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Resumen

Los coeficientes de parentesco y de relacion media de parentesco son dos herramientas Utiles para de-
terminar apareamientos con el objetivo de controlar, de forma practica, el aumento de la consanguini-
dad en poblaciones animales. No obstante, su utilidad se ve condicionada por la cantidad de informa-
cién genealégica disponible, pues ésta determina, en ausencia de informacién genémica, la precision con
que podemos estimarlos. Cuando la informacién genealdgica sea incompleta, afectando de forma dis-
tinta a los animales, la precision de las estimaciones de los coeficientes variara entre animales, compro-
metiendo el resultado de las decisiones de apareamiento. El objetivo del trabajo es calcular algunas me-
didas de la fiabilidad de la estimacion de los coeficientes de parentesco y de relacién media de parentesco.
Se plantea la utilizacién de dos medidas basadas en la proporcion de antecesores conocidos en las cinco
generaciones anteriores de un animal y en la incorporacién de informacién conocida, pero no contenida
en la genealogia, a través del concepto de grupos genéticos. Los resultados muestran que estas medi-
das pueden ayudar a mejorar las decisiones de eleccién de reproductores y de acoplamiento.
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Abstract
Mating decision support in animal populations with incomplete pedigree

The coefficients of coancestry and average relatedness are two useful tools to define in practice ap-
propriate mating decisions aimed to control inbreeding rates. However, their utility is conditioned by
the amount of genealogical information available, since, if genomic information is not employed, the
accuracy of both coefficients depends on the genealogy completeness. In incomplete pedigrees with
animals differentially affected by missing information, the accuracy will vary among them and this will
affect mating decisions. The aim of this work is to compute some reliability measures of estimation of
coancestry and average relatedness coefficients. Two measures are proposed based on the proportion
of known ancestors of an animal in five generations, and the use of genetic group concept to integrate
known genealogical information not included in pedigree. Results show how these measures can help
to improve decisions on parents’ selection and mating.

Keywords: Kinship, inbreeding, reliability, pedigree, mating.
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Introduccion

La gestion genética de poblaciones animales
implica la toma de decisiones sobre la elec-
ciéon de los reproductores y los apareamien-
tos a realizar entre ellos, tanto en pequenas
poblaciones con programas de conservacion,
como en explotaciones comerciales que par-
ticipan en programas de mejora. Se debe es-
tablecer qué reproductores seleccionar de
entre los disponibles y como aparearlos en
base a criterios que, aunque varian segun el
programa de conservacién/mejora, suelen in-
cluir el evitar un aumento importante de la
consanguinidad.

Para alcanzar ese objetivo las decisiones se han
basado histéricamente en el conocimiento de
la informacion genealdgica de los animales.
En la actualidad es posible utilizar informacion
molecular (Toro et al., 2011), pero la realidad
es que en muchas poblaciones no es posible
usarla dado su contexto socio-econémico, y no
es dificil imaginar que para muchos siga
siendo asi durante las préximas décadas, p. €j.
Montes et al. (2008). Por ello, cabe esperar que
la informacion genealdgica siga siendo im-
portante para el diseflo de apareamientos en
muchas poblaciones animales.

Existen numerosos y buenos programas de
analisis de informacion genealdgica, p. ej. Gu-
tiérrez y Goyache (2005) pero en cualquier
caso, la utilidad de la informacion extraida de-
pende de la cantidad y calidad de la infor-
maciéon genealdgica disponible. Incluso asu-
miendo una elevada calidad de la informacion
genealdégica y una exhaustiva depuracion de
errores, las recomendaciones a elevar en el
disefio de apareamientos estaran muy con-
dicionadas por la profundidad de la genea-
logia registrada, que en algunos casos es real-
mente escasa, por ejemplo en poblaciones
calificadas en peligro de extincion como la
Betizu o la Sasi-Ardi (Arca, 2017).

También existen distintos sistemas de apare-
amientos en programas de conservacion, p.
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ej. Toro et al. (2008), asi como programas de
acoplamientos en programas de mejora, p.
ej. Jiménez (2016), pero su implementacion
practica no siempre es sencilla. En una situa-
cion ideal la metodologia 6ptima para con-
trolar el aumento de consanguinidad con-
siste en calcular las contribuciones genéticas
de los reproductores disponibles que mini-
micen el aumento de consanguinidad en la
siguiente generacion (Woolliams et al., 2015),
contribuciones que vienen determinadas por
el parecido genético entre los reproductores
y el nimero de descendientes a dejar de cada
uno de ellos. La metodologia no sélo es util
en poblaciones de conservacién, también lo
es en poblaciones sujetas a seleccion si cal-
culamos las contribuciones que maximicen
la respuesta genética bajo la restriccion de un
determinado aumento de consanguinidad.

No obstante, en situaciones reales, no siempre
es facil aplicar la metodologia de las contri-
buciones genéticas. Una primera razén es que
si en el momento de realizar los apareamien-
tos en las explotaciones algun reproductor no
esta disponible, o no se puede utilizar tal co-
mo se tenia previsto, la solucién éptima varia
debiéndose recalcular sin considerar aquellos
reproductores no disponibles, lo que resta
mucha operatividad. Una segunda razoén es
que para que realmente ofrezca soluciones
6ptimas debemos conocer la genealogia com-
pleta de los animales, y como se ha comen-
tado no siempre es asi, lo que obliga a hacer
aproximaciones excluyendo de antemano re-
productores con poca genealogia o defi-
niendo grupos de padres desconocidos (Wo-
olliams et al., 2015; Wellmann, 2017).

Por ello, en situaciones reales, se puede con-
siderar como una forma simple y operativa
de mantener variabilidad genética y evitar
consanguinidad el elegir como reproductores
a aquellos animales que aseguren un mayor
tamano efectivo de poblacién, y disefar con
ellos apareamientos de minimo parentesco.
Asi, podemos utilizar el coeficiente de rela-
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cion media de parentesco (AR,) (Dunner et
al., 1998) y el coeficiente de parentesco entre
dos animales (f, ) p. ej. Caballero (2017), pa-
ra, respectlvamente escoger reproductores
que garanticen la variabilidad genética y
apareamientos que eviten que aumente mu-
cho el coeficiente de consanguinidad de los
animales de la siguiente generacion (F), p. ej.
Caballero (2017).

El procedimiento a seguir seria: 1°) escoger
como reproductores aquellos animales con
menor relacion media de parentesco con el
resto de reproductores disponibles (machos y
hembras), y 2°) aparear las hembras con
aquellos machos con los que tengan menor
coeficiente de parentesco (intentando a falta
de otros criterios mantener equilibrado el
numero de hembras por macho). El procedi-
miento sin ser ideal, puede resultar opera-
tivo, pero al igual que la metodologia de las
contribuciones genéticas, asume que cono-
cemos toda la genealogia. Asi, cuando la in-
formacion genealdgica disponible no sea
completa, calcular Gnicamente AR, y f, sera
también de escasa utilidad.

Ante la ausencia de informacién genealdgi-
ca completa existen propuestas para aproxi-
mar la consanguinidad, tanto en poblaciones
naturales (Miller et al., 2017) como domésti-
cas bajo seleccion (VanRaden, 1992; Cassell et
al., 2003; Colleau y Sargolzaei, 2011), pero no
propuestas que contemplen directamente la
eleccion de reproductores y sus apareamien-
tos. Conocer el grado de certidumbre con
que podemos estimar AR, y f, con la infor-
macion disponible en la geneal‘:)gla ayudaria
a la toma de esas decisiones.

El objetivo de este trabajo es por tanto con-
siderar alguna medida sencilla de la capaci-
dad informativa de las estimaciones de AR, y
f, , para ser utilizada en la toma de decisiones
de los apareamientos a recomendar en la ges-
tion practica de poblaciones en base a infor-
macion genealdgica incompleta, en aquellos
casos en gue no sea posible utilizar masiva-
mente informacién molecular.
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Material y métodos

Medidas de fiabilidad de criterios
de decision de apareamientos

Se consideraron como criterios de eleccion
de reproductores y de disefio de aparea-
mientos (con el objetivo de controlar el au-
mento medio del Coeficiente de consangui-
nidad (F,) de los animales de la siguiente
generacion), el Coeficiente de relaciéon me-
dia de parentesco (AR,) y el Coeficiente de
parentesco entre dos animales (7, ):

* AR,, definido como el doble de la proba-
bilidad de que un alelo del animal x sea
igual por descendencia a otro de la po-
blacion, se calculé como:

zzzlaxy

o f , que coincide con el Coeﬂaente de con-
sangumldad de los descendientes del apa-
reamiento de x e y, se calculé como:

AR, =

fxy =0,5 a,,

donde a,, es el coeficiente de relacion ge-
nética aditiva entre dos animales (x,y) y n es
el numero total de animales en activo de la
poblacién (incluido el propio animal).

Como medidas de la capacidad informativa,
[lamémosle fiabilidad, de las estimaciones
de AR, y f, , para ayudar en la toma de de-
cisiones, se calcularon los siguientes para-
metros:

* La fiabilidad del AR, estimado, se calculo
a partir de la proporcion de antecesores
conocidos en las cinco generaciones ante-
riores de un animal (%PC) calculado me-
diante la expresién (Cole, 2012):

n
%PC= —o— (1]

2.2

g = numero de generaciones (se considera-
ron 5, Figura 1)

donde:
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n = numero de ancestros conocidos

g ,
22,' representa el niumero real de ancestros
‘o en g generaciones (62 para g = 5).

Asi, para un par de animales x e y, se definié
%PCSXy como:

(%PC5, ¥62+%PC5, *62)+2
126

Y se calcul¢ la fiabilidad de AR, para un ani-
mal x como:

(2]

%PC5,, =

" %PC5,,
Fiabilidad (AR, ) = %PC5 = L
m

(3]

donde m es el niumero de reproductores en
activo de la poblacién (machos y hembras
disponibles excluidos los animales de recria).

Esa fiabilidad se puede entender como la me-
dia de la proporcién de antecesores conocidos
en las seis generaciones anteriores de todos
los posibles descendientes de un animal si se
apareara con todos los reproductores de la
poblacién (independientemente del sexo e
incluido él mismo); AR, se podria calcular a
través del coeficiente de consanguinidad de
todos los hipotéticos descendientes de x.

La fiabilidad del f, estimado, se aproximé
teniendo en cuenta %PC5, , y la Diferencia
maxima de parentesco (DMP), calculada si-
guiendo la idea de los grupos genéticos o
padres fantasmas llevada al calculo de los co-
eficientes de consanguinidad por ejemplo
por VanRaden (1992). En concreto, DMP se
calculé como la diferencia entre el valor de
f,, estimado con la genealogia disponible
(f:y e)r Y €l valor de f, estimado asignando
un unico antecesor “fantasma” (padre y ma-
dre alavez) a padres y madres desconocidos
pero que no son ni animales base, ni anima-
les procedentes de otras poblaciones (fxy Max)-

DMny =1- (fxyMax - fxyEst) [4]

Ese valor se utilizé para ponderar el valor de
%PC5,, y asi derivar la fiabilidad (FP5):
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Fiabilidad (f,,)= FP5=DMP,, *%PC5,, 5]

Esta aproximacion permite diferenciar, de
entre los animales con genealogia descono-
cida, a los que es posible que estén emparen-
tados, de aquellos que sepamos que real-
mente no estan emparentados. Asi se puede
diferenciar entre animales sin padre ni madre
registrados de los animales de la poblaciéon
base, o de animales importados de otras po-
blaciones sin informaciéon genealdgica. En
este ultimo caso por ejemplo, si sabemos que
un macho importado no estd emparentado,
cercanamente, con ninguna hembra de la
poblacion, podremos atribuirle una fiabilidad
mayor al valor fxy = 0 que estimaremos, que
al mismo valor estimado para un macho de la
poblaciéon sin padres registrados, pero pro-
bablemente emparentado.

Aunque el coeficiente de consanguinidad
(F,) no es la herramienta mas util en el dise-
Ao de apareamientos, también se consideré
como medida de la consanguinidad reali-
zada. Asi, definiendo F, como la probabilidad
de que en un animal los dos alelos de un gen
sean idénticos por descendencia, se calculd
como F, =a, - 1, donde a, es el coeficiente
de relacion genética aditiva entre el animal
consigo mismo. Como medida de fiabilidad de
los valores estimados de F, de los animales de
la generacion resultante, se considero el Indice
de complecion de la genealogia en las ultimas
cinco generaciones (Ipec5), propuesto por
MacCluer et al. (1983), que se calculé como la
media armonica de los indices de complecion
de la genealogia via padre y via madre:

2C . C
Fiabilidad(F,) = Ipec5 = —&de_made  g)
Cpadfe + Cmadre
donde Ces:
1 g
C= _Epi
; gic
siendo:

g =numero de generaciones (se consideraron 5)

p; = proporciéon de ancestros conocidos en
la generacion i
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Figura 1. Abreviaciones identificativas de los distintos antecesores
de un animal (X) en una genealogia de cinco generaciones.
Figure 1. Abbreviations identifying the ancestors of
an animal (X) in a five-generations pedigree.
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Este indice Ipec5, llamado a veces indice de
acabado o de integridad, ya se incorpora en
algunas herramientas de calculo del coefi-
ciente de consanguinidad individual en al-
gunos programas de mejora (p. €j. en el del
Caballo de Pura Raza Espafiola).

Cabe resaltar las diferencias existentes entre
las medidas de fiabilidad propuestas para
AR,y fxy, y con respecto a Ipec5. Por una par-
te, %PC, representa la proporcién de ante-
cesores conocidos en las cinco generaciones
anteriores de un animal, mientras que Ipec5,
representa la capacidad de calcular el coefi-
ciente de consanguinidad de un animal en
base a la informacién genealégica conocida
(VanRaden, 2005). Ambos varian entre Oy 1,
pero mientras el primero es 0,5 (ecuacién
[1]) cuando se desconoce un padre, el segun-
do es 0 (ecuacion [6]). Por otra parte, mien-
tras %PC5 e Ipec5 tratan por igual a todos los
animales con informacién ausente, FP5 per-
mite diferenciar entre animales sin genealo-
gia que sabemos que en realidad no estan
emparentados, y animales sin genealogia
que sabemos que pueden estar emparenta-
dos. Es algo habitual en muchas poblaciones;
seria por ejemplo el caso de importar un ma-
cho de otra poblacién. Sabemos que no esta
emparentado, cercanamente, con ningun
animal de la poblacién original, pero los in-
dices %PC5 e Ipec5 no lo van a tener en
cuenta. El indice FP5 si lo tiene en cuenta pe-
nalizando a los animales con padre/madre
desconocidos que son originarios de la po-
blacién pero no asi a los inmigrantes (que se-
pamos que no estdn emparentados). Por ello
la fiabilidad calculada del coeficiente de pa-
rentesco entre dos animales sera menor que
la correspondiente fiabilidad del coeficiente
de consanguinidad de sus descendientes si la
genealogia es incompleta.

Todos los célculos se realizaron utilizando el
programa, de orientacién docente, GGPob
(http://www.unavarra.es/rmga/).
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Ejemplo de utilizacion de las medidas
de fiabilidad propuestas

Utilizando el programa MiPob (Alfonso, 2014)
se simulé una poblacion de vacuno de carne
de muy pequefo tamafio durante diez ge-
neraciones. La poblacién fundadora estaba
formada por 5 machos y 50 hembras no em-
parentados. Cada generacion se selecciona-
ron los 2 mejores machos y las mejores 50
hembras segun su peso a la edad de 12 me-
ses, solapando generaciones. Los animales
se aparearon de la siguiente forma, las 25
hembras (vacas o novillas) que alcanzaron
mayor peso a los 12 meses de vida se apare-
aron con el macho (toro o novillo) de mayor
peso a la misma edad, y las siguientes mejo-
res 25 hembras con el siguiente mejor macho.
No se tuvo en cuenta ningun criterio de pa-
rentesco en el disefio de los apareamientos
de modo que el coeficiente de consanguini-
dad medio aumenté relevantemente du-
rante las 10 generaciones simuladas, alcan-
zando al final un valor de 0,17.

Tras las 10 generaciones de seleccién fenoti-
pica la poblacién estaba formada por 2 toros
y 47 vacas en activo, asi como 22 novillos y 25
novillas. Para simular un ejemplo de infor-
macién genealdgica incompleta, se eliminé la
informacién de padres y/o madres de 4 ma-
chos y una hembra (Tabla 1). Posteriormente
se tomaron las siguientes decisiones:

1. Escoger de entre todos los machos dispo-
nibles (24, toros y novillos,) los 5 machos
con menor AR, (por simplicidad para la
presentacion de resultados, no se conside-
ré la seleccion de las hembras).

2. Escoger de entre esos 5 machos, el mas
adecuado (menor fxy) para aparear la hem-
bra sin informacién genealdgica completa
(n° 563, Tabla 1).

Finalmente para ver la utilidad de las medi-
das de fiabilidad propuestas se compararon
las decisiones tomadas bajo los siguientes
supuestos:
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Tabla 1. Informacién genealégica de la poblacién simulada para realizar un ejemplo de toma
de decisiones de eleccion de reproductores y disefio de apareamientos
Table 1. Pedigree information of the population simulated to make an example
of decision making in the parents’ selection and mating

Genealogia completa Genealogia incompleta
Animal Sexo
Padre Madre Padre Madre

414 389 184 Macho 389 184
502 389 42 Macho 389 42
556 414 532 Macho 414 532
558 414 506 Macho — 506
559 414 513 Macho — —
560 414 491 Macho 414 491
561 414 428 Macho 414 428
562 414 413 Macho 414 413
565 414 553 Macho 414 553
569 414 458 Macho — —
574 414 457 Macho 414 457
575 414 539 Macho 414 539
576 414 487 Macho 414 487
577 414 554 Macho 414 554
582 502 415 Macho 502 415
583 502 184 Macho 502 184
584 502 315 Macho 502 315
585 502 541 Macho 502 541
591 502 462 Macho 502 462
593 502 522 Macho 502 522
594 502 525 Macho 502 525
595 502 538 Macho — 538
596 502 401 Macho 502 401
603 502 406 Macho 502 406

563 414 517 Hembra — 517
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1. Escenario ideal (de referencia): genealogia
completa.

2. Escenario habitual (sin medidas de fiabili-
dad): genealogia incompleta con padres
desconocidos.

3. Escenario con ayuda a la decision (con me-
didas de fiabilidad): genealogia incom-
pleta con padres desconocidos pero anima-
les base identificados. Se consideré que
% PC5 debia de ser > 0,5 (equivalente a no
desconocer ninguno de los padres en una
genealogia de mas de 5 generaciones) y
FP5 > 0,5 (equivalente a un valor %PC5 >
0,5y un valor DMP = 1).

Resultados y discusion

Como se observa en la Tabla 2, si no se tiene
en cuenta la fiabilidad con que se calculan los
coeficientes AR, para los machos candidatos
a ser seleccionados, se tiende a escoger erro-
neamente, como cabia esperar, a aquellos
machos con genealogia incompleta (558, 559,
569, 584, 595). Sin embargo cuando se calcula
el valor de %PC5, como medida de fiabilidad
de AR, y se impone un valor minimo de 0,5
para la decision de eleccion, se ve que pese a
carecer de cierta informacién genealdgica se
toma la misma decision que disponiendo de
toda la informacién. En este caso el resultado
no es sorprendente pues podriamos haber
descartado directamente a los animales sin
padre conocido como candidatos a ser selec-
cionados, pero se comprueba que %PC5 re-
coge esa informacién sin tener que consultar
los arboles genealdgicos, que por otra parte
no son faciles de contrastar cuando la infor-
macioén ausente es de generaciones previas.

En la Tabla 3 se recogen los valores de fxyde
la hembra 563 (se asumié que se desconocia
su padre; Tabla 1), con los machos de la po-
blacion, resaltando en negrita los valores con
los machos que forman parte de la “cartera”
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de cinco machos previamente seleccionados.
El macho mas recomendable para aparear
con la hembra 563 cuando conocemos toda
la informacién genealdgica es el 584 por te-
ner el minimo fxy. Por contra, cuando care-
cemos de la informacion genealdgica com-
pleta, el macho recomendable pasa a ser el
559 0 569 (f, = 0), machos con los que en re-
alidad tiene un f, de 0,433y 0,408, respecti-
vamente. Si calculyamos y tenemos en cuenta
FP5 como medida de fiabilidad con que esti-
mamos f, el macho elegido es el mismo que
bajo el escenario de genealogia completa,
aunqgue evidentemente se infraestime el pa-
rentesco entre ambos animales. Como se in-
dicaba anteriormente, el resultado era bas-
tante esperable y habriamos llegado a la
misma decisién consultando la genealogia
de los animales. Pero se pone de manifiesto
que los indices % PC5 y FP5 pueden sintetizar
la informacion genealdgica faltante, ayu-
dando a la toma de decisiones en el disefio
practico de apareamientos.

Un aspecto clave a tener en cuenta es qué va-
lores umbral de %PC5y FP5 se deberian de te-
ner en cuenta a la hora de decidir. La primera
consideracion a hacer es que estas medidas de
fiabilidad deben entenderse como una ayuda
a la decision, al igual que lo es la precision de
los valores genéticos/genémicos predichos en
las evaluaciones genéticas; en algunos casos
no tiene interés tenerlos en cuenta, pero en
otros si deben ser considerados. La segunda es
que los valores sobre los que tomar decisiones
no tienen por qué ser siempre los mismos, te-
niéndose que adaptar a la especie, el sistema
de producciéon y la cantidad de informacion
genealdgica disponible.

Como ejemplo, en la Tabla 4 se recogen los
valores de %PC5y FP5 esperados bajo algu-
nos casos de genealogia incompleta siguien-
do la genealogia de cinco generaciones de la
Figura 1. En el caso de %PC5 (Tabla 4a) se
puede observar que si queremos seleccionar
como macho reproductor a un animal con al
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Tabla 2. Coeficientes AR, estimados para los machos, de la poblacién simulada, bajo los tres
escenarios considerados: Ideal (de referencia, genealogia completa); Sin fiabilidad (habitual,
genealogia incompleta sin medida de fiabilidad); Con fiabilidad (propuesto, genealogia incompleta
con medidas de fiabilidad). Se indican sombreados los valores correspondientes
a los machos que se escogerian como reproductores bajo los tres escenarios
Table 2. AR, coefficients estimated for sires of simulated population under the three scenarios
considered: Ideal (reference, complete pedigree); Without reliability (usual, incomplete pedigree
without reliability measures); With reliability (proposed, incomplete pedigree with reliability measures).
Values for sires chosen as reproductive under the three scenarios are displayed in shaded cells

Ideal Sin fiabilidad Con fiabilidad
Animal %PC5
AR, AR, AR,
414 0,507 0,479 0,466 0,460
502 0,380 0,366 0,359 0,396
556 0,449 0,427 0,417 0,650
558 0,447 0,188 0,183 0,468
559 0,471 0,010 0,010 0,269
560 0,376 0,358 0,349 0,571
561 0,402 0,383 0,374 0,635
562 0,418 0,398 0,389 0,650
565 0,443 0,421 0,411 0,650
569 0,468 0,010 0,010 0,269
574 0,433 0,412 0,401 0,666
575 0,434 0,414 0,404 0,650
576 0,383 0,365 0,356 0,587
577 0,363 0,346 0,338 0,539
582 0,355 0,343 0,337 0,587
583 0,364 0,348 0,341 0,460
584 0,293 0,283 0,279 0,508
585 0,328 0,316 0,310 0,508
591 0,334 0,320 0,313 0,523
593 0,374 0,359 0,352 0,603
594 0,374 0,359 0,352 0,603
595 0,376 0,183 0,180 0,468
596 0,299 0,289 0,284 0,539

603 0,349 0,337 0,331 0,587
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Tabla 3. Coeficientes 7, estimados entre la hembra 563 de la tabla 1y los machos candidatos
a aparearse bajo los tres escenarios considerados: Ideal (de referencia, genealogia completa);
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Sin fiabilidad (habitual, genealogia incompleta sin medida de fiabilidad); Con fiabilidad (propuesto,
genealogia incompleta con medidas de fiabilidad). Se indican en negrita los machos previamente
seleccionados de acuerdo a su valor AR,, y sombreados los valores correspondientes al

macho que se escogeria para el apareamiento bajo los tres escenarios
Table 3. f, , coefficients estimated for dam 563 in table 1 and sires candidates for mating under
the three scenarios considered: Ideal (reference, complete pedigree); Without reliability (usual,

incomplete pedigree without reliability measures); With reliability (proposed, incomplete pedigree
with reliability measures). In bold, sires previously selected regarding their AR, value, in shaded
cells values corresponding to sires chosen for mating under the three scenarios

Ideal Sin fiabilidad Con fiabilidad
Animal FP5
Ty Ty Ty

414 0,486 0,213 0,213 0,452
502 0,162 0,072 0,072 0,389
556 0,355 0,157 0,157 0,643
558 0,398 0,068 0,068 0,403
559 0,433 0 0 0,196
560 0,311 0,137 0,137 0,563
561 0,326 0,145 0,145 0,627
562 0,329 0,147 0,147 0,643
565 0,359 0,158 0,158 0,643
569 0,408 0 0 0,196
574 0,424 0,211 0,211 0,659
575 0,332 0,150 0,150 0,643
576 0,314 0,138 0,138 0,579
577 0,284 0,125 0,125 0,532
582 0,167 0,077 0,077 0,579
583 0,241 0,106 0,106 0,452
584 0,118 0,058 0,058 0,5

585 0,150 0,067 0,067 0,5

591 0,203 0,089 0,089 0,516
593 0,221 0,100 0,100 0,595
594 0,221 0,100 0,100 0,595
595 0,167 0,041 0,041 0,403
596 0,125 0,059 0,059 0,532
603 0,178 0,088 0,088 0,579
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Tabla 4. Valores de fiabilidad de % PC5, FP5 e Ipec5 cuando se desconocen algunos antecesores
de un animal (X) en una genealogia de 5 generaciones (figura 1)
Table 4. % PC5, FP5 and Ipec5 reliability values when some ancestors of an animal (X) are unknown
in a five-generations pedigree (figure 1)

4a. Valores del indice %PC5 correspondientes a AR, de X respecto a toda la genealogia
4a. Values for %PC5 index corresponding to AR, of X with respect to the entire pedigree

Antecesor paterno desconocido
Antecesor materno

desconocido

Ninguno P PP PPP PPPP PPPPP
Ninguno 0,540 0,291 0,418 0,482 0,515 0,532
M 0,041 0,168 0,232 0,265 0,282
PM 0,295 0,359 0,392 0,409
PPM 0,424 0,457 0,474
PPPM 0,490 0,507
PPPPM 0,523

4b. Valores del indice FP5 correspondientes a f, de X con otro animal Y con genealogia completa
4b. Values for FP5 index corresponding to fxy of X with other animal Y with complete pedigree

Antecesor paterno desconocido
Antecesor materno

desconocido

Ninguno P PP PPP PPPP PPPPP
Ninguno 1 0,754 0,881 0,944 0,976 0,992
M 0,508 0,635 0,698 0,73 0,746
PM 0,762 0,825 0,857 0,873
PPM 0,889 0,921 0,937
PPPM 0,952 0,968
PPPPM 0,984

4c. Valores del indice /pec5 correspondientes a F, de X
4c. Values for Ipec5 index corresponding to F, of X

Antecesor paterno desconocido
Antecesor materno

desconocido

Ninguno P PP PPP PPPP PPPPP
Ninguno 1 0 0,75 0,919 0,974 0,994
M 0 0 0 0 0
PM 0,6 0,703 0,735 0,747
PPM 0,85 0,897 0,914
PPPM 0,95 0,968

PPPPM 0,988
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menos todos los bisabuelos conocidos debe-
riamos tomar como umbral de fiabilidad
%PC5 > 0,42. No obstante, ese valor corres-
ponde al valor de AR, calculado con todos los
animales de su genealogia (Figura 1), y va-
riara si variamos la poblacién de respecto a la
cual se calcule AR,. Asi por ejemplo, en po-
blaciones con escasa y reciente genealogia
registrada como es el caso de la raza Betizu
nos podemos encontrar con valores maximos
de %PC5 de 0,128 (datos no publicados).

Por ello, es dificil establecer valores de deci-
sion para %PC5, aunque podemos pensar en
escoger animales cuyo valor % PC5 no se situe
en el ultimo cuartil de los animales disponi-
bles. En el caso de la Tabla 2 evitariamos de
este modo (%PC5 > 0,468; 4° cuartil) elegir
animales con algun padre desconocido (ani-
males 558, 559, 569 y 595) y animales con ge-
nealogia poco profunda (animales 414, 502 y
583 hijos de animales de la 1? y 22 generacion
simulada).

Por suerte, para FP5 es mas sencillo establecer
valores deseables de fiabilidad que sirvan de
referencia. Por ejemplo, consideremos la regla
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de campo muchas veces recomendada de apa-
rear animales que no tengan ningun abuelo
en comun y que persigue asegurar valores F,
en la descendencia menores de 0,03125 (re-
gla que sin ser 6ptima resulta bastante ope-
rativa). Podemos ver en la Tabla 4b que para
aplicarla basta con asegurar que adicional-
mente a un fxy < 0,03125, su fiabilidad, el va-
lor de FP5, sea mayor de 0,88 (un abuelo
desconocido). De igual modo se pueden de-
rivar los valores para otras restricciones de
apareamiento tal como se recoge en la Tablas
4b y 5; por ejemplo para dos animales con
padre desconocido y madres no emparenta-
das, para los que obtendremos una estima-
cion fxy= 0, FP5 sera 0,444, fiabilidad que
bajaria a 0,196 si de uno de ellos también
desconociéramos la madre. No debe sor-
prender en la Tabla 5 que si desconocemos de
ambos animales ambos padres, FP5 sea 0,008
y no exactamente 0; el valor se puede dedu-
cir teniendo en cuenta las ecuaciones de cal-
culo empleadas (ecuaciones [2], [4] y [5]):
%PC5,,=2/126=0,016;1, ., =05y 1, =0
resultando DMP, = 0,5; y finalmente FP5 =
0,5*0,016 = 0,008.

Tabla 5. Valores del indice FP5 correspondientes al coeficiente de parentesco entre dos animales (X, Y)
aparentemente no emparentados (fxy= 0) en algunos ejemplos de genealogia incompleta (figura 1).
Table 5. Values for FP5 index corresponding to kinship coefficient between two apparently
unrelated (fxy =0) animals (X, Y), in some examples of incomplete pedigree (figure 1).

Antecesor de X desconocido Antecesor de Y desconocido FP5

Dos padres Dos padres 0,008
Dos padres Un padre 0,196
Un padre Un padre 0,444
Dos padres Ninguno 0,508
Un padre Un abuelo 0,595
Un abuelo Un abuelo 0,738
Un padre Ninguno 0,754
Un abuelo Ninguno 0,881
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En resumen, es posible calificar los posibles
apareamientos como recomendables o no
en funcion de los valores de fxy y FP5, y faci-
litar asi la toma de decisiones en momento
de planificar o llevar a cabo las cubriciones.
A modo de ejemplo, el programa GGPob uti-
lizado para realizar los calculos indica esas re-
comendaciones de forma intuitiva mediante
simbolos +y —; por ejemplo un apareamiento
+++(+) indica un apareamiento con fxy <
0,03125y FP5 > 0,6, y -(—-) un apareamiento
con 0,0625 <7, <0,125y FP5 < 0,4.

Finalmente, aunque el coeficiente de con-
sanguinidad es, desde un punto de vista prac-
tico, menos util que el coeficiente de paren-
tesco en la toma de decisiones de disefio de
apareamientos, en algun caso puede intere-
sar comparar el coeficiente de consanguini-
dad entre animales, para lo cual también
puede resultar Gtil la medida de fiabilidad
Ipec5 propuesta, que como se ha indicado ya
consideran algunas herramientas de algunos
programas de mejora. La Tabla 6 recoge los
coeficientes de consanguinidad de los ani-
males de la Tabla 1 mas los descendientes de
los apareamientos recomendables bajo los
tres escenarios considerados. El F, real para
los descendientes del apareamiento reco-
mendado cuando se tenian en cuenta las
medidas de fiabilidad propuestas (hembra
563 con macho 584) es 0,118, siendo su esti-
macion menor cuando la genealogia es in-
completa, F, = 0,058. En este caso podemos
tener informacién del error que se comete
calculando Ipec5, cuyo valor es 0,703. De
igual forma, para el apareamiento recomen-
dado cuando no se tenia en cuenta la au-
sencia de genealogia completa, que era con
el macho 559, tenemos un F, real de 0,433 en
los hijos, aunque el valor estimado sea 0,
pero el valor de Ipec5 (0,3) ya indica la baja
fiabilidad de la estimacion.

Se puede comprobar que esos valores de F,
coinciden con los f, de los padres en la Tabla
3, pero no lo hacen los valores de fiabilidad.
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Las fiabilidades de los coeficientes de paren-
tesco de la hembra 563 con los machos 584 y
559 fueron 0,5y 0,196 respectivamente. Co-
mo se ha comentado, el calculo de FP5 se
basa en la cantidad de informacién disponi-
ble de dos animales para calcular su relacion
de parentesco, y tiene ademas la posibilidad
de diferenciar de entre los animales sin ge-
nealogia, los posiblemente emparentados, y
los ciertamente no emparentados, con el
resto de animales de la poblacién. Por contra,
el calculo de Ipec5, tal como lo propusieron
MacCluer et al. (1983), no tiene en cuenta
esta Ultima posibilidad, informando este in-
dice sobre la cantidad de informacién dispo-
nible para calcular el coeficiente de consan-
guinidad de un animal. Asi la fiabilidad de fxy
en el caso de animales sin ningun abuelo en
comun vimos debia ser mayor de 0,88, mien-
tras que la fiabilidad de F, de los descen-
dientes debe ser mayor de 0,92 (correspon-
diente a desconocer un bisabuelo, Tabla 4c).

Para finalizar, se debe indicar que este tra-
bajo no pretende ofrecer una alternativa te-
orica a la metodologia de las contribuciones
genéticas 6ptimas (Woolliams et al., 2015). Es
conocido que si se tiene un control exhaus-
tivo de las cubriciones y se dispone de infor-
macién genealégica completa esa metodo-
logia debe permitir una gestion éptima de la
consanguinidad, aunque en el dia a dia de las
explotaciones pueda resultar poco flexible.
Pero, cuando el control que se puede realizar
sobre las cubriciones presente dificultades,
dado el sistema de produccién (p. ej. monta
natural en vacuno de carne en pastos de
montafa) o el sistema de inseminacion (p. ej.
inseminacion artificial en ovino con semen
fresco y tratamiento hormonal de las ovejas),
escoger reproductores de minimo AR, y apa-
rearlos posteriormente segin el minimo f, ,
puede ser una solucién de compromiso, y en
ese caso tener en cuenta la fiabilidad con
que se estiman ambos valores puede ayudar
a una correcta toma de decisiones. Las me-
didas de fiabilidad utilizadas en este trabajo
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Tabla 6. Coeficientes F, estimados para los animales de la tabla 1y los descendientes del
apareamiento mas recomendable en los tres escenarios considerados: Ideal (de referencia,
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genealogia completa); Sin fiabilidad (habitual, genealogia incompleta sin medida de fiabilidad);
Con fiabilidad (propuesto, genealogia incompleta con medidas de fiabilidad)
Table 6. F, coefficients estimated for animals in table 1 and the offspring of the more recommendable

mating under the three scenarios considered: Ideal (reference, complete pedigree); Without

reliability (usual, incomplete pedigree without reliability measures); With reliability

(proposed, incomplete pedigree with reliability measures)

Ideal Sin fiabilidad Con fiabilidad
Animal Ipec5
FX FX FX

414 0,094 0,094 0,094 0,707
502 0 0 0 0,318
556 0,247 0,247 0,247 0,900
558 0,348 0 0 0

559 0,426 0 0 0

560 0,148 0,148 0,148 0,771
561 0,18 0,180 0,180 0,887
562 0,18 0,180 0,180 0,912
565 0,26 0,260 0,260 0,900
569 0,363 0 0 0

574 0,305 0,305 0,305 0,924
575 0,18 0,180 0,180 0,900
576 0,156 0,156 0,156 0,833
577 0,09 0,090 0,090 0,720
582 0,145 0,145 0,145 0,780
583 0,109 0,109 0,109 0,662
584 0,039 0,039 0,039 0,711
585 0,266 0,266 0,266 0,711
591 0,09 0,090 0,090 0,687
593 0,109 0,109 0,109 0,789
594 0,109 0,109 0,109 0,789
595 0,327 0 0 0

596 0,082 0,082 0,082 0,752
603 0,145 0,145 0,145 0,780
563 0,426 0 0 0

HI1JOS 584-563 0,118 0,058 0,058 0,703
HI1JOS 559-563 0,433 0 0 0,300
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son las que se encuentran implementadas
en el programa GGPob empleado en los cal-
culos, pero se puede pensar en otras que se
adapten mejor a situaciones reales en fun-
cion de la especie y el sistema de produccién,
por ejemplo incluyendo la posibilidad de con-
templar mas de un padre “fantasma” para
incluir en los calculos informacién sobre gru-
pos genéticos no emparentados que no esté
contenida en la genealogia. También seria in-
teresante valorar, en trabajos posteriores, la
posibilidad de integrar dentro de la meto-
dologia 6ptima de las contribuciones gené-
ticas, la fiabilidad con que se puede estimar
f,, cuando no se dispone de informacion ge-
nealégica completa.

Conclusiones

Calcular alguna medida de fiabilidad del co-
eficiente de relacion media de parentesco y
del coeficiente de parentesco entre dos ani-
males estimados en poblaciones con genea-
logia incompleta no soluciona, evidentemen-
te, el problema de falta de informacién, pero
puede ayudar a tomar mejores decisiones en
el momento de seleccionar los futuros re-
productores y disefar sus apareamientos. El
trabajo muestra cdmo medidas sencillas de la
idoneidad de la informacién disponible para
estimar AR, y fxy, como son las propuestas
%PC5y FP5, pueden ser una herramienta de
ayuda para la gestién genética de poblacio-
nes con informacién genealdgica incompleta
de las que no sea posible disponer de infor-
macidon gendmica para estimar con mayor pre-
Cision el parecido genético entre animales.
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