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INTRODUCCIÓN

La medición de producción de metano en el ganado vacuno ha cobrado más importancia, con varios
países sumándose progresivamente a esta práctica, destacando España como unos de los pioneros en
realizar valoraciones directas de metano obtenidas con sniffers. La utilización de sniffers, ha permitido
la obtención de un elevado número de registros. Sin embargo, esta tecnología tiene algunas limitaciones,
como por ejemplo una alta variabilidad y la necesidad de utilizar fórmulas para obtener medidas de
producción. Mediante convenios y proyectos de colaboración entre países, es posible comparar las
mediciones obtenidas por ellos y validar las estimas obtenidas localmente. El objetivo de este trabajo
fue comparar las estimas de metano obtenidas con sniffers de España, con otras metodologías imple-
mentadas en otros países y evaluar la fiabilidad de las estimaciones de valores genéticos, mediante el
uso de modelos multi-carácter.

MATERIAL Y MÉTODOS

La base de datos fue obtenida del proyecto The Efficient Dairy Genome Project, en el que colaboran
diferentes países, incluyendo España (ESP), Canadá (CDN), Suiza (CHE), Australia (AUS) y Dinamarca
(DNK). Se obtuvieron datos emisiones de metano, pedigrí y genotipos. Se analizaron 28.775 datos de
4.731 vacas lecheras. Las metodologías de medición de metano fueron: sniffers (SN; ESP y DNK), Gre-
enFeed (GF; CDN y CHE), cámara de respiración (CR; CHE) y SF6 tracer (SF6; AUS). Se evaluaron las co-
rrelaciones genéticas de las medias semanales entre los países, utilizando un modelo lineal mixto; con
el estado de lactación, el número de parto y el mes de parto como efectos fijos y el rebaño-semana-
año, como efecto aleatorio. Luego se utilizó un modelo multi-carácter entre los países que presentaban
correlaciones positivas con España y entre sí, para evaluar las fiabilidades.

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Las correlaciones genéticas oscilaron entre –0,22 y 0,71. La correlación más baja fue entre CDN vs.
CHE (0,04 ± 0,33), la cual mostró además una alta desviación en la distribución posterior. La correlación
entre ESP y el resto de los países mostró valores negativos en DNK (–0,22 ± 0,33), a pesar de ser datos
provenientes de sniffers, y, positivos con CDN (SN|GF) y CHE (SN|GF&CR) donde, además, fue alta para
este último (0,12 ± 0,26 y 0,71 ± 0,16, respectivamente), indicando una posible correspondencia entre
datos de SN y GF&CR. Además, el número de padres compartidos entre ESP y CDN fue elevado (14%
en CDN y 7% en ESP), seguido por CHE. En un estudio anterior, van Breukelen et al. (2023), también
encontraron correlaciones genéticas positivas, entre SN y GF (0,76 ± 0,15), aunque, comparando me-
diciones de animales de la misma granja. En cuanto a la correlación con AUS (SF6), no se obtuvieron
resultados debido a incompatibilidades entre pedigrí y genotipos.

CONCLUSIÓN

El análisis de caracteres de metano obtenidos con diferentes metodologías y provenientes de diferentes
regiones, es una herramienta útil para evaluar la capacidad predictiva de las metodologías utilizadas.
Además, el uso de enfoques multi-carácter permitirá mejorar las fiabilidades de las predicciones ob-
tenidas con sniffers.
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