 
T he microsatellites. due to their abundance. dueto the high level of knowledgement 
of their position in the pig genome and clue to the high polymorph ism, are suitable to 
do thi s approach. This work has been done to select the appropriate microsatell ites for 
a pluridisciplinar project to detect QTL's associated to meat quality in the lberian pig 
and the Landrnce pig. To manage that we bear in mind thei r position in the genome 
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and their interpopu lation variability, that means , their informativity. This has been cal­
culated by means of an stadi stic based on the frequences, in one population, of the 
all eles in the other population. 

Key words: Iberia Pig, Landrace, Microsatellite. QTL, lnformativeness. 

Introducción 

Este trabajo forma parte de un proyecto 
pluridisciplinar más amplio, cuyo objetivo 
es caracterizar regiones del genoma respon­
sables de las características relacionadas 
con la calidad de la carne en porcino (t he 
IBMAP consortium, 1998). 

Gracias al trabajo realizado en el desa­
rrollo del mapa genético del cerdo (S us 
scrofa), en el que actualmente se dispone 
de más de l 000 microsatélites posicionados 
a lo largo del genoma (ROHRER et al., 
1996), se pueden llevar a cabo experimen­
tos para loca lizar QTL's ligados a estos 
marcadores. 

El diseño experimental realizado se basa 
en un cruzamiento de tipo F2 entre ejem­
plares de caracterís ticas bien diferenciadas 
en cuanto a la ca lidad de Ja carne, como 
son las razas Ibérica y Landrace. En los 
anima les de este cruzamiento se determina­
rá e l genotipo para algunos marcadores 
moleculares de tipo microsatélite y se me­
dirá el va lor fenotípico de los caracteres de 
ca lid ad cárnica. La existencia en Ja F2 de 
asociac iones entre los alelos de un marca­
dor con distintos niveles de expresión de 
alguno de los caracteres estudiados, nos 
indicará la presencia de factores genéticos, 
cercanos a l microsatélite, responsables de 
las diferencias obse rvadas entre las razas 
parentales en dichos caracteres de calidad. 

En una primera fase de desarrollo del 
proyecto e l objetivo más inmediato es la 
elección de los microsatélites , en función 

de su posic ión en e l genoma y su informati­
vidad en los c ruzamientos realizados, para 
proceder al genot ipado de Jos 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 ex tracc iones del ADN genómico se 
han realizado mediante un protocolo de 
precipitación sa lina con Cloruro Sódico en 
saturación (5.5 M), (MILLER et al., 1988). 

Se han probado 139 microsatélites mar­
cados fluore scentemente con las condicio­
nes de amp li ficació n descritas por ROHRER 
et al. ( 1996), con a lgu nas modificaciones. 
El anál is is de los productos de PCR se ha 
real izado mediante electroforesis capilar en 
un equipo automatizado de detección fluo­
rescente (A Bl PRISM 310 Genetic analy­
zer). 

Para va lorar la informatividad de cada 
uno de los microsatélites se ha utilizado el 
Índice de Ron (le) (RON et al., 1995). Este 
cálcu lo ha s ido adaptado a nuestro diseño 
experimental para poder aplicarlo a Ja po­
blac ión parental. Así, siendo Ai, Aj e l geno­
tipo para cada macho Ibérico, calculamos: 

le= 1- l /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 Ja 
muestra de hembras Landrace. 

Una vez calculado el le para cada ma­
cho, se calcula la media de los tres resulta­
dos. Así, cuanto menor sea la frecuencia de 
los alelos de los individuos Jbéricos en las 
hembras Landrace, más alto será el valor le 
para aquel microsatél ite. 

Resultados y discusión 

Los microsatélites son repeticiones en 
tándem de 2 a 5 nucleótidos uniformemente 
distribuidos por todo e l genoma, con una 
e levada tasa de variabilidad poblacional en 
el número de repeticiones. Una vez deter­
minada su posición 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 dec ir, aquéllos en los que 
haya una alta divergencia en los alelos pre­
sentes en cada población y en las frecuen­
cias de los mismos, ya que esto permite 
seguir la here ncia de los aJe los al ana lizar 
la segregación de la F2. 

Inicialmente se ana lizaron los 139 mi­
crosatélites para los 3 animales Ibéricos y 5 
Landrace, obten iendo los s iguientes resul­
tados: le =O e n 3 microsatél ites, le < 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 l ). La mayoría de estos marcadores 
presentan un nivel elevado de informativi­
dad que refleja la diferencia genética 
existente entre las dos poblac iones de l ex­
perimento . De estos 139 m icrosaté lites ana­
li zados, se rechazaron 27 por estar en zonas 
del genoma sufici e ntemente cubiertas por 

otros microsatélites más informativos, y 22 
debido a su baja informatividad. 

Finalmente, los marcadores selecciona­
dos se genoti paron en el res to de hembras 
de la población FO (26), y se volvió a cal­
cular el le de cada microsatélite. Cuando se 
comparan los valores de Je inferidos a par­
tir de una muestra de la población parental 
con los ca lcul ados para la generación 
parental completa no se encuentran diferen­
cias s ignificativas, concluyéndose que en 
nuestro caso, y con la muestra de animaJes 
utilizada, el cálculo deJ Índice de Ron ha 
requerido pocos datos para obtener valores 
suficientemente fiables. 

Los marcadores moleculares finalmente 
seleccionados, según su posición y su in­
formatividad, son 90 microsatélites, los 
cuales están siendo usados actualmente pa­
ra analizar la descendencia del cruzamiento 
del proyecto IBMAP Consortium. Asimis­
mo se han probado 80 microsaté lites me­
diante tinción con nitrato de plata, con el 
fin de disponer de una batería adicional de 
microsaté lites polimórficos q ue permitiría 
cubrir zonas del genoma en las que no se 
disponga de suficientes microsatélites fluo­
rescentes informativos. El objetivo siguien­
te será relac ionar los genotipos obtenidos 
con los caracteres fenotípicos de calidad 
estudiados. 
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España 

Se realiza un estud.io de la estructura poblacional del Podenco Andaluz atendien­
do a la clas ificación de las distintas variedades que componen la raza según su estado 
de conservación. Nuestros resultados indican que la Talla Media Pelo Liso es la única 
variedad susceptibl e de mejora genética, mient ras que existen dos variedades (Talla 
Grande Pelo Duro y Talla Med ia Pelo Duro) en situación estable de conservación. El 
resto de variedades se encuentran en estado vulnerable. 

En un estudio de los niveles de consanguinidad de la población concluimos valo­
res individuales que oscil an entre el O 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 conservac ión, preserva­
ción y mejora en las distintas va riedades de la raza. 

Palabras claYe: Perro, Razas autoctonas, Recursos genéticos caninos. 

SUMMARY 
GENETIC LMPROVEMENT ANO CONSERVATION OF AN DALUS IAN HOU ND 
VARI ETIES 

We have developed a study of the populational structure of the Andalusian hound 
dog breed, observing the conservation stallls 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 vulnerabi lity. 

In the study of the inbreed ing of the population we have observed indiv idual 
values between O and 25 %, whil e the popul ational 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 al i the variet ies of this breed. 

Introducción 

El Podenco Andaluz es quizás la raza 
canina autóctona española cuantitativamen­
te más numerosa que a su vez presenta el 
mayor grado de variabilidad intraracial. Se 
distribuye fundamentalmente en e l sur del 
País (Anda lucía y Extremadura) aunque se 
pueden localizar ejempJares en e l resto de 
la Península excepto en las regiones de la 
cornisa Cantábrica. 

Esta raza fue oficialmente reconocida en 
la cinofilia española en 1992, y la aproba­
ción de su patrón racial (HERRERA, 1993) 
con tres tamaños distintos y tres tipos de 
pelo diferentes, conlleva el reconocimiento 
de nueve variedades que cuentan desde ese 
momento con ais lamiento reproductivo 
entre ellas y gest ión genealógica indepen­
diente. 

Desde 1995 , la Un id ad de Veterinaria 
del Departamento de Genética de la Uni ­
versidad de Córdoba conjuntamente con el 
Club Nacional del Podenco Andaluz, como 
asoc iac ión de criadores que vela por la ges­
tión zootécnica, desarroll an un convenio de 
colaboración con la Un idad de Veterinaria 
del Departamento de Genética de la Un i­
versidad ele Córdoba denominado Planifi ­
cación de la mejora genética del Podenco 
AnclaJuz con objeto de optimizar la gestión 
genética en las diferentes variedades. 

En este trabajo presentamos en primer 
lugar la estructura poblacional ele esta raza 
y la clasifi cac ión de las variedades que la 
componen en dos niveles: variedades en 

conservación y susceptibles de mejora. 
Asimismo describimos las acciones en 
desarrollo para cada uno de estos ni veles y 
finalmente profundizamos en la metodolo­
gía de control y de evaluación genética de 
Jos candidatos a reproductores. 

Material y métodos 

En este trabajo se ha uti 1 izado una po­
blación de 11 .280 ejemplares de las distin­
tas variedades de la raza Podenco Andaluz, 
de los cuales 258 1 animales se encuentran 
inscritos en los registros genea lógicos del 
CJub Nacional del Podenco Andaluz. 

En primer lugar se anal izaron J¡¡s estruc­
turas poblacionaJes de cada variedad estu ­
cliilndo sus censos parciales, el ratio sexual 
y el número de hembras adultas reproduc­
toras. Por otra parte, utilizando los datos de 
que disponemos en cuanto a la información 
genealógica hemos calculado los coefic ien­
tes de consanguinidad de dichos animales a 
través de la fó rmula de WRIGHT ( 1922). 
Asimismo basándonos en los datos mencio­
nados utilizaremos la fórmuJ¡¡ de CAVALLJ­
SFORZA y BODMER ( 197 J) para ca lcular el 
coeficiente ele consanguinidad poblacional. 
A con tinuac ión, según los criterios de 
RODERO y cols ( 1995), se ana li za la situa­
ción genética en que se encuentran desde el 
punto de vista de su conservac ión con obje­
to ele optimizar las estrategias a seguir en la 
gestión independiente de cada variedad. 
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CUADRO 1 
SlTUACIÓN POBLACIONAL DE LAS VARIEDADES DEL PODENCO ANDAL UZ 

Variedades Censo total N ° reproductoras Ratio Situación 

Talla grande pelo liso 109 
Talla grande pelo duro 1.473 

Talla grande pelo largo 336 
Talla med ia pelo liso 6.046 

Tall a media pelo duro 2.617 
Talla media pelo largo 361 
Talla chica pelo liso 265 

Talla chica pelo duro 44 
Talla chica pelo largo 3 1 

Resultados y discusión 

De los resultados (cuad ro 1) expuestos 

deducimos la si tuació n e n q ue se e ncuen­
tran las po blaciones de las distin tas varie­

d ades del Podenco Andaluz, donde encon­

tra mos la talla media de pe lo liso como la 
única variedad susceptible de incorporarse 

al sustrato de Ja mejo ra gené tica, mie ntras 

q ue o tras dos variedades (ta ll a medi a pe lo 
duro y talla grande pe lo duro) se ha llan en 

un a s ituació n estable y e l resto se cons ide­

ran variedades mino ritarias desde e l pu nto 
de vista de la conservació n de recursos 

genéticos. 

El estudio de l nivel de end ogamia (c ua­

dros 2 a 10) refleja va lores individuales 

e ntre e l cero y 25 % para todos los eje m­

pla res estudi ados y en cuanto a l ni ve! me­

dio de consanguinidad de las poblac io nes 

observamos que vari a desde de l 3 ,4 a l 8,0 
%, pero intuimos niveles mayores de endo­

gam ia, espec ialme nte en las vari edades 

mino rita ri as, ya q ue gran parte de los ani­

ma les inscritos en e l li bro procede n del 
reg istro fun dac ional o auxi li ar de l li bro 

machos/hembras Actual 

57 ;:::: 1: 1 Crítica 
487 :::: 2: 1 Estable 
134 ::::: 1.5: 1 En pel igro 

4.044 ;:::: 1:2 Normal 
1750 :::: 1:2 Estable 

242 ::::: 1 :2 En peligro 
218 ;:::: 1 :8 Crítica 

3 1 ::::: 1:1 Crítica 
23 ::::: l: 1 Crítica 

genealógico donde no conocemos sus ante­

cesores ante rio res lo que nos hace sospe­
char ni veles de endogam ia subyacentes. 

Actualmente, e l C. N.P.A . desarrol la e n 
las variedades minori tarias un a gesti ón 

ge né tica como pequeñas poblac ione s con 

obje to de max imizar la variabil idad intrara­
c ial ex isten te a l m ismo tiempo que con tri­

buye a l inc remento de sus efecti vos. Por e l 

co ntrario, en Ja ta ll a media de pelo l iso se 
lleva a cabo e l desarrollo de las bases para 

la optimización de un plan de mejora gené­

tica e n esta variedad debido a sus e levados 

censos, su ex tensa distribución geográfica y 
la te ndenc ia a l alza de su demanda. 

La pl anifi cac ió n de los programas ele 

conservac ión y preservac ión ele las varieda­

des minorita r ias del Podenco A ndalu z se 
aborda a dos ni ve les: zootécnico y socio­

económico y cultu ra l. Dentro de los pri me­

ros insisti mos especia lmente e n la gest ión 
gené tica de estas variedades por parte de la 

asoc iac ión de criadores como peq ueñas po­

blac iones, donde t ie ne particu lar im portan­
cia la correcta ll evanza de Jos libros ge­

nealóg icos. Como acc io nes más im portan-
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CUADRO 2 
NIVEL DE ENDOGAMIA POBLACIONAL EN LA TALLA GRANDE PELO LISO, 

SEGÚN CAVALLl-SFORZA ( 1971) 

N º de animales Free. relati va Coef. endogamia p F 
1 1 

47 0,691 O.O o 
o 0,000 0.03 12 o 
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, 

SEGÚN CAVA LU-SFORZA ( J97l ) 

N ° de anímales Free. relativa 

432 0,6J3 
52 0.074 
115 0,163 
87 0.123 
19 0,027 
Total = 705 

Coef. endogamia 

0,0 
0,0312 
0,0625 
0,125 
0,250 

CUADR0 4 

o 
0,00230 
0,01020 
0,0 1537 
0,00675 
0,03462 

NIVEL DE ENDOGAMIA POBLACIONAL EN LA TALLA GRAN DE PELO LARGO, 
SEGÚ N CAVALLl-SFORZA ( 197 1) 

N º de animales Free. relativa 

58 0,414 
15 0,107 
62 0,443 
4 0.028 

0,007 
Total = 140 

Coef. endogamia 

0,0 
0,0312 
0.0625 
0,125 
0,250 

p F 
1 1 

o 
0.0033 
0,0276 
0,0035 
0,00 17 

0,0361 5 
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CUADRO 5 
NIVEL DE ENDOGAMIA POBLACIONAL EN LA TALLA MEDIA PELO LISO, 

SEGÚN CAVALU-SFORZA ( 1971) 

N ° de animales Free. relativa Coef. endogamia P¡ F; 

548 0.547 O.O o 
65 0,064 0,0312 0.02000 
236 0.235 0.0625 0.01470 
119 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, 

SEGÚN CAVALLl-SFORZA (J97l) 

N ° de animales Free. relativa Coef. endogamia P; F; 

126 0.341 o.o o 
88 0.238 0,0312 0.00230 
99 0,268 0.0625 o.o 1020 
21 0,0571 0,125 0,01537 
35 0.0949 0.250 0,00675 
Total= 369 0,03462 

CUADR07 

359 

NIVEL DE ENDOGAMIA POBLACIONAL EN LA TALLA MEDIA PELO LARGO. 

N ° de animales 

23 
5 
55 
26 
o 
Total= 109 

SEGÚN CAVALLI-SFORZA (1971) 

Free. relativa Coef. endogamia 

0,211 O.O 
0,046 0,0312 
0,504 0.0625 
0,238 0,125 
0,000 0.250 

o 
0.0014 
0,0315 
0.0297 
0,0000 
0,0626 
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CUADRO 8 
NIVEL DE ENDOGAMIA POBLACIONAL EN LA TALLA CHICA PELO LISO, 

SEGÚN CAVALLl-SFORZA ( 197 l) 

N ° de animales Free. relativa 

21 0,175 
13 0.108 
32 0,267 
58 0.483 

0.008 
Total= 120 

Coef. endogamia 

0,0 
0.0312 
0.0625 
0.125 
0.250 

o 
0,00337 
0,0 1670 
0,06037 
0,00352 
0,08080 

CUADRO 9 
NIVEL DE ENDOGAMIA POBLACIONAL EN LA TALLA CHICA PELO DURO, 

SEGÚN CAVALL!-SFORZA ( 1971) 

N ° de animales 

12 
o 
15 
10 
4 
Total =41 

Free. relativa 

0.293 
0,000 
0,366 
0,243 
0 ,.097 

Coef. endogamia 

0,0 
0,0312 
0.0625 
0,125 
0,250 

o 
0,00000 
0.02287 
0.03037 
0,02425 
0.07749 

CUADROIO 
NIVEL DE ENDOGAMIA POBLACIONAL EN LA TALLA GRANDE PELO DURO, 

SEGÚN CAVALLl-SFORZA ( 197 l ) 

N º de animales 

14 
o 
6 
4 
3 
Total= 27 

Free. relativa 

0.518 
0,000 
0.222 
0, 148 
0,111 

tes en pleno desarrollo destacamos la incor­

poración ele animales a l libro genealógico 

mediante el registro auxiliar y un programa 

de acoplam ientos optimi zando la utiliza-

Coef. endogamia P; F; 

O.O o 
0,0312 0,0000 
0.0625 0.0139 
0.125 0.0185 
0,250 0,0277 

0,0601 

ción de matrices de coascendencia y lo 

división en s ubpoblaciones con rotación de 

Jos reproducto res con el fin de maximizar 

la variabilidad genética y evitar incremen-
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tos excesivos de los niveles de consangui­
nidad (DELGADO y cols., l 996a). 

Por otra parre la valoración de los candi­
datos a reproductores se centra desde el 
punto de vista morfoestructural en la exclu­
sión de ejemplares con defectos eliminato­
rios y el control de aptitudes venatorias 
naturales desde el punto de vista funcional 
(BARBA, 1997). 

Finalmente, se desan-ollan otros esfuer­
zos colaterales en el ámbito socioeconómi­
co y cultural mediante el fomento y promo­
ción de la utilización de las variedades 
minoritarias en sus zonas de origen: educa­
ción de los cazadores. Asimismo también 
se interviene en la gestión de algunos cotos 
de caza mediante la optimización de sus 
planes técnicos de caza y sobre las socieda­
des de cazadores con una política de cesión 
de cachorros. 

Del mismo modo, abarcamos las bases 
para la optimización de un programa de 
mejora en la talla media pelo liso donde las 
acciones hasta el momento se han centrado 
en la organización de los ci rcuitos de valo­
ración , tanto en e l ámbito morfológico 
corno funcional. En el primero de los casos 
la valoración morfológica se lleva a cabo 
en los concursos monográficos donde jue­
ces especial is tas adiestrados al efecto ca l i­
fican los ejemplares a la edad de 7 meses, 
mientras que en la valoración funcional 
existen circuitos artificiales de caza donde 

se valoran los animales a edades compren­
didas entre 7 y 9 meses (BARBA, 1997). 

Es nuestro propósito abordar la evalua ­
ción de los candidatos a reproductores me­
diante el Modelo Animal ya que en esta ra­
za la información genealógica disponible es 
excelente, las cualidades venatorias se ex­
presan en ambos sexos y el diferencial de 
se lección entre sexos es similar (DELGADO 
y cols., l996b). 
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España 

Se realiza la caracterización morfológica ( 12 variables cuantitativas y 7 índices 

zoométricos) de las razas ovinas au tócconas canarias, la raza Canaria estud iando una 
muestra de 139 ejemplares y e l total de 64 ani mal es que forma la raza Palmera. 

De los resultados se deduce la existencia de diferencias altamente s ignificativas 

entre razas para la mayoría de variables estud iadas ofreciendo a la raza Canaria como 
unos animales mesocefálicos y de proporciones corporales longilíneas mientras que la 
raza Pal mera. de menor porte corporal que la raza Canaria. resulta claramente dolico­

céfala y de proporciones corporales sublo ng ilíneas. 

Palabras clave: Raza, Is las Canarias. Genét ica. 

SUMMARY 
MORPHOLOGICAL CHARACTERISATION OF THE CANARIAN OVINE 
GENETIC RESOURCES 

We ha ve developed the morpholog ical characterisat ion ( 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 whi le the whole populat ion (64 animals) of 1he Palmera 
breed have been measured. 

We have found highly signi ficant di fferences be1ween breeds for the most of the 
studied variables. The Canaiy breed is shown as mid-cephal ic animals. and long body 
proportions: while the Palmera breed resul ted as smaller animals w ith naiTow head, 
and not as long body proportions. 

Key words: Breed, Canary lslands, Genetic. 

1 ntrod ucción 

En la ac tualidad existen en las Is las 
Canarias dos razas ovinas autóctonas; la 
raza Canaria y la raza Palmera. La primera 
de e l las 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 apti tud 
láctea muy marcada y de g ran interés, con 
c ifras de producc ión que pueden alcanzar 

los 180 Kg en lactac iones de J 20 días. Por 
e l contrario, Ja raza Palmera dispone de 
unos efectivos por de bajo de l centenar de 

eje mpla res y se encuentra por tanto al 
borde de la extinc ión, s ituación a la que ha 
llegado por habe r quedado desubicada zoo­
técnicamen te en la ac tual estruc tura del 
sector agrario canario. 

Estas razas mant ienen un a importancia 
genética ad ic iona l por sus relac iones ances­
trales con ovinos ibé ricos (Churra, Gallega 
y Lacha) y norteafrica nos (ov inos magre­
bíes) de lana basta, así como con múltiples 
agrupaciones rac iales crio ll as de Jberoamé­
rica como puedan ser e l Churro Chiapas , el 
Navajo C hurro Sheep y los ovinos c riollos 
argentinos y uruguayos, entre otros. 

En e l presente trabajo se ha realizado un 
estudi o estadístico concienzudo para la 
caracterizac ió n morfológica de am bas razas 

y para el establecimiento de diferencias y 
similitudes entre el las . sentando las bases 
para futuros estud ios fil ogenéti cos de la 
línea de emig ración de los ovinos de la na 
basta desde Europa hacia América a partir 
del sig lo X V. 

Material y métodos 

Este estudio se realizó utilizando una 
muestra a leato ria de la raza Canari a com­
puesta por 139 ejemplares ( J 27 hembras y 
12 machos) y la población total de la raza 
Palmera cons istente e n 64 indiv iduos, de 
los cua les 60 son hembras y 4 machos. En 
ambos casos se trataba de anima les adul tos. 

Se cons ide raron 12 variables mo1fológi­
cas y s iete índices zoométricos para los 
estud ios de caracterizac ión racia l (APAR I­
CIO, 1960 y SOTILLO. 1985). Se realizó un 
análi s is de los estadísticos descriptivos de 
las variab les e índices zoométriéos, obte­
niendo la media (.X) como valor de tenden­
cia central y e l error típico de Ja media 
(E.E.), máx imos (MAX.) y mínimos (MIN.) 

y el coefic iente de variación porcentual 
(C. V.) como estadísticos dispersivos. Asi­
m ismo, se llevó a cabo un análisis de 
varianza entre razas utilizando solamente la 
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poblac ión de las hembras, donde se proce­

dió a una comparación directa mediante 

pruebas de homogeneidad de medias. To­

dos los cálculos se realizaron con programa 
STATJSTICA for Windows, versión 5.1 

(STATSOFT, 1997). 

Resultados 

En los cuadros 1, 2, 3 y 4 ofrecemos los 

estadísticos descriptivos de las muestras 

estudiadas de las razas Canaria y Palmera 

CUADRO 1 
ESTADÍSTICOS DESCRIPTIVOS PARA LAS VARIABLES MORFOLÓGICAS 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 Ja cabeza 127 09,00 10,91 19,00 0, 14 0,14 
Alzada a Ja cruz 127 53,00 63,27 75,00 0.34 0.06 
Alzada a la grupa 127 57,00 65,35 78,00 0,3 1 0,05 
Diámetro longitudinal 127 60.00 69,71 81,00 0.39 0,06 
Diámetro dorsoesternal 127 23.00 33,77 40,00 0,24 0,08 
Diámetro bicostal 127 20,00 25,23 34,00 0.23 0,10 
Anchura de Ja 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 
Perímetro torácico 127 72.00 9 1,34 108.0 0,16 0,07 
Perímetro de la caiia 127 07.00 08,00 10,00 0,05 0,06 

CUADRO 2 
ESTADÍSTICOS DESC RIPTIVOS PARA LAS VARlABLES MORFOLÓGICAS EN LOS 

MACHOS DE RAZA CANAR IA 

Variables N Min. Media Max. E.E. c.v. 

Longitud de la cabeza 12 22.00 26,08 32,00 0.87 0.1 l 
Anchura orbital 12 13.00 15,33 17,00 0,35 0,08 
Anchura de Ja cabeza 12 11 .00 13,00 15,00 0 .32 0,08 
Alzada a Ja 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 
Diámetro longitudinal 12 72.00 82.66 100,0 2,25 0,09 
Diámetro dorsoesternal 12 32,00 39.42 44,00 1,09 0.09 
Diámetro bicostal 12 23,00 29,50 34.00 J.01 0, 12 
Anchura de la grupa 12 15,00 20.25 25,00 0.82 0.1 4 
Longitud de la grupa 12 21.00 25,92 30,00 0,85 0.1 l 
Perímetro torácico 12 90.00 103,S 11 4,0 2,08 0,07 
Perímetro de Ja caña 12 09.00 09.92 12,00 0,29 0,10 
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CUADRO 3 
ESTADÍSTICOS DESCRIPTJVOS PARA LAS VARIABLES MORFOLÓGICAS 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 O, 11 0,09 
Alzada a Ja cruz 60 54,00 61.33 70,00 0,48 0 ,06 
Alzada a la gru pa 60 SS,00 63.88 70.00 0.44 0,05 
Diámetro longitudinal 60 60,00 66.53 80,00 0,56 0,06 
Diámetro dorsoesternal 60 25.00 32.63 38,00 0,34 0,08 
Diámetro bicostal 60 20,00 24,18 32.00 0,34 0, 11 
Anchura de la grupa 60 14,00 17,30 26,00 0,27 0,12 
Longitucl de la grupa 60 18,00 22,50 26,00 0,23 0,08 
Perímetro torácico 60 75,00 88,75 107.0 1,02 0,09 
Perímetro de la caña 60 06,00 07,55 09,00 0,08 0,08 

CUADR04 
ESTAD[ST1COS DESCRIPTIVOS PARA LAS VARIABLES MORFOLÓGICAS EN LOS 

MACHOS DE LA RAZA PALMERA 

Variables N Min. 

Longitud de la cabeza 4 22,00 
Anchura orbi tal 4 13,00 
Anchura de la cabeza 4 10.00 
Alzadn a la cruz 4 64,00 
Alzada a la grupa 4 65,00 
Diámetro longitudinal 4 62.00 
Di<ímetro dorsoesternal 4 32.00 
Diámetro bicostal 4 23,00 
Anchura de la grupa 4 13.00 
Longitud de la grupa 4 22,00 
Perímetro torácico 4 87,00 
Perímetro de la caña 4 13,00 

separadas por sexos, donde aprec iamos un 

escaso grado de variac ión en la mayoría de 

variables, segú n el coeficiente de variación 

porcentual inferior al 15 %. Asi mismo, 

Meclia Max., EE c.v. 

25.00 27,00 1,08 0.09 
15,00 16,00 0,7 1 0, 11 
11 .50 13.00 0,64 0, 11 
67,75 72.00 1,93 0,06 
67,25 72.00 1,60 o.os 
73,75 84,00 4 ,5 1 O,J2 
38.00 40,00 2,00 0, 11 
28,25 34 ,00 2,28 0, 16 
17.50 20,00 1,66 0,19 
24.25 26.00 0,85 0,07 

L00.5 11 3,0 5,56 0, 11 
17,50 20,00 1,65 0, 19 

también podemos observar como en ambas 

razas los mayores valores en las variab les 

estudiadas corresponden a los machos mien­

tras que las hembras presentan valo res 



366 Caracteri:aci!Í11 11101fu111étrica de los recursos genéticos ol'i11os canarios 

siempre inferiores. Del mismo modo. Ja raza 
Canaria presenta mayores valores a la raza 
Palmera en todas las variables estudiadas. 

Por otra parte, en los cuadros 5 y 6 se 
expresan los resultados de los estadísticos 
descriptivos de siete índices zoométricos de 
interés en Ja caracterización racial de am­
bas poblaciones estudiadas en ambos sexos. 

Finalmente en el cuadro 7 presentamos 
un análisis de varianza entre la muestra de 
hembras en ambas poblaciones donde re­
saltamos la existencia de un alto grado de 
significación entre ambas razas en Ja mayo­
ría de variables estudiadas a excepción de 

la longitud ele la cabeza y la anchura de la 
grupa. 

Discusión 

De los resultados expuestos deducimos 
la existencia de dos razas ovinas autóctonas 
en el Archipiélago Canario perfectamente 
diferenciadas desde el punto de vista mor­
fológico lo que podría corroborar diferentes 
orígenes en la formación de ambas pobla­
ciones, por un lado la raza Canaria de 
orientación eminentemente láctea que pue­
de provenir de la influencia de Jos troncos 
ovinos ibéricos ancestrales (Churra, Galle-

CUADRO 5 
ESTADÍSTICOS DESCRIPTIVOS PARA LOS ÍNDICES ZOOMÉTRICOS 

EN LA RAZA CANARIA 

Índices Zoomélricos N Min. Media Max . E.E. 

Índice cefálico 139 0.45 0.48 0.59 0,69 
Índice de proporcional id ad 139 0.85 0.89 0,90 0,89 
Índice corporal 139 0.61 0.69 0.82 1,02 
Índice torácico 139 0.62 0.75 0,85 0,98 
Profundidad relativa del pecho 139 0.38 0 ,53 0,65 0.65 
Índice pelviano 139 0.56 0,79 0.83 l ,14 
Índice metacarpo-lorácico 139 0.08 0,09 O.l I 0,45 

CUADRO 6 

c.v 

0,09 
0,08 
0,11 
0,10 
0, 12 
0.J l 
0,08 

ESTADÍSTICOS DESCRIPTIVOS PARA LOS ÍNDICES ZOOMÉTRICOS EN LA RAZA 
PALMERA 

Índices Zoométricos N Min. Media Max. E.E. c.v 

Índice cefálico 64 0,34 0.45 0,53 ! .JO 0.09 
Índice de proporcional id ad 64 0.86 0,93 0.90 0,95 0.08 
Índice corporal 64 0,52 0.69 0.77 1,23 0,08 
Índice torácico 64 0.76 0 ,78 0,92 0.96 O.ll 
Profundidad relativa del pecho 64 0,40 0,53 0.57 0,87 0,09 
Índice pelviano 64 0.59 0,78 0,88 0,69 0. 12 
Índice metacarpo-1orác ico 64 0.07 0.08 0,09 0,63 0,10 



S. ÁLVAREZ. J. CAPOTE. M. FRESNO. J.V. DELGADO. CJ. BARBA. J.M. AFONSO. E. RODERO 367 

CUADRO 7 
ANÁLISIS DE VARIANZA ENTRE LAS HEMBRAS DE AMBAS POBLACIONES 

PARA LAS VARIABLES MORFOLÓGICAS ESTUDIADAS 

Variables Canaria Palmera Significación 

Longitud de la cabeza 23.05 22.63 n. s. 
Anchura orbital 14.00 13.37 :::*::: 

Anchura de la cabeza J0,91 10,08 *** 
Alzada a la cruz 63,27 6U3 ** 
Alzada a la grupa 65,35 63,88 *>:: 

Diámetro longitudinal 69.71 66,53 :~$ >;: 

Diámetro dorsoesternal 33.77 32,63 *;~ 

Diámeiro bicostal 25.23 24 .1 8 >;: 

Anchura de la grupa 18,00 17.30 * 
Longitud de la grupa 22.74 22,50 n. s. 
Perímetro torácico 91 .34 88,75 * 
Perímetro de la caña 08,00 07 ,55 :¡:** 

gay Lacha) sobre Jos ovinos prehispánicos, 
mientras que la raza Palmera tendría más 
influencia de las poblaciones magrebíes y 
presentaría una orientación zootécnica ha­
cia la producción cárnica (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
blación presenta unas características me­
socefálicas ya que la anchura de la cabeza 
tiende a guardar relación de equilibrio con 
la longitud de la cabeza, mientras que la 
raza Palmera presenta un índice cefálico 
c laramente dolicocéfalo donde predomina 
fundamentalmente su longitud (A PA RtCJO, 
1960). En cuanto a las proporciones corpo­
rales encontramos a la raza Canaria como 
típicamente longilínea con una profundidad 
relativa del pecho que recuerda unos ani­
males ni lejos ni cerca de tierra . Por el con­
trario, la proporcional id ad corporal en la 
raza nos hace pensar en una población 
sublongilínea con tendencia a cerca de tie­
rra (SOTILLO, J 985). 

Este trabajo puede servir para el estable­
cimiento de diferencias y similitudes entre 
estas razas y sus posibles relaciones con 
múltiples agrupaciones raciales criollas de 
1 beroamérica, sentando las bases para futu ­
ros estudios filogenéticos de la línea de 
emigración de los ovinos de lana basta 
desde Europa hac ia América a partir del 
siglo XV. Estos estudios morfológicos se 
podrán ampl iar en el futuro a una contrasta­
ción genética con aplicación de marcadores 
zdel ADN , fundamentalmente mitocon­
drial. 

Bibliografía 

A PA RICIO G .. 1.960. "Zootecnia Especial". Imprenta 

M oderna. Córdoba. 5-27. 

D ELG ADO J. v. C \ POTE J. F.. FRFSNO M .. y CAMACHO 

E .. 1990. Exposición de Animales Domésticos A u­

tóctonos Canari os. Publ. Consejería de A gri cultura 
y Pesca del Gobierno de Canarias. Tenerife. 

SOTILLO RAMOS J. L. y SERRANO TOME V, 1.985. 

" Producción Animal. E1nología Zootécnica" . Tomo 

l. Imp. Flores. Albacete. 

ST-\TISTICA . 1.997. StatSoft. lnc. Tul sa. USA 



REAL ESCUELA DE AVICULTURA 
Plana del Paraíso 14 

08350 Arenys de Mar 
(Barcelona) 

Tel. +34 93-792 11 37 
Fax 24h: +34 93-792 15 37 

E-mai l: castello@intercom.es 
www.avicultura.com 

La comercialización del avestruz, tema principal de las 
V JORNADAS PROFESIONALES del AVESTRUZ. 

17-20 feb•oco 1998 ~ 

La comercialización y la mejora del manejo, las dos 
líneas de trabajo de las V JORNADAS PROFESIONA­
LES DEL AVESTRUZ. 

Debido a la mayor madurez del sector del avestruz en 
España, estas Jornadas Profesionales se han diseñado 
con un doble objetivo: 1) Optimizar el manejo., 2) 
Enseñar que se está haciendo en España para la 
promoción y venta de los productos del avestruz. 

La innovación en los temas tratados y el interés práctico 
de las Jornadas, que se celebrarán del 17 al 20 de 
febrero de 1999, están garantizados por la Real Escuela 
de Avicultura, el primer Centro de Formación Avícola en 
España. 

Para impartir la veintena de temas y mesas redondas del 
programa, se contará con la participación de más de una 
docena de técnicos con amplia experiencia práctica. 

En resumen, unas Jornadas Profesionales de asistencia 
obligada para todo aquel que quiera estar al dia en en 
este nuevo y prometedor sector. 

El programa de estos 4 días es el siguiente: 

JORNADA DE INICIACIÓN 

Miércoles 17 de febrero. 
A1nñana 

Introducción a la c1i;:l d<.: ~1\\.:s1ruccs y otras aves. Cüffcdoras. 
rom1as de inic iarse i.:n el n~gocjo del avcstrnz. 

• Ejemplos de instalaciones en fun cionamiento . 

Tarde 
• Inversión necesaria y costes de producción en lc1 incubél­
CIJDDc ión. engorde y cido completo . 

Subvc11i.:io11c" y ayudas tt Ja cría y comercialización. 
• ErTores mcís frecuentes al iniciarse en la cría de avest ruc.e:-;. 

Puede sol ic irnrs...: in formación !' in compromiso a: 

REAL ESCL'l 'L \ DE AVICULTURA 
Plana del Paraíso 14 

08350 Areny' de Mar <Barcelona) 

OPTil\lnZACIÓN DEL MANEJO 

Jueves 18 de febrero. 
Mwiana 
• Diseño de una sala de incubación y manejo de 

lo.":- huevos. 
• h , iología de l pollito. 
• Manejo del pollito. desde e l nacimien to a los 

1res meseY... 
• Manejo de la alimentación. 
Tarde 
• Compo11amiento del avc::,truL adulto. 
• Principales problemas sanitarios en lct cría del 

avestruz: prevención y tratamiento. 
• Los 10 mejores trucos para un manejo <Íptimo del 

avcs1ruz. 

PRODUCTOS Y COMERCIALIZACIÓN 

Viernes J 9 de febrero. 
1\1mia11a 
• La experiencia de Avecor. la prilllL'Ttl cooperar i­

va de criadores de España. 
• ADS de Murcia.exrL·ricncia de la primera úrea 

de Oefen:-.a "•lllitari11 Lle! avestruz. 
• Sacrificio y comercializac ión del nves111Jz en Valla­

do lid . 
• Mataderos de a vc~1nu.:1..· :-. l!n Espaila . 
• Comercial izé'IL:ÍÓn y venta de los productos del aves-

truz a lravés de Internet . 
Tarde 
• Cn'a en in tegradoras: la experiencia fr¿rnL:L":-.•1. 
• Comercializ;-ición del avestruz en Ital ia. 

• Claves para el é;<i to en el negocio del a\"C:s1ruz. 

VISITA A GRANJAS 

Sábado 20 de febrero. 

• Visirns comentaUa~ a dos granjas de ciclo completo. 

Tel 93-792 11 37. 
Fax. 93-792 15 37 
E-mail: castello@ intercom.es 
www .avestruz.net 



INSCRIPCIÓN EN AlDA 

* Si desea Ud. pertenecer a la Asociación, rellene la ficha de inscripción así como 
la carta para la domiciliación del pago de la cuota de asociado y envíelas a AIDA. 
Aptdo. 727. 50080 Zaragoza. 

El abajo firmante solicita su inscripción como miembro de la Asociación 
Interprofesional para el Desarrollo Agrario. 

Apellidos ..................... .......... .. .. .. ... ...... .. .......... Nombre .......... ............................. ... .... . 

Dirección postal .... .. .. ..... .... ................... ....... .. ........................ .... .. ..................... ............ . 

Teléfono ................................ ............................. .................. .. ..... ..... ... ..... .... .. .. .. .. .. .. ... .. . 

Profesión .. ......... .. .. Empresa de trabajo .... .. .......... .. ...... .. ... .. ........ ...... .. .... .......... ........ .. . 

Área en que desarrolla su actividad profesional ...... .... ....... .... .... .... .. .. .... .. ................. .. 

CUOTA ANUAL: 

{ 
O P. Animal } 

O Sólo una Serie de ITEA 4.000 ptas. 
O P. Vegetal 

O Ambas Series 5.500 ptas. 

FORMA DE PAGO: 
O Cargo a cuenta corriente o libreta O Cargo a tarjeta 
O Cheque bancario O VISA 
Tarjeta número: O MASTERCARD 

Firma. 

DO DDDDDDDDDDDDDD Fecha de caducidad ........... / .. .. .... .. .. . 

SR. DIRECTOR DE .. ........... .. ........... ........ ...... .. ....... ... .... ...... ...... .............. .. ... ..... ........ . 

Muy Sr. mío: 

Ruego a Vd. se sirva adeudar en la cuenta cte./libreta n. 0 
...................................... . 

que matengo en esa oficina, el recibo anual que será presentado por la "Asociación 
Interprofesional para el Desarrollo Agrario". 

Atentamente, 

Firmado: 

BANCO O CAJA DE AHORROS : ....................................... .. ... .. ....... .. ...................... .. 

SUCURSAL: .. ... ... ... .. ... ..... ...... ..... ....... .... ............... ... ......... ........ ........ ... ...................... .. 

DIRECCIÓN CALLE/PLAZA: ................................ .. ... .. .......... .. .. .. .. ...... N.º ...... .. .... .. 

CÓDIGO POSTAL: .... .. .......... .... . . 

POBLACIÓN: .... .. ....... .. .... .. ........ .. 





INFORMACIÓN PARA AUTORES 

Tipo de artículos que pueden ser enviados para su consideración al Comité de Redacc ión: se admi­
te todo aquel que contribuya al intercambio de información profesional y trate de los más recientes 
avances que existan en las distintas actividades agrari as . 

Una información para autores más detallada puede ser so licitada al Comité de Redacción. 
Rogamos sea leída detenidamente, prestando atención especial a los siguientes puntos: 

CONDICIONES GENERALES 

Los artículos, en castellano, serán enviados por triplicado a: 
Sr. Director de la Revista ITEA - Apartado 727 - 50080 ZARAGOZA 

RECOMENDACIONES EN LA PREPARACIÓN DE LOS ORIGINALES 

La extensión máxima será de 25 folios de texto mecanografiado a doble espacio, cuadros y figuras 
incluidos. Los artículos que superen dicha extensión serán considerados sólo excepcionalmente. 

Los artículos se remitirán a dos evaluadores anónimos expertos en el tema y el autor recibirá un 
informe del Comité de Redacción con las cotTecciones de dichos evaluadores. Una vez reali zadas las 
co1Tecciones el autor enviará un sólo ejemplar mecanografiado y una copia en disquete, para agilizar el 
trabajo en imprenta. Si el Comité de Redacción considera que se han atendido las consideraciones del 
informe, enviará una carta de aceptación al remitente, y el artículo pasará de inmediato a imprenta. 

Los autores recibirán un juego de las primeras pruebas de impresión que deberán ser revi sadas y 
devueltas rápidamente a la Redacción . El retraso en el retomo de las pruebas dete1minará que el artícu­
lo sea publicado con las con·ecciones del Comité de Redacción. 

El título no incluirá abreviaturas y será corto y preciso. En la misma pág ina se incluirán los nom­
bres completos de los autores, así como Ja dirección postal y nombre de la Entidad en donde se haya 
realizado el trabajo. 

Se incluirá en primer lugar un resumen corto de 200-250 palabras y hasta se is palabras clave. 
Además, se añadirá un resumen en inglés de Ja misma extensión, si n olvidar el título traducido y las 
palabras clave (Keywords). 

A continuación del resumen vendrá el artículo completo, procurando mantener una disposición 
lógica, considerando cuidadosamente Ja jerarquía de títulos, subtítulos y apartados. 

Los dibujos, gráficos, mapas y fotografías deben titularse todos figuras. Los cuadros y figuras 
deben 11.evar numeración diferente, pero ambos en cifras árabes. 

Los pies o títulos de cuadros y figuras deben redactarse de modo que el sentido de éstos pueda com­
prenderse sin necesidad de acudir al texto. Los títulos, pies y leyendas de los cuadros y figuras se tra­
ducirán al inglés y se incluirán en letra cursiva, bajo el correspondiente en español. 

Los dibujos, gráficos, mapas, fotografías y diapositivas serán presentados en la mejor calidad posi­
ble. 

En general se evitará el uso de abreviaturas poco conocidas, que en todo caso serán debidamente 
explicadas. 

REFERENCIAS BIBLIOGRÁFICAS 

Ea el texto las referencias deben hacerse mediante el apellido de los autores en mayúsculas segui­
do del año de publicación, todo entre paréntesis. 

Al final del trabajo, y precedida de la mención Referencias Bibliográficas, se hará constar una li sta 
alfabética de todas (y únicamente) las referencias utilizadas en el texto. En el caso de incluir varios tra­
bajos del mismo autor se ordenarán cronológicamente. 

Cuando se citen revistasfl>, librosm, capítulos de libro<3> y comunicaciones a congresos14> se hará 
según los siguientes ejemplos: 

(!)HERRERO J., TABUENCA M.C. , 1966. Épocas de floración de variedades de hueso y pepita. An. 
Aula Dei , 8 (1), 154-167. 

(2) STELL R.G.D. , y TORRJE J.H., 1986. Bioestadística: principios y procedimientos (segunda edi­
ción) 622 pp. Ed. McGraw-Hill. Méx.ico. 

(3) GAMBORG O.L., 1984. Plant cell cultures: nutrition and media, pp. 18-26. En: Cell Culture and 
Somatic Cell Genetics of Plants. Vol. 1, LK. Vasil (&l .), 825 pp. Ed. Academic Press , Orlando 
(EEUU). 

(4) ANGEL l., 1972. The use of fasciculate form (determinate habit) in the breeding of new Hun­
garian pepper varieties. Third Eucarpia Meeting on Genetics and Breeding of Capsicum, 17-24, 
Universidad de Turín (Italia). 
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