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RESUMEN

En Espania. al igual que en otros paises, la pasada década ha supuesto el afianza-
miento de muchos de los programas de seleccién de Jas distintas razas de vacuno de
carne. Hasta el momento los esquemas han hecho énfasis en incrementar la cantidad de
producto final, seleccionando animales por peso a edades tipo. Sin embargo, las
demandas del mercado actual imponen nuevas orientaciones a los objetivos de selec-
cién buscando una mayor eficiencia que permita reducir los costes de produccién. asi
como una mayor calidad de producto. Las valoraciones genéticas deben adaptarse al
contexto productivo contemplando la vida productiva del animal en su conjunto. Por
otro lado la difusién cada vez mds internacional de algunas las razas exige el desarrollo
de valoraciones genéticas internacionales; con ello se retoman aspectos que, pudiendo
ser importantes en los programas nacionales. adquieren ahora especial relevancia en el
contexto internacional. Se revisan asimismo distintos aspectos a tener en cuenta para la
evaluacién y optimizacién del esquema de seleccion a corto y largo plazo. Por dltimo,
se destaca la utilidad potencial que la informacién molecular puede tener en el marco
de los programas de mejora de vacuno de carne.

Palabras clave: Seleccién, Vacuno de carne. Objetivos. Valoracion genética, Informa-
cion molecular.

SUMMARY
CURRENT STAGE AND NEW DEMANDS OF THE BEEF CATTLE BREEDING
PROGRAMS

In Spain, in the last decade beef cattle breeding programs have achieved a steady
state. Up to now, selection programs have focused on increasing the amount of final pro-
duct through the selection of animals according to weights at different ages. However,
new market demands require new breeding goals. New objectives look for more effi-
ciency to decrease production costs and obtain a better quality of meat. Genetic evaluation
procedures tend to model the productive life of an individual as a whole. On the other
hand, many beef breeds are now demanding international genetic evaluations. Different
aspects related to optimization of selection programs in a short and long term are revised.
Potential uses of molecular aspects in beef cattle breeding are briefly highlighted.

Key words: Selection, Beef cattle. Objectives. Genetic evaluation, Molecular information.

Agradecimientos: Los autores desean agradecer Ja colaboracion prestada por el M.A.P.A., las asociaciones de
ganaderos y personas involucradas en los distintos esquemas.



C. DIAZ, R. QUINTANILLA

Introduccién

El inicio de la nueva década ha coincidido
con el afianzamiento de los esquemas de
seleccion de vacuno de carne en muchos de
los pafses del nuestro entorno. Segin una
encuesta realizada por ICAR, existe un gran
nimero de paises donde se recoge informa-
c16n productiva de manera sistematica, si bien
es cierto que dicha informacion estd relacio-
nada mayoritariamente con la primera fase de
la vida productiva del animal (SIMIANER et al.,
2001). Asimismo, en muchos paises se reali-
zan de forma rutinaria valoraciones genéticas
para el peso/crecimiento al destete y postdes-
tete, algunos caracteres ligados a la reproduc-
cién (fundamentalmente facilidad de parto y
de circunferencia escrotal) y la calidad de la
canal (SIMIANER et al., 2001).

En nuestro pais, las Asociaciones de
ganaderos han tenido como principal activi-
dad la gestién de los Libros Genealdgicos.
No fue hasta la década de los 90 cuando
muchas de ellas toman conciencia de la
necesidad de establecer controles de rendi-
mientos, asi como de la utilidad de la infor-
macioén productiva para predecir el valor
genético como herramienta de seleccién. Se
estima que en razas como la Asturiana de
los Valles, la Avilefia Negra Ibérica, la
Bruna dels Pirineus, la Limusin, la Pirenai-
ca y la Retinta se han controlado al destete
aproximadamente un 30-35 % de los anima-
les registrados en los Libros Genealégicos
en el periodo 1990-2000. Al igual que en
otros pafses, la cantidad de informacion
generada con posterioridad al destete es
menos numerosa, en parte debido a los pro-
blemas de segmentacion de la industria y/o
de los sistemas de produccién. No obstante,
se puede afirmar que en general ha existido
una evolucién positiva en el grado de parti-
cipacion de los ganaderos en los distintos
programas de seleccion.
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Tanto en nuestro pais como en otros, los
nuevos desaffos estdn en poder ampliar la
toma de datos a otros aspectos de la vida
productiva del animal (vida productiva total)
y llegar al producto final (Ia carne). en mejo-
rar la calidad de la informacién y en la difu-
sion del uso de las valoraciones genéticas.
En muchos de los programas de seleccién se
ha entrado en la fase de “control de calidad
de la informacién”, de manera que ésta
pueda ser utilizada en su totalidad y permita
adecuar los modelos a las realidades produc-
tivas de cada poblacién. En los EE.UU. se
calcula que entre un 25 y un 55 % de la
informacidn aportada por los ganaderos a los
controles de produccion es eliminada por
errores en la toma de datos (BERTRAND y
WIGGANS, 2002). Existen otros problemas
relacionados con la recogida y aporte de
datos de manera selectiva, asi como con los
movimientos incontrolados de animales y la
incapacidad de los modelos para recoger
estos movimientos, que pueden suponer una
fuente de sesgo importante a la hora de reali-
zar Jas valoraciones genéticas (BWG-ICAR,
2002). A este respecto, hay una iniciativa
internacional con el objeto de establecer
recomendaciones que permitan armonizar y
sistematizar la obtencién de informacion
para satisfacer las necesidades presentes y
futuras de los programas de mejora genética
en el vacuno de carne (BWG-ICAR, 2002).

Nuevas orientaciones en los objetivos de
seleccion

En la industria del vacuno de carne dos
tipos de caracteres se han venido perfilando
como los principales caracteres de interés
economico: los caracteres carnicos (creci-
miento, morfologia, eficiencia alimentaria y
calidad de la canal) y el rendimiento mater-
nal (fertilidad, facilidad de parto, aptitud a
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la cria). Desde la perspectiva del conjunto
de la poblacién, la importancia econdmica
relativa de cada uno de ellos dependerd de
la proporcién de rebafios de vacas madres
(productores de terneros al destete) y de
explotaciones de ciclo cerrado.

Los esquemas de seleccion han explotado
tradicionalmente aquellos caracteres ligados
al peso por varias razones: en primer lugar,
porque el sistema de pagos ha estado funda-
mentado en el kg de peso vivo del animal; en
segundo lugar, por la dificultad de generar
informacién en la cadena de sacrificio
(MARSHALL, 1999). En una situacion de rela-
tivo libre mercado, como es el caso del mer-
cado de la carne de vacuno en muchos paises,
el beneficio econdmico del productor depende
en gran medida de la capacidad del sistema
de produccién para incrementar la cantidad de
producto mediante el progreso genético (GiB-
SON y WILTON, 1998). Ello es asi si el merca-
do es capaz de absorber todo o que se produ-
ce. Si esto no ocurre, debe establecerse la
bisqueda de la eficiencia de produccion,
minimizando los costes, y de la calidad para
captar una franja del mercado que permita dar
un valor afiadido al producto (Diaz y CARA-
BANO, 2000). Por otra parte, los andlisis de
sensibilidad de los pesos econémicos a las
variaciones de precios de mercado han puesto
de manifiesto que, en una situacion de merca-
do donde se produce una caida de precios de
la carne, los caracteres de calidad cobran un
papel protagonista frente a Jos otros caracte-
res (GIBSON y WILTON, 1998; PHOCAS ef al.,
1998). Es en este contexto donde se plantea la
evolucién natural de los objetivos en los dis-
tintos programas de seleccion.

La calidad de la canal y de la carne

La adopcion de los sistemas de clasifica-
cién de la canal de acuerdo a la conforma-

cién carnica y el estado de engrasamiento,
as{ como el pago diferencial en funcién de
la categoria, ha supuesto en muchos paises
un avance importante en el espectro de
caracteres de interés para el sector del vacu-
no de carne (MARSHALL, 1999). Si a todo
esto le anadimos la tendencia del mercado,
cada vez mas orientada hacia la calidad de
los productos por exigencia de los propios
consumidores, queda mejorado el escenario
donde los caracteres de calidad tienen cabi-
da por su potencial repercusién econémica.

Las caracteristicas de la canal han sido
incorporadas en algunos programas de mejo-
ra. El énfasis se ha puesto fundamentalmen-
te en la conformacién cérnica, el estado de
engrasamiento, el rendimiento a la canal y el
contenido en magro y en grasa. En estos
caracteres se pone de manifiesto que la
variabilidad genética asociada a las caracte-
risticas de la canal es suficientemente eleva-
da como para ser susceptibles de ser mejora-
dos por seleccién (RENAND, 1993; KoOTS et
al. 1994a; MARSHALL, 1999; RILEY et al.,
2002). En los paises de la Unién Europea, la
adopcién del sistema de clasificacion
EUROP ofrece un marco para incluir carac-
teres de calidad de canal en los programas de
seleccién. En otros paises se han impuesto
medidas indirectas de determinacién de
estas caracteristicas sobre el animal vivo
(GRASER y WILSON, 2002). Estas técnicas,
que permiten determinar el rendimiento cdr-
nico, el estado de engrasamiento y el porcen-
taje de grasa intramuscular, se estdn impo-
niendo como una alternativa a los controles
de matadero en aquellos paises donde es
dificil tener acceso a dicha informacion
(GRASER y WILSON, 2002).

La calidad de la carne es no obstante el
mayor desafio. Los problemas que presenta
la inclusién de los caracteres de calidad son
de diversa naturaleza. En primer lugar nos
enfrentamos con la definicion del caracter.
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Son muchos los caracteres de calidad de
carne que se pueden considerar y muchos de
ellos son mercado-dependientes (GIBSON y
WILTON, 1998), es decir, dependen de la tra-
dicién, la cultura, la percepcidn, etc. del
mercado receptor de la carne. En este con-
texto es dificil establecer tanto el cardcter a
seleccionar como la direccién en que se
debe orientar la seleccion. En segundo
lugar, otra dificultad radica en conocer la
base genética de los caracteres de calidad de
carne, asi como la asociacién entre ellos y
con otros caracteres productivos. Por tltimo,
es critico establacer estructuras organizati-
vas que permitan una recogida sistemadtica
de datos para la realizacion de valoraciones
genéticas y el disenio de estrategias de mejo-
ra para dichos caracteres.

A pesar de la mencionada subjetividad
ligada a Ja percepcion de la calidad de la
carne, existen una serie de caracteristicas
que, a priori, podrfan ser percibidas por los
consumidores de modo similar, como son
todas aquellas que tienen un efecto potencial
sobre la salud y/o la adquisicién de hébitos
saludables de consumo (YUu-POTH ef al.,
1999). Entre ellas estdn identificadas el
colesterol, el w3 y el w6 presentes en la
grasa (ENDRES et al., 1995; ENSER et al.,
1998; YU-POTH et al., 1999). Después de las
caracteristicas higiénicas y nutricionales, la
percepcion sensorial serfa el principal crite-
rio para comprar carne (SANUDO, 1995).
Ademads del color (WooD ef al., 1998), la
terneza es la principal caracteristica conside-
rada por el consumidor como atributo de
calidad (LoVE, 1994; BOLEMAN er al., 1998).

La variabilidad ligada a los caracteres de
calidad y las asociaciones genéticas entre
ellos. asi como su relacién con otros carac-
teres productivos, son aspectos poco cono-
cidos en las poblaciones de vacuno de carne
(RENAND, 1993; KEMP, 1994; RENAND et al.,
1994; MARSHALL, 1999). Se han realizado
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diversos estudios sobre algunas caracteristi-
cas relacionadas con medidas objetivas de
calidad, tales como el contenido en grasa
intramuscular, la resistencia al corte, el
color, la capacidad de retencidn de agua o el
pH. Las estimaciones medias de heredabili-
dad asociadas a estos caracteres oscilaron
entre 0,11 para el color y 0,54 para el por-
centaje de grasa intramuscular. Por el con-
trario, las estimaciones medias de heredabi-
lidad para caracteristicas organolépticas son
muy bajas dado el grado de subjetividad que
implican (MaRSHALL, 1999). Cuando se
examinan las asociaciones entre las distintas
caracteristicas de calidad Ja situacién es
relativamente compleja. Parece ser que la
grasa intramuscular podria estar positiva-
mente asociada a la jugosidad y a la terneza,
pero los rangos en las estimaciones no per-
miten ser nada concluyentes (MARSHALL,
1999).

En el sector ganadero existe una crecien-
te preocupacién sobre la existencia de aso-
ctaciones indeseables entre la calidad y la
cantidad de carne, y el efecto que la selec-
cién por cantidad pudiera tener sobre la
calidad. Poco se conoce sobre este tema.
Algunos autores han puesto de manifiesto
relaciones antagonistas entre distintos gru-
pos de caracteres (e.g. RENAND, 1993 y
MaRSHALL, 1999), pero las conclusiones
son muy distintas en funcién de si las com-
paraciones se hacen a peso o a edad cons-
tante. Por ejemplo, a peso constante existe
un claro antagonismo entre el contenido de
magro y de grasa de la canal, debido a que
los animales de crecimiento mds rapido tie-
nen una madurez mds tardia; sin embargo,
si la comparacién se hace a edad constante
dicho antagonismo no existe o es muy débil
(RENAND, 1993). Por otro lado, parece exis-
tir una asociacién positiva entre el ritmo de
crecimiento y el porcentaje de magro, y
como consecuencia un efecto negativo
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sobre la cantidad de grasa intramuscular
(RENAND, 1993; RENAND et al., 1994 ;
MARSHALL, 1999). En relacién a la asocia-
cién entre caracteres productivos y calidad
de carne, la bibliografia no permite hoy por
hoy establecer ningtin a priori, dado que el
nimero de estudios es aun reducido. La
Unica asociacion consistente encontrada es
entre el color de la carne y el contenido de
grasa intramuscular (RENAND, 1993), y en
consecuencia con el ritmo de crecimiento
(MARSHALL, 1999). De acuerdo a esta aso-
ciacién seria esperable que la seleccién
para el crecimiento reduzca la grasa intra-
muscular y haga la carne mds palida.

Aunque la demanda del sector por los
caracteres de calidad es evidente, la incor-
poracién rutinaria de esta informacién
implica la reorganizacién de los esquemas
de seleccion para adaptar sus elementos a
las nuevas estructuras y demandas de mer-
cado. El establecimiento de sistemas inte-
grados, donde el esquema genera informa-
cion a nivel de productor de vacas madres
(pesos al destete), de cebadero (pesos en
cebo y/o en Centros de Testaje), matadero y
calidad de producto, es una via de solucion
(Diaz y CaraBARO, 2000). En algunos sis-
temas de produccion la incorporacién de la
informacidn posterior al destete ha sido y
es posible, via el cebo comdn de terneros y
la comercializacién conjunta de los mis-
mos. En otros sistemas ello sélo es posible
mediante los Centros de Control, donde se
mimetizan las condiciones de explotacion y
los animales se destinan para vida. Los sis-
temas integrados garantizan la trazabilidad
de los productos desde su origen (el ani-
mal) hasta su transformacién en carne. Por
otro lado, existen paises donde la incorpo-
racioén de esta informacion se basa en la
adopcion de sistemas oficiales de clasifica-
cion de canales y controles de calidad de la
carne (BWG-ICAR, 2002).

Eficiencia de produccién

En la situacién actual, en que el mercado
es imprevisible y puede haber drésticas cai-
das en el consumo (léase crisis de las vacas
locas), la disminucién de los costos de pro-
duccién es una preocupacién que implica la
definicién de caracteres que acentuen la efi-
ciencia productiva de los animales (ARCHER
et al., 1999; ARTHUR et al., 2001). En los
paises de la Unién Europea, la necesidad de
limitar la produccién se ha hecho evidente
con el fomento que hace la PAC de la exten-
sificacién de la produccién agraria, buscan-
do el aprovechamiento de los recursos natu-
rales en zonas sin otras alternativas claras
de produccién. No obstante, dicho aprove-
chamiento tiene que ser compatible con una
intensificacién sostenible de algunos siste-
mas de produccion donde la tierra puede ser
un factor limitante (Osoro, 1997).

Los estudios econdmicos que se han rea-
lizado en poblaciones de vacuno de carne
han puesto de manifiesto la importancia de
los caracteres productivos de peso (destete y
postdestete) y fertilidad en el objetivo a la
seleccion (PHOCAS ef al., 1998; FERNANDEZ
y ALENDA, 1999). Asimismo se ha visto que
la longevidad de las hembras reproductoras
estd en relacion directa con el beneficio de
la explotacién (PHOCAS et al.,1998; QUINTA-
NILLA et al., 2000).

La longevidad funcional

La longevidad es una parte esencial del
objetivo a la seleccién, dado que refleja la
capacidad de un animal para adaptarse a las
condiciones que le impone el sistema de pro-
duccion. En un contexto productivo, el aspec-
to mas interesante de la longevidad es la lla-
mada longevidad funcional, también definida
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por DUCROQ y SOLKNER (1998) como la capa-
cidad del animal para evitar el sacrificio invo-
luntario. Dicha longevidad contempla aspec-
tos que tienen que ver con la capacidad del
animal para mantener un buen estado sanita-
rio, movilidad y la ausencia de problemas de
fertilidad. De todo ello se deduce que la lon-
gevidad es un cardcter complejo, lo cual
queda reflejado en la baja heredabilidad del
mismo. Dicha heredabilidad, junto con la
dificultad metodoldgica que implica el trata-
miento estadistico de este tipo de caracteres,
son los dos grandes problemas para su incor-
poracion en los programas de seleccion.

Segiin VUKASINOVIC (1999), el andlisis del
cardcter longevidad requiere la utilizacion de
métodos especiales por diversas razones. En
primer lugar, la distribucién de la longitud de
la vida productiva es muy asimétrica y a
menudo desconocida. En segundo lugar, los
factores que actiian sobre Ia longevidad no lo
hacen de forma lineal (BEILHARZ et al., 1993)
y varian con el tiempo. La utilizacién de téc-
nicas de an4lisis de supervivencia (e.g. KALB-
FLEISCH y PRENTICE, 1980) permite tener en
cuenta estas peculiaridades y hacer un trata-
miento mas adecuado de los datos incomple-
tos o censurados, evitando los problemas
mencionados para los procedimientos de
extension. Estas técnicas han sido desarrolla-
das para el andlisis del cardcter longevidad
(principalmente por Ducrocq, 1987, y
DUCROCQ y SOLKNER, 1994, 1998a), y son
consideradas como el método tedéricamente
oOptimo (STRANDBERG y SOLKNER, 1996 y
Essl, 1998 en revisiones bibliograficas, y
BOETTCHER et al., 1998b en un estudio de
comparacion con otros métodos). El andlisis
de supervivencia utiliza como observaciones
los tiempos de desecho (i.e. momento de la
venta) o el momento en el que se produce la
censura (para los animales que siguen vivos
en el momento de recoger los datos), combi-
nadas con un indicador sobre si el dato es
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censurado o completo. Esta variable es mode-
lizada por una funcion no lineal que represen-
ta el riesgo que tiene cada animal de ser dese-
chado en funcion del tiempo. Recientemente,
Diaz et al. (2002) han utilizado estas técnicas
para realizar un estudio sobre la longevidad
funcional en vacas de raza Avilena Negra Ibé-
rica. En esta poblacién se definié la longevi-
dad como la longitud de la vida del animal
desde su primer hasta su dltimo parto. Las
estimaciones de heredabilidad en la escala
logaritmica son mas bajas que las descritas en
otras poblaciones de vacuno lechero (ver
VoLLEMA, 1998) y en vacuno de carne
(HyDE, 2000), si bien no ocurre lo mismo en
la escala original (VOLLEMA ef al., 2000). Sin
embargo, la inclusién de dicho cardcter como
criterio de seleccion exige de un estudio mas
exhaustivo acerca de la distribucién de la fun-
cién de riesgo base, del efecto de otros facto-
res no genéticos no incluidos en el modelo,
de la adecuada definicion del caracter (Diaz
et al., 2002) y de la estrategia indicada para
seleccionar.

El crecimiento y el consumo, su
modificacion para adecuarse a las
demandas del sistema de produccion

Biolégicamente el desarrollo de un indi-
viduo es un proceso continuo, de manera
que todo aquello que sucede en los estadios
tempranos puede condicionar el rendimiento
de los individuos en estadios posteriores,
tanto de si mismo como de sus descendien-
tes. Debido en parte a los distintos intereses
de la industria, la produccidn de carne se ha
visualizado hasta el momento como un pro-
ceso por etapas: predestete, postdestete, peso
adulto. La mayoria de los programas de
seleccion han puesto énfasis principalmente
en maximizar los pesos al principio de la
vida del animal, sin importar los efectos que
ello pudiera tener sobre otros periodos
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(KooTs et al., 1994b). En este sentido, el
peso adulto del animal, especialmente el de
las hembras, tiene un impacto en muchos
aspectos de la produccion que incluyen las
necesidades de mantenimiento, de reproduc-
cién y el valor de desecho. Esta informacién
puede ser incluida en los objetivos de selec-
cién con la finalidad, en muchos casos, de
mantener constante el peso adulto mientras
se maximizan las anteriores etapas (KooTs
et al., 1994a; RUMPH ef al., 2002). En la
actualidad existen ya algunos programas de
seleccion que incluyen el peso adulto como
un cardcter mds en las evaluaciones genéti-
cas. Por otro lado, en estos momentos en los
que la reduccién de los costes de produccién
adquiere una gran importancia, la mejora de
los efectos maternos constituye todavia un ob-
Jjetivo. Sin embargo y a pesar de ser un tema
con una larga historia, existen atin muchas
cuestiones abiertas sobre como seleccionar
estos caracteres asumiendo que existe un
antagonismo genético entre efectos directos y
maternos (PHOCAS et al., 1995a).

Dentro de esta visién de eficiencia, el
desarrollo de los individuos tiende a plantear-
se como un proceso continuo que puede
modificarse via seleccion en funcién de las
demandas del sistema de produccién (ALBUR-
QUERQUE y MEYER, 2001). Estos autores
ponen de manifiesto la utilidad de modelizar
de manera continua los pesos de los indivi-
duos con el objeto de poder limitar las conse-
cuencias de una seleccién temprana para
incrementar pesos, ademds de permitir mode-
lizar de forma adecuada el efecto de algunos
factores ambientales que varia con el tiempo
(ALBURQUERQUE y MEYER, 2001; SCHENKEL
et al.. 2002).

Cada vez existe una mayor preocupacion
por los efectos que la seleccion para incre-
mento de peso (maximizar outputs) pueda
tener sobre el consumo de piensos y la econo-
mia del sistema productivo. En la bibliografia

se encuentran estimaciones muy elevadas
para la correlacion genética entre el consumo
y los pesos vivos del animal; en general, se
observa que el consumo de pienso incremen-
ta con el peso y que la eficiencia de conver-
si6én disminuye (KooTs er al., 1994b). En
base a ello, parece claro que optar por anima-
les mas productores implica la seleccién de
animales que requieren mayor aporte nutri-
cional y que no necesariamente se traduce en
un aprovechamiento mds eficiente. Algunos
autores han propuesto la utilizacion de carac-
teres tales como el consumo de pienso resi-
dual, es decir aquella cantidad de pienso que
el animal consume por encima de sus necesi-
dades de mantenimiento y de produccién,
como un cardcter mas cercano a la eficiencia
del animal y que puede ser utilizado para
seleccionar animales de una manera mds sen-
cilla que el indice de conversion. dado que es
un indice lineal (KENNEDY et al., 1993;
ARCHER et al., 1999; ARTHUR et al., 2001).
Sin embargo, el alto coste en cuanto a la reco-
gida de datos del consumo individual de pien-
so hace que se estén buscando vias alternati-
vas para la seleccion (ARCHER et al., 1999).

Viejos y nuevos desafios de las
valoraciones genéticas en vacuno de
carne

En la mayoria de Jos programas de mejora
de vacuno de carne la evaluacién genética se
ha centrado principalmente en los caracteres
de crecimiento, si bien en algunos de ellos se
realizan también evaluaciones de caracteres
relacionados con la reproduccién, bdsica-
mente la facilidad de parto y la circunferen-
cia escrotal. En el caso de los caracteres de
crecimiento, las evaluaciones genéticas se
han restringido hasta la fecha a los pesos
ajustados a edades tipo y en ocasiones la
morfologia. Dado que muchos de los pesos
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corresponden a la época de cria, el modelo
animal con efectos maternos ha venido sien-
do el mads ampliamente aceptado para la eva-
luacién genética del ganado vacuno de carne,
a pesar de que todavia presenta problemas en
su definicién. Por otro lado y como ya se ha
mencionado anteriormente, la bisqueda de
animales eficientes puede llevar a la modeli-
zacion de la vida productiva de un animal
como una funcién globalizadora cuyos pard-
metros pueden ser modificados via selec-
cidn, usando técnicas de datos longitudinales.

En otro contexto, la difusién internacional
de algunas de las razas de vacuno de carne,
junto con el alto nivel de competencia entre
los distintos paises, ha hecho que se tomen
iniciativas para la realizacion de valoraciones
genéticas internacionales en algunas razas.
Con ello se retoman aspectos que, pudiendo
ser importantes en los programas nacionales,
adquieren ahora una especial relevancia en el
contexto internacional. Dichos aspectos son
los relacionados con la heterogeneidad de
varianzas, la interaccién genotipo ambiente y
la conexién, que pueden ser de importancia
capital para la obtencién de valoraciones
genéticas libres de sesgo. A continuacién se
tratardn con algo més de detalle algunos de
los aspectos mencionados.

Los modelos con efectos maternos

Aunque el modelo animal materno
(Quaas y PoLLak, 1980; HENDERSON, 1988)
se utiliza extensivamente en la evaluacién
genética de vacuno de carne, existe todavia
una elevada incertidumbre acerca de los
pardmetros genéticos normalmente utiliza-
dos, y en consecuencia acerca de la respuesta
a la seleccién cuando los efectos maternos
estdn implicados. MEYER (1992b) sefala que
la cantidad de informacién y las estructuras
familiares dispontbles son a menudo insufi-
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cientes y que es esperable obtener estimacio-
nes imprecisas o inconsistentes. Por su parte
GERSTMAYR (1992) mostré que estructuras
con pocos descendientes por madre y pocas
madres con registro conducen a un aumento
dréstico del error estandar y las correlaciones
de muestreo. L.a menor precisién afecta en
mayor medida los pardmetros maternos,
especialmente la correlacién genética entre
efectos directos y maternos, para la que la
mayoria de estimaciones en vacuno de carne
muestran valores mediana o altamente nega-
tivos (e.g. MEYER, 1992a; SHi ef al., 1993;
ROBINSON, 1996a; GUTIERREZ et al., 1997,
DE MaATT0S et al., 2000a). Por otro lado, la
posibilidad de que este aparente antagonismo
genético sea debido a un sesgo producido por
ejemplo por una relacién ambiental entre los
efectos maternos de madres e hijas ha sido
sefialada por varios autores (BAKER, 1980;
MEYER, 1992a,b; ROBINSON, 1996a,b; QUIN-
TANILLA ef al., 1999), pero lo cierto es que en
la mayoria de las evaluaciones genéticas lle-
vadas a cabo actualmente se asumen cova-
rianzas genéticas negativas entre efectos
directos y maternos. En este sentido, Diaz et
al., (2002) han puesto de manifiesto la nece-
sidad de utilizar grupos genéticos en ambos
caracteres (directo y materno) para modelizar
los efectos de la seleccién sobre peso al des-
tete en presencia de una correlacion negativa.

Funcion de crecimiento global

Un enfoque alternativo en el andlisis de
datos de pesos a distintas edades es utilizar
directamente los pesos individuales en el
proceso de valoracién genética, utilizando
técnicas de analisis de datos longitudinales.
Las ventajas de este tipo de andlisis son
varias. En primer lugar, la integracién en un
solo proceso del andlisis individual del cre-
cimiento y el andlisis genético, incorporan-
do informacién de factores ambientales y de
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parentescos, permite hacer un uso mds efi-
ciente y flexible de la informacién disponi-
ble. Como consecuencia, la prediccion de
las trayectorias individuales de crecimiento
es mds precisa y ademds se facilita el uso de
modelos alternativos al de la recta de regre-
sién, como son las curvas de crecimiento
(ver e.g. una revisién reciente de curvas
alternativas en PiLES, 2000). En segundo
lugar, el uso de los pesos individuales per-
mite identificar mejor en el modelo los fac-
tores ambientales que inciden en el dato que
realmente se recoge, pudiendo establecer
grupos de comparacion diferentes para cada
fecha de pesada en lugar de definir un Gnico
grupo para todo el periodo de vida o de
cebo. La contrapartida a las ventajas men-
cionadas es la mayor complejidad en la
modelizacion, con el consiguiente incre-
mento de las dificultades computacionales y
la menor precision en la estimacién en
modelos altamente parametizados.

La modelizacién de los pesos individua-
les es un caso particular del analisis de datos
longitudinales, aplicado a las especies gana-
deras de forma muy extensa en el andlisis de
datos de produccion lechera a lo largo de la
lactacion (ver e.g. SCHAEFFER y DEKKERS,
1994; VaN DER WERF ef al., 1998; REKAYA
et al., 1999; SCHAEFFER et al., 2000). Ulti-
mamente, estas técnicas son cada vez mds
aplicadas a datos de pesos en edades sucesi-
vas desde el nacimiento al destete o postdes-
tete, bajo condiciones extensivas o en ceba-
dero (DENISE y Brinks, 1985; VARONA et
al., 1997, MEYER, 1999, 2000; ALBURQUE-
QUE y MEYER, 2001; SCHENKEL erf al., 2002).
Dentro del andlisis de datos longitudinales
se han utilizado varias técnicas alternativas
que vamos a categorizar en tres grupos.

La aproximacién mds generalista es la
del andlisis multicardcter, en el que las
medidas en cada tiempo se consideran como
caracteres diferentes, sin una estructura

definida a priori para las correlaciones
genéticas y ambientales entre ellas. Las des-
ventajas de esta aproximacion son que el
nimero de caracteres puede ser muy eleva-
do (tanto como edades o tiempos en los que
se toman medidas) y que se hace un trata-
miento discreto de un proceso como el cre-
cimiento, que por naturaleza es continuo.

Una segunda alternativa es la modeliza-
ci6n de la trayectoria del cardcter a lo largo
del tiempo mediante funciones matemadticas
que describen el proceso, en este caso el
crecimiento (una revision puede encontrarse
en PILES, 2000). Esta aproximacion permite
expresar la forma de la curva de crecimiento
de cada individuo en funcién de un nimero
reducido de pardmetros con una interpreta-
ci6n biolégica. En ganado vacuno de carne,
esta aproximacién ha sido explorada por
DENISE y BRrINKS (1985), que estudian los
pardmetros genéticos asociados a los para-
metros de dos modelos de crecimiento
(Brody y Richards) en un analisis en dos
etapas. Mds recientemente, VARONA et al.
(1997, 1999) proponen el uso de modelos
Jjerdrquicos y la utilizacién de técnicas baye-
sianas para realizar el andlisis en una sola
etapa, haciendo asi un uso mas eficiente y
mds correcto de la informacién. En ambos
estudios se obtienen estimaciones de here-
dabilidades moderadamente altas (entre
0,20 y 0,44) para los pardmetros de las fun-
ciones de crecimiento, indicando que la
seleccidén sobre estos parametros con el
objetivo de modificar la curva de crecimien-
to seria eficiente.

Por dltimo, otro grupo de estudios sobre
datos longitudinales se caracteriza por la
definicién de funciones con un nimero redu-
cido de pardmetros que modelizan el cambio
en las (co)varianzas en funcién del tiempo
(KIRKPATRICK y LOFsvOLD, 1989; KIRKPA-
TRICK et al., 1990). Este tipo de aproxima-
cion puede considerarse una forma de redu-
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cir la dimensionalidad potencialmente infi-
nita del analisis multicaracter. Dentro de este
tipo de aproximacion se han propuesto dos
tipos de alternativas. La primera, desarrolla-
da inicialmente por KIRKPATRICK y LOFS-
vOLD (1989) y clasificada por PLETCHER y
GEYER (1999) como no paramétrica, con-
templa el uso de polinomios ortogonales
como funciones de (co)varianza. En ganado
vacuno de carne esta propuesta ha sido utili-
zada en varios trabajos donde se pretende
identificar el grado éptimo de los polino-
mios a emplear para modelizar el peso a dis-
tintas edades (MEYER, 1999, 2000; ALBUR-
QUERQUE y MEYER, 2001; SCHENKEL et al.,
2002). El uso de polinomios como funciones
de (co)varianza presenta algunas desventa-
jas, como son la naturaleza excesivamente
oscilante de los mismos y su incapacidad
para describir procesos progresivos o asinto-
ticos, como cabe esperar que sean las cova-
rianzas entre datos que describen un proceso
biol6gico (PLETCHER y GEYER, 1999). Ade-
mds, diversos estudios han encontrado un
mal funcionamiento de los polinomios orto-
gonales para modelizar el comportamiento
de las (co)varianzas en los extremos de la
trayectoria (VAN DER WERF ef al.,1998;
MEYER, 1999; PooL y MEUWISSEN, 2000).
Una segunda alternativa es un método para-
métrico propuesto por PLETCHER y GEYER
(1999) en el que las funciones de (co)varian-
za se obtienen haciendo uso de las funciones
caracteristicas asociadas a distintas funcio-
nes de probabilidad. Las ventajas potencia-
les de este método son las de producir fun-
ciones de (co)varianza definidas positivas
(no siempre garantizado cuando se usan
polinomios ortogonales), permitir una pre-
diccion mas progresiva del comportamiento
de las (co)varianzas, venir definidas en base
a unos pardmetros con una interpretacion
bioldgica, y permitir la modelizacién de
varianzas y correlaciones de forma indepen-
diente (PLETCHER y GEYER, 1999).
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La evaluacién genética internacional

Dentro de las poblaciones de vacuno de
carne existen razas que han tenido y tienen
una gran difusién en muchos paises. En este
contexto, la realizacién de una evaluacién
genética internacional (entre pafses) viene
siendo requerida cada vez en mayor medida,
tanto por los paises exportadores como por
los importadores de material genético.

La puesta en marcha de una evaluacién
genética internacional en vacuno de carne se
encuentra por el momento en sus “estadios
iniciales”. Diversos estudios preliminares con
vistas a la implementacion de una evaluacion
genética entre paises se han llevado a cabo
recientemente en USA (BENYSHEK ef al.,
1994; DE MATTOS et al., 2000a, b; LEE y BER-
TRAND, 2002), en Australia (MEYER, 1995;
MEYER y GARRICK, 1996; REVERTER ef al.,
2002) dentro del marco del BREEDPLAN, y
en Francia (QUINTANILLA ef al., 2002a, b).

En el sector vacuno lechero, donde la
evaluacidn genética entre paises estd mucho
més instaurada, la metodogia utilizada
desde su implementacién por Interbull en
1995 es la conocida como MACE - Multiple
Across Country Evaluation (SCHAEFFER,
1994, BANOS y SIGURDSSON, 1996; SCHAEF-
FER, 2001). Este método consiste en analizar
los EBVs obtenidos en los distintos paises
en un andlisis donde la expresion del mérito
genético en cada pais es considerada como
un cardcter distinto. En vacuno de carne sin
embargo parece que el andlisis conjunto de
todos los datos mediante un modelo animal
adecuado se perfila como el método de elec-
cion para llevar a cabo la evaluacién genéti-
ca internacional (BENYSHEK er al., 1994;
MEYER, 1995, LEe y BERTRAND, 2002;
REVERTER et al., 2002).

En cualquier caso, miltiples interrogan-
tes se plantean a la hora de implementar una
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evaluacién genética internacional: ;pueden
los registros de los distintos sistemas de
produccion ser considerados como el
mismo cardcter?, ;los registros proceden
sélo de animales en raza pura o se incorpo-
ran también animales cruzados?, ;se toman
registros de todos los animales en un grupo
de contempordneos o sélo de animales
seleccionados?, ;estdn todos los factores
(p.e. edad de la madre) correctamente iden-
tificados?, ;existe homogeneidad de varian-
zas y/o de pardmetros genéticos entre los
distintos paises?, ;cémo afectaria ello a la
evaluacién genética?, ;como corregirla?,
(hay interaccién genotipo-ambiente?, ;exis-
ten conexiones genéticas suficientes como
para poder comparar los EBVs obtenidos en
distintos paises? La eleccién del procedi-
miento adecuado requerird dar previamente
respuesta a algunas de estas cuestiones.

Heterogeneidad de varianzas

Los modelos habitualmente utilizados en
la evaluacion genética BLUP suelen basarse
en la hipétesis de homocedasticidad. Sin
embargo, la presencia de varianzas hetero-
géneas en funcién de distintos factores (por
ejemplo el rebano, el sexo, el pais) ha sido
un fenémeno también puesto de manifiesto
en vacuno de carne (e.g. GARRICK et al.,
1989; SAN CRISTOBAL ef al., 1993; RODRI-
GUEZ-ALMEDA et al., 1995; LEE y BERTRAND,
2002; QUINTANILLA et al., 2002b). Caso de
estar presente, la no consideracion de la
heterocedasticidad en la evaluacién genéti-
ca conduce a un sesgo en la prediccion de
los valores genéticos y a una desproporcién
entre los individuos seleccionados en los
distintos ambientes, viéndose favorecidos
aquellos animales que tienen sus produccio-
nes (o las de su descendencia) en los
ambientes méas variables (EVERETT ef al.,

1982; HiLL, 1984; GARRICK y VAN VLECK,
1987; VInsON, 1987).

En el caso particular de la evaluacion
genética a partir de datos procedentes de dis-
tintos medios, y muy concretamente en el
caso de la evaluacion genética internacional
con subpoblaciones que muestran de partida
distintas medias productivas, el fendmeno
de la heterocedasticidad y cémo considerarla
en el modelo de evaluacién vuelve a tomar
especial relevancia. Diversos procedimien-
tos han sido propuestos para tener en cuenta
la heterocedasticidad en la evaluacién gené-
tica, desde una simple transformacién arit-
mética de los datos hasta la consideracion de
la heterogeneidad de varianzas en el modelo
con diversas aproximaciones. La metodolo-
gia BLUP permite tener en cuenta la hetero-
cedasticidad tratando los efectos aleatorios
de los estratos/ambientes con varianzas hete-
rogéneas en distintas subclases (HENDERSON,
1984; GiaNoLA, 1986), pero conduce a un
gran nimero de pardmetros y a unas eleva-
das dimensiones de las MME. Ello puede no
obstante reducirse si las varianzas difieren
sélo en escala (i.e. la heredabilidad se man-
tiene constante) y las correlaciones entre los
efectos aleatorios en distintos ambientes no
difiere de la unidad (QuaAaS et al., 1989).
Bajo estas hip6tesis mds la de que todos los
efectos (fijos y aleatorios) estan afectados
del mismo modo, KACHMAN y EVERETT
(1993) y MEUWISEN et al. (1996) sugieren
tener en cuenta las varianzas heterogéneas
aplicando un factor de escala multiplicativo;
este modelo mixto multiplicativo (ver una
aplicacion p. ej. en REVERTER et al., 1997) se
estd utilizando actualmente para corregir la
heterogeneidad de varianzas entre grupos de
contemporaneos en el BREEDPLAN austra-
liano (REVERTER et al., 2002). Por su parte,
FOULLEY et al. (1990a) y SAN CRISTOBAL et
al. (1993) proponen un modelo lineal mixto
estructural de los logaritmos de las varianzas
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que permite poner de manifiesto las fuentes
de variabilidad de las varianzas genética y
residual y conocer su importancia y modo de
accion. Este sistema estd bien adaptado
cuando la heterocedasticidad estd ligada a
varios factores de variacién identificables.

En definitiva el modo mas adecuado para
considerar las varianzas heterogéneas
dependerd de los factores a los que esté aso-
ciada, de la magnitud y el tipo de heteroce-
dasticidad (genética. residual o ambas), de
si los cocientes de varianza (i.e. las hereda-
bilidades) se mantienen o no constantes y de
si la correlacion de los efectos aleatorios
entre los distintos ambientes es o no proxi-
ma a la unidad, lo que depende a su vez de
la interaccion genotipo-ambiente.

Interaccion genotipo-ambiente

La presencia de interacciones genotipo-
ambiente no es descartable en las evaluacio-
nes genéticas que se llevan a cabo regular-
mente entre rebafos, pero es atin mas
esperable cuando se trabaja con datos proce-
dentes de distintos origenes y sistemas de pro-
duccién, por lo que es una consideracién par-
ticularmente importante en la implementacién
de una evaluacién genética internacional.

En este sentido, diversos trabajos recientes
estudian la interaccién genotipo-pais sobre
caracteres de crecimiento en distintas razas
de vacuno de carne. MEYER (1995) analizd
diversos pesos en la raza Angus con datos de
Australia y Nueva Zelanda; DE MATTOS ¢f al.
(2000b) analizaron el peso al destete en Here-
ford con datos de USA, Canadd y Uruguay: y
LEee y BERTRAND (2002) el peso al nacimiento
y al destete, junto con €] crecimiento post-
destete, en Hereford con datos de Canada.
Argentina, USA y Uruguay. En general [as
correlaciones genéticas entre paises tomaron
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siempre valores superiores a 0,8 para los
efectos directos, y algo inferiores para los
efectos maternos. En base a dichas correla-
ciones, estos autores concluyen la ausencia
de interaccién genotipo-pais en la mayoria de
los casos, o bien que si existe es pequefa y
poco importante, y que la evaluacion genética
en estos pafses puede realizarse conjunta-
mente (tras ajustar por los varianzas fenotipi-
cas heterogéneas en algtin caso). No obstante
es harto probable que muchas de las conexio-
nes genéticas existentes para estimar la inte-
raccion genotipo-ambiente procedan de toros
‘élite’ cuya descendencia puede haber recibi-
do un tratamiento preferencial que daria lugar
a un sesgo en la estimacién de las interaccio-
nes genotipo-ambiente (NOTTER er al., 1992;
REVERTER et al., 2002). Por su parte HYDE et
al. (1998) sefialan que las discrepancias entre
las correlaciones estimadas y esperadas de los
EBVs en las poblaciones Charolais de Austra-
lia, Canada, Nueva Zelanda y USA indican la
presencia de interacciones genotipo-ambiente
para los pesos al nacimiento, al destete y al
ano de edad. Asimismo QUINTANILLA ef al.
(2002a) obtienen correlaciones genéticas dis-
tintas de la unidad para el peso al destete de
Charolais entre algunos paises europeos.

En definitiva el tema de la interaccién
genotipo-ambiente en vacuno de carne no
estd todavia cerrado y debe ser objeto de un
mayor analisis antes de determinar el modelo
mas adecuado para llevar a cabo la evalua-
ci6n genética con datos de distintos origenes.

Conexion y precision de la evaluacion
genética

La precisién de la evaluacion genética
depende bdsicamente de la cantidad de
informacion disponible para obtener los
EBVs y también de la ‘calidad’ del disefo.
En este sentido, cuando la seleccién se lleva
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a cabo entre varios ambientes (unidades de
manejo, regiones, paises), la precisiéon de la
evaluacion puede verse influida por el grado
de conexién genética entre ellos. Aunque
desde un punto de vista tedrico no puede
hablarse de desconexién completa entre
efectos aleatorios (FOULLEY et al., 1992), la
ausencia o la escasez de relaciones genéticas
entre niveles efectos fijos afecta al sesgo y al
error de prediccion de las comparaciones y
en definitiva a la precision de la seleccion.

La conexién genética puede ser dificil de
cuantificar. El cada vez mds extendido uso
de la inseminacién artificial y en algunos
casos los esquemas de toros de referencia
permiten hasta cierto punto ‘confiar’ en la
existencia de conexiones genéticas suficien-
tes, pero ello es una realidad menos palpa-
ble en el vacuno de carne (ver e.g. DiAZ et
al., 1993), donde el uso de la monta natural
estd mucho mas extendido. M4s atin, con el
cada vez mayor establecimiento de evalua-
ciones genéticas con datos procedentes de
distintos paises, el tema de la desconexion
ha vuelto a plantearse como un tema de
interés creciente. Las preguntas a este res-
pecto son las de siempre: jexisten suficien-
tes conexiones genéticas como para justifi-
car una evaluacioén genética conjunta?, ;qué
fiabilidad ofrece la comparacién de valores
genéticos de animales evaluados en distin-
tos paises / unidades de manejo?, ;como
medir el grado de conexién/desconexion?

FOULLEY ef al. (1992) introducen el con-
cepto de nivel de conexién (o de equilibrio)
relacionando la VEP en el modelo completo
con la VEP bajo un modelo reducido exclu-
yendo los efectos fijos. Por su parte, KEN-
NEDY y TRUS (1993) afirman que la VEP de
las diferencias entre los EBVs de Jos anima-
les en diferentes ambientes es la medida
mds loégica de conexion. Paralelamente
LALOE (1993) plantea la utilizacién del coe-
ficiente de determinacién (CD) como la

medida mds adecuada de la precisién de la
evaluacion genética, tanto de la precision de
los EBVs individuales como de las compa-
raciones entre EBVs mediante e] CD de una
combinacién lineal de valores genéticos.
Sin embargo todos los criterios propuestos
requieren el cdlculo de los elementos de la
inversa de las MME. Recientemente Foul-
LLOUX y LALOE (2001) han propuesto un
método de muestreo para calcular las
varianzas de los BV reales y estimados que
permite obtener los coeficientes no diagona-
les de la inversa de las MME, y se presenta
como una alternativa para el estudio de la
conexién. Por su parte KENNEDY y TRUS
(1993) analizan tres medidas alternativas, y
sugieren utilizar la varianza de las diferen-
cias estimadas entre niveles de efectos fijos
como una medida ttil de la conexién.

En definitiva el incremento en precisién
‘global’ de la evaluacién genética puede
venir dado por el incremento de la conexién
o bien por el incremento de la cantidad de
informacién. En este sentido LALOE et al.
(1996) compararon los tres criterios ante-
riormente citados como criterios para medir
la ‘calidad’ (en términos de precision) de la
evaluacién genética. Segun estos autores, la
tasa de conexién propuesta por FOULLEY et
al. (1992) no es apropiada para determinar
la precision global, ya que decrece con la
cantidad de informacién, de modo que los
valores altos de este indice pueden deberse
a una buena conexién o a una escasa infor-
macién aportada por los datos. Por otro lado
la VEP propuesta por KENNEDY y TRUS
(1993) como criterio éptimo decrece con el
parentesco, favoreciendo los disefios con
mads individuos emparentados y en conse-
cuencia menor variabilidad genética. Segin
LALOE et al. (1996) el CD propuesto por
LALOE (1993) se presenta como el método
mas adecuado para evaluar la precision de
la evaluacién genética y optimizar los dise-
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fios correspondientes, ya que combina la
estructura del disefio y la cantidad de infor-
macion contenida en los datos, y tiene en
cuenta la VEP y la variabilidad genética.

Los Esquemas seleccion y el progreso
genético

En muchos de los programas de mejora
de vacuno de carne puestos en marcha se ha
optado por proporcionar regularmente al
ganadero una serie de valoraciones genéti-
cas para que éste haga un uso individual de
las mismas a la hora de orientar la seleccion
de su rebafio. Esta claro que bajo este fun-
cionamiento resulta dificil intervenir en el
progreso genético de la poblacién, atn
cuando éste exista en muchos casos. Sin
embargo, el futuro de los programas de
mejora ha de pasar por la sistematizacién y
orientacion clara de los esquemas hacia la
busqueda de un compromiso entre el pro-
greso a corto y largo plazo, especialmente
en aquellas poblaciones donde el censo es
relativamente reducido.

Maximizacion del progreso genético -
optimizacion a corto plazo

En los programas de mejora genética
puestos en marcha durante las dltimas déca-
das, la maximizacion del progreso genético
ha venido siendo el objetivo principal, si
bien el éxito del programa de mejora a largo
plazo dependera también del mantenimiento
de la variabilidad genética. No obstante y
sin atender a otras consideraciones, podria-
mos decir que el disefio 6ptimo de un esque-
ma de mejora es aquel que nos permita
obtener una médxima precision de la evalua-
cién y en consecuencia un maximo progreso
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genético para una intensidad de seleccion y
una variabilidad genética determinadas. En
este sentido FOULLEY et al. (1990b) y LALOE
(1993) afirman que los métodos de busque-
da del disefio 6ptimo deben adaptarse al
contexto de la evaluacién genética y la
seleccion, lo cual pasaria por planificar par-
cialmente la estructura de los datos para
obtener una mayor eficiencia de los progra-
mas de control de rendimientos.

Pero ademds de la optimizacion desde de
la perspectiva de la precisién de la evalua-
cién genética, la respuesta a la seleccion
obtenida en el conjunto de la poblacién
dependerd asimismo de la estructura de la
poblacién y los estratos implicados, los
objetivos planteados y de las vias de trans-
mision del progreso genético.

En cuanto a la estructura de las poblacio-
nes de vacuno de carne, podemos destacar
dos estratos principales: un niicleo de selec-
cién y una poblacién base comercial hacia
la que se transmite el progreso genético
obtenido en el nicleo. En los esquemas de
mejora de las razas bovinas espaiiolas, en
los que conviven la préctica de la insemina-
cién artificial (IA) y de la monta natural, las
explotaciones del nicleo de seleccién pue-
den asimismo clasificarse en distintos estra-
tos seglin el grado de utilizacién de la 1A, al
igual que sefalan PHOCAS et al. (1995b)
para las razas francesas. En este contexto,
PHOCAS er al. (1995b) evaltan la respuesta
genética esperada para el crecimiento en el
programa de mejora de Limousine y obser-
van que, a igual tasa de IA utilizada, se
obtendrian mayores respuestas concentran-
do la IA en una fraccién de los rebaiios que
manteniendo una tasa pareja de 1A en todos
los rebafios, si bien estos autores no evaldan
en su trabajo el efecto de la desconexion.

Por otra parte [a heterogeneidad de siste-
mas de produccién, y en consecuencia de
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objetivos de seleccidn, es también un condi-
cionante de la eficiencia global del esquema
de mejora. Asi, en la mayoria de nuestras
razas conviven principalmente dos tipos de
sistemas: los productores de terneros al des-
tete (explotaciones de madres) y las explota-
ciones de ciclo cerrado. En este sentido PHO-
CAS et al. (1995a) evaldan la eficiencia del
esquema de seleccién de los toros de A para
el crecimiento en Limousine, concluyendo
que el esquema francés es mds eficiente para
el objetivo global del productor de terneros
que para los objetivos de los ciclos cerrados.
No obstante estos autores observan que la
respuesta para un objetivo promedio de
ambos sistemas es robusta y mayor que las
respuestas para los objetivos individuales de
cada estrato, a pesar de que la respuesta
materna esperada es ligeramente negativa y
en cualquier caso terriblemente incierta
dados los elevados errores de muestreo de
los pardmetros genéticos.

A modo de conclusion de este apartado
podemos decir que la maximizacion del pro-
greso genético en el conjunto de la pobla-
cién depende de midltiples factores que
deben ser evaluados de un modo conjunto.
El andlisis de la eficiencia de los esquemas
actualmente puestos en marcha en las pobla-
ciones de vacuno de carne espafiolas, en la
linea de los planteados por PHOCAS et al.
(1995a, b) para los caracteres de crecimiento
en Limousine, permitiria conocer mejor la
situacién de dichos esquemas en términos
de progreso genético, asi como los puntos a
incidir para lograr una utilizacién 6ptima de
los recursos disponibles. Mds aiin, una eva-
luacién completa de la eficiencia de dichos
esquemas de seleccion deberia incluir en el
modelo otros caracteres, como la eficiencia
alimentaria (medida sélo en centros de testa-
je), la calidad de la canal y los caracteres
reproductivos (e.g. fertilidad y facilidad de
parto). Por dltimo mencionar que. tal y

como veremos a continuacion, otros aspec-
tos deben ser también considerados en a la
hora de optimizar un programa de mejora a
largo plazo, como la reduccién de la varian-
za genética debida a la seleccion.

Restriccion de la consanguinidad -
optimizacién a largo plazo

La optimizacién de los esquemas de
mejora deberia ademds tener en cuenta los
efectos de las decisiones de seleccion a
largo plazo. Hasta la fecha. la eleccién de
los progrenitores en vacuno de carne se ha
venido realizando, para muchos caracteres
productivos, por truncamiento. Esta parece
ser la estrategia Optima para maximizar el
progreso genético a corto plazo, pero la
seleccién por truncamiento a partir de los
BLUP-EBVs puede conducir a un elevado
incremento de la consanguinidad y reduc-
cion de la varianza genética.

Particularmente en nuestras razas, donde
los censos no son en muchos casos elevados,
los esquemas de seleccion y de apareamientos
deberian dirigirse también hacia un manteni-
miento de la variabilidad genética que garan-
tice la respuesta a la seleccidn en el futuro. En
este sentido, el objetivo global puede refor-
mularse hacia Ja busqueda de un compromiso
entre la maximizacion del progreso genético
y la minimizacién del incremento de consan-
guinidad. Las recomendaciones para la res-
triccion de AF caen en el rango de 0,5 a 1,3%
por generacion (e.g. FAO, 1998; MEUWISSEN
y WooLIamS, 1994), pero es dificil generali-
zar a todas las situaciones, ya que ello depen-
de también del AF histérico en la poblacién y
la apertura del esquema.

La reciente disponibilidad de elementos
para predecir la tasa de consanguinidad en
poblaciones bajo seleccion (WOOLLIAMS y
Buma, 2000; Buma et al., 2001) permite rea-
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lizar andlisis deterministas para buscar el
disefio a priori 6ptimo de un programa de
mejora bajo restricciones para el incremento
de consanguinidad, tal como hacen VILLA-
NUEVA ¢t al. (2000) en el caso poblaciones
con seleccién masal y generaciones solapa-
das. Estos autores muestran que la restriccion
de consanguinidad se logra principalmente
incrementando el nimero de progenitores vy,
en menor medida, aumentando el intervalo
generacional, si bien esta segunda medida
resulta obligada en el caso de poblaciones
pequefias. Sin embargo, los diseflos 6ptimos
desde un punto de vista poblacional no son
siempre aplicables en el dmbito de la pro-
duccién animal, donde cuestiones como el
nimero de progenitores a seleccionar, la
relacién entre machos y hembras o incluso
el intervalo generacional no son elementos
demasiado modificables.

Otra opci6n mas factible en nuestro caso
puede ser optimizar la eleccion de los candi-
datos en cada ronda de seleccion con vistas
a limitar el aumento del parentesco medio
de la poblacién, tal y como plantean MEU-
WISSEN y SONESSON (1998) en un procedi-
miento dindmico que Jos autores denominan
“método de la contribucién éptima”. Este
sistema proporciona una norma de seleccién
que maximiza el mérito genético de los ani-
males seleccionados limitando el parentesco
medio de la poblacién tras el proceso de
seleccidn, y se presenta como un método de
especial interés en el caso de poblaciones
pequefias en las que interesa un reducido
incremento de la consanguinidad.

Por otra parte el esquema de apareamien-
tos es también una importante herramienta
para mejorar la estructura genética de la
poblacién. Tal y como muestran CABALLERO
et al. (1996), el apareamiento no aleatorio
permite reducir la tasa de consanguinidad con
un efecto reducido en el progreso genético
obtenido en la seleccién fenotipica o a partir
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de BLUP-EBVs. En este contexto el aparea-
miento de coascendencia minima conduce a
aparear los animales de familias con elevados
EBVs con los de otras familias con menor
superioridad genética, evitando el efecto acu-
mulativo de la seleccién BLUP sobre deter-
minadas familias, conectando familias no
emparentadas y evitando los parentescos
extremos. También SONESSON y MEUWISSEN
(2000, 2002) analizan el efecto del aparea-
miento de coascendencia minima en pobla-
ciones en las que se practica el método de la
contribucion optima con restriccién de DF.
En estas circunstancias, el apareamiento de
coascendencia minima mejora la respuesta
genética (11-18% superior en el caso de
generaciones solapadas) respecto al aparea-
miento aleatorio, ya que los parentescos entre
animales con mayores EBV se ven reducidos
y se reducen ademds los niveles de consan-
guinidad de la futura generacion, lo que con-
duce a una mayor variabilidad genética.

En definitiva, la optimizaciéon de un
esquema de mejora requiere el planteamien-
to de objetivos y politicas de actuacién glo-
bales para garantizar el mantenimiento de la
poblacién y el progreso genético a corto y
largo plazo, y deberia pasar por la interven-
cion en las decisiones sobre seleccién y apa-
reamiento de los animales. Sin embargo ello
topa en algunos casos con la imposibilidad
de hacer actuar al ganadero segiin los reque-
rimientos del disefio. La labor del mejorador
quedarfa pues restringida a la eleccién de los
toros de A y a proporcionar al ganadero ase-
sorarniento junto con las herramientas nece-
sarias (por ejemplo los grupos de candidatos
o los apareamientos aconsejados y/o desa-
consejados) para que el ganadero actie en lo
posible dentro de las directrices planteadas.
También una labor de sensibilizacién junto
con determinadas politicas de incentivacion
podrian ser de gran ayuda en algunos casos.



134 Estado y nuevas demandas de los programas de mejora de vacuno de carne

Incorporacion de la informacion
molecular en los programas de seleccion

Al igual que en otras especies, en los pro-
gramas de seleccidn de vacuno de carne no
se hace un uso formal de la informacién
molecular. No obstante, dicha informacion
es en ocasiones utilizada de modo indivi-
dual por determinados productores o gesto-
res de esquemas para rellenar el espacio
dejado por las valoraciones BLUP en apoyo
a sus decisiones de seleccion (MANEREDI ef
al., 2001). En este sentido, el uso mds
comin y sistematico en el vacuno de carne
es la identificacién de animales portadores
de genes recesivos en el caso de que el efec-
to dependa de un solo gen. Este es el caso
del BLAD, del gen de la miostatina o de
determinados genes asociados al color de la
capa (BIF, 2002). En nuestro pais, la infor-
macién sobre el genotipo para el gen de la
miostatina estd disponible en animales de
raza Asturiana de los Valles, donde los
ganaderos utilizan dicha informacién para
decidir si dejan como reposicion los anima-
les portadores o si son llevados a la estacion
de testaje (CANON, 2002; comunicacién per-
sonal). Otra evidente utilidad de la informa-
cion del ADN es la comprobacion del
parentesco; en este sentido, en muchos pai-
ses se utiliza la informacidén molecular de
forma rutinaria para Ja verificacion del pedi-
erf (BWG-ICAR, 2002).

La préctica de la Seleccién Asistida por
Marcadores (SAM) constituye todavia una
utilidad potencial de la informacién mole-
cular. Si bien es cierto que estamos en un
momento de intensa basqueda y mapeo de
QTLs asociados al crecimiento y caracteris-
ticas de la canal y de la carne (DAvIS ef al.,
1998; STONE et al., 1999; CaSAS et al.,
2000; Casas et al., 2001; L1 et al.. 2002).
también es cierto que existe una diversidad
entre y dentro de razas que puede afectar la

expresion de los genes (CASAS er al., 2001).
Ello hace necesario caracterizar la variacion
de las distintas zonas gendémicas en cada
raza antes de establecer un uso sistemadtico
de estos QTLs. Esta claro que la informa-
cion molecular puede ser de gran ayuda
para aquellas caracteristicas que que se
expresan tarde en la vida de un animal (cali-
dad, consumo, resistencia y longevidad) y
son costosas y/o dificiles de medir (TAYLOR
et al., 1998). No obstante, una vez identifi-
cados los genes o las zonas cromosémicas
ligadas al cardcter de interés, el beneficio
potencial de utilizar Ja informacién molecu-
lar dependeréa del efecto del/los QTLs sobre
el carécter, de la estrategia de tipado y del
uso de esta informacion en la prediccion del
valor genético (MARSHALL et al., 2002), as{
como de las estrategias de utilizacién de
dicha informacién en los esquemas de
seleccion. En este sentido, KEIELE y FAHREN-
KRUG (2002) han analizado el uso del geno-
tipo del gen de la miostatina en algunos
individuos para determinar las estrategias
de apareamiento Optimas en vacuno de
carne, si bien dichas estrategias dependen
de la situacion de mercado de la carne de
calidad. En cualquier caso, el impacto de la
unplementacion tanto de estrategias de apa-
reamientos como de la seleccidn asistida
por marcadores propiamente dicha depen-
derd, al igual que en el modelo poligénico,
del horizonte del tiempo en el que se evalie
(MANFREDI et al., 2001).
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