Editorial

Entre los dias 28 y 30 de junio de 2006 se celebra en el Centro Cultural Antiguo Instituto de
Gijon (Asturias) la Xlll Reunion de Mejora Genética Animal, organizada por un grupo de
investigadores del Area de genética y Reproduccién Animal del SERIDA y el Centro de Inte-
ligencia Artificial de la Universidad de Oviedo bajo el amparo administrativo de la asocia-
cién cientifica PRINCIPIA.

La idea fundamental de la Reunidn es realizar una prospectiva de nuevas tecnologias de
aplicacion en Mejora Animal divulgando entre la comunidad cientifica nacional los resulta-
dos obtenidos por los diferentes grupos de investigacion en este campo. Las sesiones se
estructuran mediante exposiciones orales y ponencias invitadas para fomentar las relacio-
nes entre diferentes grupos investigadores que lleven a cabo lineas de investigacién parale-
las o complementarias y conocer las tecnologias mas innovadoras desarrolladas en los diver-
sos campos (informaticos, estadisticos y laboratoriales) incluidos en la Mejora Genética
Animal.

Tradicionalmente, las aportaciones realizadas en el campo de la genética cuantitativa y la
aplicacion de planes de mejora en las distintas especies ganaderas son las mas numerosas en
estas Reuniones. En la XlIl Reunién de Mejora Genética Animal se mantiene esta tonica y
siguen siendo numerosas las a aportaciones relativas a estimaciones de parametros genéti-
cos, calculo de pesos econémicos y circunstancias de los programas de mejora en ganado
bovino, ovino y porcino presentadas por grupos de gran tradicién en estos campos (INIA,
NEIKER, IVIA y Agronomos de Madrid, entre otros). Pero junto a estas comunicaciones “cla-
sicas” se encuentra otras de caracter novedoso sobre estimacién de parametros genéticos
en caracteres de importancia econémica en acuicultura (por el grupo de Las Palmas de Gran
Canaria) y la especie equina (por el grupo de Cérdoba-Sevilla). Junto a ellos continua
habiendo aportaciones tedricas de gran interés sobre modelizacién (UAB e IRTA-UdL), espe-
cialmente en cuanto a la posibilidad de seleccién por reduccién de varianza o canalizaciéon
(UCM e IRTA-UdL).

Junto a este gran bloque de comunicaciones las aportaciones relacionadas con herramien-
tas de genética molecular y la interpretacién de esa informaciéon contintan ganado peso.
Directamente relacionada con la posibilidad de aplicar técnicas de mejora ganadera en pis-
cicultura y especies salvajes se presenta una innovadora comunicacién sobre estimadores
basados en informacién molecular para inferir el parentesco genealégico. Asistimos a una
importante cantidad de comunicaciones de gran importancia sobre la asociacién de QTL y
ciertos genes candidatos con caracteres productivos en ganado porcino (aportadas funda-
mentalmente por los grupos del INIA y la UAB). No faltan aplicaciones de técnicas molecu-
lares a la gestién de la diversidad en ganado ovino (grupo del SERIDA) y caprino (Grupo de
Cérdoba). Finalmente, una original aportacion biotecnolégica de AIDA Rodriguez y colabo-
radores informa sobre los avances en el aislamiento y cultivo de lineas celulares embriona-
rias bovinas como primeros avances en el campo de las células madre bovinas.

Quiero resaltar la calidad de los trabajos presentados a la XIll Reunién de Mejora Genética
Animal de Gijén. Todos ellos poseen caracter innovador y son un fuerte punto de apoyo
para aquellos que quieran iniciar o mejorar su formacién en aspectos concretos de la Mejo-
ra Genética Animal. Gracias a ITEA estos trabajos se conoceran por investigadores no rela-



cionados directamente con el campo especifico de la Reunién. El esfuerzo del Comité de
Redaccién de ITEA y, especialmente, de Clara Marin debe reconocerse.

Asimismo, la colaboracién técnica y econémica del Ayuntamiento de Gijén y la generosidad
financiera del Gobierno del Principado de Asturias a través de la Consejeria de Educacion y
Ciencia (CNG06-04), del INIA (AC06-003) y del propio Ministerio de Educacion y Ciencia, asi
como de Caja Rural de Asturias y Caja Rural de Gijon, han sido imprescindibles para poder
llevar a cabo la XlIl Reunién de Mejora Genética Animal. A todos ellos, gracias.

Félix M? Goyache Goii
Responsable del Comité Organizador
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Asociacion de una mutacidon no sinénima del gen MC4R
con el crecimiento y rendimiento de piezas nobles en cerdos
ibéricos

C. Ovilo, A. Fernandez, E. De Pedro*, J. Garcia-Casco**, C. Rodriguez, L. Silié

Departamento de Mejora Genética Animal, INIA, 28040 Madrid
* Departamento de Produccién Animal, Universidad de Cérdoba, 14004 Cérdoba
** AECERIBER, 06300 Zafra, Badajoz

Resumen

Una mutacién no sinébnima (Asp298Asn) localizada en una regién altamente conservada del gen del
receptor 4 de la melanocortina (MC4R) ha sido asociada en diferentes lineas porcinas con el espesor de
grasa dorsal, consumo de pienso, crecimiento y composiciéon de la canal, si bien con resultados no
totalmente consistentes. En este estudio, 913 cerdos Ibéricos y 28 jabalies de diversos origenes fueron
genotipados para este polimorfismo del gen MC4R, y se analizé su asociacién con caracteres producti-
vos y de calidad en 701 cerdos Ibéricos con registros fenotipicos. Los genotipos observados mostraron
una alta frecuencia (0,92) en la raza lbérica del alelo G (Asp298), que es monomérfico entre los jabali-
es genotipados. El alelo A (Asn298) esta significativamente asociado con una mayor ganancia diaria de
peso en el periodo de engorde en montanera y con un menor porcentaje de piezas nobles. Asimismo
se ha detectado una asociacién sugestiva (P <0,10) de este alelo con el contenido en grasa muscular. En
funcién de estos resultados, se discute la utilidad de este polimorfismo del gen MC4R en la seleccion
de cerdos Ibéricos.

Palabras clave: Gen MC4R; cerdo Ibérico; composiciéon de canal; grasa intramuscular

Summary

Association of a missense mutation in the MC4R gene with growth and carcass traits in Iberian pigs
A missense mutation (Asp298Asn) located in a highly conserved region of the melanocortin-4 receptor
gene (MC4R) has been associated in different pig lines with backfat thickness, feed intake, growth
rate and carcass composition although the results are inconsistent. In this study, 913 Iberian pigs and
28 wild boars of diverse origins were genotyped for this MC4R polymorphism, and its association with
performance and quality traits was analyzed in 701 Iberian pigs with phenotypic records. The
observed genotypes showed a high frequency (0,92) in the lberian breed of the G allele (Asp298), that
was monomorphic in the wild boars. The A allele (Asn298) was significantly associated with increased
daily growth gain in the fattening period and lower percentage of premium cuts. A suggestive associ-
ation (P <0,10) of this allele with increased intramuscular fat was also detected. The usefulness of this
MC4R polymorphism for selection of Iberian pigs is discussed.

Key words: MC4R gene; Iberian pig; carcass composition; intramuscular fat
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Introduccion

La produccion de cerdo Ibérico esta orienta-
da mayoritariamente a la obtencion de cer-
dos pesados, materia prima de una impor-
tante industria transformadora orientada a
la elaboracion de productos curados de alta
calidad. Actualmente existe un programa de
evaluacién genética de cerdos Ibéricos, a
cargo de la Asociacion de Ganaderos AECERI-
BER, basado en datos registrados en cerdos
sometidos a un manejo comun conforme al
sistema extensivo tradicional de ‘Montane-
ra’ (Lopez-Bote, 1998). Su objetivo es la
mejora del crecimiento en la fase final del
engorde y del rendimiento en piezas nobles,
que son los caracteres de mayor influencia
econdémica (Silié, 2000). La mejora genética
de estos caracteres debe evitar la disminu-
cion del contenido en grasa intramuscular
(GIM), que debe ser elevado para favorecer
una lenta deshidratacién en el proceso de
curacion, una adecuada produccion de aro-
mas y el veteado de los productos apreciado
por los consumidores. Una seleccién intensa
orientada exclusivamente a la mejora del
rendimiento en piezas nobles originaria a
largo plazo una reduccién del contenido en
GIMy de la calidad de los productos, aunque
la estructura actual de las correlaciones
genéticas entre estos caracteres permite des-
cartar a corto plazo estos cambios no desea-
bles (Fernandez et al., 2003).

Son varios los genes candidatos propuestos
para ser utilizados como herramientas auxi-
liares en la seleccién de poblaciones porci-
nas. Uno de los mas sélidamente fundados
es el gen del receptor 4 de la melanocortina
(MC4R), que se expresa en el cerebro pro-
duciendo una proteina implicada en la
regulacion del balance energético de los
mamiferos. Una sustitucion nucleotidica G/A
localizada en la posicién 1426 del gen MC4R
porcino origina un cambio de aminoacido
(Asp298Asn), en una posicion altamente con-
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servada en otras especies y otros receptores
de melanocortina (Kim et al., 2004). Esta
mutacién no sinébnima presenta en distintas
razas y lineas de cerdos efectos sobre espesor
de tocino dorsal, crecimiento y consumo de
alimentos (Kim et al., 2000; Hernandez-San-
chez et al., 2003; Houston et al., 2004). Estu-
dios mas recientes muestran una asociacion
significativa del polimorfismo con caracteres
de composicidn corporal y calidad de carne y
grasa (Chen et al., 2005; Jokubka et al., 2006;
Ovilo et al., 2006). Si bien en la mayoria de
los trabajos el alelo A se asocia a un mayor
crecimiento y engrasamiento, y a un menor
rendimiento en piezas nobles, en algunas
lineas los resultados han sido inconsistentes
(Park et al., 2002; Jokubka et al., 2006). Asi-
mismo se han descrito efectos divergentes
sobre el contenido en grasa intramuscular en
distintas lineas (Stachowiak et al., 2006).

El gen MC4R puede afectar por tanto a los
caracteres productivos y de calidad de mayor
interés en cerdos Ibéricos, y la seleccién asisti-
da por este gen tendria especial interés en
esta raza, dadas las ineficiencias que presen-
ta su seleccién convencional dependiente de
registros obtenidos en animales emparenta-
dos con los candidatos y sacrificados tras un
largo ciclo productivo (Silio, 2000). Por ello,
el objetivo de este trabajo ha sido el estudio
de la variabilidad del citado polimorfismo
del gen MC4R en una amplia muestra de cer-
dos Ibéricos de diferentes origenes genéti-
cos, y de su posible asociacién con los carac-
teres registrados en el esquema de AECERIBER.

Material y métodos

Animales y registros fenotipicos

Para el estudio de las frecuencias alélicas de
la mutacion citada del gen MC4R se analiza-
ron muestras biolégicas (pelo, sangre o mus-
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culo) de 913 cerdos Ibéricos de ganaderias
asociadas a AECERIBER, asignados a las siguien-
tes variedades: 596 animales Retintos proce-
dentes de 11 ganaderias, 280 animales
Entrepelados de seis ganaderias, 22 Negro
Lampifios de dos ganaderias y 15 animales
de la estirpe Torbiscal del CIA ‘Dehesén del
Encinar’. Como referencia fueron genotipa-
dos ademds 28 jabalies abatidos en cacerias
en diversas localidades espafolas.

Los registros disponibles para el analisis de
asociacion fueron obtenidos en cuatro cam-
panas diferentes (2001/02 a 2004/05) del
esquema de evaluacion de AECERIBER . En este
esquema, animales de diferentes ganaderias
son trasladados con 3-4 meses de edad a una
finca comun, siendo alimentados con pienso
en régimen de alimentacién restringida
hasta un peso aproximado de 100 kg. Poste-
riormente y hasta el sacrificio, a un peso
medio de 160 kg, los animales son engorda-
dos en régimen de “Montanera”, con ali-
mentacion ad libitum de bellotas y pasto. La
ganancia media diaria en la fase final de
engorde (GMD) se obtuvo a partir del cocien-
te entre el peso ganado y los dias transcurri-
dos entre la entrada y salida en montanera.
Después del sacrificio, se registraron el peso

81

de la canal caliente y los pesos de los jamo-
nes, paletas y lomos. A partir de una muestra
del musculo Longissimus dorsi, obtenida al
nivel de la cuarta costilla, se determiné
mediante espectroscopia de infrarrojo cerca-
no (NIRS) el contenido de grasa intramuscu-
lar, humedad y proteina (Fernandez et al.,
2003). El analisis de asociacién se realiz6 en
701 animales nacidos en 12 ganaderias, seis
de la variedad Entrepelado y seis de la varie-
dad Retinto, que presentaron segregacion
de los alelos del gen MC4R. La informacion
de los caracteres registrados en estos anima-
les se muestra en la tabla 1.

Genotipado

El polimorfismo G/A de la posicion 1426 del
gen MC4R fue genotipado mediante un pro-
tocolo PCR-RFLP Taql, cuyos detalles pueden
encontrarse en Ovilo et al. (2006). El patrén
de digestion por el enzima de restriccion en
el alelo A presenta una Unica banda de 666
bases, y el patrén del alelo G presenta dos
bandas de 450 y 216 bases. Este protocolo se
aplicé a los 941 cerdos Ibéricos y jabalies
incluidos en el estudio de variabilidad.

Tabla 1. Principales estadisticos de los caracteres analizados
Table 1. Main statistics of the analysed traits

Caracteres N Media SD CV (%)
Crecimiento
GMD, g/d 693 608 153 25
Peso al sacrificio, kg 701 162,37 13,97 9
Composicién corporal
Peso de la canal, kg 701 131,13 12,21 9
Peso de jamones, kg 701 21,24 1,93 9
Peso de paletas, kg 701 14,45 1,27 9
Peso de lomos, kg 700 2,90 0,42 15
Piezas nobles, % 700 29,52 1,98 7
Calidad de la carne
Grasa Intramuscular, % 486 9,54 3,33 35
Proteina, % 486 19,57 1,09 6
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Analisis estadistico

El modelo animal empleado para el estudio
de los efectos del gen MC4R sobre los carac-
teres analizados incluia como efectos fijos,
ademas del genotipo de cada animal con
datos (3 niveles), la ganaderia de origen (12
niveles), el lote de sacrificio (19 niveles) y
como covariable el peso de la canal. Como
componentes de (co)varianzas se emplea-
ron los obtenidos por Fernandez et al.
(2003) en la estimacion de parametros reali-
zada a partir de registros de 2.500 cerdos
Ibéricos del mismo esquema.

Resultados y discusion

En la tabla 2 se muestran la distribuciéon de
genotipos y frecuencias alélicas del gen
MC4R en las diferentes variedades y estirpes
analizadas. El alelo G de este gen es el Unico
presente en los jabalies genotipados, siendo
ademas el mayoritario en los cerdos Ibéri-
cos, que en nuestro estudio presenta una
frecuencia 0,92. Con respecto a las diferen-
tes origenes analizados, es en la variedad
Entrepelado donde el alelo A aparece con
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mayor frecuencia (0,17), siendo la variedad
Negro Lampifio y la estirpe Torbiscal practi-
camente monomorficas para el alelo G.
Estos resultados son globalmente coinciden-
tes con los descritos por Burgos et al. (2006)
a partir de un muestreo mas reducido de
seis jabalies y 48 cerdos Ibéricos.

De los 701 cerdos Ibéricos incluidos en el
estudio de asociacién, 561 son homocigotos
GG, 129 heterocigotos AG y s6lo 11 homoci-
gotos AA. Este reducido numero de genoti-
pos AA no permite estimar de forma precisa
sus efectos sobre los caracteres analizados,
por lo que para la estimacién de los efectos
del polimorfismo se utilizdé Unicamente la
informacion de los genotipos AG y GG. El
examen de las diferencias entre estos geno-
tipos indica dos efectos significativos: los
homocigotos GG tienen una menor ganan-
cia diaria de peso en el periodo de ceba
extensiva y un mayor porcentaje de piezas
nobles sobre el peso de la canal, atribuible a
un mayor peso de los jamones (tabla 3). Hay
asimismo indicacion de un posible efecto
positivo del alelo A sobre el contenido en
GIM en el musculo Longissimus dorsi, que
no alcanza la significacion estadistica (P <
0,10).

Tabla 2. Distribucion de genotipos y frecuencias alélicas del gen MC4R en jabalies y cerdos Ibéricos de
diversos origenes genéticos
Table 2. Distribution of MC4R genotypes and allelic frequencies in Wild boars and Iberian pigs of
different genetic origins

N A/A A/G G/G A G
Ibéricos
Retintos 596 1 56 539 0,05 0,95
Entrepelados 280 10 73 197 0,17 0,83
Negro Lampifios 22 0 1 21 0,02 0,98
Torbiscal 15 0 0 15 0,00 1,00
Jabalies 28 0 0 28 0,00 1,00
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Tabla 3. Efecto de la mutacién del gen MC4R sobre los caracteres analizados: contraste entre
genotipos heterocigotos AG con respecto a homocigotos GG
Table 3. Effects of the MC4R gene mutation on the analysed traits: contrast between heterozygous AG
and homozygous GG genotypes

Diferencia A/G - G/G

Caracteres Media Error tipico P
Crecimiento
GMD, g/d 23 12 < 0,05
Composiciéon corporal
Peso de jamones, kg - 0,37 0,11 < 0,001
Peso de paletas, kg - 0,08 0,08 < 0,40
Peso de lomos, kg 0,00 0,03 > 0,50
Piezas nobles, % -0,34 0,13 < 0,01
Calidad de la carne
Grasa Intramuscular, % 0,62 0,38 <0,10
Proteina, % -0,13 0,10 < 0,20

El efecto positivo del alelo A sobre el creci-
miento ha sido anteriormente descrito en
razas de cerdos de produccion intensiva
para un rango de pesos inferiores a los 100
kg (Kim et al., 2000; Ovilo et al., 2006). En el
presente estudio, el efecto positivo de esta
mutacién sobre el crecimiento se confirma
para el periodo de engorde comprendido
entre los 100 y 160 kg registrado en cerdos
grasos sometidos a manejo extensivo. El
efecto negativo de este alelo sobre el rendi-
miento de algunas piezas nobles (paletas y
lomos) ha sido ya descrito en canales de cer-
dos de origen Chino-Europeo sacrificados
con 127 kg de peso medio (Ovilo et al.,
2006). Dadas las multiples diferencias entre
tipos genéticos, de produccion y de despie-
ce, no hay motivo para sorprenderse de que
en este trabajo en cerdos Ibéricos el efecto
significativo detectado sobre la composi-
cién de la canal corresponda al peso de los
jamones. Los resultados en conjunto son
congruentes con el efecto del cambio ami-
noacidico Asp298Asn en la proteina MC4R
sobre la regulacién del apetito y del creci-
miento relativo de tejido graso y muscular.

Por esta via se explicaria asimismo el posible
efecto del alelo A sobre el contenido de
grasa intramuscular.

A la vista de las frecuencias alélicas de gen
MC4R y de la magnitud y sentido de sus
efectos estimados sobre caracteres produc-
tivos y de calidad, no parece recomendable
su utilizacion en la seleccién de cerdos Ibéri-
cos con objetivos andlogos al del esquema
de AECERIBER. La selecciéon favorable para el
alelo G carece practicamente de oportuni-
dades dada su frecuencia abrumadoramen-
te mayoritaria en la poblacién, y el modera-
do efecto de este alelo sobre el porcentaje
de piezas nobles va unido al riesgo de un
importante efecto negativo sobre el conte-
nido de grasa intramuscular. Con cierta ale-
gria, Burgos et al. (2006) han sugerido una
seleccion a favor del alelo A en la poblacién
de cerdos Ibéricos para favorecer un engra-
samiento aun mayor, pero podemos afirmar
que este tipo de seleccion —cuyo objetivo es
muy discutible— penalizaria ademas el ren-
dimiento en piezas nobles. En nuestra opi-
nion soélo estaria justificada —de confirmarse
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el efecto positivo de este alelo sobre el con-
tenido de GIM- para la seleccion de una
linea de madres destinada al cruce con
machos de raza Duroc. Los productos de
este cruce, ampliamente extendido dentroy
fuera del area de produccién tradicional, se
engordan en cebadero con pienso comercial
y se sacrifican con peso similar y edad muy
inferior (9-10 meses) a las de los Ibéricos
puros engordados en extensivo (160 kg y
14-18 meses). Un mayor contenido de GIM,
innecesario en las canales de cerdos lbéricos
puros, puede ser deseable en animales cru-
zados Duroc x Ibérico para optar a una
mayor calidad de productos o para reducir
los costes de produccién mediante la dismi-
nucién del peso o edad de sacrificio. En tal
caso deberian realizarse previamente estu-
dios de asociaciéon en animales cruzados,
dado que los efectos del gen MC4R sobre
los caracteres de interés son dependientes
del entorno genético singular de cada
poblacién de cerdos (Park et al., 2002;
Jokubka et al., 2006; Stachowiak et al.,
2006).
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Resumen

A partir de los datos disponibles hasta la fecha en el marco del proyecto LIPGEN, se ha llevado a cabo
un andlisis preliminar para la detecciéon de QTL relacionados con las concentraciones plasmaticas de
colesterol y triglicéridos a dos edades. En dicho proyecto se generd una poblacién experimental de
370 machos de una linea comercial Duroc, distribuidos en cinco familias de hermanos paternos. De
esta poblacion experimental se extrajeron dos muestras de sangre a los 40 (369 registros) y a los 180
(267 registros) dias de edad, sobre las que se midieron las concentraciones plasmaticas de colesterol
total, colesterol ligado a lipoproteinas de alta y de baja densidad, y triglicéridos. Todos los individuos
mas los cinco machos parentales se han genotipado para 110 microsatélites informativos distribuidos
alo largo de todo el genoma. El analisis de QTL revel6 la presencia de varias regiones del genoma rela-
cionadas con las concentraciones plasmaticas de colesterol, lipoproteinas y triglicéridos en los cromo-
somas 3, 4, 5, 6, 8 y 12. Estos resultados vendrian a confirmar la naturaleza poligénica del metabolis-
mo del colesterol en porcino, y proporcionan una valiosa informacién para el estudio de la
arquitectura genética de estos caracteres.

Palabras clave: QTL, colesterol, porcino

Summary

QTL affecting plasma cholesterol and triglycerides concentrations in pigs

A preliminary genome scan for plasma cholesterol levels in pigs was carried out. An experimental popula-
tion of 370 males distributed in five half-sib families was generated from a commercial Duroc line. These
animals were measured for plasma cholesterol, low density lipoproteins, high density lipoproteins and
triglyceride concentrations, at 40 (369 records) and 180 (267 records) days of age. All individuals recorded
plus the five parental boars were genotyped for 110 informative microsatellites covering the whole
genome. The QTL analyses revealed several genomic regions with significant gene effects on plasma cho-
lesterol, lipoproteins and triglyceride concentrations on chromosomes 3, 4, 5, 6, 8 and 12. These results
yield very valuable information aimed to understand the genetic architecture of these traits.

Key words: QTL, cholesterol, pigs
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Introduccion

El colesterol se transporta en el torrente
sanguineo en asociacion con lipoproteinas,
siendo las mas conocidas las lipoproteinas
de alta (HDL) y baja (LDL) densidad. Los ele-
vados niveles de colesterol plasmatico en
humanos representan uno de los principales
factores de riesgo de enfermedades cardio-
vasculares. En el caso del porcino también
se ha descrito un cuadro de hipercolestero-
lemia familiar, caracterizado por la presen-
cia de elevados niveles de colesterol y apoli-
poproteinas B, C-lll y E que conduce a
lesiones vasculares ateroscleréticas similares
a las descritas en humanos (Hasler-Rapacz et
al. 1995). De este modo y a pesar de las dife-
rencias en el metabolismo lipidico entre
humano y porcino, la especie porcina puede
considerarse un modelo animal de gran
interés para el estudio de los factores gené-
ticos que regulan las concentraciones plas-
maticas de colesterol y triglicéridos, profun-
dizando de este modo en el conocimiento
sobre las dislipemias. Desafortunadamente,
la informacion disponible acerca de la
arquitectura genética del metabolismo del
colesterol en porcino es sumamente escasa.
Hasta la fecha tan solo se ha realizado un
unico barrido genémico (Hasler-Rapacz et
al., 1998), mostrando que la hipercolestero-
lemia familiar en porcino esta asociada con
la segregacion de la mutacién R84C del
receptor de LDL. No obstante, la naturaleza
poligénica del metabolismo del colesterol
en humano y ratén hace pensar que deben
existir otras muchas regiones gendémicas
implicadas en la variacion de estos caracte-
res todavia por determinar en porcino. En el
marco del proyecto LIPGEN, se ha llevado a
cabo un andlisis preliminar de QTL para las
concentraciones plasmaticas de colesterol
total, LDL, HDL y triglicéridos en una pobla-
ciéon comercial Duroc.
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Material y Métodos

El material animal procede de una linea
comercial Duroc, utilizada en la produccién
de jamoén curado de calidad. Con animales
de esta linea, se gener6 una poblacion de
familias de hermanos paternos, mediante el
apareamiento de cinco verracos parentales
con 370 hembras, y tomando un solo des-
cendiente de cada camada. Estos animales
fueron castrados, se trasladaron al Centro
de Control Porcino del IRTA (CCP) tras el
destete, y fueron controlados durante el
periodo de cebo (hasta unos 120 kg de peso
vivo y 190 dias de edad). Durante su estan-
cia en el CCP se extrajeron dos muestras de
sangre de estos animales, sobre los 40 y los
180 dias de edad, en las que se midieron los
niveles plasmaticos de colesterol total
(CHOL), LDL, HDL vy triglicéridos (TG). La
tabla 1 muestra la estructura y el tamafo de
los datos fenotipicos disponibles para reali-
zar el presente estudio. Todos los individuos
controlados mas los cinco machos parenta-
les fueron genotipados para un total de 110
microsatélites informativos distribuidos a lo
largo de todo el genoma. En el momento de
realizar el presente analisis no obstante, tan
solo un 80% de los microsatélites estaban
genotipados en todos los individuos de la
poblacién experimental.

Los analisis se realizaron dentro de cada
una de las cinco familias de hermanos
paternos, mediante la aproximaciéon descri-
ta por Knott et al. (1996) para el analisis de
familias de medio hermanos. El modelo
comun de analisis en todos los casos fue:
yy=u+fi+Bcov;+ap;+e;
donde:

y; representa las observaciones fenotipicas
de cada individuo i, en este estudio las con-
centraciones plasmaticas de CHOL, LDL, HDL
y TG a 40 y 180 dias de edad.
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f,es un efecto sistematico, en nuestros analisis
granja de origen para las medidas a 40 dias y
lote de control para las medidas a 180 dias.

By cov;; son el coeficiente de regresion y la
edad a la extraccién de sangre para el anali-
sis respectivamente. Esta covariable tan solo
fue considerada para las medidas a 40 dias
de edad, ya que la edad no resulté significa-
tiva para los caracteres medidos a 180 dias
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de edad (resultados obtenidos en analisis
previos).

pj es la probabilidad de que un individuo
haya heredado uno de los alelos del padre
comun, calculada mediante la aproximacién
descrita en Knott et al. (1996).

a es el coeficiente de regresion de los feno-
tipos sobre la probabilidad de haber recibi-
do uno de los alelos del padre comun.

Tabla 1. Numero de registros disponibles (N) para las concentraciones plasmaticas de lipidos a dos
edades y media (desviacion estandar) de las variables analizadas (en mg/dl) por familia de hermanos

paternos

Table 1. Number of records available for plasma lipid concentrations at two ages and mean (standard

deviation) of the analysed traits (mg/dl) for each one of the five paternal half-sib families

BR22311 BR112290 BR18035 BL12445 BL12441
Padre 1 Padre 2 Padre 3 Padre 4 Padre 5
A 40 dias N=50 N=95 N=78 N=83 N=63
Colesterol total 88.00 (33.12) 84.23 (26.71) 83.00 (32.32) 75.54 (11.15) 77.13 (14.83)
HDL-colesterol 33.72(10.62) 31.98 (10.12) 32.33(12.30) 30.50 (6.36) 30.57 (7.42)
LDL-colesterol 45.18 (21.24) 42.14 (16.88) 42.66 (20.30) 35.87 (7.85) 38.98 (10.74)
Triglicéridos 48.52 (19.51) 50.42 (24.02) 40.03 (14.42) 45.77 (22.35) 37.65 (11.41)
A 180 dias N=43 N=85 N=45 N=54 N=40
Colesterol total 126.91 (25.30) 130.38 (25.57) 121.62 (25.51) 116.96 (20.45) 132.43 (20.03)
HDL-colesterol 51.34 (13.11) 53.92 (11.77) 51.25(10.22) 49.13 (9.42) 54.19 (8.19)

LDL-colesterol
Triglicéridos

64.25 (16.91)
56.05 (27.52)

64.26 (17.58) 61.01(16.76)
59.86 (24.77) 46.24 (20.47)

57.31(12.70)
52.96 (22.62)

69.52 (14.49)
44.10 (19.97)

La mayor parte de los analisis se llevaron a
cabo utilizando el software QTL express des-
arrollado por Haley y Knott, disponible en
http:/qtl.cap.ed.ac.uk/. Para cada andlisis se
realizé un test de F con un grado de libertad
en el numerador. Los umbrales de significa-
cion se determinaron empiricamente
mediante permutacién de los datos (Chur-
chill and Doerge, 1994), realizando un total
de 5000 permutaciones en cada andlisis
independiente (cromosoma*familia*carac-
ter) para obtener la distribucion de F bajo la
hipétesis nula (ausencia de QTL). Los umbra-
les de significacion obtenidos difirieron para

cada combinacién cromosoma-familia (de
5.0 a 7.6 para los umbrales al 5%), pero no
difirieron sustancialmente entre caracteres.
Finalmente, en cada combinacién cromoso-
ma-familia se tomé el umbral de F mas con-
servador como umbral sugestivo para todos
los caracteres.

Resultados y Discusion

Los QTL mas relevantes identificados en el
barrido genémico realizado dentro de fami-
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lia para las concentraciones plasmaticas de
colesterol y triglicéridos a los 40 y los 180
dias de edad se muestran en la tabla 2. A
pesar de esperar una moderada potencia
en este analisis preliminar, los resultados
muestran la presencia de QTL altamente
significativos (a nivel cromosémico) en dis-
tintas regiones del genoma porcino. Una de
las regiones con mayor significacion se
mapeod en el intervalo 80-92 cM del cromo-
soma 3, donde se detectaron QTL para
CHOL, LDL, HDL y TG a los 40 dias de edad.
Estos QTL se mapearon en posiciones proxi-
mas al QTL descrito por Andersson-Eklund
et al. (1998) para el area del Longissimus
Dorsi. Es de particular interés que esta
region del genoma porcino (3g1.4-2.6) es
ortéloga a la region 2p13-p25 del genoma
humano, donde también se ha descrito un
QTL para TG, HDL y LDL (Wang y Paigen,
2005). También en el cromosoma 3 de porci-
no, aunque en posiciones distantes a las de
los QTL aqui descritos, se han descrito QTL
para el contenido de androstenona en la
grasa (Quintanilla et al., 2003) y para carac-
teres de crecimiento (e.g. Bidanel et al.,
2001).

También se encontraron evidencias de la
segregaciéon de un QTL para CHOL40 y
LDL40 en el intervalo 68-72 cM del cromo-
soma 6, donde Grindflek et al. (2001) des-
cribieron un QTL para grasa intramuscular.
Asimismo y aunque con menor significa-
cion estadistica (p<0.05 a nivel cromosémi-
co), también se identificaron QTL para
HDL40 y TG180 en el cromosoma 4, en
posicion (80 cM) similar a la de los QTL
anteriormente descritos para otros carac-
teres relacionados con el metabolismo lipi-
dico, como el espesor del tocino dorsal o la
composicién de la grasa subcutanea
(Pérez-Enciso et al., 2000; Bidanel et al.,
2001; Varona et al., 2002). Estos resultados
sugieren que las regiones de los cromoso-
mas 4 y 6 anteriormente mencionadas con-
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tienen uno o varios genes con efectos
pleiotropicos sobre el metabolismo de los
acidos grasos y el colesterol.

Adicionalmente, en una de las familias se
identificaron QTL altamente significativo
para TG180 y TG40 en distintas posiciones
de los cromosomas 4 (24 cM) y 6 (144 cM)
respectivamente. Este resultado adquiere
especial relevancia si se tiene en cuenta que
las regiones 4p1.3-1.5 y 693.1-3.5 del geno-
ma porcino ortélogas a las regiones 8q22-24
y 1p31-36 del genoma humano, dénde tam-
bién se han descrito QTL para la concentra-
cion plasmatica de TG (Wang y Paigen,
2005). De este modo, estos resultados pare-
cen indicar que los cromosomas 4 y 6 podri-
an contener multiples loci con efectos sobre
el metabolismo lipidico en porcino.

Otros QTL relevantes, ligados a diferentes
medidas de lipidos plasmaticos, se encontra-
ron el los cromosomas 5, 8 y 12. Aunque
apenas existen referencias a los QTL relacio-
nados con los niveles de lipidos plasmaticos
en porcino, cabe tener en cuenta que si se
han descrito QTL en estos cromosomas rela-
cionados con el engrasamiento y la compo-
sicion de la grasa (Bidanel et al., 2001; Quin-
tanilla et al., 2002; Clop et al., 2003).

Conclusiones

Un analisis preliminar ha permitido detec-
tar diversas regiones genémicas en los cro-
mosomas 3, 4, 5, 6, 8 y 12 significativamen-
te ligadas a las concentraciones plasmaticas
de colesterol y triglicéridos. Estos resulta-
dos vendrian a confirmar la naturaleza
poligénica del metabolismo del colesterol
en porcino, y proporcionan una importante
informacién para continuar el estudio de la
arquitectura genética de estos caracteres.
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Tabla 2. Resultados significativos del barrido genémico realizado para las concentraciones
plasmaticas de colesterol total, colesterol ligado a lipoproteinas de alta (HDL) y baja (LDL) densidad y
triglicéridos a los 40 y los 180 dias de vida
Table 2. Significant results of the genome scan for total cholesterol, high (HDL) and low (LDL) density
lipoproteins and triglyceride plasma concentrations at 40 d and 180 d

SSCA Caracter Familia Posicion (cM)B F-ratio
3 Colesterol total 40d 14 84*** g* 14.59 7.84
3 HDL-colesterol 40d 14 84*** 16** 17.25 10.57
3 LDL-colesterol 40d 1 84** 11.38

3 Triglicéridos 40d 1 80** 9.24

3 HDL-colesterol 180d 1 92* 7.12

4 HDL-colesterol 40d 1 80* 6.09

4 Colesterol total 180d 3 0* 8.86

4 LDL-colesterol 180d 3 4* 8.95

4 Triglicéridos 180d 24 24*** 80* 17.79 5.63
5 Colesterol total 40d 5 56* 6.35

5 LDL-colesterol 40d 25 96* 76* 6.72 7.03
5 Triglicéridos 40d 5 64** 11.07

5 Triglicéridos 180d 4 16* 7.40

6 Colesterol total 40d 1 68** 10.68

6 LDL-colesterol 40d 1 72*** 13.72

6 Triglicéridos 40d 12 8% 144** 5.77 9.72
8 Colesterol total 40d 4 44+** 12.77

8 HDL-colesterol 40d 4 36** 12.90

8 LDL-colesterol 40d 4 48* 6.52

8 LDL-colesterol 180d 4 16* 5.91

12 Colesterol total 40d 1 88** 9.04

12 HDL-colesterol 40d 1 88* 6.97

12 LDL-colesterol 40d 1 88** 9.58

12 HDL-colesterol 180d 15 88* 60* 6.31 5.75

ASSC=Sus Scrofa Chromosome; B *=p<0.05; **=p<0.01; ***=p<0.001, a nivel cromosémico.
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Resumen

Se ha derivado una formula aproximada para predecir la respuesta de la seleccion por reduccién de
varianza del tamafio de camada en conejos con un modelo que postula que una parte de la varianza
ambiental esta controlada genéticamente. Esta férmula ha sido evaluada mediante simulaciones
MCMC. La semejanza entre la respuesta predicha y la simulada en diez generaciones de seleccion es
muy alta cuando la intensidad de seleccion es baja o moderada, pero menor cuando la intensidad de
seleccién aumenta. También se presenta una evaluacién de la potencia estadistica para detectar la res-
puesta por reduccion de varianza en tres disefios de seleccion utilizados para el tamafo de camada en
conejo. La potencia aumenta con la intensidad de seleccién para los tres disefios y con la duracién del
experimento. La seleccién divergente es el disefio mas eficiente para detectar la respuesta, seguido de
una linea seleccionada y del disefio con una linea seleccionada y otra control. Para la seleccién diver-
gente, se obtiene una potencia del 80% después de 6 generaciones con presiones de seleccion alta e
intermedia.

Palabras clave: Varianzas heterogéneas, Respuesta a la seleccién, Conejos

Summary

Selection for reduced variance

An approximate formula to predict response to selection for reduced variance of litter size in rabbits
is derived under a model postulating that the environmental variance is partly under genetic control.
The formula is evaluated using computer simulations. The agreement between predicted and
observed results over a period of ten generations of selection is excellent if selection intensity is low to
moderate, and less so, as selection increases. An evaluation of the statistical power to detect response
to selection for reduced variance under three designs mimicking a prospective experiment involving
litter size in rabbits is also reported. Power increases with selection intensity for all three designs and
with the duration of the experiment. Divergent selection is the most efficient design followed by a
single selected line and then by the design involving a selected and a control line. For divergent selec-
tion, power approaches 80% after 6 generations of selection at intermediate and high selection inten-
sities.

Key words: Heterogeneous variances, Response to selection, Rabbits
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Introduccion

En produccién animal, la seleccién se ha
centrado principalmente en aumentar la
media de un caracter, como el caso del
tamafio de camada en especies prolificas
(cerdos y conejos). Sin embargo, debido a la
baja heredabilidad del caracter, la seleccion
ha tenido poco éxito, muy inferior al espe-
rado. Reducir la varianza ambiental del
tamano de camada implicaria aumentar su
heredabilidad y con ello sus posibilidades
de éxito en la selecciéon. Ademas es bien
conocido que la elevada varianza del tama-
fio de camada puede tener importantes
consecuencias econémicas derivadas de la
escasa viabilidad de camadas muy numero-
sas y de las dificultades de manejo de cama-
das de tamafo muy distinto. Seria deseable
que una coneja produjera altos tamafnos de
camada y que estos fueran similares en
todos sus partos. Recientemente hay traba-
jos que muestran la existencia de mecanis-
mos moleculares afectando la variacién
fenotipica (Queitsch, C., Sangster, T.A., Lind-
quist, S., 2002). También, hay trabajos en
genética cuantitativa indicando que parte
de la variacion ambiental puede estar bajo
control genético (Sorensen y Waagepeter-
sen 2003 y Ros et al., 2004). Estos estudios
son importantes porque abren la posibili-
dad de controlar la variacion, fenotipica o
ambiental, de un caréacter a través de la
seleccioén. En el caso del tamano de camada,
la mayor parte de la variacion fenotipica es
ambiental, siendo la varianza genética una
parte inferior al 10% del total, y en muchas
ocasiones inferior al 5% de la variacion
total.

En este trabajo se presenta una formula
aproximada para predecir la respuesta a la
seleccién por variacién fenotipica y se testa
su precision usando simulacion MCMC. Tam-
bién se discuten diferentes disefios de un
experimento de seleccién para reducir la
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varianza, teniendo en cuenta la potencia
del test en cada uno de los disefios.

Material y métodos
Modelo genético

San Cristobal-Gaudy et al. (1998) propusie-
ron un modelo en el que la varianza resi-
dual tiene estructura genética. Se asume
que la distribuciéon de muestreo de los datos
es Gaussiana, con forma

vib.aa* p.p* - N Xb+ £a+ Wp,

explX'b*+ L a*+ W 'p*h

(1)
Donde los vectores b y b* contienen efectos
ambientales (en este caso, efecto genera-
cion), y X, Z, W son matrices de incidencia
conocidas. Los efectos aditivos a y a* se
asumen distribuidos normalmente

NG~ NDGEA) .

I:-r' - t r.: F:”.lf r.."
WT Q¥ i,

Fete 5 @
donde A es la matriz de relaciones genéti-
cas, 02, es la varianza aditiva genética de la
media del caracter, 0%, es la varianza gené-
tica aditiva de la varianza ambiental del
caracter, p es el coeficiente de correlacion
genética y ® corresponde al producto de
Kronecker. Los vectores p y p* contienen los
efectos ambientales permanentes para la
media y la varianza ambiental del caracter
respectivamente, y se asumen independien-
tes con distribuciones,

p Iul;', ~ N(0.f 2 ),

s, ~ N0 S o)



94

donde I, es la matriz con tamafo igual al
numero de hembras con camadas y 02p y
ozp* son las varianzas de los ambientes per-
manentes. Mas detalles pueden encontrarse
en Sorensen y Waagepetersen (2003).

Prediccion de la respuesta genética a la
seleccion

Se presupone que el objetivo de la seleccion
es reducir la varianza ambiental. El criterio
de seleccion empirico es la varianza de
datos de una hembra, en este caso la varian-
za del numero de gazapos entre los partos
de una hembra. La seleccién direccional se
describe usando la siguiente funcion lineal
de la "fitness”

Wiyl =1=55 )

| . o
~ 4" es el criterio de

donde ¥ 72"
seleccién, s es una pequeia cantidad que
describe la intensidad de la seleccion artifi-
cial y n es el nimero de datos por hembra.
La "fitness” del genotipo (a, a*) se define
como

Wi a%) = Elwiv)la.a%) =1-sE05" la,a%)

= —yexpib®+a ¥ +p¥).

La respuesta a la seleccion de a* en un
ambiente determinado (condicionado en
b* y a los components de varianza) es,

'||HH

= ffar =

1"_ ir .
¥

—-r ~ expiXh’ =

W - -

a*idada” =

. e 3
——ri’l.[l'l—u WT —eF,
= |
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donde ,I',I:— L R Sl R ¢ r:l_'. "

T e g
+explXh + E—+

I'. La varianza (in-

condicional) del criterio de seleccion S% es
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Escribiendo la intensidad de selecciéon

- B = o
fom T'u'l aris 1 (San Cristobal-Gaudy et al.,
i

1998), se deriva, que la respuesta en a*
debida a la seleccién basada en el criterio S?
viene dada por la siguiente expresién

K. =—i

|
[i1+

1i n=1

wxp-jrr__:. +arl -1
(5)

La respuesta predicha a tiempo t es aproxi-
madamente tRa*.

Prediccion de la respuesta correlacionada
de la media

La respuesta correlacionada de a, dado b* y
los componentes de varianza es

R, f J‘

wim,a*
.':l-.u a¥ufda® =

& oF

WwogT

Ir.lr:_.. |_'!'._1'!|| _".'.l'.l- 4

La prediccion de la respuesta correlacionada
a tiempo t es aproximadamente tCRa .
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Estudio de simulaciéon

Se realiz6 un experimento de simulacién con
el objetivo de testar la precisién de las for-
mulas expuestas anteriormente, ademas de
estudiar la potencia del test para detectar la
respuesta a la selecciéon por reduccién de
varianza en tres disefos diferentes. Estos
tres disefios tienen el mismo numero de ani-
males y corresponden a una sola linea selec-
cionada, a una linea seleccionada y una linea
control y a dos lineas seleccionadas una
hacia arriba y otra hacia abajo. En cada uno
de los tres disefos se aplicé tres intensidades
de seleccién: baja (Proporcion de selecciona-
dos P = 50%), intermedia (P = 33%) y alta (P
= 15%). La seleccion fue aplicada en un solo
sexo. La funcién lineal de la “fitness” (4), es
una aproximaciéon del modelo de seleccién
utilizado en simulacién, por lo que se espera
un mejor comportamiento para bajas inten-
sidades de seleccion.

Los datos fueron generados por el modelo
especificado en (1), (2), y (3). Los valores
genéticos aditivos de la descendencia fue-
ron generados usando las reglas mendelia-
nas estandar bajo el modelo infinitesimal y
teniendo en cuenta el coeficiente de con-
sanguinidad.

El nimero de animales usado por generacion
en los tres disefios fue de 200, (40 machos y
160 hembras). Este tamafio corresponde al
espacio disponible en una granja experimen-
tal de la Universidad de Orihuela, donde un
experimento de selecciéon para reducir la
varianza del tamafo de camada en conejo se
va a realizar. Cada una de las 160 hembras
producen tres datos y el indice $? es calculado
para cada hembra. La descendencia para
crear la siguiente generacion fue tomada de
hembras (madres) con los menores valores de
s2.

Los parametros utilizados en la simulacién
de los datos proceden de un analisis Bayesia-
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no de datos de tamafo de camada en cone-
jo aplicando el modelo descrito por (1), (2) y
(3). Estos datos provienen de un experimen-
to de seleccion de 20 generaciones. Las esti-
mas de las medias posteriores de los para-
metros relevantes fueron las siguientes;
b=10, b*=2.25, 02, =1.28, 02, =0.14, p=-0.75,
02p =0.7 and ozp* =0.15.

La respuesta a la seleccion (verdadera) para
la varianza de un caracter en una genera-
cion dada, se definié como la media de los
valores genéticos aditivos a* pertenecientes
a cada generacion. De manera similar, la
respuesta correlacionada a la seleccion (ver-
dadera) de la media corresponde a la media
de los valores de a.

Potencia del test

La potencia del test se calculo a través de
una estima Monte Carlo, obtenida como el
porcentaje de replicas en cada generacién
en las que la respuesta a la seleccion fue
"detectada”. Esto implica simular datos
bajo la hipotesis nula (una muestra aleato-
ria de machos y hembras con respecto S%y
fijar el nivel de significacion al 5% de error
de tipo I) y bajo la hipotesis alternativa (la
selecciéon basada en $?).

Resultados

Ejemplos de las respuestas aditivas predi-
chas y observadas (verdaderas) se dan en la
figura. Las respuestas observadas (medias
de 200 replicas) corresponden a las lineas
continuas, y las respuestas predichas a las
lineas con puntos remarcados. La figura
muestra claramente que para intensidades
de seleccion relativamente bajas o medias
(P =50% o P =33%) la respuestas predichas
y observadas son similares (las dos lineas se
sobreponen). Cuando la intensidad de selec-
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ciéon es relativamente alta (P = 15%), las pre-
dicciones son menos precisas. Los valores de
la potencia del test para detectar la respues-
ta a la seleccién por reduccién de varianza
(respuesta en S?) en los tres disefios y para
las tres presiones de seleccion se muestran
en la tabla 1. La potencia aumenta con la
intensidad de seleccién y con la duracién
del experimento de seleccién para los tres
disefos. La seleccion divergente (D3) es la
mas eficiente sequida del disefio con solo
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una linea de seleccién (D1) y del disefio con
dos lineas una seleccionada y otra control.
Para D3, la potencia es del 80% después de
6 generaciones con presiones de seleccion
alta e intermedia. Para D1, las potencias son
aceptables a partir de la 7 generaciéon y con
intensidad de seleccion alta. La potencia
para detectar respuesta en D2 es de 82%,
después de 10 generaciones y solo en el
caso de aplicar una alta intensidad de selec-
cion.

Figura 1. Respuesta a la seleccién para diferentes disefios de seleccién e intensidad de seleccién.

Figure 1. Response to selection for different selection design and selection intensity.

Tabla 1. Potencia del test
Table 1. Power of the test

P =50% P=33% P=15%
T D1 D2 D3 D1 D2 D3 D1 D2 D3
1 0.01 0.03 0.04 0.02 0.03 0.06 0.04 0.02 0.06
3 0.05 0.07 0.23 0.04 0.09 0.30 0.13 0.13 0.39
5 0.08 0.13 0.54 0.16 0.22 0.65 0.22 0.28 0.71
7 0.21 0.21 0.67 0.41 0.28 0.80 0.44 0.38 0.91
10 0.45 0.37 0.83 0.62 0.46 0.96 0.77 0.49 1.00

D1, D2 y D3 corresponden a un experimento con una linea de seleccién, a un experimento con una linea de selec-
cién y otra control, y a un experimento de seleccion divergente, respectivamente.
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Conclusiones

Se desarrollo una expresion para predecir la
respuesta a la seleccion por varianza y se
estudio su validez usando simulacién. Las
respuestas predichas son satisfactorias cuan-
do la intensidad de seleccion no es muy alta.
También se estudio la potencia de test para
detectar la respuesta a la seleccion por la
varianza, usando una estructura familiar
determinada y usando tres disefios de selec-
cion. En este estudio se muestra que al
menos son necesarias 7 generaciones de
selecciéon para que la probabilidad de la
deteccién de la respuesta sea aceptable. La
selecciéon divergente es el mejor disefo,
seguido del disefio de una sola linea de
seleccion.

Si se mantuviera la media estable mientras
se intenta controlar la varianza, se necesita-
ria realizar un experimento de mayor tama-
flo para obtener una adecuada potencia.
Desde un punto de vista de genética cuanti-
tativa, es deseable entender la evolucion de
0%,y de ¢%,. bajo el modelo presentado, asi
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como la evolucion de S2. Actualmente esta-
mos trabajando en el desarrollo de estos
temas.
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¢Es razonable un residuo simétrico?
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Resumen

Los modelos estadisticos habituales en la evaluacién genética de reproductores asumen distribuciones
simétricas para todos los parametros aleatorios. En los ultimos afos se ha producido un desarrollo teo-
rico de distribuciones asimétricas. El objetivo de este trabajo es estudiar la adecuaciéon de las distribu-
ciones asimétricas para modelizar el caracter tamafo de camada en porcino. Para ello, se han analiza-
do 2.072 datos de numero de lechones nacidos vivos, producidos por 657 cerdas y con una genealogia
disponible de 765 triada de individuo-padre-madre. En todos los andlisis se incluyeron en el modelo
los efectos orden de parto y rebafio-afio-estacion como efectos sistematicos, y los efectos genético adi-
tivo y ambiental permanente como efectos aleatorios con distribucién normal. Para los efectos resi-
duales se consideraron tres distribuciones diferentes: 1) Normal simétrica, 2) Normal asimétricay 3) t
asimétrica. Los tres modelos estadisticos se compararon mediante un Factor de Bayes. El modelo mas
adecuado correspondié a la distribucién Normal asimétrica (Modelo 2). La media posterior de la here-
dabilidad fue 0.063, con una desviacion estandar posterior de 0.028. La distribucion de residuos obte-
nida fue fuertemente asimétrica, indicando que las fuentes de variacién no controladas por el mode-
lo tuvieron, en su mayor parte, una influencia negativa sobre la prolificidad.

Palabras clave: Evaluacién genética, inferencia bayesiana, distribuciones asimétricas, prolificidad

Summary

¢Why residuals are symmetric in genetic evaluation?

Statistical models for genetic evaluation make use of Gaussian or t residual distributions. However,
some new statistical development allows using asymmetric distribution for the residual not controlled
by the model. We have analysed a data set of litter size on pigs consisting of 2072 data for number of
piglets born alive from 657 sows, with a total pedigree of 765 individual-sire-dam triplets. The model
includes order of parity and herd-year-season systematic effects, Gaussian additive genetic effects and
Gaussian permanent environmental effects. In addition, we use three different distributions for the
residuals. 1) Symmetric Gaussian distribution, 2) Asymmetric Gaussian distribution and 3) Asymmetric
t distribution. The three statistical models were compared using a Bayes Factor. The most suitable
model corresponds to the asymmetric Gaussian distribution (Model 2). The posterior mean of heri-
tability was 0.063, with a posterior standard deviation of 0.028. The resulting distributions of the
residuals are strongly asymmetric, indicating that the sources of variation not controlled by the model
have mostly a negative influence on the prolificacy. The asymmetry parameter can be understood as a
measure of sensibility to negative environmental influences on the phenotype.

Key words: Genetic evaluation, bayesian inference, asymmetric distributions, prolificacy
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Introduccion

Los modelos habituales de evaluacién de
reproductores asumen generalmente un
modelo donde los efectos desconocidos se
distribuyen mediante una distribucién nor-
mal (Henderson, 1984). Esta asuncién impli-
ca que los efectos no controlados por el
modelo son muchos y de pequefia magni-
tud, y convergen hacia la distribucién nor-
mal por el teorema central del limite. Stran-
den y Gianola (1999) propusieron sustituir
la distribucién normal por una distribucién
mas robusta como la distribucién t, que per-
mite la presencia de valores mas extremos y
evita el sesgo provocado por el tratamiento
preferencial.

Tras generaciones de seleccién, las poblacio-
nes productivas de las especies domésticas
han incrementado su potencial genético
considerablemente. Por lo tanto, bajo condi-
ciones ambientales adecuadas, producen
rendimientos que resultaban impensables
antes de la seleccion. Dado su patrimonio
genético, es dificil imaginar un fuerte incre-
mento productivo causado por efectos no
contemplados en el modelo, pero por el
contrario resulta sencillo pensar en multiples
causas que conlleven una reduccién drastica
del rendimiento (patologias, olas de calor o
de frio, estrés, etc.). Este razonamiento nos
sugiere que un modelo que contemple resi-
duos de naturaleza asimétrica posiblemente
pueda ser mas apropiado como modelo de
evaluacién de reproductores.

En los ultimos afios se han desarrollados
varios procedimientos de modelizacién de
distribuciones no simétricas (Fernandez et
al., 1998; Sahu et al., 2003; Jara y Quintana,
2005). En este trabajo se presenta una eva-
luacién de modelos con residuos asimétricos
con datos de prolificidad en porcino.
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Material y métodos

Se han utilizado 2.072 datos de prolificidad
(namero de lechones nacidos vivos) produci-
dos por 657 cerdas de una poblacion comer-
cial de seleccion con una media fenotipica
de 8.59. Se utilizé una genealogia consisten-
te en 765 triadas individuo-padre-madre.
Los datos fueron distribuidos en 6 6rdenes
de parto (1°, 2°, 3°, 4°, 5° y 6° o superior), y
en 43 efectos rebafo-afo-estacion.

Los datos se analizaron utilizando el siguien-
te modelo animal:

y = Xp+Zu+Zp+e

Donde se incluyeron los efectos orden de
parto y rebafo-afo-estacion como efectos
sistematicos (B), ademas de los efectos
genético aditivo (u) y ambiental permanen-
te (p). Las distribuciones a priori de los efec-
tos sistematicos se asumieron uniformes
acotadas, y las distribuciones de los efectos
genético aditivo y ambiental permanente se
asumieron normales multivariantes.

Ademas, se contemplaron tres distribucio-
nes distintas para el residuo:

1) Distribucion normal simétrica:
y ~ N(XB + Zu, 1o2)

2) Distribuciéon normal asimétrica:
y ~ SN(XB + Zu, Iogl A)

3) Distribucién t asimétrica:
y ~ ST(XB + Zu, Io2 1)

Los modelos se compararon mediante un
Factor de Bayes para modelos jerarquicos
(Garcia-Cortés et al., 2001; Varona et al.,
2001).

Resultados

Los resultados de la comparacién de mode-
los se presentan en la tabla 1. Puede obser-
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varse que el Factor de Bayes entre los mode-
los que asumieron distribuciones asimétri-
cas en el residuo (modelos 2 y 3) y el mode-
lo habitual de evaluaciéon de reproductores
(modelo 1) tomo valores superiores a 10%4.
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El factor de Bayes entre los modelos con
residuos normales asimétricos (modelo 2) y t
asimétricos (modelo 3) no fue relevante,
aunque favorecié levemente al modelo nor-
mal asimétrico.

Tabla 1. Factor de Bayes entre los tres modelos (a) comparados con distinta distribucién para el
efecto residual
Table 1. Bayes Factor comparison between the three models (a) with different residual distributions

Modelo 1 Modelo 2 Modelo 3
Modelo 1 1.00 4.89x 1043 7.41x104
Modelo 2 2.04 x 10 44 1.00 1.51
Modelo 3 1.35x 1044 0.66 1.00

(a) Modelo 1: distribucién normal simétrica; Modelo 2: distribucion normal asimétrica; Modelo 3: distribucién t asi-

métrica.

La tabla 2 muestra un resumen de las distri-
buciones marginales posteriores de los
parametros de dispersidon bajo el modelo 2.
La heredabilidad posterior tomé valores
entorno al 6%. La media posterior del para-
metro de asimetria (1) fue considerable-
mente negativa (-2.81), con una desviacién
posterior de 0.2. La distribucion de los efec-
tos residuales condicionados a las medias

posteriores de la varianza residual (02) y el
pardmetro de asimetria (1) se presenta en
la figura 1. En dicha figura se aprecia que
la distribucién obtenida para los residuos
fue fuertemente asimétrica, indicando que
la fuentes de variacién no controladas por
el modelo tuvieron, en su mayor parte,
una influencia negativa sobre la prolifici-
dad.

Tabla 2. Medias Posterior (MP) y Desviaciones Estandar Posterior (DSP) de los parametros de
dispersion (a) bajo el modelo con distribucion normal asimétrica para el residuo (modelo 2)
Table 2. Posterior means (MP) and Posterior Standard Deviations of the variance components (a) under
the model with a Gaussian Asymmetryc Distribution

o? aé o? h? A
MP 0.425 0.622 2.876 0.063 -2.808
DSP 0.196 0.212 0.366 0.028 0.200

(a) 02: varianza genética aditiva; of): varianza ambiental permanente; o2: varianza residual; A: parametro de asime-
tria de la distribucion de los efectos residuales; h?: heredabilidad.
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Figura 1. Distribucion de los efectos residuales condicionados a las medias posteriores de la varianza
residual (og) y el pardmetro de asimetria (A).
Figure 1. Residual Distribution conditioned to the posterior means of the residual variance (oﬁ) and
the asymmetry parameter (A).

Discusion

Los resultados obtenidos en el presente tra-
bajo muestran que, en la poblacién analiza-
da, los modelos con distribuciones asimétri-
cas son mas apropiados para la evaluacién
genética del caracter tamafo de camada. La
comparacion de los dos modelos con distri-
bucién asimétrica para los residuos no per-
mite concluir de un modo taxativo cual es el
mas adecuado. De todas formas, si parece
que el modelo con distribucién normal asi-
métrica, menos parametrizado, seria ligera-
mente mas probable.

La distribuciéon posterior obtenida corrobo-
ra la hipotesis previamente planteada sobre
la distribucion asimétrica negativa de los

residuos, los cuales recogerian aquellos fac-
tores no sistematicos y de origen no genéti-
co que comportan una reduccion de las pro-
ducciones, como pudiera ser una eventual
patologia o una situacion de estrés. En este
sentido, la aplicacion de modelos con resi-
duos asimétricos en procesos de evaluacion
genética evitaria la penalizacién de aque-
llos reproductores que hayan podido sufrir
una eventualidad de origen ambiental que
determine un menor rendimiento, asi como
la penalizacién de sus parientes, al permitir
residuos de mayor magnitud en sentido
negativo.

Los resultados obtenidos para la heredabili-
dad (tabla 2) fueron similares a los obteni-
dos en otros trabajos sobre prolificidad en
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porcino (Noguera et al., 2002), quedando
comprobado que el uso de una distribucién
asimétrica influye en la prediccion de los
valores mejorantes pero no modifica sustan-
cialmente los resultados en términos de
heredabilidad.

Ademas, el modelo con distribuciones asimé-
tricas ofrece informacion adicional. Por una
parte, las estimas de los efectos sistematicos
estan referidas a la potencialidad productiva
en esa combinacién ambiental. Por otra
parte, el pardmetro de asimetria se puede
interpretar como la perdida de produccién
debida a causas ambientales direccionales.

Sefalaremos, finalmente, que una posible
extension del modelo consiste en la intro-
duccién de una jerarquia en el parametro
de asimetria (1), permitiendo que éste varie
entre efectos sistematicos e incluso entre
individuos. Esta modelizacion permitira
obtener valores mejorantes para la sensibili-
dad de los individuos ante las influencias
ambientales direccionales.
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Resumen

Resulta complicado evaluar el ajuste de los modelos de riesgos proporcionales dado que los tests
disponibles actualmente, en su mayoria graficos, adolecen de un importante grado de subjetividad.
En este sentido, hemos desarrollado un procedimiento de bootstrap paramétrico para testar el ajus-
te de los modelos de supervivencia. El procedimiento se fundamenta en la generacién de réplicas de
la base de datos mediante simulaciones de Monte Carlo a partir de las estimaciones obtenidas para
los diferentes pardmetros de cada modelo, y la subsiguiente delimitacion de los intervalos de boots-
trap para la supervivencia estimada mediante Kaplan-Meier a lo largo del espacio paramétrico estu-
diado. Las deficiencias de ajuste se evidencian cuando la supervivencia real no se encuentra dentro
del intervalo de bootstrap. Este procedimiento se contrastd sobre datos de supervivencia hasta el
destete de terneros de raza Bruna dels Pirineus, asumiendo cuatro distribuciones paramétricas de
riesgo base distintas (exponencial, Weibull, exponencial dependiente del tiempo y Weibull depen-
diente del tiempo) asi como el modelo semiparamétrico de Cox. En este contexto, los modelos expo-
nencial dependiente del tiempo y Cox no mostraron desajustes significativos, al contrario que los
tres modelos restantes. Dadas las ventajas computacionales de los modelos paramétricos, el modelo
exponencial dependiente del tiempo parece preferible para el analisis de la supervivencia de los ter-
neros de raza Bruna dels Pirineus.

Palabras clave: Ajuste de modelos, Bootstrap paramétrico, Longevidad, Riesgos proporcionales,
Supervivencia

Summary

Analysis of proportional hazards models fitting with parametric bootstrap

It is difficult to test the fitting of proportional hazards models because the available tests, mainly
graphical tests, suffer from a substantial degree of subjectivity. In this sense, we developed a para-
metric bootstrap procedure to test de fitting of survival models based on the simulation of data set
replicates through Monte Carlo simulation and taking as starting point the estimates previously
obtained for the parameters of each model. Bootstrap intervals for the Kaplan-Meier survival estimate
were established along the parametric space analyzed. Significant fitting deficiencies were revealed
when the observed survival was not included within the bootstrapped interval. This approach was
tested on a survival data set of Bruna dels Pirineus beef calves, assuming four different parametric
baseline hazard functions (exponential, Weibull, exponential time-dependent and Weibull time-
dependent) and the Cox's semiparametric model. Within this context, exponential time-dependent
and Cox’s models did not show significant deviations, whereas the remaining ones suffered from
important over and underestimations of the reference statistic. Given the lower computational
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requirements of parametric models, the exponential time-dependent one seemed preferable for the

analysis of Bruna dels Pirineus calves survival.

Key words: Model fitting, Parametric bootstrap, Longevity, Proportional hazards, Survival

Introduccion

La supervivencia o longevidad de los anima-
les son caracteres de interés para los gana-
deros tanto desde un punto de vista econ6-
mico como de bienestar animal (VanRaden
y Wiggans, 1995; Scientific Veterinary Com-
mittee, 1997). Las técnicas de analisis de
supervivencia (Cox, 1972; Prentice y Gloec-
kler, 1978; Ducrocq et al., 1988a,b) resultan
preferibles para el estudio de la longevidad
del ganado ya que tienen en cuenta la con-
tinuidad del proceso de mortalidad y permi-
ten la inclusién de registros censurados para
aquellos animales con fecha de baja desco-
nocida. Durante las Gltimas décadas se han
desarrollado tanto aproximaciones paramé-
tricas (Famula, 1981; Wolynetz y Binns,
1983; Ducrocq et al., 1998a,b) como no
paramétricas (Cox, 1972; Prentice y Gloec-
kler, 1978), con importantes diferencies en
cuanto a su flexibilidad y demandas compu-
tacionales, lo cual evidencia la importancia
de una eleccién acertada del modelo de
andlisis. Desafortunadamente existen sélo
unos pocos tests graficos para evaluar el
ajuste de los modelos de supervivencia
(Ducrocq et al., 2000), los cuales resultan
muy subjetivos y no son aplicables cuando
los datos se ven afectados por variables
dependientes del tiempo (Tarrés et al.,
2005).

En este contexto, hemos desarrollado un
procedimiento de bootstrap paramétrico
para contrastar el ajuste de los modelos de
supervivencia, tomando la funcién de
supervivencia empirica de Kaplan-Meier

(Kaplan y Meier, 1958) como funciéon de
referencia. Nuestra metodologia determina
de manera precisa el ajuste del modelo a lo
largo del tiempo, estableciéndose intervalos
de bootstrap para cada punto temporal.
Este método ha sido comprobado en una
base de datos de supervivencia de terneros
de raza Bruna dels Pirineus, asumiendo
diferentes distribuciones para la funcién de
riesgo base.

Material y Métodos

Bootstrap paramétrico

Los métodos bootstrap se usan de manera
rutinaria par aproximar la distribucion de
cualquier estadistico de interés (r). Desde un
punto de vista paramétrico, el procedimien-
to de bootstrap consiste en tres pasos carac-
teristicos: a) definicién del modelo asumido
para los datos, b) re-muestreo mediante
simulaciéon de Monte Carlo y calculo del
estadistico x, y ¢) construcciéon de la distribu-
cion de bootstrap de m. En el caso de los
modelos de riesgos proporcionales, el proce-
dimiento se fundamenta en definir uno o
varios modelos de partida, obtener las esti-
maciones referentes a los parametros y efec-
tos considerados en esos modelos, y simular
nuevos registros de longevidad (T) los cua-
les, en el caso de un modelo Weibull o expo-
nencial (o = 1) se pueden generar a partir de
(Press et al., 1992):
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doénde a es un valor aleatorio generado a
partir de una distribuciéon uniforme entre Oy
1, py A son los parametros estimados para la
distribucion Weibull base, 6 es el vector de
coeficientes de regresion y w; es el vector de
incidencias para un registro i determinado.
En el caso de modelos no paramétricos o con
efectos dependientes del tiempo sera nece-
sario aplicar un método de simulaciéon recu-
rrente (Casellas et al., 2006). Finalmente, los
limites del intervalo de bootstrap se estable-
cen generalmente en los percentiles 0,025 y
0,975.

Bootstrap sobre modelos de supervivencia
de terneros de raza Bruna dels Pirineus

El procedimiento de bootstrap paramétrico
se aplicé sobre una base de datos de super-
vivencia hasta el destete de terneros de raza
Bruna dels Pirineus, previamente analizada
por Tarrés et al. (2005). En total constaba de
2.504 registros de supervivencia tomados
entre los afos 1994 y 2002 en tres explota-
ciones comerciales pertenecientes al Progra-
ma de Control de Rendimientos de la Bruna
dels Pirineus. Se consideraron los cinco
modelos definidos por Tarrés et al. (2005)
(exponencial, Weibull, exponencial depen-
diente del tiempo, Weibull dependiente del
tiempo y Cox con la aproximacion de Tsiatis
(1981) asi como las estimaciones obtenidas
para los pardmetros y los efectos incluidos
en el modelo (ver Tarrés et al. [2005] para
una descripcién detallada de los modelos y
resultados obtenidos). Adicionalmente, se
asumieron censurados todos los registros
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referentes a terneros destetados, aproxima-
damente a los 180 dias de edad.

Referente al procedimiento de bootstrap, se
efectuaron un total de 10.000 re-muestreos
de la base de datos para cada modelo asu-
mido, calculandose la funcién de supervi-
vencia mediante Kaplan-Meier entre los 0 y
los 180 dias de edad para cada iteraciéon de
simulacién.

Resultados y Discusion

Los modelos exponencial y Weibull mostra-
ron desviaciones significativas con impor-
tantes sobre y subestimaciones durante los
primeros dias y los ultimos cuatro meses
antes del destete (figuras 1y 2). En concre-
to, el modelo exponencial sobreestimé la
supervivencia desde el dia 7 al 45, con una
posterior subestimacion a partir del dia 79.
El modelo Weibull alcanzé un ajuste ligera-
mente mejor aunque con subestimaciones
significativas durante la primera semanay a
partir del dia 61. Estos resultados concuer-
dan con los obtenidos por Tarrés et al.
(2005) sobre la misma base de datos y
mediante tests graficos, y son un ejemplo
representativo de la flexibilidad relativa de
los modelos paramétricos (Allison, 1995;
Kleinbaum, 1996). Ambos modelos parecen
sufrir sesgos menores durante las primeras
semanas, probablemente relacionados con
una mayor concentracién de registros com-
pletos de longevidad, los cuales aportan
una cantidad de informacién substancial al
modelo.

El modelo exponencial dependiente del
tiempo mostré un ajuste aceptable, sin
desviaciones significativas a ninguna edad.
La situacion cercana al limite inferior del
intervalo de bootstrap de las estimaciones
de la funcién empirica de supervivencia de
Kaplan-Meier (figura 3) podria sugerir
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algun ligero sesgo en el modelo, aunque
éste no alcanzé en ningun caso el umbral
de significaciéon. Por otro lado, el modelo
Weibull dependiente del tiempo presenté
ligeros sesgos entre los dias 15y 102 (figu-
ra 4). Estos resultados ponen de manifiesto
que el ajuste de modelos de supervivencia
paramétricos puede ser facilmente mejora-
do con la simple incorporacion de efectos
dependientes del tiempo, tal como sugirie-
ron Yazdi et al. (2002) y Tarrés et al. (2005).

Tal como era esperable, el modelo semipa-
ramétrico de Cox (1972) obtuvo el mejor
ajuste, con la funciéon Kaplan-Meier obser-

(b -
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vada discurriendo aproximadamente en el
punto medio entro los limites del intervalo
de bootstrap. No obstante, esta elevada fle-
xibilidad para ajustar distribuciones empiri-
cas de supervivencia conlleva también unas
demandas computacionales de considera-
cion (ver Ducrocq et al. [2000] como ejem-
plo). En este sentido, la disponibilidad de
modelos paramétricos con un ajuste acepta-
ble adquiere una enorme importancia,
sobre todo para el analisis de bases de datos
grandes donde las diferencias en tiempo de
computacién pueden llegar a resultar prohi-
bitivas.

=
(oK
z
<
=4
¥omoa

(S -

(bt -

L} S0 KL 1 S0}
Fiad (diis)

Figura 1. Funcion de supervivencia de Kaplan-Meier (linea negra) y limites del intervalo de boostrap
(lineas grises) para el modelo exponencial de supervivencia.
Figure 1. Kaplan-Meier survival function (black line) and bootstrap interval bounds (grey lines) for
the exponential survival model.
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Figura 2. Funcién de supervivencia de Kaplan-Meier (linea negra) y limites del intervalo de boostrap
(lineas grises) para el modelo Weibull de supervivencia.
Figure 2. Kaplan-Meier survival function (black line) and bootstrap interval bounds (grey lines) for
the Weibull survival model.
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Figura 3. Funcion de supervivencia de Kaplan-Meier (linea negra) y limites del intervalo de boostrap
(lineas grises) para el modelo de supervivencia exponencial dependiente del tiempo.
Figure 3. Kaplan-Meier survival function (black line) and bootstrap interval bounds (grey lines) for
the exponential time-dependent survival model.
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Figura 4. Funcién de supervivencia de Kaplan-Meier (linea negra) y limites del intervalo de boostrap
(lineas grises) para el modelo de supervivencia Weibull dependiente del tiempo.
Figure 4. Kaplan-Meier survival function (black line) and bootstrap interval bounds (grey lines) for
the Weibull time-dependent survival model.
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Figura 5. Funcién de supervivencia de Kaplan-Meier (linea negra) y limites del intervalo de boostrap
(lineas grises) para el modelo de supervivencia de Cox.
Figure 5. Kaplan-Meier survival function (black line) and bootstrap interval bounds (grey lines) for
the Cox survival model.
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Resumen

En este estudio se estimaron las heredabilidades para el peso y la longitud a distintas edades, en dora-
das procedentes de un lote industrial. Se utilizé una muestra de 300 descendientes provenientes de
una puesta masal de 15 padres y 22 madres. La genealogia se estimé mediante la caracterizaciéon de
todos los peces para 6 marcadores microsatélites, cinco especificos de dorada (Sparus auratus L.)
(SaGT41a, SaGT41b, SaGT31, SaGT32, SaGT26) y uno descrito en besugo (Pagellus bogaraveo) (PbMS2).
Para el andlisis de los datos se utilizé un modelo animal considerando como efectos fijos el tanque y el
sistema de cultivo (intensivo o mesocosmos). Las estimas de las heredabilidades fueron 0,25+0,08,
0,29+0,09, 0,29+0,09, 0,20+0,08 para el peso a la edades de 132, 167, 331 y 483 dias, respectivamente.
Para estas mismas edades, las heredabilidades para la longitud fueron 0,36+0,09, 0,37+0,10, 0,21+0,08,
0,21+0,09, respectivamente.

Palabras clave: Heredabilidad, crecimiento, microsatélite, dorada, Sparus auratus

Summary

Preliminary estimates of heritabilities for growth traits in gilthead seabream (Sparus auratus L.)

In this study, the heritabilities for weight and length at different ages, in gilthead seabream from the
industry, were estimated. A sample of 300 offspring from 15 sires and 22 dams were analyzed. The
genealogy was inferred using six microsatellite markers, five specific of gilthead seabream (Sparus
auratus L.) (5aGT41a, SaGT41b, SaGT31, SaGT32, SaGT26) and one unspecific from Pagellus bogaraveo
(PbMS2). An animal model was applied on data base using as fixed factors tank and culture system
(intensive or mesocosms). The estimates of heritabilities were 0.25+0.08, 0.29+0.09, 0.29+0.09,
0.20+0.08, for weight at days 132, 167, 331 and 483 respectively. Also for these ages, the estimates of
heritabilities for length were 0.36+0.09, 0.37+0.10, 0.21+0.08, 0.21+0.09 respectively.

Key words: Heritability, growth, microsatellite, gilthead seabream, Sparus auratus
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Introduccion

Actualmente existen programas de mejora
en piscicultura que estan siendo llevados a
cabo en distintas especies y paises, tanto de
caracter publico como privado, si bien su
numero sigue siendo escaso (Gjedrem,
1997). A pesar de las diferencias bioldgicas y
de mercado entre las distintas especies, los
programas comparten como objetivos, sus-
ceptibles de mejora, aquellos relacionados
con el crecimiento, la presencia de deformi-
dades, la calidad de la carne y la resistencia a
enfermedades. En general, los valores de
heredabilidad de estos caracteres en peces
son buenos, oscilando desde estimas bajas
en los relacionados con la calidad de la carne
(Gjerde y Gjedrem, 1984; Rye y Gjerde, 1996;
Quinton et al., 2005), hasta valores muy
altos para los referidos a la presencia/ausen-
cia de deformidades (Mckay y Gjerde, 1986;
Astorga et al., 2004; Gjerde et al., 2005). De
todos los caracteres, los de crecimiento son
los mas importantes y para los cuales se pro-
ducen considerables progresos genéticos en
el seno de los programas de seleccién en
curso (Gjerde, 1986; O'Flynn et al., 1999).

La dorada es una de las especies de mayor
interés dentro de la acuicultura mediterra-
nea debido a su amplio rango de distribu-
cién geografica y niveles de produccion. Sin
embargo, la implantacién de programas de
seleccién en dorada a escala industrial no es
tan sencillo como en salménidos, ya que
para asegurar la calidad y volumen de sus
alevines se realizan puestas masales a partir
de lotes de reproductores que oscilan entre
los 50 — 60 peces (Brown et al., 2005). Esto
ha dado lugar a que no existan practica-
mente estimas de parametros genéticos,
salvo las realizadas por Knibb et al. (1998)
para el peso, Montero et al. (2001) para el
cortisol plasmatico post-estrés de confina-
miento y Astorga et al. (2004) para la pre-
sencia/ausencia de deformidades.
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En este sentido, en el presente estudio se
han estimado las heredabilidades de carac-
teres de crecimiento a partir de una mues-
tra de los descendientes de un stock comer-
cial de reproductores de dorada.

Materiales y métodos

Un lote de huevos procedentes del stock de
reproductores de la empresa Tinamenor SA
(San Vicente de la Barquera, Cantabria) fue
sembrado en las instalaciones del Instituto
Canario de Ciencias Marinas (Telde, Gran
Canaria). Una vez se produjo la eclosién, las
larvas fueron sometidas a dos sistemas de
cultivo diferentes: intensivo y semi-intensi-
vo, este ultimo conocido como tecnologia
mesocosmos (Hernandez-Cruz et al., 1999).
Después del periodo larvario los peces de
ambas poblaciones se criaron bajo las mis-
mas condiciones intensivas en tanques sepa-
rados. A la edad de 132 dias, una muestra
de 137 peces provenientes del sistema
intensivo y 244 del de mesocosmos se mar-
caron individualmente con Passive Integra-
ted Transponder (PIT; Trovan Daimler-Benz)
en la en cavidad abdominal, tal y como se
describe en Navarro et al. (2004).

Los peces se repartieron en tres tanques de
1.000 | y se criaron bajo condiciones intensi-
vas hasta alcanzar la talla comercial. A las
edades de 132, 167, 331 y 483 dias fueron
pesados y medidos. El reparto del alimento
se realiz6 mediante comederos de autode-
manda utilizando piensos comerciales (Pro-
aqua S.A., Duenas, Palencia). La temperatu-
ra del agua oscil6 entre los 19,32+ 0,07°C en
marzo y los 24,97+ 0,08 °C en septiembre. El
oxigeno disuelto y el flujo del agua fueron
de 5,98+0,01 ppm y de 21 I/min, respectiva-
mente. Las densidades variaron desde los
2,26+0,083 kg/m3y los 35,01+ 1,74 kg/m?3 al
inicio y al final del experimento, respectiva-
mente.
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Tanto los peces marcados con PIT como los
reproductores de los que provenian, fueron
caracterizados genéticamente con seis mar-
cadores microsatélites, cinco especificos de
dorada (SaGT41a, SaGT41b, SaGT31, SaGT32,
SaGT26) (Batargias et al., 1999) y uno descri-
to en besugo (PbMS2) (Stockley et al., 2000).
Para ello, se tomé un fragmento de tejido de
la aleta caudal que fue conservado en 1 ml
de etanol absoluto hasta su procesamiento.
La extraccion de ADN se realizé6 mediante el
método del fenol-cloroformo (Sambrook et
al., 1989), resuspendiéndose en 50m| de TE y
conservandose a 4° C. Los microsatélites fue-
ron amplificados en un termociclador i-
Cycler (Bio-Rad), siguiendo las condiciones de
amplificacion descritas por Batagias et al.
(1999) para los especificos de dorada, y Oliva
et al. (2004) para el marcador PbMS2. Los
productos de amplificacion se analizaron en
un secuenciador automatico de ABI Prism®
3100 (Applied Biosystems, Foster, EE.UU.) y la
determinacién de sus tamafos se realizé
mediante el programa Genotyper (versién
3.7). La inferencia de la genealogia se llevo a
cabo mediante un programa desarrollado
para tal efecto por el Dr. D. Jesus Fernandez
Martin (Dpto. de Mejora Genética Animal,
INIA, Madrid).

Las estimas de las heredabilidades se deter-
minaron a partir de una muestra de 300
individuos del grupo de peces marcados.
Los reproductores que contribuyeron a la
descendencia, a través de una puesta masal,
fueron 15 padres y 22 madres. Se utilizé un
modelo animal, considerando el tanque y el
sistema de cultivo como efectos fijos y el
animal como efecto aleatorio, mediante el
programa VCE (v 5.1.2) (Kovac¢ et al., 2002).

Resultados y discusion

A la edad de 132 dias, el peso y longitud
media de los peces fue de 4,90+0,08 g y
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6,63+0,03 cm, respectivamente, siendo a la
de 167 dias de 20,78+0,29 g y 10,45+0,045
cm. La eleccién de estas fechas para realizar
los muestreos, y estimar ahi las heredabili-
dades en los dos caracteres, viene determi-
nada porque suelen ser éstos los plazos
medios en los cuales los alevines salen de las
empresas de cria hacia las de engorde y
donde éstas ultimas completan la fase de
preengorde previa a la reordenacién de sus
lotes de engorde y/o criba de deformes. Por
su parte, a los 331 dias, edad a la cual la inci-
piente maduracion sexual (Zohar et al.,
1978; Micale y Perdichizzi, 1990) puede
interferir negativamente sobre el crecimien-
to (Ginés et al., 2003) (en este lote concreto
se correspondié esa edad con la estacién
reproductiva), el peso y longitud media fue
de 189,95+1,90 g y 20,54+0,06 cm, respecti-
vamente. Finalmente, al alcanzar la talla
comercial, a los 483 dias de edad, peso y
longitud fueron de 351,03+3,18 g vy
25,27+0,07 cm, respectivamente.

Las estimas de las heredabilidades para el
peso y la longitud a las distintas edades se
presentan en la tabla 1. Como se aprecia,
los rangos de variacién estuvieron com-
prendidos entre 0,20 y 0,29 para el peso, y
entre 0,21y 0,37 para la longitud. En cuan-
to al peso, las estimas son ligeramente infe-
riores a la heredabilidad descrita por Knibb
et al. (1998), si bien la estima de estos auto-
res fue realizada después de una seleccién
masal. Las correlaciones genéticas entre el
peso y la longitud en todas las edades estu-
vieron comprendidas entre 0,94+0,04 a la
edad de 483 dias, y 0,99+0,01 a la edad de
132 dias.

Las heredabilidades del presente estudio
ponen de manifiesto que la dorada es una
especie con una notable componente gené-
tica aditiva para los caracteres de crecimien-
to en momentos econémicamente impor-
tantes para la industria. Maxime si se tiene
en cuenta que han sido obtenidas segun las
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pautas de manejo que siguen las empresas,
en el sentido de que los lotes de engorde se
constituyen con individuos provenientes de
varias familias. Gracias a esto, se elimina la
fuente de parecido por ambiente comun
que genera la cria separada de las familias
(Herbinger et al., 1999). Por todo ello, la
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implantacién de un programa de mejora
genética en dorada puede ofrecer progre-
sos genéticos comparables a los ya obteni-
dos en otras especies como salmoén del
Atlantico (Gjerde, 1986; O'Flynn et al.,
1999), o el del salmén del Pacifico (Roberto
Neira, comunicacién personal).

Tabla 1. Estimas de heredabilidades para el peso y la longitud a distintas edades, en dorada
Table 1. Estimate of heritabilities for weight and length at different ages, in gilthead seabream

Edad Caracter Heredabilidad
132 dias Peso 0,25 + 0,08
Longitud 0,36 + 0,09
167 dias Peso 0,29 + 0,09
Longitud 0,37 +0,10
331 dias Peso 0,29 + 0,09
Longitud 0,21 £ 0,08
483 dias (sacrificio) Peso 0,20 + 0,08
Longitud 0,21+ 0,09
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Resumen

Se han analizado un total de 296.627 lactaciones, pertenecientes a 102 rebafios de raza ovina Man-
chega, con registros de cantidad de leche, grasa y proteina, asi como de porcentajes de grasa y prote-
ina, todos ellos estandarizados a 120 dias de lactacion, con el fin de estimar parametros genéticos para
los principales componentes de la leche. Dado el elevado nimero de datos se han realizado muestre-
os aleatorios de la poblacion inicial. EIl modelo de analisis utilizado fue un modelo animal multicarac-
ter con medidas repetidas que incluyé como efectos fijos el grupo de comparacién rebafo-afio-esta-
cion (RAE), el numero de lactacion-edad al parto (LE), el nUmero de corderos nacidos (NC) y el
intervalo parto-primer control (IP1C) y como efectos aleatorios, el efecto genético aditivo y el efecto
ambiental permanente. Las heredabilidades estimadas fueron 0.16, 0.13, 0.14, 0.10 y 0.28 y los resul-
tados de repetibilidad 0.37, 0.31, 0.35, 0.15 y 0.41 para los caracteres Leche120, KgG120, KgP120, %
G120y %P120 respectivamente, resultando todas ellas inferiores a las obtenidas en otras razas ovinas
lecheras y a las descritas en analisis previos en esta misma raza. Los resultados para las diferentes
muestras generadas fueron similares entre si asi como a las estimas obtenidas para cada uno de los
caracteres considerados por separado (modelos univariantes) utilizando todas las lactaciones de la
poblacién inicial, no existiendo pérdida de precisién en los resultados al utilizar muestreos bajo un
modelo multivariante. Las correlaciones genéticas resultaron elevadas y positivas entre Leche120,
KgG120y KgP120 y moderadas y negativas entre leche120, % G120y %P120. Dada la importancia eco-
némica de estos dos Ultimos caracteres, en un futuro préximo sera de interés su inclusiéon dentro del
objetivo de seleccion.

Palabras clave: ovino lechero, pardmetros genéticos, heredabilidad, composicion de la leche

Summary

Genetic parameters of milk traits in manchega breed sheep

A total of 296,627 lactation records which include milk, fat, protein yields (leche120, KgG120, KgP120)
and fat and protein content (% G120, %P120) belonging to 102 herds of Manchega sheep breed were
used to estimate genetic parameters for milk traits. Because the higher number of data available, ran-
dom samplings from the initial population were carried out. A multivariate animal model with repeat-
ed measures was used to estimate variance conponents. Model included comparison group herd-year-
season of lambing, lambing number-age at lambing, number of lambs born and the period of time
between lambing and the first test-day, as fixed effects and the additive genetic and the permanent
environmental as random effects. Estimated heritabilities were 0.16, 0.13, 0.14, 0.09 and 0.28 and
repeatabilities were 0.37, 0.31, 0.35, 0.15 y 0.41 for leche120, KgG120, KgP120, % G120y %P120
respectively, which were lower than those found in other dairy sheep breeds and in previous studies in
Manchega breed. Results from samples were quite similar among them and with the results obtained
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from univariate animal models for each single trait using all data available and no lost in precision
using random samplings with a multivariate model were reported. Genetic correlations were high
and positive between yields and moderately positive between % G720 and %P120, and negative or
null between yields and composition. Because the economic importance of % G720 and %P120, it
would be interesting to include both traits in the breeding objective.

Key words: dairy sheep, genetic parameters, heritability, milk composition

Introduccion

El Esquema de Seleccion de la Raza Ovina
Manchega (ESROM) se desarrolla en el Cen-
tro Regional de Seleccién y Reproduccion
Animal (CERSYRA) de Valdepefas (Ciudad
Real) desde 1986. La finalidad del programa
desde su inicio ha sido potenciar la produc-
cion lechera de la raza. A lo largo de estos
20 afos de seleccién se ha conseguido un
progreso genético para produccién lechera
de 0,85 litros/aino (Jurado et al., 2006), lo
que representa un 0,84% de la media feno-
tipica. La leche se destina practicamente en
su totalidad a la elaboracién de queso Man-
chego, amparado por una Denominacién de
Origen, muy apreciado en el mercado y que
revaloriza el precio final del producto.

En la actualidad el programa de mejora
plantea considerar otros caracteres como el
contenido graso y proteico de la leche,
implicados directamente en el rendimiento
tecnoloégico de la leche en la elaboracion
del queso e importantes desde un punto de
vista econdmico ya que la leche se paga por
Hectogrado de Extracto Seco Util (Hgdo.
ESU) que depende directamente del conte-
nido en grasa y proteina de la leche (ESU =
% grasa + % proteina).

El objetivo de este trabajo fue estimar los
parametros genéticos para producciéon de
leche estandarizada a 120 dias de lactacién
(Leche120), asi como para los principales
componentes de la leche (Kg. de grasa
(KgG120), Kg. de proteina (KgP120), por-
centaje de grasa (% G120) y porcentaje de

proteina (%P120)) igualmente estandariza-
dos a 120 dias de produccion.

Material y métodos
Datos

El Control Lechero Oficial (CLO) se realiza
de forma sistematica en la raza ovina Man-
chega desde 1989 en el Centro Regional de
Seleccidon y Reproduccién Animal (CERSYRA)
de Valdepefias. La metodologia empleada
consiste en la realizaciéon de cuatro contro-
les por lactaciéon, de mafiana y de tarde de
manera alternada (método AT, ICAR 1995).
Los datos provienen de rebafos pertene-
cientes al nucleo de seleccion de la raza
ovina Manchega, adscritos a un programa
de mejora para el incremento de la canti-
dad de leche por lactacién, en el que los
rebafios estan conectados a través de un
esquema de machos de referencia. La cone-
Xion se establece por la presencia en los
rebafios de un minimo de 10 hijas de tres
machos de IA. Desde su inicio y hasta el afo
2005, se dispone de un total de 445.735 lac-
taciones distribuidas en 210 rebafos, con
registros de cantidad y de calidad de leche.
Debido al gran nimero de datos existentes,
en este estudio se han considerado exclusi-
vamente registros pertenecientes a los 102
rebafos que en la actualidad pertenecen al
nucleo de seleccion y que realizan control
de rendimientos. Sobre éstos se realizaron
cinco muestreos aleatorios, estando consti-
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tuida cada muestra por un total de 20 reba-
flos y un tamano medio de 69.230 lactacio-
nes por muestra. Asimismo, se exigié que las
lactaciones tuviesen datos de produccién
(Kg. de leche estandarizados a 120 dias) y
de calidad (Kg. de grasa, porcentaje de
grasa, Kg. de proteina y porcentaje de pro-
teina, todos ellos estandarizados a 120 dias
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de lactaciéon) en al menos dos de los cuatro
controles de que constan, y que los rebafios
gue constituyen cada una de las muestras
estuviesen conectados.

La tabla 1 muestra un resumen de los datos
utilizados en este estudio, y en la tabla 2 se
presenta la media y desviacién estandar
para los caracteres de interés.

Tabla 1. Resumen de los registros productivos de ovino Manchego utilizados en el estudio
Table 1. Data characteristics of Manchega sheep breed

Numero de rebanos

Numero de lactaciones

Animales en genealogia

Padres

Numero medio hijas por padre

Madres

Animales con padre y madre conocidos
Animales con padre y madre desconocidos

102
296.627
91.728
623

29
11.948
10.123
52.674

Tabla 2. Media y desviacion estandar de los caracteres lecheros
Table 2. Means and standard deviations of milk traits

media s.d.
Leche (Kg.) 148,57 64,98
Grasa (Kg.) 9,89 4,39
Proteina (Kg.) 8,42 3,55
% Grasa (g/L) 56,82 12,17
% Proteina (g/L) 47,77 4,64

Estimacion de los parametros genéticos

La estimacion de los distintos parametros
genéticos se realizé6 mediante la metodolo-
gia REML utilizando el programa REMLF90
de Misztal (Misztal et al., 2002). Se utilizo
un modelo animal multivariante con medi-
das repetidas, cuya ecuacion matematica
fue la siguiente (Legarra y Ugarte, 2001;
Serrano et al., 2003):

Yijkimn = W + RAE; + LE; + NC, + IP1C, + &, +
P,* sijklmn
donde,

Yijkimn: K9 de leche, Kg. de grasa, Kg. de
proteina, % de grasa y % de proteina
estandarizados a 120 dias de produccion.

H: media poblacional

RAE;: rebafio - afio de parto - estacion de
parto ( de 1.243 a 1.726 niveles para las
cinco muestras y 5211 niveles para la pobla-
cién total)

LE;: numero de parto - edad de parto (114
niveles)

NC, : nimero de corderos nacidos en el
parto (4 niveles)
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IP1C, :
niveles)

intervalo parto - primer control (3

a,, : efecto genético aditivo.
P, : efecto ambiental permanente.

Eijkimn - residuo.

Como paso previo al calculo de parametros
genéticos, se realizé un andlisis de varianza
para los factores incluidos como efectos
fijos en el modelo mediante el procedi-
miento GLM del paquete estadistico SAS
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(SAS®, 1998) resultando todos ellos signifi-
cativos (p < 0,001).

Resultados y discusion

La tabla 3 muestra los componentes de va-
rianza estimados para cada uno de los carac-
teres a estudio a partir del modelo multiva-
riante en las cinco muestras, y a partir del
modelo univariante en la poblacién total.

Tabla 3. Componentes de varianza para los caracteres en estudio: varianza genética aditiva (o%a),
varianza ambiental permanente (c%p), varianza residual (c%¢) y repetibilidad (r) para los caracteres
kilos de leche (Leche120), kilos de grasa (KgG720) y proteina (KgP120) y porcentaje de grasa (% G120)
y proteina (% P120) estandarizados a 120 de lactacion en la raza ovina Manchega segun los modelos

univariante y multivariante utilizados

Table 3. Genetic, permanent enviromental and residual variances, heritability and repetibility for
milk, fat and protein yields and fat and protein concentration standarizaded to 120 days of lactation
in Manchega breed

mo1* mo02 mo03 mo4 mo05 univar™®
leche120 o%a 292,9 404,9 382,7 350,4 385,3 339,6
o?p 480,3 474,8 481,0 483,8 535,7 545,9
o 1344 1529 1513 1368 1498 1463
r 0,37 0,37 0,36 0,38 0,38 0,38
KgG120 o%a 1,212 1,782 1,688 1,372 1,606 1,328
o?p 2,114 2,250 2,003 1,884 2,327 2,358
o 7,299 9,738 8,282 7,207 8,475 8,382
r 0,31 0,29 0,31 0,31 0,32 0,31
KgP120 o?a 0,783 1,055 1,047 0,886 0,981 0,889
o?p 1,359 1,399 1,388 1,327 1,556 1,539
o2 4,106 4,766 4,538 4,015 4,594 4,424
r 0,34 0,34 0,35 0,36 0,36 0,35
% G120 o%a 0,103 0,116 0,113 0,125 0,103 0,119
o?p 0,086 0,062 0,066 0,070 0,062 0,063
0% 0,935 1,095 1,018 0,952 0,973 1,033
r 0,17 0,14 0,15 0,17 0,15 0,15
%P120 o%a 0,046 0,056 0,051 0,056 0,053 0,054
o?p 0,032 0,020 0,025 0,024 0,026 0,023
o2 0,109 0,111 0,109 0,106 0,117 0,109
r 0,42 0,42 0,41 0,43 0,40 0,41

*m01, m02, m03, m04, m05: resultados de la estima de componentes de varianza para cada uno de los caracteres en
cada una de las cinco muestras utilizadas en el andlisis multivariante / m01, m02, m03, m04, mO05: variante compo-
nents for milk traits to each sample used with a multivariate model.
**univar: resultados de la estima de componentes de varianza para cada uno de los caracteres por separado bajo un
modelo univariante / univar: variante components for milk traits with a multivariate model.
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La tabla 4 muestra la heredabilidad (en la
diagonal) y las correlaciones genéticas
(sobre la diagonal) y fenotipicas (bajo la
diagonal) para los caracteres en estudio. Los
resultados corresponden a la media de las 5
muestras bajo el modelo multivariante.

Los componentes de varianza estimados en
cada una de las cinco muestras aleatorias
bajo un modelo multivariante y los obteni-
dos de la poblacién total bajo un modelo
univariante han resultado similares.

Las varianzas fenotipicas resultantes fueron
mayores bajo el modelo univariante como se
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esperaba al considerar éste toda la variabili-
dad de la poblacion y el modelo multivarian-
te muestreos de la misma. El componente
residual de la varianza fenotipica es mayor
bajo el modelo multivariante debido a la
perdida de informacién asociado al mues-
treo. No obstante, las diferencias son peque-
fias y no afectan a la precisién en la estima de
parametros. Asimismo, los resultados para
cada una de las cinco muestras son similares,
y Unicamente se aprecian diferencias mode-
radas entre las muestras m07 y m02 debidas
al propio muestreo.

Tabla 4. Heredabilidades (en la diagonal), correlaciones genéticas (sobre la diagonal) y fenotipicas
(bajo la diagonal) para los caracteres kilos de leche (Leche120), kilos de grasa (KgG120) y proteina
(KgP120) y porcentaje de grasa (% G120) y proteina (%P120) estandarizados a 120 de lactacién en la
raza ovina Manchega
Table 4. Heritabilities (diagonal), genetic correlations (above the diagonal) and phenotipic
correlations (below the diagonal) for milk, fat and protein yields and fat and protein concentration
standarizaded to 120 days of lactation in Manchega breed

Leche120 KgG120 KgP120 %G120 %P120
Leche120 0,16 0,94 0,96 -0,29 -0,45
KgG120 0,87 0,13 0,95 0,01 -0,28
KgP120 0,97 0,85 0,14 -0,14 -0,22
%G120 -0,14 0,30 -0,08 0,10 0,64
%P120 -0,29 -0,16 -0,07 0,29 0,28

Media de los resultados obtenidos en las cinco muestras. El error estandar se situ6 en el rango 0,05 - 0,2 / Mean of

the results for the five random samplings . Standard errors ranged from 0,05 to 0,2.

Las repetibilidades (tabla 3) para los distin-
tos caracteres han resultado similares a las
obtenidas en otras razas. Asi, los valores
obtenidos en fueron de 0.36-0.38, 0.14-0.17
y 0.40-0.43 en Manchega y de 0.40, 0.21, y
0.38 en Churra (Othmane et al., 2002) para
los caracteres leche120, % G120y %P120 res-
pectivamente, de 0.40-0.47 para el caracter
leche120 en raza Latxa (Serrano et al., 2001)
y de 0.37-0.52 y 0,21-0.35 para los caracteres
leche120 y %P120 respectivamente y en
raza Manchega (Serrano et al., 2001). La

repetibilidad para el caracter porcentaje de
grasa resultd ser menor que la sefalada en
los trabajos anteriores. El porcentaje graso
de la leche tiene una marcada variabilidad
individual mayor a la de otros componentes
de la leche (Arias et al., 2005). La existencia
de pocas medidas repetidas por animal (Uni-
camente el 37% de las ovejas presentan mas
de dos lactaciones) y la falta de registros
genealégicos podrian ser otras causas de la
baja magnitud de las estimas para la compo-
sicién grasa y proteica de la leche.
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En general, las heredabilidades (tabla 4)
resultaron inferiores a las obtenidas en la
razas ovinas Latxa (Legarra y Ugarte, 2001),
Churra (Othmane, 2000), Sarda (Sanna et
al., 2000) y Lacaune (Barillet, 1997), asi
como a las obtenidas en estudios previos en
raza Manchega (Serrano et al., 2001). Los
caracteres cantidad de leche, grasa y protei-
na presentaron heredabilidades modera-
das, mientras que las de los porcentajes de
grasa y proteina fueron baja y alta respecti-
vamente. Como se sefialé arriba, la variabili-
dad de manejo, la falta de medidas repeti-
das por animal y de registros genealégicos,
asi como la mayor variabilidad de la grasa
en leche podrian explicar estos resultados.
Las correlaciones genéticas entre cantidad
de leche y kilogramos de grasa y proteinas
resultaron altas y positivas, siendo modera-
damente negativas las correlaciones entre
la produccién de leche y los porcentajes de
grasa y proteina.

Las estimas de heredabilidad obtenidas en
cada una de las cinco muestras resultaron
muy similares, con rangos de 0,14 - 0,17
para Leche120, de 0,12 — 0,14 para KgG120,
de 0,13 - 0,15 para KgP120, de 0,09 - 0,10
para % G120y de 0,26 — 0,30 para %P120.
Asimismo, se compararon éstos resultados
con los obtenidos a partir de modelos unica-
racter para cada uno de los cinco caracteres
considerando el total de registros de que se
disponia inicialmente (296.627 lactaciones).
Las heredabilidades obtenidas fueron de
0.15, 0.11, 0.13, 0.09 y 0.27 para Leche120,
KgG120, KgP120, % G120y %P120 respecti-
vamente, muy similares a la media de los
resultados de las cinco muestras (tabla 3)
aunque siempre algo superiores estos ulti-
mos.

La elevada heredabilidad (0,28) del caracter
%P120, su importancia desde un punto de
vista econémico y el hecho de que la selec-
cién hacia cantidad de leche exclusivamente
conducird a una reduccion del porcentaje
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de proteina como consecuencia de la corre-
laciéon genética negativa entre ambos carac-
teres, hacen que este caracter sea de gran
interés para el programa de mejora genéti-
ca de la raza Manchega. También resulta de
interés econdmico el caracter % G120, aun-
que su heredabilidad (0,09) sea menor.

Conclusiones

En este trabajo se presenta la estima de los
pardmetros genéticos para los principales
componentes de la leche en raza ovina
Manchega. Dado el elevado numero de
registros de que se disponia se realizaron
muestreos aleatorios de la poblacién inicial,
obteniéndose resultados muy similares en
cada una de las cinco muestras analizadas
para los cinco caracteres de interés bajo una
aproximacién multivariada, y muy similares
a los resultados del total de la poblacién
cuando se realizaron andlisis para cada
caracter por separado. El muestreo aleato-
rio de un numero apropiado de rebafios
(N=20) permitié realizar los calculos para un
modelo multivariado de 5 caracteres, con
una reduccion en el tiempo de computacion
y con resultados similares.

Las estimas obtenidas han resultado ser
inferiores a las descritas en otras razas ovi-
nas lecheras.

En un futuro préximo los caracteres de cali-
dad, dada su importancia en el rendimiento
industrial de la produccién de leche en la
raza ovina Manchega, podrian ser incluidos
dentro de los objetivos del programa de
mejora genética. La orientacién actual del
esquema hacia cantidad de leche exclusiva-
mente podria conducir a una disminucién de
los porcentajes de grasa y proteina, y en
definitiva de la calidad de la leche. Teniendo
en cuenta que el precio de la leche depende
de estos dos ultimos componentes, parece
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claro el interés econdmico de su inclusion
como criterios de seleccion.
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Evaluacion genética del tamano de camada en sucesivos
partos en una linea materna de cerdos Large White
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Departamento de Mejora Genética Animal, SGIT-INIA, Carretera A Corufia km 7, 28040 Madrid

Resumen

En la evaluacién genética del tamafio de camada en cerdos se consideran usualmente los registros de
distintos partos como medidas repetidas del mismo caracter, que se analizan mediante un modelo ani-
mal de repetibilidad, que asume homogeneidad de varianzas y alta correlacion genética entre partos.
Estas hipotesis se han contrastado en este trabajo mediante el analisis del nUmero de lechones nacidos
vivos registrado en 14.774 camadas nacidas a lo largo de los siete primeros partos de 3.909 cerdas de
una linea Large White empleando un modelo multicaracter (MTM) y un modelo de regresién aleato-
ria (RRM). Las estimas de la heredabilidad (h2) obtenidas con el modelo MTM muestran un valor cre-
ciente desde el parto primero (0,07 £0,01) al sexto (0,28 +0,04), y un valor inferior en el séptimo y ulti-
mo parto (0,13 +£0,02). Con el modelo RRM se obtuvieron estimas mas homogéneas entre los distintos
partos y similares a los del coeficiente de ambiente permanente (h? =~ p? = 0,10). Con ambos modelos
se obtuvieron estimas de la correlacion genética entre partos adyacentes en su mayoria elevadas (p =
0,80), y moderadas o bajas (p; ~ 0,30 — 0,40) entre partos distantes. Estos resultados sustentan el
empleo de modelos MTM o RRM para la evaluacién genética de la prolificidad, que permitirian ade-
mas abordar la mejora de la persistencia del tamafio de camada, que decae sensiblemente en los par-
tos mas tardios.

Palabras clave: Tamafio de camada; cerdos; modelo multicaracter; modelo regresion aleatoria

Summary

Genetic evaluation of litter size for multiple parities in a dam line of Large White pigs

Genetic evaluation of litter size in pigs is usually performed considering litter size from different pari-
ties as repeated measures of the same trait, and fitting an animal model with repeatability, which
assumes homogeneous variances and high genetic correlation between parities. To test these
hypotheses, a total of 14,774 records from the first seven parities for number of piglets born alive
from 3,909 Large White sows were analyzed using a multitrait animal model (MTM) and a random
regression model (RRM). The parameters estimated using the MTM evidenced an increasing tendency
of heritability (h2) from first (0,07 +0,01) to sixth (0,28 +0,04) parities, being its value lower (0,13 x0,02)
in the seventh parity. Values of heritabilities and permanent environmental ratios estimated using the
RRM were similar and fluctuate around 0.10 for the different parities. Using both models, the genetic
correlations estimated between successive parities were high (p, ~ 0,80) and decreased (p; ~ 0,30 -
0,40) as the interval between parities increased. The application of MTM and RRM approaches to
genetic evaluation of pig litter size would be useful to improve its low persistency in the later parities.

Key words: Litter size; pig; multitrait model; random regression model
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Introduccion

La selecciéon para prolificidad realizada
durante las dos ultimas décadas ha permiti-
do obtener progresos genéticos moderados
en el tamafo de camada de algunas lineas
porcinas de utilizacién maternal (Petit et al.,
1988; Estany y Sorensen, 1995; Noguera et
al., 2002). La introgresion de genes de las
razas hiperprolificas chinas del grupo Taihu
ha reforzado estos cambios genéticos para
el tamafio de camada en lineas compuestas
de origen Chino-Europeo (Haley y Lee,
1993). Como el rendimiento reproductivo se
registra a lo largo de sucesivos partos de
cada cerda, entre los que se asume homoge-
neidad de varianza y alta correlaciéon gené-
tica, la evaluacion genética del tamafo o
peso de camada se realiza usualmente
empleando el modelo animal con repetibili-
dad (RM) (Rodriguez et al., 1994; Roehe,
1999). En caso de que las estimas de las
correlaciones genéticas entre el tamafio de
camada en distintos partos fueran substan-
cialmente menores que uno, se ha justifica-
do la utilizacién de modelos multicaracter
(MTM), que contemplan que a lo largo de la
vida reproductiva estén involucrados en el
control de la prolificidad genes o combina-
ciones de genes parcialmente distintos
(Roehe y Kennedy, 1995; Noguera et al.,
2002).

Una tercera alternativa posible es la utiliza-
ciéon de modelos de regresion aleatoria
(RRM), que en los ultimos afios se vienen
utilizando en el andlisis de registros obteni-
dos repetidamente de cada individuo a lo
largo de su actividad productiva. Estos
modelos requieren un menor nimero de
parametros, y permiten también analizar
los cambios temporales de la variabilidad
genética, asi como alterar mediante selec-
cion el patron de evolucidon temporal del
caracter de interés. En cerdos, estos mode-
los se han utilizado para la evaluacién gené-
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tica del consumo de pienso o el crecimiento
(Andersen y Pedersen, 1996; Schnyder et al.,
2001). Aunque se ha propuesto su empleo
en la evaluacion del tamafio de camada
(Schaeffer, 2004), son pocos los trabajos con
este enfoque publicados hasta la fecha
(Lukovic et al., 2004; Fernandez et al., 2005).
El objetivo de este trabajo es la investiga-
cion de la base genética del tamafo de
camada en una linea materna Large White
mediante el empleo de los tres modelos
alternativos (RM, MTM y RRM), y el analisis
de sus efectos respectivos sobre la ordena-
ciéon por mérito genético de los animales
evaluados, con vistas a la mejora genética
de la persistencia de este caracter en los
Ultimos partos de las cerdas madres.

Material y métodos

Datos

Los datos analizados corresponden a 14.774
camadas nacidas de 3.909 cerdas Large
White (LW) del nucleo de seleccion y dos
granjas de multiplicacion de la empresa de
produccién porcina COPESE. El caracter ana-
lizado es el numero de lechones nacidos
vivos por camada (NV). La distribucién del
numero de camadas en las siete categorias
consideradas de ordinal de parto (1° a 7°)
fue de 3.738, 3.035, 2.511, 1.973, 1.529,
1.145 y 823 camadas. El archivo de genealo-
gia consta de 5.813 individuos. La poblacion
base incluye a los ascendientes desconoci-
dos de animales Large White standard que
constituye el origen de esta linea. La poste-
rior importacién de animales Large White
hiperprolificos seleccionados en Francia
hace aconsejable distinguir dos grupos
genéticos adicionales, que corresponden a
los parentales desconocidos de individuos
de este origen genético nacidos antes o des-
pués de 1996.
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Modelos estadisticos

Los modelos de evaluacion genética utiliza-
dos para el andlisis del numero de lechones
nacidos vivos por camada (NV) se describen
seguidamente:

a) Modelo animal con repetibilidad (RM). El
modelo de repetibilidad se representa en
forma matricial como

y=Xg+Z,u+Z,p+e

donde y es el vector de n observaciones (n =
14.774); X, Z , y Z,, matrices de incidencia de
orden n x 65, n x 5.813 y n x 3.909 relacio-
nando con y los parametros en B, uy p, res-
pectivamente; B es un vector de 65 efectos
sistematicos, incluyendo el intercepto (1) y
los efectos de la granja (3), tipo genético del
padre de la camada (4), ordinal de parto (7)
y aflo-estacion (50); u es un vector de 5.813
efectos genéticos aditivos; p es un vector de
3.909 efectos de ambiente permanente aso-
ciados con las cerdas madres y e es el vector
de n residuos. Se asumen las siguientes dis-
tribuciones de los efectos aleatorios:

u| 0 2A, Q, g~N(© Q9o p|c?~N(O,
1,0,2ye|o2~N(@,I, o2

siendo A la matriz de relaciones genéticas
aditivas; Q una matriz de orden 5.813 x 3 y
cuyos elementos q,,, son la proporcion de
genes del animal / procedente del grupo m;
g es el vector de efectos de los 3 grupos
genéticos (Quaas, 1988); I, e I , son matrices
de identidad de orden apropiado, y 6,2, sz
y 0,2 son los componentes de varianza
genética aditiva, de ambiente permanente
y residual, respectivamente.

b) Modelo multicardcter (MTM). En el
modelo multicaracter, el registro de NV en
cada uno de los n, primeros partos se consi-
dera un caracter diferente. Este modelo se
representa en forma matricial:

y=Xf+Zu+e
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donde y es ahora una matriz de observacio-
nes de orden 3.909 x n,(n,= 7 partos); X,y Z
matrices de incidencia, relacionando con y
los parametros en By u; B es una matriz de
orden 58 x n, incluyendo los mismos efectos
sistematicos excepto el ordinal de parto; u
es una matriz 5.813 x n, de efectos genéti-
cos aditivos y e es una matriz 3.909 x n, de
residuos. Se asumen las siguientes distribu-
ciones de los efectos aleatorios

ul3,A Qg~NQgA®3)ye| 3 ~
N@O,1®3,)

siendo Ay Q las matrices ya descritas y g es
ahora una matriz 3 x n, de efectos de los 3
grupos genéticos. Y,y Y son las matrices n,
x n, de (co)varianzas de los efectos genéti-
cos aditivos y residuales.

¢) Modelo de regresion aleatoria (RRM). En
la presente aplicacién de este modelo se
asume como unidad temporal observada el
ordinal de parto t, y se incluye una funcién
que describe la trayectoria fenotipica media
del caracter para los sucesivos valores de t.
Ademas, los efectos genéticos aditivos y
permanentes se modelizan como regresio-
nes aleatorias sobre el ordinal de parto,
intentando reflejar las desviaciones respec-
to a la trayectoria fenotipica de cada indivi-
duo. De acuerdo con Kirkpatrick et al.
(1990), se han utilizado como covariables de
estas regresiones los términos de polino-
mios de Legendre (LG), funciones de la
variable temporal tipificada (t*), con rango
-1 a +1, y obtenida mediante la expresion

t* = [Z(t - tmin) / (tmax - .tmin):I -1

Para las regresiones aleatorias de los efectos
aditivos y permanentes se han empleado
polinomios de Legendre de segundo grado
(LG2), y un polinomio de Legendre de tercer
grado (LG3) para la funcion descriptora de
la trayectoria media del caracter a lo largo
de los diferentes partos. La eleccion del
orden de los polinomios se basé en la pro-
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porcién de la variacion explicada por sus
términos. En notacion matricial este modelo
se representa como

y=Xg+Z,u+Z,p+e

siendo y el vector de las observaciones de
NV; X, Z , y Z, son matrices de incidencia
relacionando con y los nuevos pardmetros
en B, u y p, respectivamente, por lo que
incluyen como covariables los correspon-
dientes términos de los polinomios de
Legendre; B contiene los efectos sistemati-
cos, y en el que un polinomio LG(3) reem-
plaza al intercepto y al efecto del ordinal de
parto; los elementos de u y p son respecti-
vamente los coeficientes de regresion alea-
toria genético aditivos para cada animal y
los coeficientes de regresion de ambiente
permanente para cada cerda con registros y
e es el vector de residuos, que en esta apli-
caciéon se asume no dependen de t. Las dis-
tribuciones asumidas para los efectos alea-
torios son las siguientes
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ul K, A Qg-~N®Qg A®K,), p| K, ~
N@©, 1, ®K)ye| 0.2~ NO,1,®c)

Los calculos para los diferentes analisis se
realizaron utilizando el paquete informati-
co VCE-5 (Kovac y Groneveld, 2003). Para
realizar algunos calculos complementarios
se utilizaron programas facilitados por la
Dra. Maria Jesus Carabafio.

Resultados y discusién

La media del numero de lechones nacidos
vivos en las camadas analizadas fue 10,1
lechones (SD = 3,2), con un rango de varia-
cion entre 0y 22 lechones. Los cambios en la
media del tamafio de camada a lo largo de
los 7 primeros partos se presentan en la figu-
ra 1, que revela la débil persistencia del
caracter en la poblacion Large White anali-
zada. Los resultados obtenidos con el mode-
lo RM permiten disponer de estimas precisas

Hacidos Vivas

-

4 L - L

Partos

Figura 1. Relacién entre el numero medio de lechones nacidos vivos por camada y el ordinal de
parto, y ajuste del polinomio de Legendre de grado 3.
Figure 1. Phenotypic mean by parity for number of piglets born alive: a Legendre polynomial of
degree 3 accounts for the phenotypic trajectory of averaged trait over parities.
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del efecto del ordinal de parto sobre NV
(tabla 1). La maxima expresion del caracter
se alcanza en el parto 3°, registrandose en
los subsiguientes una importante reduccién
del tamafo de camada, que en el 7° es simi-
lar al que presentan las cerdas primiparas.
En otras poblaciones es mas tardio el maxi-
mo valor del caracter, que presenta ademas
una mayor persistencia. Asi en cerdos Ibéri-
cos el tamafio de camada al nacimiento
aumenta del 1¢" al 5° parto, no inicidndose
hasta el 7° un declive significativo (Pérez-
Enciso y Gianola 1992; Rodriguez et al. 1994;
Fernandez et al., 2006). En las razas utiliza-
das usualmente como lineas maternas en la
produccién intensiva (Landrace, Yorkshire)
el maximo tamafo de camada se alcanza
habitualmente en el 4° parto (Roehe y Ken-
nedy, 1995; Noguera et al., 2002), aunque
puedan registrarse diferencias entre distin-
tas lineas comerciales (Moeller et al., 2004).

Parametros genéticos

Los valores de heredabilidad de NV (0,08
+0,01) y del coeficiente de ambiente perma-
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nente (0,07 £0,01) estimados mediante el
modelo RM (tabla 1) corresponden a una
repetibilidad r’= 0,15, y estan dentro del
rango de variacion de las estimas de estos
parametros obtenidas en numerosos estu-
dios revisados por Rothschild y Bidanel
(1988). El valor de la varianza fenotipica (o,?
= 9,79) supone un importante coeficiente
de variaciéon del caracter (CV = 0,31), que
posibilita teéricamente el logro por selec-
cién de cambios genéticos apreciables en
NV pese a su heredabilidad baja.

Este modelo presupone que las medidas
repetidas del caracter tienen una base
genética comun, y las estimas de parame-
tros genéticos del tamafio de camada con él
obtenidas pudieran estar sesgadas por la
eliminacién de las cerdas con peor rendi-
miento reproductivo en los primeros partos.
El modelo MTM permite un tratamiento
mas correcto de ambos aspectos. Si la mayo-
ria de los genes con influencia sobre NV fue-
ran los mismos en los sucesivos partos, se
esperarian valores homogéneos de la here-
dabilidad (h?) y elevados de la correlacién
genética (p) entre todos ellos.

Tabla 1. Estimas de los efectos del ordinal de parto y granja, heredabilidad (h* = o7 /0?)
y coeficiente de ambiente permanente (p? = cgloé) para el nUmero de lechones nacidos
vivos obtenidas mediante un modelo animal de repetibilidad (RM).
Table 1. Estimated efects of parity and farm, heritability (h*> = o2 /0,2)) and permanent environmental
coefficient (p? = 05 /05) for the number of piglets born alive per litter obtained fitting a repeatability
animal model (RM)

Estima  Error tipico Estima Error tipico
Parto Granja

1 -1,72 0,08 1 0,00 0,00

2 -0,48 0,08 0,19 0,10

3 0,00 0,00 3 0,73 0,13

4 -0,36 0,09

5 -0,78 0,10 Cocientes de varianzas

6 -1,30 0,11 h? 0,08 0,01

7 -1,67 0,13 p? 0,07 0,01
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Sin embargo, los resultados de la utiliza-
cion del modelo MTM en este estudio
(tabla 2) muestran un valor creciente de la
heredabilidad de NV desde el parto prime-
ro (0,07 £ 0,01) al sexto (0,28 + 0,04), y un
valor inferior en el séptimo y ultimo parto
analizado (0,13 £ 0,02). Tendencias crecien-
tes de los valores de h? han sido descritas
hasta el cuarto y el sexto partos por Roehe
y Kennedy (1995) y Noguera et al. (2002),
respectivamente. Un incremento ligero de
los valores de h? hasta el sexto parto ha
sido también descrito por Hanenberg et al.
(2001). Ninguno de los autores citados ana-
lizaron partos posteriores al sexto. En
cuanto a las correlaciones genéticas, pre-
sentan valores moderados o bajos entre
partos distantes y solo tres de las 21 esti-
mas superan el valor (p; = 0,80), empirica-
mente adoptado como discriminante de
dos caracteres como genéticamente distin-
tos. Este conjunto de resultados obtenidos
con el modelo multicaracter, en concor-
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dancia con trabajos previos en otras pobla-
ciones (Noguera et al., 2002; Fernandez et
al., 2006), suponen un respaldo a la utiliza-
cion de este tipo de modelos frente al
modelo de repetibilidad.

Como se ha mencionado anteriormente, el
modelo RRM empleado en este estudio
incluye un polinomio de Legendre de orden
3 como descriptor de la trayectoria fenotipi-
ca media del caracter para los sucesivos
valores del ordinal de parto. La proporcién
de la dispersién entre medias por ordinal de
parto explicada por el polinomio LG(3) es de
0,996 (figura 1). En cuanto a las regresiones
aleatorias, los autovalores de las matrices
de (co)varianzas aleatorias y de ambiente
permanente mostraron que, en el presente
estudio, polinomios de Legendre cuadrati-
cos LG(2) fueron suficientes para modelar la
variabilidad de los efectos aleatorios inclui-
dos en el modelo. La proporcién de la
varianza de los coeficientes de regresion

Tabla 2. Estimas de heredabilidades (en diagonal) y correlaciones genéticas (por encima de la
diagonal) para numero de lechones nacidos vivos en los siete primeros partos obtenidas con empleo
de un modelo multicaracter (MTM). Los errores tipicos se presentan entre paréntesis
Table 2. Estimated heritabilities (diagonal) and genetic correlations (above diagonal) for the number of
piglets born alive per litter in the first seven parities, obtained fitting a multitrait animal model (MTM).
(Standard errors between brackets)

Parto 1 2 3 4 5 6 7

1 0,07 0,85 0,20 0,45 0,39 0,24 0,58
(0,01) (0,08) (0,13) (0,12) (0,10) (0,10) (0,06)

2 0,09 0,56 0,75 0,52 0,19 0,45
(0,01) (0,08) (0,08) (0,09) (0,10) (0,12)

3 0,10 0,83 0,56 0,55 0,31
(0,02) (0,08) (0,10) (0,12) (0,13)

4 0,15 0,67 0,57 0,44
(0,02) (0,09) (0,08) 0,11)

5 0,15 0,66 0,88
(0,03) (0,11) (0,05)

6 0,28 0,72
(0,04) (0,08)

7 0,13

(0,02)




128

aleatoria genético aditivos explicada por los
términos constante, linear y cuadratico de
LG(2) fue respectivamente de 0,973, 0,017 y
0,009. Las proporciones equivalentes de la
varianza de los coeficientes de regresion
aleatoria de los efectos permanentes fueron
0,974, 0,025 y 0,001. El empleo de polino-
mios LG(3) quedd descartado, al ser nula la
proporcion de estas varianzas explicada por
su término cubico.

Algunas de las diferencias entre las estimas
de pardmetros obtenidas mediante los
modelos MTM y RRM pueden apreciarse en
la figura 2. La modelizacién como regresio-
nes aleatorias de los efectos genéticos suavi-
za los cambios de sus estimas en relacion con
la variable temporal, algo mas bruscos y
erraticos en la estimaciéon con el modelo
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multicaracter. Un segundo aspecto intere-
sante es la posibilidad de considerar en el
modelo los efectos sobre NV del ambiente
permanente de la reproductora, cuyo estado
nutricional y sanitario puede afectar a la
similitud de los registros, especialmente
entre partos adyacentes. Estos aspectos se
reflejan asimismo en los valores de las esti-
mas de los cocientes de (co)varianzas obteni-
das con el modelo RRM (tabla 3), que mues-
tran: a) valores del coeficiente de efectos de
ambiente permanente (p? = 6_%/0,%) en los
distintos partos similares a los de las hereda-
bilidades, siendo todos ellos relativamente
homogéneos (h? ~ 0,10); b) las correlaciones
de efectos de ambiente permanente son
altas entre partos adyacentes y entre partos
tardios (pp > 0,80), y decrecen considerable-
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Figure 2. Cambios en la varianza fenotipica del niUmero de lechones nacidos vivos y sus componentes
(varianzas genética y de efecto de ambiente permanente) a lo largo de los siete primeros partos
estimadas mediante modelos MTM ()y 0 ) y RRM (O, m y a).

Figure 2. Changes of the phenotypic variance of the number of piglets born alive per litter and its
components (genetic variance and variance of permanent environmental effects) along the first
seven parities estimated under the models MTM ((, o ) and RRM (O, m, A).
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mente cuando se alarga el intervalo entre
partos; c) la estructura de correlaciones
genéticas es algo mas homogénea que la
obtenida con el modelo MTM: nueve de las
21 estimas superan entre partos adyacentes
el valor de referencia (p; = 0,80), y solo se
aprecian correlaciones genéticas bajas (pg ~
0,30 - 0,40 ) entre partos distantes. En con-
junto, los resultados obtenidos con el mode-
lo de regresion aleatoria aportan matizacio-
nes a la posible utilizacion de modelos
alternativos al clasico de repetibilidad.

Evaluacién genética y seleccién para
persistencia

El objetivo ultimo de este estudio era exami-
nar la magnitud de los efectos del empleo
de estos modelos en la ordenacién de los
animales por su mérito genético, y como
consecuencia en las correspondientes deci-
siones de seleccion. Para ello hemos analiza-
do exclusivamente las estimas de valor mejo-
rante obtenidas con los tres métodos para
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los 80 verracos Large White utilizados
durante los ultimos tres aflos como padres
en la poblacién porcina analizada. Esta
opcion, al tratarse de animales selecciona-
dos, tiene el inconveniente de reducir la
posible dispersion del mérito genético, y se
justifica por la conveniencia de simplificar el
analisis, y por la mayor dependencia de la
evaluacién genética de los machos, que
carecen de registros propios de prolificidad,
respecto al método seguido en la misma.

Obviamente, los efectos sobre la seleccion
de los distintos métodos van a estar condi-
cionados por el objetivo adoptado en la
mejora de la linea seleccionada. Si conside-
ramos primero un objetivo convencional, en
gue se trata de mejorar globalmente la pro-
lificidad, con independencia del momento
de expresion del caracter, el criterio utiliza-
do como medida del mérito genético seria la
estima del valor mejorante (EBV) obtenida
con el modelo RM, o el promedio (o la suma)
de las estimas de los valores mejorantes
obtenidas para los distintos partos (EBV,)

Tabla 3. Estimas de heredabilidades (h? = 6,%/,?), coeficiente de ambiente permanente
(p? = opzlopz), correlaciones genéticas (encima de la diagonal) y correlaciones entre efectos de
ambiente permanente (bajo la diagonal) para numero de lechones nacidos vivos en los siete primeros
partos obtenidas con empleo de un modelo de regresién aleatoria (RRM)
Table 3. Estimated heritabilities (h? = o,?/c,%), permanent environmental coefficients
2= opzlopz), genetic correlations (above diagonal) and correlations between permanent
environmental effects (under diagonal) for the number of piglets born alive per litter in the first
seven parities, obtained fitting a random regression model (RRM)

Parto

Parto 1 2 3 4 5 6 7

1 0,84 0,55 0,37 0,31 0,31 0,33
2 0,90 0,91 0,80 0,71 0,58 0,36
3 0,61 0,90 0,97 0,90 0,72 0,38
4 0,32 0,71 0,95 0,97 0,82 0,47
5 0,13 0,54 0,85 0,97 0,93 0,64
6 0,01 0,42 0,76 0.92 0,98 0,88
7 0,07 0,31 0,65 0,84 0,93 0,98

h? 0,11 0,09 0,10 0,11 0,10 0,10 0,14
p? 0,13 0,10 0,09 0,11 0,13 0,15 0,16
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con los modelos MTM y RRM. En este caso,
las diferencias entre los tres modelos en tér-
minos de decisiones de seleccién no son muy
importantes. Los valores de la correlacién
entre los méritos genéticos estimados con el
modelo RM y los modelos MTM y RRM son
0,87 y 0,97, respectivamente. Si se calcula la
correlacion entre los respectivos rangos en la
ordenacién, los correspondientes valores
son 0,89y 0,96, lo que indica que los indivi-
duos seleccionados con los distintos méto-
dos serian en su mayor parte coincidentes.

Pero la mejora indiscriminada del tamafio
de camada en lineas con una buena prolifi-
cidad media es actualmente un plantea-
miento cuestionado, ya que la seleccion adi-
cional para tamafio de camada tiende a
incrementar la mortalidad perinatal de los
lechones al exceder ampliamente el tamafo
de muchas camadas la capacidad de crianza
de las madres (Knol et al., 2002). Sin embar-
go, la amplia oscilacion del tamafo de
camada a lo largo de los sucesivos partos
pueden justificar un planteamiento alterna-
tivo cuyo objetivo sea mejorar la baja persis-
tencia del caracter observada en los partos
mas tardios (figura 1).

En el analisis con el modelo RRM, la propor-
cion de la varianza de los coeficientes de
regresion aleatoria genéticos aditivos expli-
cada por los términos linear y cuadratico del
polinomio LG(2) indica que aproximadamen-
te un 3% de la variabilidad fenotipica puede
atribuirse a diferencias entre las curvas gené-
ticas individuales de las distintas cerdas. Los
modelos MTM y RRM permiten ambos selec-
cionar individuos para alterar el patrén de
respuesta del caracter a lo largo del tiempo,
objetivo que no se puede abordar utilizando
el clasico modelo RM. Un procedimiento muy
simple seria ponderar de forma desigual las
estimas de valor mejorante de los primeros
partos (2,_, 4 EBV)) y de los mas tardios (2, _;,
EBV,). Por ejemplo, en el caso de asignar una
ponderacién relativa 1:2 a ambos conjuntos,
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los valores de la correlacion entre los méritos
genéticos estimados con el modelo RM vy los
modelos MTM y RRM son 0,80 y 0,93, y los
correspondientes valores de la correlaciéon
entre los respectivos rangos en la ordenacion
0,82 y 0,92. En la figura 3 se representan los
resultados correspondientes a una pondera-
ciéon 1:4, en los que los respectivos valores de
la correlacion absoluta son 0,76 y 0,90, y los
de la correlacién entre rangos 0,78 y 0,89.
Aunque en este caso los tres o cuatro anima-
les de superior mérito genético son coinci-
dentes en los distintos procedimientos, las
apreciables discrepancias en los puestos
siguientes de la ordenacién indican que la
seleccién para persistencia con las técnicas
descritas llevaria a la elecciéon como repro-
ductores de grupos de verracos parcialmente
distintos. Légicamente las discrepancias
aumentarian con una mayor ponderacion
relativa de las EBV del grupo de partos mas
tardio, o con una ponderacién mas flexible
del mérito genético de cada parto que, por
ejemplo, penalizase las EBV de los partos
segundo a cuarto.

En todo caso, la implementacién operativa
de estos modelos de evaluacion genética
MTM y RRM requiere disponer de una
importante base de registros reproductivos
que comprenda un amplio rango de ordina-
les de parto. Ello hace inviable el empleo de
estos métodos al iniciar un programa de
seleccién basado en registros reproductivos
enteramente nuevos.
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Figura 3. Resultados de evaluacién genética de los verracos utilizados como padres en los tres
ultimos anos: 3a) correlacion (p) entre méritos genéticos determinados mediante estimas de valor
mejorante (EBV) obtenidas con el modelo RM y mediante Indice I= (%, _, , EBV, + 4*X, _;, EBV)
calculado a partir de EBV, obtenidas con modelo MTM; 3b) correlacién entre rangos en la
ordenacion segun EBV obtenidas con RM e Indice I calculado a partir EBV, obtenidas con MTM,;
3¢) y 3d) correlaciones andlogas entre méritos genéticos y entre rangos cuando los valores del Indice
I'se calcularon a partir EBV, obtenidas con RRM.

Figure 3. Results of genetic evaluation of boars used as sires along the last three years:
3a) correlation (p) between genetic merits determined by estimated breeding values (EBV) obtained
under the model RM and by the index1= (2, _; , EBV, + 4*X, _; ; EBV)) calculated from the EBV,
obtained under the model MTM; 3b) correlation between rank orders determined by EBV obtained
under the model RM and by the index I calculated from the EBV, obtained under the model MTM;
3c¢) and 3d) correlations between genetic merits and between rank orders when the values of the
index I were calculated from EBV, obtained under the model RRM.
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Resumen

El objetivo de esta nota es revisar las caracteristicas de la metodologia de cuantificacion de la diversi-
dad conocida como diversidad filogenética (PD), para evaluar su utilizacion en programas de conser-
vacion de recursos genéticos animales. El pardmetro PD es uno de los mas utilizados en estudios eco-
I6gicos pero no se ha utilizado en ganaderia. Se ha comparado el rendimiento del método PD con el
método filogenético de Weitzman y se ha aplicado a un conjunto de datos consistente en 398 indivi-
duos de 11 razas ovinas espafiolas genotipados para una bateria de 14 marcadores microsatélite. Los
resultados del método de Weitzman y el método PD tienden a ser similares en los extremos de la orde-
nacion de las razas a efectos de su importancia en la conservacion. Sin embargo, el método PD es mas
sencillo y rapido de calcular, permitiendo su uso rutinario a nivel individual y, ademas, no asume, al
contrario del método de Weitzman, que las distancias deban ser ultramétricas. La utilizacion del para-
metro PD en programas de conservacion puede ser ventajosa respecto del método de Weitzman.

Palabras clave: Diversidad, Conservacién, Recursos Genéticos, Filogenia, Distancia

Summary

Phylogenetic diversity as a tool in conservation of animal genetic resources

The aim of this note is to overview the characteristics of the Phylogenetic Diversity (PD) method in
order to quantify genetic diversity in animal genetic resources conservation programs. The PD method
performance has been compared with that of the Weitzman approach on a dataset consisting in 398
individuals belonging to 11 Spanish sheep breeds that were genotyped for a set of 14 microsatellites.
Results from the PD and the Weitzman methods are similar. However, the PD method is less comput-
ing intensive thus allowing for its use at individual level. Moreover the PD does not need the assump-
tion of ultrametricity of the distances. The use of the PD method in livestock conservation programs
can be advanteageous with respect the Weitzman approach.

Key words: Diversity, Conservation, Genetic resources, Phylogeny, Distance
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Introduccion

La conservacion de las razas de ganado en
peligro ha experimentado un notable
impulso desde la década de los 90 del siglo
pasado. De las aproximadamente 4500
razas de unas 40 especies ganaderas exis-
tentes en el mundo, mas de un 30% se
encuentran en peligro de extincién (Barker,
1999). Sin embargo, la limitacién de los
recursos disponibles induce a concentrar los
esfuerzos de conservacion. Es por ello que la
de la diversidad genética que se pierde con
una raza de ganado tiene importancia en la
planificacion de la conservacion de recursos
genéticos animales (Barker, 1999; Ruane,
1999).

Durante la década de los 90 se ha propuesto
la utilizacién de un numero importante de
métodos filogenéticos para evaluar la diver-
sidad y establecer prioridades de conserva-
cion (Krajewski 1994). Estos métodos se
basan en la asuncién de que la extincion de
un taxén produce una pérdida de diversi-
dad inversamente proporcional a la “cerca-
nia” de los taxones supervivientes con el
extinto. Aunque los métodos filogenéticos
basados en distancias genéticas ignoran la
diversidad intra-poblacional (Krajewsky,
1994; Caballero y Toro, 2002) el propuesto
por Weitzman (1992) se ha utilizado amplia-
mente en producciéon animal (ver Ollivier y
Foulley, 2005) tras su primera aplicacion en
el contexto ganadero realizada por Thaon
d’Arnoldi et al. (1998). Sin embargo, el
método de Weitzman es de naturaleza
recursiva y exige gran esfuerzo de calculo.
Un método mas simple sin las limitaciones
computacionales del propuesto por Weitz-
man podria ser ventajoso.

De los métodos filogenéticos disponibles
para la evaluacién de diversidad el denomi-
nado “Diversidad Filogenética” (PD; Faith
1992, 1993, 1994) es el mas relevante en
estudios ecoldgicos junto con el denomina-
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do “Diversidad Genética” (GD; Crozier,
1992; Crozier y Kusmierski, 1994). Ambos
métodos son analogos para la mayor parte
de supuestos practicos (Crozier, 1997). Sin
embargo, el método PD no se ha utilizado
en conservacién de recursos genéticos ani-
males. El objetivo de este trabajo es revisar
el potencial del método PD respecto del
método Weitzman como herramienta en
diversidad ganadera. Utilizaremos como
ejemplo un conjunto de razas de ovejas
espafiolas.

Material y métodos

Se han genotipado 398 individuos de 11
razas ovinas espafolas (Assaf-E, Castellana,
Castellana Negra, Churra, Latxa Cara Negra,
Latxa Cara Rubia, Merino, Ojalada, Segure-
fa, Rubia del Molar y Xalda) con una bate-
ria de 14 marcadores de tipo microsatélite
descrita previamente por Alvarez et al.
(2004, 2005). A partir de los genotipos indi-
viduales se calcul6 la matriz de distancias de
minima de Nei entre pares de razas e indivi-
duos utilizando el programa MolKin v2.0
(Gutiérrez et al., 2005) tal como se provee
en la direccion http://www.ucm.es/info/pro-
danim/Molkin2.zip. A efectos descriptivos se
calcularon también las heterocigosis obser-
vada (H,) y esperada (H,)

El pardmetro PD (Faith 1992, 1993, 1994) se
define como la suma de las longitudes de
los brazos en una filogenia y se calcula,
2n-3
como PD =; d,

simplemente, donde
n es el numero de taxones y d, es la longi-
tud de la rama k en el arbol. El valor PD
para un conjunto de taxones Q (PDQ) se
puede calcular a partir de una matriz de dis-
tancias considerando que la distancia entre
los taxones iy j, dij, es la suma de las longi-
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tudes de las ramas por el camino mas corto
entre ellos. La minima ganancia producida
al anadir un taxén k para todo /i, j en Q es
PD o = 0.5[d(k,/) + d(k,j) =d (i,)] = d(k, Q\k)
lo que se conoce como contenido informati-
vo (I,). Asimismo, PD o = PDy - PD gy donde
Q\k es el conjunto de taxones Q formado sin
la presencia de k. El indicador del valor (IV)
del taxon k es IV, = ,/PD, = d(k, Q\k)/PDQ.

Los resultados obtenidos mediante el méto-
do PD se compararan con los obtenidos
mediante el método de Weitzman (1992)
cuya descripcion pormenorizada en el dmbi-
to ganadero se encuentra en Thaon d’Arnol-
di et al. (1998). La medida de diversidad de
Weitzman (V) para un conjunto de taxones S,
V(S), tras afadir un taxén j a S seria V(S) =
d(j,S-j) + V(S - ), donde S —j es el conjunto S
menosjy d(j,S - j) es la distancia entre jy S—j.
V(S) se calcula, finalmente, como V(S) = maxi-
mo, para todo i, de {V(S- i) + d(i,S - /)}. La pér-
dida relativa de diversidad por la eliminacién
de k del conjunto de taxones estudiado es V,
= V(S/k)/V(S) donde V(S) es la diversidad de
todo el conjunto completo y V(S/k) es la
diversidad del conjunto una vez excluido k.
Estos calculos se realizaron mediante el pro-
grama WEITZPRO (Derban et al., 2002) tal
como se encuentra en la pagina de Internet
http://www.sgga.jouy.inra.fr/diffusions.htm.

Se construyeron arboles filogenéticos utili-
zando el programa MEGA 3.1 (Kumar et al.,
2004).

Resultados y discusion

En la tabla 1 se muestran los principales
resultados obtenidos en el presente andlisis.
La raza Castellana presenta los mayores valo-
res de heterocigosis observada y esperada
(0,714 y 0,834, respectivamente, que en el
total de la poblacién alcanzan valores de
0,652 y 0,755. La menores heterocigosis espe-
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radas se encuentran en las razas Assaf-E y
Rubia del Molar (0,668 y 0,673, respectiva-
mente). Tanto el analisis de Weitzman como
el realizado mediante el pardmetro PD mos-
traron que la mayor pérdida de diversidad se
produjo al eliminar del conjunto de razas
ovinas analizadas las razas Assaf-E y Rubia
del Molar (84,38 y 84,51 para Assaf-E y 85,64
y 90,30 para Rubia del Molar, respectivamen-
te) mientras que las menores pérdidas de
diversidad se producia al eliminar las razas
Latxa Cara Rubia y Merino. Los coeficientes
de correlacion de Pearson y Spearman calcu-
lados entre V, y IV, son muy significativos y
de valores de 0,96 y 0,95.

El buen comportamiento computacional del
parametro PD permite calcular la diversidad
existente no solo a partir de la matriz de dis-
tancias entre razas sino a partir de las dis-
tancias entre individuos. Con un procesador
Pentium IV a 3 GHz el calculo de la PD total
sobre la matriz de las distancias minimas de
Nei calculadas entre los 398 individuos
genotipados duré 0,187 segundos. El calcu-
lo de la pérdida de diversidad para cada
individuo necesité 79,69 segundos. En la
Tabla 1 se muestran los resultados obteni-
dos cuando se eliminaron todos los indivi-
duos de una misma raza (/V)). Los resultados
estan légicamente influidos por el diferente
numero de animales genotipados por raza.
Las mayores pérdidas de diversidad se pro-
ducirian al eliminar los 72 individuos de la
raza Xalda seguidos de la Castellana y
Assaf-E. Los valores de /V; no presentaron
correlacion significativa alguna con los de
Vi,elv,

Como sefalé Krajewski (1994) los métodos
filogenéticos de cuantificacion de la diversi-
dad tienden a seleccionar los mismos con-
juntos de taxones en los extremos de la dis-
tribucién variando en la ordenacién
intermedia. En este sentido, muchos de los
resultados que pueden obtenerse utilizan-
do el método de Weitzman o el pardmetro
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PD pueden resultar equivalentes. Sin
embargo hay razones que permiten aconse-
jar la utilizacién de PD.

La definicién de distancias utilizada por el
método de Weitzman (1992) descansa en la
asuncion de que la tasa de evoluciéon es
constante para todas las ramas de la filoge-
nia, esto es, son distancias ultramétricas
(Thaon d’arnoldi et al., 1998). Sin embargo,
PD no realiza esta asuncion y permite afron-
tar casos mas generales (Faith, 1994). La
diferencia de concepto puede apreciarse en
la figura 1 que muestra la topologia del
arbol construido a partir del método de
Weitzman y la filogenia “real” obtenida
mediante la aplicacién del algoritmo del
vecino mas préximo.

Por otra parte, el calculo de PD no cumple
exactamente con uno de los criterios que
cumple el método de Weitzman: el de conti-
nuidad en la distancia, de tal manera que
un pequefio cambio en los valores de dis-
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tancia no deberia resultar en grandes cam-
bios en el valor de la diversidad. El parame-
tro PD se basa fundamentalmente en el
principio de complementariedad (Faith,
1994) y puede darse el caso de que un taxén
con una distancia no despreciable a su veci-
no mas proximo tenga un aportacién a la
diversidad del conjunto cercana a cero
(Faith, 1994).

Por supuesto, la mayor critica que se puede
realizar a los métodos filogenéticos de
cuantificaciéon de la diversidad, que es la de
no tener en cuenta la diversidad intra-
poblacional (Krajewski, 1994; Caballero y
Toro, 2002) no queda resuelta con la utiliza-
cion de PD. Sin embargo su sencillez compu-
tacional permite afrontar su calculo a cual-
quier nivel (individuo, raza, grupo de raza)
permitiendo un mejor conocimiento de la
diversidad existente en el conjunto de datos
estudiado.

Tabla 1. Nimero de individuos genotipados (N), heterocigosis observada (H ), heterocigosis esperada
(H,), diversidad marginal de Weitzman (V,), contenido informativo de cada raza basado en el
parametro PD (/V,) y contenido informativo de los individuos de cada raza (/V)) en porcentaje por
cada raza
Table 1. Number of genotyped individuals (N), observed (H, ) and expected (H,) heterozygosity,
Weitzman’s marginal diversity (V,), informative content based on the parameter PD (IV,) and
information content of the individuals of a breed (IV))

Raza N H, H, V, (%) IV, (%) IV, (%)
Assaf-E 42 0,637 0,668 84,38 84,51 89,94
Castellana 39 0,714 0,834 93,2 96,55 89,61
Castellana Negra 30 0,645 0,759 91,41 94,72 93,79
Churra 36 0,660 0,758 89,44 91,95 9116
Latxa Cara Negra 34 0,595 0,708 91,44 95,46 93,06
Latxa Cara Rubia 33 0,660 0,740 95,61 98,09 93,10
Merino 31 0,643 0,780 94,6 98,59 92,41
Ojalada 30 0,676 0,743 85,17 86,62 93,59
Segurefa 17 0,702 0,771 92,08 94,08 93,96
Rubia del Molar 34 0,596 0,673 85,64 90,30 95,50
Xalda 72 0,644 0,776 94,03 96,10 83,29
TOTAL 398 0,652 0,755
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Figura 1. Arboles filogenéticos construidos a partir de la matriz de distancias minimas de Nei en 11
razas ovinas espafolas mediante: a) el método de Weitzman; y b) el método del vecino mas préximo.
Figure 1. Phylogenetic trees constructed from the between sheep breeds Nei’s minimum distance using:

a) the topology obtained using the Weitzman approach; and b) the neighbour-joining algorithm.
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Pérdidas de diversidad genética en la raza ovina Xalda de
Asturias debidas a la seleccion contra la susceptibilidad al
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Resumen

Este trabajo pretende evaluar el efecto de la seleccidon contra la susceptibilidad al scrapie en la varia-
bilidad genética de la raza ovina Xalda de Asturias mediante el uso de informacién genealégica y
molecular. El Libro Genealégico de la raza Xalda incluia 1851 animales (1444 vivos). Se muestrearon
304 animales y se genotiparon con 14 microsatélites. La variabilidad genética se evalué mediante la
heterocigosis esperada (H,; obtenida a partir de informaciéon molecular) y gene diversity (GD; obteni-
da a partir de informacién genealégica). Se identificaron los animales nacidos en la Gltima estacién de
partos y seleccionados para reproductores. Las pérdidas de variabilidad genética se calcularon inclu-
yendo o no el genotipo de scrapie como un criterio afadido a la seleccién. La inclusién del genotipo
de scrapie como criterio de seleccion produce pérdidas afiadidas de mas de un 2% para H,_ en las hem-
bras. En cuanto a los machos, la situacion es mas critica debido al pequefio nimero de carneros dispo-
nibles de genotipo ARR/ARR. Se discuten las consecuencias para el manejo de la raza Xalda.

Palabras clave: Variabilidad genética, Informaciéon genealdgica, Microsatélites, Programa de conser-
vacion, PrP.

Summary

Losses of genetic diversity in the rare Xalda sheep breed due to the implementation of a selective
policy including the increase of resistance to scrapie

The aim of this note was to assess the effect of selection to reduce sensitivity to scrapie on the genet-
ic variability in the rare Xalda sheep breed of Asturias using genealogical and molecular information.
Pedigree information comprised 1851 animals (1444 alive) at the moment of sampling. A total of 304
reproductive (or selected for reproduction) Xalda individuals were sampled and genotyped for 14
microsatellites. Genetic variability was assessed via expected heterozygosity (H,; obtained from molec-
ular information) and gene diversity (GD; obtained from genealogical information). The individuals
born during the last lambing season and further selected for reproduction were identified. Losses of
genetic variability in the Xalda breed were computed considering the scrapie genotype as an addi-
tional selection criterion or not. Selection against sensitivity to scrapie produces additional losses of
more than 2% for H, in the females. Regarding the males, the situation becomes critical because of
the little available number of ARR/ARR rams. Consequences on the management of the Xalda breed
are discussed.

Key words: Genetic variability, Genealogical information, Microsatellites, Conservation program, PrP.
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Introduccion

Las mutaciones identificadas en el codén
136, 154 y 171 de la region codificante del
gen prién en la oveja (PrP) han demostrado
cierta relacién con el grado de susceptibili-
dad al scrapie en la oveja (Hunter, 1997;
Elsen et al., 1999; O'Doherty et al., 2002) vy,
en general, se acepta que las mutaciones
que codifican A ;. y R,;, (alanina y arginina
en los correspondientes codones, respecti-
vamente) confieren resistencia y las que
codifican V3, y Q,,, (valina y glutamina en
los correspondientes codones, respectiva-
mente) producen mayor susceptibilidad al
scrapie. La Unién Europea ha clasificado los
alelos y los genotipos del scrapie segun las
mutaciones que se encuentren en los codo-
nes 136, 154 y 171 segun su sensibilidad al
scrapie y prevé la ejecucion de programas
de seleccion tendentes a incrementar la fre-
cuencia del alelo ARR y el genotipo
ARR/ARR 'y la eliminacién del alelo VRQ. Por
otra parte, el alelo ARQ, que suele ser el
mas frecuente en razas de lana basta (Gama
et al., 2006) se ha asociado al mayor riesgo
de aparicién de encefalitis espongiforme
bovina (BSE) en ovejas (Baylis, 2002).

La proteccién de la base genética de una
poblacién en riesgo se suele realizar a partir
de los valores de consanguinidad (Windig et
al., 2004). Sin embargo, este parametro es
muy dependiente de la calidad del pedigri,
por lo que otros autores (Caballero y Toro,
2000, 2002) utilizan como criterio la hetero-
cigosis esperada. Por otra parte, Caballeroy
Toro (2002) han formalizado la obtencién
de coeficientes de coascendencia a partir de
informacion molecular.

Los estudios sobre el efecto de los progra-
mas de seleccion tendentes a reducir la sus-
ceptibilidad al scrapie sobre la variabilidad
genética de razas ovinas en peligro son
escasos (Windig et al., 2004). Nuestro objeti-
vo es evaluar el efecto sobre la variabilidad
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genética en la raza Xalda (Alvarez Sevilla et
al., 2004; Goyache et al., 2003) de un pro-
grama de seleccion contra la susceptibilidad
al scrapie que cumpla con los siguientes
intereses de los criadores de esta raza agru-
pados en ACOXA: a) cumplir con lo requisi-
tos de la Unién Europea; y b) reducir la fre-
cuencia del alelo ARQ para reducir el riesgo
para la salud humana.

Material y métodos

Se ha analizado el Libro Genealégico de la
oveja Xalda que incluye un total de 1851
animales de los que 1444 (134 machos) esta-
ban vivos en el momento del anélisis. Los
animales vivos se agruparon en las siguien-
tes categorias: a) machos jovenes (MJ; 11) b)
hembras jévenes (HJ; 182); ¢) machos adul-
tos (MA; 123); y d) hembras adultas (HA;
1128). Las categorias MJ y HJ incluyeron los
individuos nacidos en la ultima estaciéon de
partos y seleccionados como reproductores
por los ganaderos, mientras que las catego-
rias MA y HA incluyeron los animales con
capacidad reproductiva de la poblacion pre-
sente. Se obtuvieron muestras de sangre de
304 individuos de raza Xalda provenientes
de 58 rebaios diferentes y se asignaron a
los correspondientes grupos: MJ (11), HJ
(33), MA (48) y HA (212). Se extrajo el ADN
total mediante procedimientos estandar y
se genotiparon las muestras con 14 marca-
dores microsatellites (BM8125, BM6526,
CP34, BM757, INRAOO6, BM6506, BM 1818,
FCB128, (CSSM31, (CSSM66, ILSTSO11,
McM53, RMO006, ILSTS005) en la forma des-
crita por Alvarez et al. (2004; 2005b).
ACOXA aporté los genotipos de scrapie de
los animales HJ y MJ, analizados en el Labo-
ratorio de Algete del Ministerio de Agricul-
tura, que fueron clasificados en los grupos
de riesgo (desde R1, muy bajo, a R5 el
mayor riesgo) definidos por la Unién Euro-
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pea. Los animales MJ y HJ seleccionados
segun su genotipo de scrapie se denomina-
ron MJsy Hls.

A partir de la informacion genealégica dis-
ponible se calculé la matriz de coascenden-
cias entre los animales mediante el progra-
ma ENDOG v3.0 (Gutiérrez y Goyache,
2005), tal como se provee en la direccion
http://www.ucm.es/info/prodanim/Endog30.
zip, y se promedié para cada grupo de indi-
viduos: MA, HA, MJ, HJ, MJs y HJs. La hete-
rocigosis esperada obtenida a partir de
informacion genealdgica (GD) se calculo
como GD =1-f (Caballero y Toro, 2000),
siendo f la coascendencia media de los ani-
males de cada grupo. A partir de los genoti-
pos individuales se calculé la heterocigosis
esperada (H,) en cada grupo de individuos
utilizando el programa MolKin v2.0 (Gutié-
rrez et al., 2005) tal como se provee en la
direccion  http://www.ucm.es/info/proda-
nim/Molkin2.zip.

Se evalué una estrategia que no incluyera el
genotipo del scrapie en la selecciéon de ani-
males MJ y HJ en comparacién con otra que
solo permitiera la seleccién de animales HJ
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de genotipo ARR/ARR y animales HJ con
genotipos incluidos en los grupos de riesgo
R1, R2y R3. Los valores obtenidos para GD y
H, en los grupos MJ, HJ, MJs y Hls se compa-
raron con los correspondientes valores en
los grupos MA y HA que fueron considera-
dos representativos de la variabilidad gené-
tica existente en la raza.

Resultados y discusion

Las frecuencias genotipicas para el gen PrP
en los individuos MJ y HJ se muestran en la
tabla 1. Solo se encontraron 8 de los 15
genotipos posibles. El genotipo ARQ/ARQ
fue el mas frecuente (55,4%) mientras que
el ARR/ARR solo estuvo presente en el 5,7%
de los individuos (s6lo dos machos jovenes).
El genotipo ARR/ARQ estaba presente en,
aproximadamente, un tercio de los indivi-
duos. Las frecuencias obtenidas son simila-
res a las presentadas previamente por Alva-
rez et al. (2005a) en la raza Xalda y a las que
se encuentran en otras razas ibéricas de
lana basta (Gama et al., 2006).

Tabla 1. Clasificacion de los genotipos PrP en grupos de riesgo, descripcion del grupo y frecuencias
genotipicas para el gen PrP en los individuos MJ y HJ (ver texto). Las frecuencias genotipicas se
ofrecen en valores absolutos y porcentajes (entre paréntesis)
Table 1. Classification of PrP genotypes into risk groups, risk description and genotype frequencies for
the PrP gene in MJ and HJ (see text) individuals. Frequencies are given in absolute values and as

percentages (in brackets)

Grupo Descripcion del riesgo Individuos

Genotipo de riesgo individual en la descendencial MJ HJ Total
ARR/ARR R1 Muy baja Muy baja 2(18,18) 9(4,95) 11 (5,70)
ARR/AHQ R2 Baja Baja 1(0,55) 1(0,52)
ARR/ARH R3 Baja No baja 1 (0,55) 1(0,52)
ARR/ARQ 1(9,09) 60 (32,97) 61(31,61)
ARR/VRQ R4 Enfermedad El riesgo es mas alto 2(1,1) 2 (1,04)
ARQ/ARQ diagnosticada que en el grupo R3 8(72,73) 99 (54,4) 107 (55,44)
ARQ/ARH ocasionalmente 7 (3,85) 7 (3,63)
ARQ/VRQ R5 Alto riesgo Alto riesgo 3 (1,65) 3 (1,55)
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Las heterocigosis esperada y GD para el
total de la poblacién analizada fueron de,
respectivamente, 0,685 y 0,987 (tabla 2). La
relacion entre los valores de He y GD que
se muestran para cada grupo en la tabla 2
se detallan graficamente en la figura 1
como porcentaje de la variabilidad genéti-
ca de los grupos MA y HA retenidas por los
grupos, respectivamente, HJ y HJs (imagen
A) y MJ y MJs (imagen B). Los individuos HJ
retienen el 92,64% de valor de los anima-
les HA para el parametro H,_ y el 99.48%
para GD. Los animales HJs retuvieron, a su
vez, mas del 97,5% de la variabilidad calcu-
lada en los animales HJ para H_y GD. Los
ratios correspondientes a los grupos MJ y
MJs siguen un patrén parecido: los anima-
les MJ retuvieron el 97,07% y 100% de la
variabilidad de los animales para He y GD.
Los animales MJs retuvieron, a su vez, el
79,89% y 98.75% de los valores de H_y GD
en el grupo MA.

El presente analisis asume que la mayor
causa de pérdidas de variabilidad genética
en la raza Xalda es la deriva producida
cuando se selecciona un nuevo grupo de
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animales para reproduccion. En la raza
Xalda no hay una politica de apareamientos
estricta para minimizacién del parentesco
de los reproductores y las decisiones se
toman a nivel de rebafio (Goyache et al.,
2003). Los nuevos requisitos de seleccion
contra la susceptibilidad al scrapie deben
evaluarse sobre las pérdidas de deriva por
selecciéon ya asumidas. Las pérdidas afadi-
das de variabilidad genética en los animales
HJ respecto del grupo HA son de alrededor
del 5% para la informacién molecular y
practicamente nulas para la informacién
genealégica con unas pérdidas adicionales
de He en los animals HJs de algo mas de un
2%. La situacién en los machos es mas preo-
cupante porque solo hay dos machos en el
grupo MJs lo que provoca que sus valores
de H, sean el 20% menores que los del
grupo MJ lo que puede limitar las posibili-
dades de mantenimiento de la raza a largo
plazo. En este sentido, la ejecucién de un
programa de selecciéon contra la susceptibili-
dad al scrapie en la raza Xalda debe incluir
apareamientos dirigidos a obtener machos
ARR/ARR.

Tabla 2. Valores de H,_ y GD en los grupos de individuos de raza Xalda definidos en el texto segun
edad (adultos o jévenes) y sexo (machos o hembras). En el caso de machos y hembras jovenes (MJ y
HJ, respectivamente) se muestran los valores obtenidos cuando se tiene en cuenta el genotipo de
scrapie como criterio de seleccion (MJs y HJs, respectivamente)

Table 2. Values for He and GD in the groups of Xalda individuals defined according to age (adult or
young) and sex (male and female). For young males and young females (MJ and HJ, respectively) the
values obtained when the genotype of scrapie is used as a selection criterion (MJs and HJs,
respectively), are also shown

Grupo He GD

HA 0,699 0,987
MA 0,693 0,981
HJ 0,648 0,982
MJ 0,672 0,982
HJs 0,631 0,981
MJs 0,537 0,970
Total 0,685 0,987
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Figure 1. Porcentaje de variabilidad genética (expresada como He y GD, ver texto) retenida por los
grupos HJ y HJs (imagen A) y MJ y MJs (imagen B) respecto de variabilidad genética existente,
respectivamente, en los grupos HA y MA. Los porcentajes relativos a los grupos no seleccionados por
el genotipo de scrapie se muestran en barras negras y los de los grupos MJs y HJs en barras blancas.
Figure 1. Percentage of genetic variability (measured as He and GD, see text) retained by the groups
HJ and HJs (plot A) and MJ and MJs (plot B) with respect the genetic variability assessed, respectively,
within the groups HA and MA. The percentages concerning the MJ and HJ groups are shown in
black bars and those concerning the MJs and HJs groups are shown in open bars.
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Resumen

Hemos evaluado el potencial de 20 microsatélites para la realizacion de los controles de filiaciéon
(paternidad y/o maternidad) de las razas caprinas espafolas de aptitud carnica. En base a sus condi-
ciones técnicas hemos seleccionado nueve para este fin para poder compatibilizar la eficiencia con el
coste econémico. La mayor parte de los marcadores son de origen bovino. De los marcadores seleccio-
nados se han calculado los valores del Contenido de Informacion Polimérfica (PIC), y las probabilida-
des de exclusién (PE), por marcador y conjuntas, de un progenitor falso dado como verdadero a partir
de las frecuencias alélicas de 30 individuos no emparentados de cada una de las 6 razas caprinas espa-
folas de aptitud carnica estudiadas (un total de 180 individuos): Moncaina, Blanca Andaluza, Negra
Serrana, Blanca Celtibérica, Pirenaica y Azpi Gorri. Todos los marcadores seleccionados han sido infor-
mativos en estas razas. La probabilidad de exclusiéon conjunta cuando solo un progenitor es conocido
ha oscilado entre el 96,4 % en la raza Moncaina y 98,9 % en la raza Blanca Celtibérica siendo en todos
las razas superior al 99% cuando se conocen los dos progenitores y queremos testar si la descendencia
estd asignada correctamente.

Palabras clave: Prueba de paternidad, probabilidades de exclusion, microsatélite, C. hircus

Summary

Assessment of a microsatellite marker set for parentage testing in six Spanish goat breeds

We have analysed 20 microsatellite markers on six Spanish goat populations bred for meat produc-
tion. Nine loci were selected for parentage testing due to technical reasons. Polymorphic Informative
Content (PIC) and parentage exclusion probabilities per marker and for the whole marker set were
computed on allele frequencies from a total of 180 unrelated individuals (30 per breed) belonging to
six Spanish goat breeds: Moncaina, Blanca Andaluza, Negra Serrana, Blanca Celtibérica, Pirenaica and
Azpi Gorri. The nine markers selected were informative. In order to quantify the usefulness of the
microsatellite set for parentage testing, we calculated exclusion probabilities for the two most likely
scenarios: a) combined probability of exclusion of a parent when the other is known; and b) combined
probability of exclusion when both parent are known and one of them is false. The exclusion proba-
bility for the scenario a) varied from 96.4 % (Moncaina breed) to 98,9 % (Blanca Celtibérica breed);
the exclusion probabilities for the scenario b) were always higher than 99%.

Key words: paternity testing, exclusion probabilities, microsatellites, C. hircus
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Introduccion

La cria en sistemas de explotacién extensi-
vos de las razas caprinas de carne constituye
una opcién de aprovechamiento de las
zonas de producciéon mas marginales, princi-
palmente zonas de montafia, no aptas para
cultivos o el aprovechamiento por otras
ganaderias. Este tipo de explotacién esta
dirigido a la obtencién de un cabrito pas-
cual o lechal en funcién de factores no
dependientes del productor. Todas las razas
de aptitud carnica que se explotan en Espa-
fa estan catalogadas como razas de protec-
cion especial y sus censos siguen en franca
regresion a pesar de representar unos recur-
sos genéticos de gran relevancia por su espe-
cial adaptacion al medio en que se desen-
vuelven y constituyen una base para la
fijacion de poblacién en el territorio. En la
cabafia actual existe una preocupante tasa
de cruzamiento entre ellas y con razas de
aptitud lechera. La realizacion del Proyecto
de Investigacion “Caracterizacion y evalua-
cion de razas caprinas autoctonas espafolas
de orientaciéon carnica” (RZ01-010-C3), INIA,
Ministerio de Educacién y Ciencia, ha permi-
tido constatar el estado actual de estas
razas en estos tres ultimos anos (Azor et al.,
2005).

En los ultimos tiempos se asiste a una reor-
ganizacién del sector en el que la Adminis-
tracion esta jugando un papel muy impor-
tante. Se han formado las Asociaciones de
Ganaderos de cada una de las razas para la
llevanza de los respectivos Libros Genealé-
gicos asi como establecer unos planes de
conservacion y mejora de las mismas. La
reorganizacion de los agentes implicados en
la conservaciéon y la recuperacion de las
razas adaptadas a habitat de especiales
caracteristicas, configuran un punto de par-
tida prometedor si se perfilan objetivos de
selecciéon compatibles con las condiciones
del medio en que se mantienen y apuestan
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por la obtenciéon de un producto de calidad,
la canal de un cabrito diferenciada.

Para ello se hace imprescindible la valora-
cion y calificacion de los animales para su
reconocimiento de pertenencia a una raza
determinada y poder ser inscritos en el
correspondiente Libro Genealégico. Por
todo ello y siendo la integridad del pedigri,
esencial en cualquier plan de cria que se
lleve a cabo, hemos estudiado un panel de
marcadores moleculares de tipo microsatéli-
te comun a seis razas caprinas espafnolas de
aptitud carnica (Negra Serrana, Blanca Celti-
bérica, Azpi Gorri, Blanca Andaluza, Monca-
ina y Pirenaica) con el fin de asegurar y veri-
ficar la correcta asignacién de paternidades
y maternidades de los animales que se ins-
criban en los libros genealégicos.

Los marcadores de ADN, y en especial los
microsatélites, dado su elevado nivel de poli-
morfismo, resultan Utiles para definir un
Unico genotipo multilocus, de particular inte-
rés en estudios donde se requiera una escala
muy fina de resolucién y en los cuéles otros
tipos de marcadores podrian presentar algu-
nas limitaciones, siendo especialmente estos
estudios los referidos a: analisis de paternida-
des, parentescos, asignacion de individuos a
raza, planificacion de apareamientos y otros
aspectos de indole reproductiva (Jones et al.,
1986). Todos ellos deben reunir una serie de
caracteristicas que maximizen su utilidad
(Cheng y Crittenden, 1994).

El nimero de microsatélites que deberian
ser usados en los controles de filiacion es
todavia objeto de discusién y depende de
las caracteristicas de cada locus y de la varia-
bilidad de la raza objeto de estudio (Double
etal.,, 1997).

El objetivo de este trabajo es proponer un
panel de microsatélites para su uso rutina-
rio de una forma fiable, facil y barata en los
controles de filiacién de la cabafa caprina
espafola de aptitud carnica.
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Material y métodos

Toma de muestras

Hemos utilizado 30 animales no emparenta-
dos y pertenecientes a diferentes ganaderi-
as de cada una de las seis razas estudiadas.
En total se han muestreado 180 animales.
La raza Negra Serrana (NS) fue muestreada
en las provincias de Albacete y Jaén, la Blan-
ca Celtibérica (BC) en Albacete y Murcia, de
la raza Blanca Andaluza (BA) se tomaron
muestras en varias provincias de Andalucia,
de las razas Pirenaica (Pl) y Moncaina (MO)
los animales muestreados fueron de Aragén
y los animales muestreados de la raza Azpi
Gorri (AG) fueron del Pais Vasco.

A estos animales se les tomo6 una muestra
de sangre mediante puncién de la vena
yugular utilizando tubos Vacutainer de 5 ml
con EDTAK;. Las muestras fueron almacena-
das congeladas hasta la extraccion del ADN.

Extraccion de ADN y amplificacion de los
microsatélites

El DNA se extrajo de sangre utilizando el
método “salting out” (Miller et al., 1988) o
utilizando Chelex 100 Resin, segun describio
Walsh et al. (1991) afiadiéndole proteinasa K.

Se han amplificado 20 microsatélites:

BM2504, BMS2626, BMS356, BMS522,
BMS975, CSSRM60, CSSMO008, CSSMO15,
CSSM43, (CSSRM66, ETH225, HMHIR,
ILSTSO11, INRAO26, LSCV29, MCMS527,

OARCP23, RBP3, TGLA126 y TGLA53. Casi
todos ellos son de origen bovino y han sido
amplificados en ganado ovino (Azor et al,,
2004; Braganca et al., 1999; Valle et al.,,
2004).

Las reacciones de amplificacién in Vitro de
los fragmentos de ADN se llevaron a cabo
en tubos de 0,2 mL en un termociclador de
gradiente Mastercycler® eppendorf utili-
zando 30 ciclos de desnaturalizacién a 95° C
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(5 min), hibridacién a una temperatura
entre 55 y 60° C durante 30 segundos y un
paso d extension a 72° C durante 30 segun-
dos. El primer paso de desnaturalizaciéon se
llevé a cabo a 95° C durante 5 min y el ulti-
mo paso de extensién se prolongd durante
1 horaa72°C.

La mezcla de PRC de volumen final de 10 pL
contenia buffer de PCR 1X, 1,5 mM de
Mgdl,, 0,2 mM de mezcla de dNTPs, de 0,2 a
2 pmol de cebadores marcados con fluoro-
cromos y cebadores sin marcar y 1U de Taq
Polimerasa (Biotools®). Las amplificaciones
se llevaron a cabo en seis reacciones multi-
ples de PCR. Los fragmentos fueron separa-
dos en un secuenciador automatico capilar
ABI 3100 y posteriormente tratados con el
programa informatico Genotyper 3.7.

Analisis estadistico

Con el objeto de evaluar la capacidad de los
20 microsatélites y elegir un panel reducido
de ellos, pero lo suficientemente poderoso
para su uso en los controles de filiacion de
las razas caprinas espanolas de aptitud car-
nica, hemos calculado las probabilidades de
exclusién para dos situaciones que se pre-
sentan de forma comun en esta especie. En
el primer caso hemos calculado la probabili-
dad de exclusiéon cuando un progenitor es
conocido, que casi siempre suele ser la
madre, y tenemos que testar si el padre es el
padre biolégico (PE,). Para ello hemos utili-
zado la férmula 1a de Jameison y Taylor
(1997). En el segundo caso hemos calculado
la probabilidad de exclusién cuando ambos
padres son conocidos y queremos testar si la
descendencia esta falsamente asignada
(PEg). En este caso hemos utilizado la for-
mula de Chakravarti y Li (1983). Los calculos
de las probabilidades de exclusién se han
realizado para cada marcador en cada una
de las razas, asi como de forma conjunta
(PE.) para el panel de marcadores en cada



148 PJ. Azor et al. ITEA (2006), Vol. 102 (2), 145-151

una de las razas. Para ello hemos utilizado  en la raza Azpi Gorri. Todos los marcadores
el programa informatico Cervus 2.0 (Mars- han sido altamente informativos salvo el
hall et al., 1998). marcador BMS975 en la raza Blanca Celti-
bérica y el marcador TGLA53 en las razas
Moncaina, Negra serrana, Pirenaica y Azpi
Gorri en las que ha manifestado ser media-
damente informativo (Botstein et al.,
1980). En las razas Blanca Andaluza y Blan-

El contenido de informacién polimérfica
(PIC) ha sido calculado mediante el método
descrito por Botstein et al. (1980) utilizando
el programa informatico Molkin (Gutiérrez

etal., 2005). ca Celtibérica todos los marcadores fueron
altamente informativos (tabla 1). Los valo-
res de probabilidad de exclusién conjunta
cuando se desconoce uno de los progenito-
Resultados

res (PE.) han oscilado entre 96,4 % la raza
Moncaina y 98,9 % en la raza Blanca Celti-
bérica. Los valores inferiores de PE_ se
corresponden con las razas que presentan
los valores de heterocigosidad esperada
mas bajos (datos no mostrados). Lo mismo
ocurre con los valores de PE_ cuando los
dos progenitores son conocidos. En todas
las razas analizadas los valores de probabi-
lidad de exclusién conjunta cuando se
conocen el padre y la madre han sido supe-
riores al 99 %.

De todos los datos obtenidos de los 20
microsatélites utilizados, hemos seleccio-
nado un panel de nueve con el que se con-
sigue un poder suficiente para su utiliza-
cion de forma sistematica en los controles
de filiacion en esta especie. Los resultados
obtenidos indican que todos los marcado-
res utilizados han sido polimérficos. La
diversidad alélica de los marcadores selec-
cionados ha oscilado entre 6,67 en la raza
Blanca Andaluza y 9,11 en la raza Azpi
Gorri. Los valores del PIC oscilaron entre  Todos los valores de las probabilidades de
0,381 del marcador TGLA53 en la raza  exclusién individualesy conjuntas se presen-
Moncaina y 0,875 del marcador CSSRM66  tan en la tabla 2.

Tabla 1. Numero de alelos (K) y Contenido de Informacién Polimérfica (PIC) por locus en cada
una de las razas
Table 1. Number of alleles (K) and Polymorphic Information Content per locus in each goat breed

Microsatélite CMO CBA CNS CBC CPI CAG
k PIC k PIC k PIC k PIC k PIC k PIC

BMS356 4 0668 5 0699 6 0726 6 0676 4 0680 6 0.622
BMS975 7 0624 5 0539 6 0647 5 0479 8 0,700 10 0.689
HMH1R 9 0674 9 0629 8 0645 10 0,751 8 0673 11 0.767
ILSTSO11 8 059% 6 0591 6 0541 6 0612 7 0691 7 0.711
INRAO26 9 0658 8 0840 9 0805 10 0840 11 0811 8 0.750
MCM527 6 0680 7 0701 6 0615 7 0723 7 0,705 11 0.837
TGLAS53 3 0381 6 0558 8 0477 10 0579 6 0429 8 0422
CSRM60 6 0745 7 0733 9 0776 7 0815 6 0,715 8 0.579
CSSRM66 12 0810 7 0775 9 0732 14 0880 14 0844 13 0.875
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Tabla 2. Probabilidad de exclusién a priori cuando se conoce un parental (PE,) y cuando se conocen
ambos (PE,) y probabilidades de exclusiéon conjuntas (PE.) para cada locus en cada una de las razas
estudiadas
Table 2. Exclusion probability when a parent is unknown (PE,) and when both parents are known (PE;)
and combined probabilities of exclusion (PE.) for each locus in each breed

Microsatélite cMO CBA CNS CBC CPI CAG
PE, PE; PE, PEg PE, PE, PE, PE, PE; PE, PE,
BMS356 0,295 0,467 0,328 0,503 0,365 0,543 0,308 0,481 0,306 0,479 0,260 0,433
BMS975 0,268 0,433 0,195 0,346 0,283 0,452 0,144 0,304 0,342 0,526 0,332 0,515
HMH1R 0,316 0,500 0,270 0,448 0,283 0,457 0,411 0,589 0,314 0,489 0,433 0,611
ILSTSO11 0,236 0,416 0,239 0,397 0,194 0,354 0,249 0,423 0,330 0,508 0,356 0,537
INRAO26 0,299 0,490 0,546 0,710 0,492 0,664 0,551 0,713 0,503 0,672 0,405 0,584
MCM527 0,314 0,488 0,341 0,519 0,254 0,425 0,371 0,551 0,347 0,530 0,547 0,709
TGLAS53 0,099 0,211 0,202 0,371 0,143 0,316 0,222 0,412 0,112 0,273 0,109 0,271
CSRM60 0,389 0,568 0,384 0,565 0,441 0,618 0,500 0,671 0,354 0,531 0,222 0,397
CSSRM66 0,503 0,673 0,433 0,611 0,380 0,558 0,638 0,779 0,568 0,725 0,628 0,772
PE. 0,964 0,997 0,975 0,998 0,970 0,998 0,989 0,999 0,983 0,999 0,987 0,999
Discusion dores microsatélites para la realizacion de

El presente estudio describe la utilidad de
nueve marcadores microsatélites para la uti-
lizacion en los controles de filiacion de seis
razas de cabras espafiolas de aptitud carnica
con la finalidad de asegurar la veracidad de
los registros incluidos en los correspondien-
tes Libros Genealdgicos. Para ello es de
suma importancia el calculo de la probabili-
dad de exclusién en cada una de las diferen-
tes razas (Marklund et al., 1994).

Una probabilidad de exclusién conjunta del
99 % es estadisticamente potente pero para
poder alcanzarla, sobre todo cuando sélo se
conoce uno de los progenitores, se requiere
un mayor numero de marcadores. Hemos
calculado las probabilidades de exclusién
para dos situaciones comunes en los contro-
les de filiacion de las razas caprinas de apti-
tud carnica y hemos obtenido unos valores
superiores para aquellos casos en los que se
conocian los dos progenitores que para los
casos en los que solo se conocia un parental
en todas las razas analizadas. En otros tra-
bajos se ha evaluado la utilidad de marca-

los controles de filiacién en otras razas
caprinas (Luikart et al., 1999), ovinas
(Tomasco et al., 2002) y equinas (Marklund
et al., 1994; Luis et al., 2002; Binns et al.,
1995). Las probabilidades de exclusion actu-
an, sin embargo, sélo como referencia para
orientarnos acerca del poder de las pruebas
de filiaciéon bajo situaciones dadas de pro-
genitores candidatos y disponibilidad de
muestras. La prueba serd menos fiable o
poderosa si los padres candidatos estan
emparentados o si estamos ante una situa-
cién en la que el padre no se conoce. A
pesar de todo, estos nueve marcadores son
Utiles para verificar un padre imputado o
excluirlos a todos los falsamente imputados
con una probabilidad alta. Incluso en la
mayoria de las situaciones mas usuales, en
las que sélo hay un pequefio niumero de
machos candidatos y en algunas ocasiones
estos machos candidatos estdn emparenta-
dos entre ellos.

Por lo tanto, los nueve microsatélites permi-
tirdn un rapido y eficiente screening, espe-
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cialmente por poder ser amplificados en
reacciones de PCR multiple y subsecuente-
mente se pueden someter a electroforesis
juntos en un secuenciador automatico. La
asignacion de la filiaciéon de los cabritos
usando microsatélites es una herramienta
util para el manejo de los Libros Genealégi-
cos, esencial para la conservacion de estas
razas y para futuros planes de mejora gené-
tica que se puedan plantear.

En este trabajo hemos dado sugerencias en
cuanto a al nimero y cuales son los marca-
dores a usar. Ahora habria que sopesar el
poder de exclusion con el esfuerzo y el coste
econémico requerido para su utilizacién de
forma rutinaria, aspecto muy importante en
estas razas.
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Resumen

WinLoki es una interfaz grafica en entorno Microsoft Windows® para el programa Loki, originalmen-
te desarrollado por Simon Heath bajo licencia libre. Este programa utiliza metodologias bayesianas
para localizacion de QTL (Quantitative Trait Loci) estimando su posicion, efectos y nimero. WinLoki
hereda todas las caracteristicas de Loki e incorpora otras utilidades enfocadas a facilitar su uso en
entorno Microsoft Windows® con el objetivo de ayudar a los investigadores que no dispongan de
amplios conocimientos informaticos o de programacién y estén acostumbrados a utilizar Windows
como sistema operativo. El cédigo fuente del programa WinLoki, los archivos ejecutables y las guias de
usuario en versiones espafiola e inglesa, se encuentran disponibles y para libre acceso en la pagina de
Internet http://winloki.sourceforge.net/. Como ejemplo del funcionamiento de WinLoki se analizé un
pedigri de medio hermanas de padre, de ganado Frisén Espafiol para los caracteres Colocacién de
Pezones Anteriores y Colocacién de Pezones Posteriores en el cromosoma 6 bovino.

Palabras clave: QTL, Andlisis bayesiano, Interfaz, Cromosoma 6 bovino

Summary

A note on WinLoki: a user’s interface for Loki

WinLoki is a graphical interface under Microsoft Windows® for the Simon Heath’s program Loki. This
program uses Bayesian methodologies to carry out QTL (Quantitative Trait Loci) mapping analyses giv-
ing estimates of the position, effect and number of QTLs involved. WinLoki shares with Loki its nice
characteristics and has some useful utilities in a Windows® environment. The aim of WinLoki is to help
researchers to the use of Loki without needing significant informatics background. The source code,
executable files and user’s guides (in Spanish and English versions) are freely available at http://winlo-
ki.sourceforge.net/. The performance of WinLoki is illustrated via the analysis of a half-daughter pedi-
gree of Spanish Friesian cattle on bovine chromosome 6 for the traits Fore Teat Placement and Rear
Teat Placement.

Key words: QTL, Bayesian analysis, Interface, Bovine chromosome 6

Introduccién ha convertido en una actividad de impor-

tancia en la mejora ganadera (Arranz,
Desde el final de la década de los 80y conla  2000). Las metodologias estadisticas para
generalizacion del uso de marcadores mole-  deteccion de QTL se han basado hasta hace
culares polimérficos de tipo microsatélite la  poco en minimos cuadrados y maxima vero-
deteccion de Quantitative Trait Loci (QTL) se  similitud (Weller, 2001), en parte porque
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podian aplicarse mediante programas esta-
disticos de uso general como SAS® (SAS Ins-
titute Inc, Cary, NC). A pesar de su mayor fle-
xibilidad, el uso de metodologias Bayesianas
para deteccién de QTL estd menos generali-
zado ya que el niumero de programas de
libre disposiciéon que realizan este tipo de
andlisis es limitado (Heath, 2002; Wang et
al., 2005). Uno de estos programas es Loki
(Heath, 2002), que es una herramienta com-
pleta de uso creciente (de Koning et al.,
2003; Schnabel et al., 2005; Szyda et al.,
2005). Loki tiene como ventaja afadida su
desarrollo bajo una licencia libre (BSD modi-
ficada), permitiendo la modificacién de su
codigo para adecuarlo a las necesidades
especificas de los usuarios. Sin embargo,
Loki no dispone de una interfaz de usuario
que ayude a realizar las complejas operacio-
nes de preparacion de datos y ejecucion del
programa, lo que limita su utilizacién por
investigadores con escasos conocimientos de
informatica. El objetivo de esta nota es des-
cribir un interfaz de usuario (denominada
WinLoki v0.1 Beta) desarrollada para Loki en
entorno Microsoft Windows® y puesta a
libre disposiciéon de la comunidad investiga-
dora para facilitar la utilizaciéon de Loki.

Materiales y métodos

Breve descripcion de Loki

Loki (Heath, 2002) es una serie de progra-
mas escritos en lenguaje C que aplican los
métodos descritos por Heath (1997) para
analisis de segregacion y ligamiento de
caracteres cuantitativos mediante la utiliza-
cién de técnicas de Monte Carlo basadas en
cadenas de Markov (MCMC). Loki no precisa
que se le especifiquen a priori el modelo de
penetrancia ni el nUmero de QTL que afec-
tan al caracter analizado. Loki no ofrece
resultados en forma de “LOD scores” como
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los programas tradicionales de analisis de
QTL sino que estima la probabilidad poste-
rior de que, al menos, un QTL que afecte al
caracter analizado se encuentre en una
region cromosémica dada. Otra posibilidad
de utilizacién de Loki es la estimacién de las
probabilidades de identidad por descen-
dencia (IBD) para todos los animales inclui-
dos en el pedigri analizado. Aunque Loki no
utiliza estos valores IBD en las versiones
actuales, esta capacidad de Loki se puede
utilizar para obtener matrices de parentes-
€O para su uso en otros programas (Visscher
etal., 1999).

Loki incluye dos programas fundamentales:
prep.exe y loki.exe que, respectivamente,
sirven para configurar los datos de entrada
y realizar los analisis MCMC. Asimismo,
incluye un reducido nimero de pequefos
programas de utilidad para analizar la sali-
da de Loki.

WinLoki

WinLoki es una interfaz grafica para el pro-
grama Loki (Heath, 2002; disponible en la
direccion de Internet http:/loki.homeunix.
net/) desarrollada para la utilizacién de ese
programa en el entorno operativo Microsoft
Windows 9x/2000/XP® lo que no resulta
posible con el programa original. WinLoki
estd disponible para su descarga y utilizacion
libres en la direccién de Internet http://winlo-
ki.sourceforge.net. WinLoki hereda todas las
caracteristicas de Loki, (excepto la inclusion
por medio de la interfaz de los campos y
comandos para la estimacién de las probabi-
lidades IBD) e incorpora otras utilidades
enfocadas a facilitar su uso en entornos
Microsoft Windows®, como son:

¢ Interfaz sencilla y facil de utilizar.

¢ Instalacion sencilla
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¢ Entorno sencillo para la creaciéon y edi-
cion de los ficheros de configuracion y de
parametros para la ejecucion de Loki.

¢ Posibilidad de editar los ficheros de confi-
guraciéon de los datos y de los pardmetros
de ejecucion de Loki con el editor de texto
que el usuario prefiera (Microsoft Word-
Pad® por defecto).

e Crear una imagen con la gréfica del resul-
tado del analisis en formato gif.

El proceso de instalacion de Loki se ha sim-
plificado al maximo. El propio programa
guia al usuario en la instalaciéon y, durante
la misma, se instalan, ademas de WinLoki
los programas Loki, GnuPlot y distintas
librerias necesarias para su correcto funcio-
namiento. Para poder ejecutar los pequefios
programas necesarios para analizar la salida
de Loki y para crear una imagen de salida
en formato .gif, se debe instalar el progra-
ma Perl (disponible en la pagina http://win-
loki.sourceforge.net).

Elul'ﬁnl: oki

ATy FErramenls

Prapaiar los datos

Ayucia
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La ejecucion del programa se inicia a través
de una pantalla principal (figura 1) que
incluye tres opciones en el menu superior:
Archivo, para crear y editar los ficheros
necesarios para la ejecucion de Loki; Herra-
mientas, para seleccionar un editor de
texto, ver la imagen .gif con el visor de ima-
genes por defecto del sistema operativo y
configurar la ruta de los programas necesa-
rios por Loki; y Ayuda, que proporciona
informacién suplementaria sobre el progra-
ma y el autor. En la parte central de la pan-
talla principal aparecen cuatro botones:
Preparar los datos, que sirve para indicar a
Loki, el formato de los datos de entrada y
prepararlos para su uso, abriendo una ven-
tana MSDOS en segundo plano, que ejecuta
el programa prep.exe; Ejecutar Loki, que
abre una ventana en segundo plano que
ejecuta loki.exe; Gréfica del resultado que
permite crear una imagen (en formato gif)
que resume los resultados obtenidos por
Loki; y Informe del Resultado, que permite
leer la salida de WinLoki como una tabla.

Ejecula LOKI

Gidhca del resultado

Informe del i=sukade

Figura 1. Pantalla principal de WinLoki.
Figure 1. Main screen of WinLoki.
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Los ficheros de configuracién pueden crearse
desde el menu Archivo o editarse uno previa-
mente creado mediante la opcién "Archivo -
->Abrir fichero de configuraciéon". Los cam-
pos de Loki se pueden afadir desde la opcion
del menu "ARadir campos". Por otra parte,
el usuario puede crear y editar el fichero de
parametros necesario para la ejecucién de
Loki mediante la opcién del menu "Archivo--
>Crear fichero de parametros" o, en su caso,
"Archivo -->Abrir fichero de configuracién"
para, posteriormente, afladir éstos desde la
opcion del menu "Afadir campos” (figura 2).
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Tanto los comandos como los campos previs-
tos en WinLoki siguen la estructura de Loki,
resultando recomendable la lectura de la
ayuda del programa (disponible en http:
/lloki.homeunix.net/loki_doc/) aunque Win-
Loki proporciona una informacién basica
pulsando sobre el menu de Ayuda.

Nétese que siempre existe la posibilidad de
editar “a mano” el fichero de configuracion
si se quiere incluir algun campo (DO WHILE,
Environment Variables o IBD Sharing analy-
ses) o comando (ESTIMATE IBD) de Loki no
incluido en WinLoki.

Editar Sctualzar partalia

Acepla I Cancala

Figura 2. Pantalla de creaciéon y edicién del fichero de configuracion.
Figure 2. Screen of creation and edition of the configuration file.
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Ejemplo

Como ejemplo del funcionamiento de Win-
Loki se ha analizado un pedigri de medio
hermanas de padre, de ganado Frisén
Espafol, controlado por la cooperativa
Asturiana de Control Lechero (ASCOL) ya
presentado previamente para caracteres
de produccién de leche (Alvarez et al.,
2003). El pedigri lo integran familias de
hijas de 7 sementales frisones, con 164-189
hijas por semental y se ha genotipado con
10 marcadores microsatélites localizados
en el cromosoma 6 bovino, amplificados en
3 reacciones diferentes: multiplex FAM
(BM4311, BM415, BM4528); multiplex TET
(BM143, BM1329, ILSTS93, CSN3) y multi-
plex HEX (TGLA37, BM4621, ILSTS97). La

K
5]
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amplificacién por PCR y el genotipado se
realizé segun lo descrito por Alvarez et al.
(2003). Como valores fenotipicos se han
empleado los méritos genéticos de los ani-
males para los caracteres de tipo Coloca-
cion de Pezones Anteriores (CPA) y Coloca-
cion e Pezones Posteriores (CPP) obtenidos
mediante las evaluaciones genéticas oficia-
les de CONAFE. Sobre la informacion apor-
tada por los 10 microsatélites considera-
dos, se elabora un mapa de ligamiento
adaptado a la poblacién estudiada utili-
zando el programa CRIMAP (Lander vy
Green, 1987), que aplica la funcion de
Kosambi para calcular, a partir de las fre-
cuencias de recombinacién, la distancia en
centiMorgan (cM) existente entre los mar-
cadores.

Lipre

[ 5]
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Figura 3. Andlisis bayesiano para localizacién de QTLs en el cromosoma 6 bovino para los caracteres
Colocacién de Pezones Anteriores (CPA) y Colocacién de Pezones Posteriores (CPP).
Figure 3. Bayesian analysis performed for QTL mapping on bovine chromosome 6 for the traits Fore
Teat Placement (CPA) and Rear Teat Placement (CPP).
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Resultados y discusion

Se realizé6 un analisis preliminar de los
caracteres CPA y CPP mediante la metodolo-
gia de andlisis de regresion descrita por
Knott et al. (1996) en cada cM del cromoso-
ma 6 bovino, en la forma descrita por Diez-
Tascon et al. (2001). Los resultados obteni-
dos se muestran en la figura 3. Parece
detectarse un QTL para CPA (P = 0,037)
entre los 77 y 78 cM y otro para CPP (P =
0,029) en posicion 129 cM. Sin embargo, la
imagen obtenida permitiria pensar en que
para cada uno de los caracteres analizados
pudiera existir otro QTL al umbral, sugeren-
te, de 10%. Pudiera darse la circunstancia
de que se tratara de un mismo QTL con
efecto pleiotrépico para los dos caracteres
analizados o bien que en esta regiéon geno-
mica existen dos QTL con cierto grado de
ligamiento que pudieran afectar en alguna
medida tanto a CPA como a CPP.

Para resolver la cuestién se planted un ana-
lisis con WinLoki (con 1000000 iteraciones)
testando la presencia de dos QTL en el cro-
mosoma 6 bovino para cada uno de los

LBy
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caracteres analizados. Los resultados se
muestran en la figura 4. Para ambos carac-
teres se encuentra un solo QTL que se locali-
zarian a 40,5 ¢M (CPA) y 152,5 cM (CPP). En
todo caso parece posible descartar la exis-
tencia de QTLs en el cromosoma 6 bovino
con efecto pleiotrépico para CPA 'y CPP.

Se espera que WinLoki pueda convertirse en
una herramienta Gtil para los investigadores
que quieran utilizar Loki y tengan como
entorno de trabajo el sistema operativo
Microsoft Windows®. Este programa se
publica bajo la misma licencia que Loki, es
decir, la licencia BSD modificada, lo que per-
mite su libre distribucién, ejecucién y modi-
ficaciéon por parte del usuario. El cédigo
fuente se encuentra disponible en la pagina
de WinLoki (http://winloki.sourceforge.net)
en la seccion de Descarga. Siendo software
libre, permite ejecutar, modificar y distribuir
este programa de una forma totalmente
legal, ayudando a personalizarlo para nece-
sidades muy concretas. WinLoki es un pro-
yecto abierto a cualquier colaboracién de
desarrollo del programa.

Figura 4. Analisis bayesiano para localizaciéon de QTLs en el cromosoma 6 bovino para los caracteres
Colocacién de Pezones Anteriores (CPA) y Colocacion de Pezones Posteriores (CPP).
Figure 4. Bayesian analysis performed for QTL mapping on bovine chromosome 6 for the traits Fore
Teat Placement (CPA) and Rear Teat Placement (CPP).
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Resumen

En este estudio, fueron evaluados los sistemas de marcaje Visible Implant Elastomer (V.I.E.; Northwest
Marine Technology Inc.) y Passive Integrated Transponder (P.I.T.; EiD Ibérica SA - TROVAN) en bocine-
gro (Pagrus pagrus), como métodos de marcaje para trazar la genealogia durante su cultivo dentro de
un programa de seleccién. Para el marcaje VIE, fueron comprobadas las clases de peso, 0,5y 2 g, no
encontrandose efecto de la marca sobre el crecimiento. La marca se fragmenté a lo largo de los expe-
rimentos (3,06+0,17 fragmentos) y mostré una tasa de retencién maxima. A los 0,5 g, los peces marca-
dos mostraron una mortalidad significativamente mayor que los peces control, 21,7% (P<0,05). A los 2
g de peso, no hubo efecto de la marca sobre la mortalidad. La visibilidad por color decrecié en el
siguiente orden; rojo, rosa, verde, naranja, blanco y azul. Para el marcaje con PIT, se evaluaron las cla-
ses de peso de 4y 10 g. Ambas clases mostraron una alta tasa de retencién, 99%, y no hubo efecto de
la marca sobre el crecimiento. Se detecté un efecto significativo del PIT sobre la mortalidad de los
peces, 24,4% alos4 gy 27% a los 10 g (P<0,05). Dentro de esta Gltima clase, no hubo diferencia signi-
ficativa en mortalidad entre peces marcados y no marcados con pesos >10 g.

Palabras clave: VIE, PIT, bocinegro, Pagrus pagrus, crecimiento, mortalidad.

Summary

Evaluation of Visible Implant Elastomer (VIE) and Passive Integrated Transponder (PIT) systems to
tag fingerling of red porgy (Pagrus pagrus): effects on growth, mortality and tag loss

In this study, the use of Visible Implant Elastomer (V.1.E.; Northwest Marine Technology Inc.) and Pas-
sive Integrated Transponder (P.I.T.; EiD Ibérica SA - TROVAN) tags in red porgy (Pagrus pagrus) were
evaluated, as tag methods to know the genealogy under culture. For VIE tags, 0.5 and 2 g weight
classes were tested, without any effect of the tag on growth. Tag was fragmented along experiments
(3.06+0.17 fragments) but showed maximum retention. A significant mortality rate was detected on
0.5 g tagged fish, being 21.7% higher in tagged fish (P<0.05). At 2 g weight, there was not effect of
the tag on mortality and visibility per colour decreased in the following order; red, rose, green,
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orange, yellow, white and blue. For PIT tags, 4 and 10 g weight classes were evaluated and showed
high tag retention, 99%. In both weight classes, PIT tags did not show effect on fish growth while
tags produced a significant effect on mortality, 24.4% at 4 g and 27% at 10 g (P<0,05). Within this last
weight class, there was not difference in mortality between tagged and untagged fish with weight >

10 g.

Key words: VIE, PIT, red porgy, Pagrus pagrus, growth, mortality

Introduccion

El bocinegro es un esparido que se encuen-
tra dentro de las nuevas especies explotadas
en la acuicultura europea, cuyo cultivo se
esta desarrollado en el area mediterranea.
Concretamente, en el Instituto Canario de
Ciencias Marinas, el Grupo de Investigacion
en Acuicultura estd produciendo un stock
de reproductores con el fin de desarrollar
un programa de mejora genética para esta
especie (AGL2003-09131; P10422004/119;
BOCINEGRO/2006). Sin embargo, la implan-
tacién de un programa de selecciéon requie-
re de informacion familiar a través de la
identificacion de los grupos familiares y de
los peces individualmente.

El sistema de marcaje Visible Implant Elasto-
mer (VIE; North-west Marine Technology
Inc.), es un marcador interno subcutaneo
que ha sido usado como técnica de identifi-
caciéon de grupos importantes de peces
teniendo la ventaja de ser rapido, de bajo
coste econdmico y facil de usar en peces de
tamano pequefio (Frederick, 1997; Bailey et
al.,1998; Olsen y Vollestad, 2001; Goldsmith
et al.,, 2003). Ademas, tiene poco o ningun
efecto sobre el crecimiento y la superviven-
cia de los peces (Dewey y Zigler, 1996). A
pesar de que ha sido usado con éxito en dis-
tintas especies de peces (Bonneau et al.,
1995; Dewey y Zigler, 1996; Bailey et al.,
1998; Malone et al., 1999; Hughes et al.,
2000; Brennan et al., 2001; Olsen y Voelles-
tad, 2001; Bruyndoncx et al., 2002; Griffiths,
2002), incluyendo esparidos (Willis y Bab-
cock, 1998; Willis et al., 2001; Astorga et al.,

2005), su utilidad viene determinada por
factores como la talla, el color de la piel o la
capacidad de soportar un manejo intenso,
debiendo ser puesto a punto para cada
especie.

El Passive Integrated Transponder (PIT, EiD
Ibérica SA - TROVAN) es un sistema de mar-
caje interno que permite el reconocimiento
individual de los peces, que ha sido utiliza-
do con éxito en varias especies (Prentice et
al., 1989; Ingram, 1994; Baras et al., 1999;
Baras et al., 2000; Mahapatra et al., 2001;
Bruyndoncx et al., 2002; Gries y Letcher,
2002; Dare, 2003). En esparidos, sélo existen
estudios en la dorada australiana (Quartara-
ro y Bell, 1992) y la dorada europea (Nava-
rro et al., 2004). Se trata de un sistema cuyo
uso requiere de una evaluacién previa en
cada especie de interés debido a sus dife-
rentes grados de aceptacién y condicionan-
tes biolégicos.

En este estudio se han puesto a punto para
el bocinegro los sistemas de marcaje VIE y
PIT valorando el peso mas adecuado para el
marcaje, los efectos de la marca sobre el cre-
cimiento y la mortalidad de los peces y la
tasa de retencién de la misma.

Materiales y métodos

Todos los experimentos fueron realizados
en el Instituto Canario de Ciencias Marinas
(Iccm).
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1. Visible Implant Elastomer (VIE; North-
West Marine Technology Inc.)

Este sistema se evalud en dos clases de talla,
0,5 g (experimento-1) y 2 g (experimento-2).
El peso y longitud media del experimento-1
fue de 0,56+0,02 g y 2,96+0,02 cm, respecti-
vamente, mientras que en el experimento-2
fueron 2,18+0,07 g y 4,45+0,06 cm. Se utili-
zaron 360 peces en cada experimento, los
cuales fueron repartidos al azar en tres tan-
ques de 500 litros. Una vez que se aclimata-
ron, la mitad de los peces de cada tanque,
fueron marcados horizontalmente, siguien-
do las recomendaciones de Astorga et al.
(2005), con 7 colores de VIE; rojo, naranja,
verde y blanco en el lomo anterior del lado
izquierdo y rosa, amarillo y azul en el lomo
anterior del lado derecho. Los peces no
marcados se usaron como control. Se midi6é
el peso y la longitud de los peces al inicio y
al final de ambos experimentos, los cuales
tuvieron una duracion de 15 dias para el
experimento-1y 30 dias para el experimen-
to-2. La tasa de alimentacién diaria durante
el cultivo fue el 4% de la biomasa total
repartida en tres tomas, con pienso comer-
cial (Proaqua, Palencia). Las condiciones de
temperatura, salinidad y oxigeno del agua
fueron 22,3+9,4 C°, 37%0 y 6,4+0,23 ppm,
respectivamente. La renovacion del agua
durante el tiempo de experimentacién fue
de 8 litros por minuto.

En los peces marcados con VIE se midié la
longitud de la marca al inicio y final de cada
experimento, ademas del nimero de frag-
mentos y el espacio entre estos al final de
los mismos, con el fin de obtener una tasa
de retencién cuantitativa. Se valoré la visibi-
lidad de la marca para cada uno de los colo-
res dentro del agua, tanto con luz azul
como luz natural, y también fuera del agua
con luz natural, sélo con los peces del expe-
rimento-2. Para ello se realiz6 una encuesta
de valoracién de la visibilidad comparativa
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de cada color en cada una de las situaciones
con una escala del 1 al 7, utilizando 10 per-
sonas sin experiencia previa con el uso del
sistema VIE.

2. Passive Integrated Transponder (PIT; EiD
Ibérica SA - TROVAN)

Se llevaron a cabo dos experimentos a dis-
tintos pesos; 4 g (experimento-3) y 10 g
(experimento-4). En el experimento-3 se
usaron 390 peces de 4,20+0,04 g peso y de
de 5,67+0,02 cm de longitud media, mien-
tras que en el experimento-4 se usaron 300
de 10,7+0,14 g de peso y 7,70+0,39 cm de
longitud media. En ambos casos, los peces
se repartieron al azar en tres tanques de
500 litros. Después de un periodo de aclima-
tacion, la mitad de los peces se marcaron
con el sistema interno de marcaje PIT en la
cavidad abdominal, tal y como se describe
en Navarro et al. (2004). Los peces sin PIT, se
usaron como control y se marcaron con VIE
usando una combinacién de colores y posi-
cion corporal para cada clase de peso (Expe-
rimento-3: <3 g rojo-cola, 3<x=4 g rojo-
lomo, 4<x<5 g verde-lomo, >5g verde-cola;
Experimento-4: <10 g verde-cola, > 10 g
rojo-cola), con el fin de corregir la mortali-
dad de los peces marcados con PIT respecto
a los control por clase de peso, teniendo en
cuenta que el sistema de marcaje VIE no
tuvo efecto en el crecimiento ni en la mor-
talidad del bocinegro a partir de los 2 g de
peso (ver resultados VIE del presente estu-
dio). Los peces de ambos experimentos se
mantuvieron durante un periodo de 30 dias
con una tasa de alimentacion del 4 % de la
biomasa corporal a razén de 3 veces por dia.
El pienso utilizado fue de la empresa Skret-
ting. Durante todo el experimento se con-
trolaron los parametros del cultivo de tem-
peratura, 24,5+0,32 °C, salinidad, un 37 %o, y
concentracion de oxigeno, 6,20+0,43 ppm.
La renovacién del agua fue de 1 litro por
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minuto. Se realizaron muestreos a los dias 0,
15y 30 para el peso y la longitud.

3. Analisis de los datos

La tasa de crecimiento especifica se calculd
mediante la expresién:

SGR (%) = (Ln PF - Ln PI) 100/AT

donde PF, Pl y AT son peso final, peso inicial
y periodo de estudio respectivamente.

Las variables de peso, longitud, visualiza-
cién y tasa de fragmentacion de la marca, se
analizaron mediante el siguiente modelo
lineal general:

Yi=H+pi+g;
donde u es la media de la poblacién, B; es el

efecto fijo del tanque y g; €s el error resi-
dual de la muestra ij.

Se aplico el siguiente modelo loglineal para
el andlisis de la mortalidad acumulada y la
tasa de pérdida de la marca.

Inf;=m+a;+ B+ of;

donde In f; es la frecuencia esperada de la
celda ij, u es la media de los logaritmos de
las frecuencias esperadas, o; es el efecto de
la categoria i-ésima del factor, g; es el efecto
de la categoria j-ésima del factor, af; es el
efecto debido a la interaccién de la catego-
ria i-ésima y la categoria j-ésima.

Resultados y discusion
Visible Implant Elastomer (VIE)

Tanto al inicio como al final de ambos expe-
rimentos (1y 2), no se encontraron diferen-
cias estadisticas significativas entre los peces
marcados y control, ni para el peso ni la lon-
gitud. Al final del experimento-1 el peso y
longitud media fue de 1,23+x0,33 g y
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3,80+0,03 cm, respectivamente, mientras
que dichos valores fueron 4,7+0,08 g vy
6,05+0,40 cm para el experimento-2. El SGR
promedio fue 5,2 %, en el experimento-1, y
2,58%, en el experimento-2.

Todos estos resultados muestran que el sis-
tema de marcaje VIE no tiene efecto negati-
vo sobre el crecimiento del bocinegro desde
el peso minimo de marcaje de 0,5 g, lo que
concuerda con lo mencionado por Golds-
mith et al. (2003) en Gobiomorphus cotidia-
nus 'y Perca fluviatilis para los pesos medios
de 1,5y 5 g, respectivamente. En el esparido
Sparus auratus, Astorga et al. (2005) obtu-
vieron un resultado similar con individuos
de 7,5q.

La mortalidad media acumulada fue del
47,5 % en el experimento-1y del 4,6 % en
el experimento-2. En el experimento-1,
hubo diferencias estadisticas significativas
entre los peces control (39 %) y los marcados
(60,7 %) (P<0,05). Por el contrario, en el
experimento-2 no hubo diferencias entre
ambos grupos de peces, siendo del 3,6 %,
para el grupo control, y del 5,9 %, para
grupo de peces marcados con VIE (P>0,05).
Bruyndoncx et al. (2002) en Cottus gobio
obtuvieron una mortalidad similar a la des-
crita en este estudio para la clase de peso 0,5
g, pero a unos pesos de 6,6 y 8 g, posible-
mente como consecuencia de una mayor
sensibilidad de esas clases de peso al manejo
al que fueron sometidos los peces durante el
marcaje (captura, anestesiado, mediciones,
inyeccién subcutanea y recuperacién). Por
otro lado, la alta supervivencia del bocine-
gro de la clase de peso 2 g, al sistema VIE,
estd en concordancia con la mayoria de los
experimentos descritos por otros autores a
un peso igual o superior al de éste estudio,
donde una supervivencia entre 85y 100 %
es estimada como buena para el marcaje con
el sistema VIE en otras especies (Farooqi y
Morgan, 1996; Haines y Modde, 1996; Olsen
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y Vollestad, 2001; Doupe et al., 2003; Golds-
mith et al., 2003; Astorga et al., 2005).

En relacién a la fragmentacién de la marca,
el nimero medio de fragmentos fue de
3,06+0,17 y 2,07+0,12 al final de los experi-
mentos 1y 2, respectivamente. Dichos valo-
res son similares a los encontrados por
Astorga et al. (2005), en dorada europea. La
fragmentacion media obtenida fue afecta-
da significativamente por el color, ya que
los colores blanco, azul, rojo y rosa tuvieron
un rango de variacién de entre 1-1,37 frag-
mentos, mientras que para el amarillo,
verde y naranja fue de entre 2,90-3,58 frag-
mentos (P<0,05).

La visibilidad entre los colores, fuera y den-
tro del agua, fue distinta siendo el rojo el
mas visible, con una puntuacion media de
5,40x0,30, seguido del rosa (4,93x0,27), el
verde (4,70+0,34), el naranja (4,50+0,29), el
amarillo (3,63%0,27), el blanco (2,40+0,34) y
el azul (2,26+0,29). Estudios realizados en
otras especies han revelado que también es
el color rojo el mas visible tanto fuera como
dentro del agua, con o sin luz azul, para la
trucha arco iris, la dorada australiana y la
dorada europea (Hale y Gray, 1998; Willis y
Babcock, 1998; Astorga et al., 2005). En el
bocinegro parece que el color verde se ve
mejor que el naranja, dentro del agua cony
sin luz azul, al contrario de lo que ha men-
cionado Willis y Babcock, (1998) para dora-
da australiana, donde el color naranja tiene
mejor visibilidad que el verde y el amarillo,
tal vez debido a las diferencias en color de
la piel de ambas especies.

Las tasas de retencién cualitativa y cuantita-
tiva fueron del 100% y 75%, respectivamen-
te, para ambos experimentos, lo cual fue
similar a las mencionadas por Jerry et al.
(2001) para Cherax destructor, por Golds-
mith et al. (2003) en Perca fluviatilis, para el
mismo periodo de tiempo, por Olsen y
Vollestad (2001) en Salmo trutta y por
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Astorga et al. (2005) en Sparus auratus.
Otros autores detectan tasas de retencion
inferiores debido a la posicién de implanta-
cion de la marca (Haines y Modde, 1996) y a
los tiempos de experimentacion (Goldsmith
et al., 2003; Brennan et al., 2005).

La visién global de todos los resultados de
crecimiento, mortalidad, tasa de retenciény
visibilidad de los colores, pone de manifies-
to que la mejor talla para marcar alevines
de bocinegro con el sistema VIE es a partir
de los 2 g de peso y que el mejor color es el
rojo.

Passive Integrated Transponder

En ambos experimentos 3 y 4, no hubo dife-
rencias estadisticas significativas en peso
entre peces marcados con PIT y control, ni al
inicio ni al final de sendos experimentos, ni
tampoco dentro de cada clase de peso en
cada uno de los experimentos (P>0,05). Al
final del experimento-3, los peces alcanza-
ron un peso y longitud media de 8,94+0,11
gy 7,38+0,03 cm, respectivamente, mientras
que en el experimento-4 fueron de
17,9+0,38 g y 9,54+0,07 cm. Dentro de éste
Gltimo, los pesos medios fueron de
8,61+0,14 g, para la clase < 10 g, y de
12,13+0,17 g, para la clase de peso > 10 g.

Dichos resultados ponen de relieve que el
sistema de marcaje PIT no tiene efecto
negativo sobre el crecimiento del bocine-
gro, a partir de los 3 gramos de peso, e
independientemente de la clase de peso. A
pesar de ello, se detectaron diferencias en
SGR entre peces marcados y controles, tanto
en el experimento-3 (4 g) como en el experi-
mento-4 (10 g), durante los 15 primeros dias
después del marcaje, lo que revela la exis-
tencia de un efecto compensatorio en el
crecimiento entre las dos primeras semanas
y el resto del periodo de cultivo. Esto estaria
de acuerdo con el decremento acusado en
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crecimiento que describieron Baras et al.
(2000) en perca durante la primera semana
después del marcaje, que acaba por ser
recuperado en la segunda semana. En tila-
pia del Nilo, Baras et al. (1999) revelan la
existencia de un SGR negativo durante los 3
primeros dias después del marcaje que es
posteriormente compensando. En dorada
europea, Navarro et al. (2004) también
encontraron un crecimiento compensatorio
a los 3,4 g después del marcaje, algo que no
sucedi6 con para las clases de peso de 4,5y
6,3 g (Navarro et al., 2006).

La tasa de mortalidad total al final del expe-
rimento-3 fue estadisticamente superior
para los peces marcados, 26,2 %, frente al
control, 1,80 %, (P<0,05). La mayor mortali-
dad se produjo en la primera semana poste-
rior al marcaje y/o manipulaciéon de los
peces, y dentro de ésta fue maxima en las
primeras 24 horas, ya que durante las tres
semanas restantes del experimento sélo se
produjo un 3,1%. La mortalidad también
vario en funcion del peso de los peces, mos-
trando el porcentaje de mortalidad mas alto
los peces marcados con PIT pertenecientes a
la clase 3-4 g (60,9 %) frente al resto de las
clases (P<0,05). En el experimento-4, la tasa
de mortalidad total fue del 21,7 %, donde
existié una diferencia estadistica significati-
va entre los peces marcados con PIT (35 %) y
control (8 %) (P<0,05), si bien la mayoria de
los peces muertos pertenecian a la clase de
peso < 10 g (52 % en los marcados con PIT y
9,4 % en los control). El que las mayores
mortalidades del presente estudio se corres-
pondiesen con las clases de peso menores
concuerda con los resultados encontrados
en tilapia del Nilo por Baras et al. (1999),
donde el 90% de los peces menores a 3 g
murieron justo después de la inyeccion del
PIT. Del mismo modo, sucede en la perca, en
la que los peces marcados con un peso
medio de 5,1 g presentaron los mayores
valores de mortalidad (Baras et al., 2000).
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Sin embargo, la experiencia del marcador
puede mejorar las tasas de supervivencia
(Mahapatra et al., 2001) y por lo tanto per-
mitir usar clases de peso inferiores a las des-
critas como adecuadas para marcas los
peces con el sistema PIT (Navarro et al.,
2006).

La tasa media de retencién del PIT fue del
98,7 % para el experimento-3, sin diferen-
cias entre marcados de las clases de de 3-4 y
4-5 g (96,7 % y 98,6 %, respectivamente)
(P>0,05), y del 99% para el experimento-4.
Estos altos valores concuerdan con los resul-
tados encontrados por otros autores en dis-
tintas especies (Prentice et al., 1989; Ingram,
1994; Baras et al., 1999, 2000; Dare, 2003).
Ademas, en el presente estudio no se detec-
t6 asociacion entre la tasa de retencién y la
clase de peso, lo cual estd en concordancia
con el valor del 100 % determinado por
Bruyndoncx et al. (2002) en Cottus gobio
para un rango de pesos similar, 4-15 g. Sin
embargo, ello contrasta con los resultados
descritos por Mahapatra et al. (2001) para
carpa, donde los peces mas pesados mostra-
ron las menores tasas de retencion (96 % en
peces > 15 g frente al 100 % de peces entre
2-15 g). En esparidos, los Unicos resultados
son los descritos en Sparus auratus por
Navarro et al. (2004, 2006), quienes encuen-
tran un efecto estadistico significativo de la
clase de peso sobre la tasa de retencién del
PIT (86 %, 98 % y 100% para los pesos
medios de 3,4 g, 4,59y 6,3 g, respectivamen-
te), y Pagrus auratus por Quartarato y Bell
(1992), que estiman unas tasas de entre el 92
% y el 96 % para un peso medio de 59 g.

La cicatrizacién total de la herida causada
por la introduccién del PIT sucedié en un
70 % de los peces en el experimento-3, una
vez transcurridos las dos primeras semanas,
si bien al final del experimento todos los
peces mostraron una cicatrizacion perfecta.
Ademads, por clase de peso, fue mayor el
grado de cicatrizacion cuanto mas grande
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era la clase de peso, para una misma edad.
En el experimento-4, la cicatrizacion total
de la herida fue obtenida en el 49,5 % de
los peces durante las dos primeras semanas
de experimentacién, e igualmente al final
del experimento todos los peces tuvieron
una cicatrizacién completa. Estos resultados
coinciden con lo mencionado para Baras et
al. (2000), quienes estimaron el tiempo de
cicatrizacion entre 12 y 16 dias para la tila-
pia del Nilo a un peso de 6,5 g. Del mismo
modo, en dorada europea, la cicatrizacién
completa de la herida sucede entre los dias
10 y 20 seguidos al marcaje (Navarro et al.,
2004), todo lo cual concuerda con la fisiolo-
gia de la cicatrizacién (Landolt, 1989).

Los resultados de los dos experimentos lle-
vados a cabo para valorar el efecto del siste-
ma PIT en el crecimiento, las tasas de morta-
lidad, retencién y cicatrizacién de alevines
de bocinegro muestran que esta especie
posee una mayor sensibilidad al marcaje
que la dorada, y que la clase de peso > 10 g
es la mas adecuada para marcar el bocine-
gro con el sistema de marcaje PIT.
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Resumen

En este estudio se estimaron las heredabilidades para caracteres de crecimiento a distintas edades y
tamano de 6rganos cardiovasculares al sacrificio, en salvelino (Salvelinus alpinus). Se utilizaron 1325
descendientes provenientes de 19 padres y 35 madres, a partir de dos estirpes (580 residentes y 745 ana-
dromos), los cuales fueron cultivados bajo tres temperaturas distintas (479, 428 y 418 peces a 5°C, 10°C
y 15°C, respectivamente). Se utilizé un modelo animal considerando como efectos fijos el tanque/tem-
peratura, la maduracién, el sexo y la estirpe. Las estimas de las heredabilidades fueron 0,54+0,07,
0,45+0,07, 0,36+0,06, 0,31+0,05 para el peso a la edades de 342, 458, 591 y 695 dias, respectivamente.
Para estas mismas edades, las heredabilidades para la longitud fueron 0,56+0,08, 0,41+0,06, 0,36+0,06,
0,31+0,06, respectivamente. En los caracteres anatémicos, corregidos para el peso al sacrificio (695
dias), las heredabilidades fueron 0,30+0,03 para branquias y 0,20+0,03 para el corazén. Todas estas esti-
maciones ponen de relieve una importante componente genética aditiva en Salvelinus alpinus.

Palabras clave: Heredabilidad, crecimiento, branquia, corazon, salvelino, Salvelinus alpinus

Summary

Estimation of heritabilities for growth and cardiorespiratory organ traits in Arctic charr, Salvelinus
alpinus L.

In this study, the heritabilities for growth and cardiorespiratory organ traits in Arctic charr (Salvelinus
alpinus L.), at slaughtering size, were estimated. A sample of 1325 offspring of 19 sires and 35 dams,
from two strains (580 residential and 745 anadromous fish) and cultured under three temperatures
(479, 428 and 418 fish at 5°C, 10°C and 15°C, respectively), were analyzed for growth and anatomical
characters. An animal model was applied on data base using tank/temperature, sex, maturation and
strain as fixed factors. The estimates of heritabilities were 0.54+0.07, 0.45+0.07, 0.36+0.06, 0.31+0.05,
for weight at days 342, 458, 591 and 695 respectively. Also for these ages, the estimates of heritabili-
ties for length were 0.56+0.08, 0.41+0.06, 0.36+0.06, 0.31+0.06, respectively. Concerning to the weight
of anatomical characters, corrected with slaughtering weight (day 695), 0.30+0.03 for gill and
0.20+0.03 for heart were estimated. All these estimations reported an important additive genetic
component in Salvelinus alpinus.

Key words: Heritability, growth, gill, heart, Arctic charr, Salvelinus alpinus
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Introduccion

Los salménidos presentan una variacién
genética considerable para caracteres de
producciéon tales como el peso a distintas
edades y la tasa de crecimiento (Wangila y
Dick, 1996; Bonnet et al., 1999; Fishback et
al., 2002; Quinton et al., 2005), mostrando
importantes correlaciones entre caracteres
de producciéon tempranos y tardios en dis-
tintos momentos de la ontogenia (Fishback
et al., 2002).

El salvelino (Salvelinus alpinus L.) es un sal-
monido paleartico de gran importancia eco-
némica en los paises nordicos tales como
Suecia e Islandia. Particularmente en este
ultimo, representa la sequnda especie mas
importante después del salmoén del Atlanti-
co, con 1.670 toneladas en 2003, 27% de la
produccién, de las cuales el 50% son expor-
tadas (FAO, 2006). Se trata de una especie
con formas anadromas y residentes en
aguas marinas continentales, lagos y rios
(Klemetsen et al., 2003). Las formas anadro-
mas son de mas rapido crecimiento, mayor
tamafo y tasas de fecundidad alta, y estan
presentes en un gran numero de habitat.
Por el contrario, las formas residentes estan
adaptadas a las condiciones locales donde
habitan.

El salvelino es una especie sobre la que
existen programas de seleccién en curso
(Eyporsdottir et al.,, 1993), aunque son
pocas las estimas de parametros genéticos
que han sido publicadas para caracteres de
crecimiento, supervivencia, resistencia a
enfermedades y calidad de la carne (Nilsson,
et al., 1989; Nilsson, 1990, 1992 y 1994;
Eriksson et al., 1993; Elvingson y Nilsson,
1994). En el presente estudio se han estima-
do las heredabilidades y correlaciones gené-
ticas para caracteres de gran importancia en
las poblaciones de cultivo y naturales como
son los de crecimiento y los cardiovascula-
res.
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Materiales y métodos

La poblaciéon de peces utilizada en este
estudio procede de dos localidades diferen-
tes: Olvesvatn (OL) y Grenlaekur (GR). Los
peces considerados como residentes provie-
nen del lago Olvesvatn, del noroeste de
Islandia, mientras que los peces anddromos
provienen del rio Grenlaekur, en el sureste
de Islandia. Los individuos utilizados en este
estudio fueron cedidos por el Programa de
Seleccién para salvelino de Islandia y las
familias se cultivaron en las instalaciones
del Hélar University College.

Se establecieron veinticuatro familias para
la poblacién de GR y trece para la poblacién
de OL. Los huevos de cada familia se fertili-
zaron en otofio de 1997 y se conservaron en
tanques separados a 4°C. Después de la
eclosién, las larvas de cada una de las fami-
lias se criaron en un tanque de 30 litros
entre 8 -10 °C. Cuando alcanzaron los 10
gramos de peso, una muestra de descen-
dientes de cada familia fue anestesiada con
0,5 ppm de 2-fenoxietanol en agua y los
peces se marcaron individualmente con Pas-
sive Integrated Transponder (PIT; Trovan
Daimler-Benz) en la cavidad abdominal, de
manera similar a como se describe en Nava-
rro et al. (2004). Entonces, 36 descendientes
marcados de cada una de las familias de la
poblacién GR se distribuyeron al azar y en
igual proporcion en tres tanques de 1,6 m3.
Esto mismo se realizé para la poblacién de
OL, pero usando 45 descendientes en otros
tres tanques. Dentro de cada poblacién se
establecieron tres temperaturas de cultivo,
una por tanque (5,0+0,5° C; 9,9+0,6° C y
14,6+0,8° C). Para evitar el efecto de la den-
sidad sobre el crecimiento de los peces ésta
se regulé afnadiendo peces no marcados a
cada tanque y modificando el nivel del agua
en cada muestreo. Los peces fueron pesados
y medidos a las edades de 342, 458, 591y
695 dias. Ademas, a la edad de sacrificio
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(695 dias), en octubre de 1999, a cada pez se
le determiné el sexo y se le extrajeron y
pesaron las génadas, las branquias y el ven-
triculo. Los pesos de estos 6érganos fueron
corregidos respecto al peso del pez. Aque-
llos peces con una relacién gonadal superior
al 1,5% fueron considerados como madu-
ros. Los peces se mantuvieron con fotope-
riodo natural, el cual fue ajustado con luz
artificial, y se alimentaron mediante come-
deros automaticos con pienso comercial
(Laxa Feedmill LTD). La saturacién de oxige-
no en el agua fue del 70%.

Las estimas de las heredabilidades se lleva-
ron a cabo mediante un modelo animal,
considerando el tanque/temperatura, la
maduracion, el sexo y la estirpe como efec-
tos fijos y el animal como efecto aleatorio,
mediante el programa VCE (v 5.1.2) (Kovac
etal., 2002).

Resultados y discusion

A la edad de 342 dias, el peso medio de los
peces fue de 16,4 £ 54 gy 16,1 £ 4,8 g para
las familias de GR y OL, respectivamente,
mientras que a la edad de sacrificio, 695
dias, los pesos fueron de 476,3 + 8,5 gy
444,6 + 9,6 g, respectivamente. Las estimas
de heredabilidad para el peso y la longitud a
las distintas edades son mostradas en las
tablas 1 y 2. Como puede apreciarse ambos
caracteres presentaron los mismos rangos de
variacion entre edades, que fue desde 0,31 a
0,55. Estas estimas fueron muy similares a las
descritas por Nilsson (1990) a las edades de 2
y 3 aios en salvelino, las cuales incrementa-
ron con la edad, y algo superiores a las des-
critas Nilsson (1994) a las edades de 12y 18
meses, muy similares entre si. Sin embargo,
en el presente estudio la heredabilidad
decrecié con la edad. Esto fue debido, posi-
blemente, al efecto tanque que se produjo
desde el estadio de huevo hasta el momento
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en que los peces alcanzaron la talla éptima
para ser marcados individualmente y pues-
tos en un mismo tanque hasta el sacrificio,
momento a partir del cual se homogeniza-
ron las fuentes ambientales de parecido,
que fueron diluyéndose con el desarrollo.
Ademas, a partir de los 342 dias de edad se
confundié el efecto tanque con la tempera-
tura. Por otro lado, también es importante
considerar que las estimas del presente estu-
dio tuvieron en cuenta ambas estirpes, cuan-
do Nilsson (1994) sélo estudié una poblaciéon
procedente del lago Hornavan, al norte de
Suecia. De hecho, por ejemplo, la heredabili-
dad del peso de la poblacion residente de
este estudio (OL), a la edad de 695 dias
meses, fue inferior (0,18+0,07).

Los valores de correlacion genética entre lon-
gitudes fueron positivos y superiores a los
encontrados entre pesos a distintas edades
(tablas 1y 2), si bien las correlaciones entre
pesos y longitudes a la misma edad fueron
las mas altas (0,95+0,01 y 0,92+0,02, a los 591
y 695 dias de edad, respectivamente). Todos
estos resultados estan en concordancia con
los descritos por Nilsson (1994) y quizas tie-
nen una doble importancia. En primer lugar,
ya que posibilitan la realizacién de preselec-
cién de animales en el estado de juvenil evi-
tando asi el cultivo de una gran biomasa
hasta la talla de sacrificio. En segundo lugar,
porque unas heredabilidades notables como
las descritas para el peso y la longitud, permi-
te simplificar la seleccién para otros caracte-
res relevantes, con los que estan genética-
mente correlacionados, y cuya evaluacién
representa un riesgo importante para las
producciones. Este es el caso de la resistencia
al hongo Saprolegnia spp, que produce
importantes pérdidas econémicas en el culti-
vo de salvelino y esta positivamente correla-
cionada con el peso, la longitud y la compaci-
dad (Nilsson, 1992), lo que hace que la
seleccién indirecta sea una estrategia a consi-
derar.
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En cuanto a la compacidad o factor de con-
dicién, esta present6é una heredabilidad de
0,23+ 0,04, y unas correlaciones genéticas
con el peso y la longitud, a la edad de sacri-
ficio (695 dias), de 0,28+0,13 y -0,12+ 0,15
respectivamente. A pesar de que los errores
tipicos de las estimas son elevados, los resul-
tados estdn en consonancia con los descri-
tos por Nilsson (1990 y 1994), e ilustran que
una selecciéon para el factor de condicion es
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posible, y que la seleccion del peso puede
afectar a la forma del pez, todo lo cual
cobra aun mas importancia por la relacion
implicita que existe entre la forma del pezy
factores de produccion como el rendimien-
to filete. En este sentido, Gjerde y Schaeffer
(1989) concluyeron que el factor de condi-
cion es una medida adecuada de la forma
del pez, por la elevada correlacién genética
que encontraron entre ambas.

Tabla 1. Estimas de heredabilidades (en la diagonal) y correlaciones genéticas (encima de la diagonal)
para el peso a distintas edades
Table 1. Estimate of heritabilities (diagonal) and genetic correlations (above diagonal) for weight at
different ages

Peso a distintas edades

342 458 591 695
342 0,54+0,07 0,58+0,09 0,36+0,12 0,05+0,15
458 0,45+0,07 0,87+0,03 0,62+0,09
591 0,36+0,06 0,87+0,03
695 0,31+0,05

Tabla 2. Estimas de heredabilidades (en la diagonal) y correlaciones genéticas (encima de la diagonal)
para la longitud a distintas edades
Table 2. Estimate of heritabilities (diagonal) and genetic correlations (above diagonal) for length at
different ages

Peso a distintas edades

342 458 591 695
342 0,56+0,08 0,65+0,07 0,46+0,11 0,28+0,13
458 0,41+0,07 0,88+0,03 0,71+0,07
591 0,36+0,06 0,93+0,02
695 0,31+0,06

Las estimas de heredabilidad para branquia
y ventriculo constituyen las primeras estimas
gue se realizan en salvelino, denotando una
importante componente genética aditiva.
La relevancia de estos caracteres proviene
del hecho de que la mejor adaptacién dife-
rencial de las distintas poblaciones de salve-
lino tiene su reflejo en adaptaciones fisiol6-

gicas y morfolégicas (Skulason et al., 1992).
Los frecuentes cambios en temperatura, y
consecuentemente en los niveles de oxige-
no, a los que son expuestos tanto las formas
anadromas como residentes hace que los sis-
temas vasculares y respiratorio cobren una
gran importancia en la adaptabilidad a los
distintos habitat (Taylor, 1992), y por ende
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en sus rendimientos productivos. Asi, las
correlaciones genéticas entre el peso frente
a la branquia y el ventriculo del presente
estudio fueron -0,63+0,06 y 0,18+0,09 res-
pectivamente. Es decir, que la estructura de
las branquias puede ser un reflejo de la
estrategia metabdlica de los peces (Perry,
1992; Wilson et al., 1994), como es el caso de
los peces con natacion rapida que se caracte-
rizan por tener branquias con un mayor
numero y densidad de lamelas y por tanto
mayor superficie de intercambio (Stevens y
Sutterlin, 1999). Desde una 6ptica inversa, la
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diversidad del tamano branquial permitiria
inferir el espectro de habitat de procedencia
de los peces (De F. Mazon et al., 1998; Hug-
hes y lwai, 1978; Johnson y Ress, 1988; Ran-
dall, 1970; Randall y Daxboeck, 1984). Por
otro lado, existen evidencias de asociacion
entre las actividades metabdlica y cardiaca,
(Barron et al., 1987; Gamperl y Farrell, 2004;
Pelster, 2003), donde las tasas metabdlicas
estan correlacionadas con el volumen san-
guineo y con el tamafo del corazén (Bro-
deur et al., 2001; Clarkson et al., 2005; Goo-
lish y Adelman, 1987).

Tabla 3. Estimas de heredabilidades (en la diagonal) y correlaciones genéticas (encima de la diagonal)
para el peso de la branquia y el ventriculo al sacrificio (695 dias)
Table 3. Estimate of heritabilities (diagonal) and genetic correlations (above diagonal) for weight of gill
and heart at slaughtering (695 day)

Peso Branquia

Peso Ventriculo

Peso Branquia
Peso Ventriculo

0,30+0,03

-0,23+0,13
0,20+0,03
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Resumen

Se pretende conectar los rebafios de AMURVAL asi como su incrustacién en el programa nacional ges-
tionado desde el INIA, gracias al plan de inseminacién preciso para el testaje de los primeros machos
del esquema de mejora genética de la produccion lechera de cabras Murciano Granadinas. En las cam-
parfas 2004 y 2005 se han utilizado 13 machos. De la primera campanfa hay 8 rebafios ‘conectados’ con
10 o mas hembras inscritas en el libro genealégico hijas de inseminacion de al menos tres machos dife-
rentes. La distribuciéon de los machos entre rebafos y entre campanas permitira la estimacion de los
valores genéticos con mayor precisiéon, asi como las distinciones entre efectos de rebafio

Palabras clave: conexion entre rebafios, evaluacion genética, produccion lechera, cabra Murciano
Granadina

Summary

Connectedness between Murciano-Granadina goat herds through artificial insemination in the
Valencian Community

Links between goat herds of the AMURVAL association must be established and herds have to be
inlaid into the national breeding program managed by INIA in collaboration with the ACRIMUR asso-
ciation. Artificial insemination is a necessary tool for testing candidate males by their progeny, and
reference sires allow the connectedness between herds. Thirteen sires were working during years 2004
and 2005. In the first insemination season, 8 herds were considered as connected, with 10 or more
daughters on the herd-book sired by three or more different males. Rational distribution of sires
among herds and between seasons will improve accuracy of estimated breeding values of males and
the across-herd comparisons.

Key words: connectedness, genetic evaluation, milk yield, Murciano Granadina goats

Introduccién CITA-IVIA ha desarrollado el proyecto RTA03-

100 (Programa de Seleccién de la raza capri-
Gracias a la colaboraciéon con la Asociacion  na Murciano Granadina en la Comunidad
de Ganaderos de Caprino de Raza Murciano-  Valenciana), con la puesta en marcha y con-
Granadina de la Comunidad Valenciana, el  solidacién del programa de mejora con la
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implicacion del sector productivo y desarro-
llando un protocolo de inseminacion con
semen congelado (Salvador et al., 2005).

En las evaluaciones genéticas de la Asocia-
cién espanola de criadores de cabras murcia-
no-granadinas (ACRIMUR) que recogian
datos de 181 ganaderias, se utiliza un criterio
laxo para definir un rebafio como conectado
si dispone de datos de 10 hijas de al menos
tres machos (Jurado y Castillo-Gémez, 2005).
La asociacion AMURVAL incluye a 24 ganade-
rias, con un censo aproximado de 8600
cabras. Ninguna de ellas aparecia como
conectada dado el casi nulo desarrollo de la
inseminacion a pie de granja. Es dificil esta-
blecer un criterio definiendo un umbral del
numero de hijas por macho en un nimero de
rebafos, pues es tan importante el reparto
de descendientes entre rebafios como el
numero total de descendientes. Fouilleux y
Laloé (2002), en vacuno de carne, considera-
ban un rebafio como conectado cuando
tenia al menos 5 hijas de machos que tuvie-
ran 100 hijas en mas de 29 rebafios. Las cone-
xiones genéticas entre rebafios permiten
comparar entre individuos (que producen en
el mismo o diferente rebafio) o realizar con-
trastes entre rebafos. La precision de la eva-
luaciéon genética se ve afectada. A menor
grado de conexién, aumenta la varianza del
error de prediccion (Kennedy y Trus, 1993) y
se reduce el coeficiente de determinacion,
propuesto por Laloé et al. (1996). Podria ser
recomendable calcular las correlaciones
medias entre valores genéticos para la detec-
cién de bolsas de datos no conectadas (More-
no et al., 2003).

El objetivo del trabajo ha sido instaurar y
mejorar el grado de conexién entre rebafos
de la asociacion AMURVAL para mejorar la
precision de las evaluaciones futuras, asi
como su insercion en la estructura de la aso-
ciacion ACRIMUR, mediante inseminacion
con machos de OVIGEN (Toro, Zamora) y de
CITA (Segorbe, Castellén) siendo la meta
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final el obtener un numero suficiente de
hijas por macho con lactaciones validas en
diferentes rebarios.

Material y Métodos

La poblacién candidata a inseminacién
eran, aproximadamente, 3900 cabras. En
funciéon de las solicitudes, se planificd la
aplicacién de las dosis de los diferentes
machos entre las ganaderias. El protocolo
de sincronizaciéon y el procedimiento de
inseminacién se describe en Salvador et al.
(2005). Con posterioridad se recogian en las
explotaciones los datos de partos, incluyen-
do numero de nacidos y fecha de parto. A
partir de las anotaciones en el libro genea-
l6gico de ACRIMUR se obtenian los datos de
hijas inscritas. Finalmente, los datos de con-
trol lechero de AMURVAL permitiran dispo-
ner de informacién de estas hembras naci-
das de inseminacion.

Los machos de OVIGEN fueron elegidos por
ACRIMUR. Los machos del CITA-IVIA eran
hijos de las mejores hembras segin una eva-
luacién productiva intrarrebafio.

Resultados y Discusion

En la campafia 2004 se utilizé semen conge-
lado de 6 machos de OVIGEN, con 552 cabras
inseminadas en 17 rebanos (tabla 1). Se inse-
minaron entre 23 y 49 hembras por rebaiio,
siempre con dosis de tres o mas machos. Ello
permitié utilizar entre 80 y 106 dosis por
macho (Gémez et al., 2005). Se pudo recoger
informacién de 13 rebafos, con 225 partos
(41% sobre inseminaciones totales realiza-
das), con un total de 433 nacidos (entre 65y
90 por macho). El nimero de hijas inscritas
en el libro genealégico fue de 126 (23%
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sobre inseminaciones totales) y rondé entre
17 y 27 hijas por macho en prueba.

Se producen importantes pérdidas en la
cadena de informacién. En Arrebola et al.
(2005), de 1864 inseminaciones, lograban
alcanzar las 247 hijas en control (13%), y 98
lactaciones completadas, con un promedio
de 35 hijas por macho en 8 ganaderias. En
AMURVAL, con los datos de esta primera
campafa, en 8 de los rebafos se ha llegado
a tatuar 10 o mas hijas de tres o mas
machos. En las evaluaciones de ACRIMUR de
los ultimos afos sélo 15 de las 181 ganaderi-
as implicadas se consideraban conectadas
(Jurado y Castillo-Gémez, 2005).
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En la campaina 2005 se inseminaron 604 ani-
males de 16 explotaciones con semen de 12
machos (tabla 1). Se utilizaron dosis conge-
ladas de 9 machos de OVIGEN vy dosis refri-
geradas y congeladas de 3 machos del CITA-
IVIA. De éstos ultimos se aplicaron entre 50
y 88 dosis, en 13 rebaifos. La fertilidad a
ecografia ha sido del 46%. Todos los
machos que se han utilizado en las dos cam-
pafias superaron las 100 dosis aplicadas
(entre 101 y 129). En la base de datos de
ACRIMUR, en el periodo 1995-2003, sélo 7
machos disponian de mas de 50 hijas tras
cinco campafas de inseminaciéon (Jurado y
Serrano, 2004).

Tabla 1. Numero de inseminaciones, nUmero de machos implicados, porcentaje sobre inseminaciones
de partos, de hijos nacidos y de hembras inscritas en el libro genealégico en las campafias de
inseminacion 2004 y 2005
Table 1. Number of inseminated goats (N° IA) and concerned males (N° machos), percentage of
parturitions (% Partos), of sons (% Nacidos) and of recorded daughters on herd-book (%Inscritas) over
inseminated doses (in percentage) per herd (Rebafio) during 2004 and 2005 seasons

2004 2005
Rebafio Ne° 1A N° machos %Partos %Nacidos %lnscritas N° 1A N° machos
1 31 3 84 68 55 37 4
2 46 5 - - -
3 44 6 50 84 25 85 10
4 29 4 45 83 35 45 4
5 26 3 35 - - 24 6
6 32 4 66 125 38 26 5
7 35 4 43 100 34
8 28 4 79 175 43 33 4
9 34 4 41 79 15 32 5
10 23 3 74 130 39 27 5
11 44 6 77 152 57 63 10
12 35 7
13 36 4 - - -
14 25 3 48 100 40
15 23 3 - - -
16 23 3 48 96 39 22 7
17 20 4
18 24 3 38 42 - 30 2
19 49 4 37 63 - 34 4
20 64 7
21 27 6
Totales 552 6 42%* 78% 23% 604 12
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Es necesario optimizar la informacién pro-
ducida por dosis inseminada, con la implica-
cion activa del ganadero y la asociacion. Un
punto importante, previo a la inseminacion,
es la eleccion del lote de hembras a insemi-
nar. Un ganadero no dejara hijas para la
reposiciéon de aquellas hembras que él no
considere aptas, pese a haber sido insemi-
nadas. La obligacién legal de inseminar el
20% del rebafio no llegaria a ser efectiva
aunque se aplicara.

De acuerdo con el BOE (2005) debe regis-
trarse el parto y sus condiciones (fecha,
numero de nacidos, sexo, posibles abortos),
asi como proceder a la identificacién tem-
prana de los descendientes y su seguimien-
to durante la cria y recria. Los errores de
asignacion de maternidades y paternidades)
son subsanables y detectables mediante
pruebas de control de filiacién (Bouzada et
al., 2005; Quiroz et al., 2005). La muerte o
eliminacién por causas patolégicas, la venta
de hijas a matadero o a ganaderias no
sometidas a control lechero oficial provocan
falta de informacion, asi como las pérdidas
producidas por ganaderias que abandonan
la asociacién o que no contintan en control
lechero oficial. También las hijas de insemi-
nacién que permanecen en la explotacién
pueden no llegar a proporcionar lactaciones
validas, ya sea por problemas durante la
gestacion, el parto o en la propia lactacién.
Es necesario el sequimiento de la reposi-
cion, especialmente de las hijas de insemi-
nacién, pero sin que se produzcan trata-
mientos preferenciales.
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Resumen

El presente trabajo estudié los pardmetros genéticos asociados con la variabilidad ambiental del peso
a los 21y 42 dias e incremento de peso entre los 21y 42 dias en ratéon de laboratorio. Se han analiza-
do datos de 4896 machos procedentes de un experimento de seleccion llevado a cabo durante 17
generaciones para incremento de peso. Los datos se han analizado mediante metodologia bayesiana
ajustando dos modelos diferentes, de varianzas homogéneas y de varianzas heterogéneas. La correla-
cién genética entre los caracteres analizados y su variabilidad ambiental fue siempre negativa, varian-
do de -0,22 a -0,61. Los resultados obtenidos permiten concluir la posible existencia de una compo-
nente genética en la determinaciéon de la variabilidad ambiental de los caracteres analizados
posibilitando su disminucién por seleccién.

Palabras clave: Canalizacién, Variabilidad ambiental, Raton, Peso, Ganancia de peso

Summary

Preliminary results about genetic parameters associated with weight gain in mice

The aim of this study was to estimate the genetic parameters associated to the environmental vari-
ability of the following traits in mice: weight at 21 days, weight at 42 days and weight gain between
21 and 42 days. Data were obtained from a experimental mice population selected during 17 genera-
tion for increase of adult weight and included 4896 males. Data were analysed using Bayesian proce-
dures after fitting two different models: that of homogeneous variances and that of heterogeneous
variances. Genetic correlation between the analysed traits and their variability was always negative
ranking from -0.22 to -0.61. Results allow concluding that there is a possible genetic component
affecting the analysed traits thus making possible its reduction by selection.

Key words: Canalisation, Environmental variability, Mice, Weight, Weight gain

Introduccién la calidad y homogeneidad de los productos

por lo que el estudio de la variabilidad de
El objetivo principal de la Mejora Genética  los caracteres productivos y su posible dis-
ha sido el incremento de la media de carac-  minucién por medio de seleccién (canaliza-
teres productivos. En los ultimos afios la  cidn) es una via de trabajo de interés cre-
produccién animal se estd orientando hacia  ciente. El peso corporal a una edad fija o la
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ganancia en un periodo de tiempo son
caracteres econdémicos de importancia en
produccién animal. La selecciéon para incre-
mento de peso durante un periodo deter-
minado suele realizarse desde el destete
hasta la madurez porque esta fase presenta
una menor dependencia del efecto materno
que la fase predestete. La enorme variabili-
dad del incremento de peso en distintas
especies supone un coste de caracter
extraordinario en poblaciones pecuarias al
obligar a realizar reestructuraciones de
lotes de animales. Ademas, un desigual cre-
cimiento de animales de la misma edad pro-
voca una competencia entre ellos que en
muchos casos lleva a mortalidad de los mas
débiles (Poignier et al., 2000).

SanCristobal-Gaudy et al. (1998) han desarro-
Ilado un modelo para estudiar los parame-
tros implicados en la genética de la variabili-
dad ambiental, asi como un algoritmo del
tipo EM para resolverlo. Sorensen y Waage-
petersen (2003) han propuesto su resolucion
mediante metodologia Bayesiana. Este
modelo se ha aplicado mediante diferentes
procedimientos para estimar los parametros
genéticos de variabilidad de caracteres como
tamano de camada en ovejas (SanCristobal-
Gaudy et al., 2001), peso al nacimiento en
cerdos (Bodin et al., 2002; Damgaard et al.,
2001; Hégberg y Rydhmer, 2000; Huby et al.,
2003), peso al nacimiento en conejos (Garre-
au et al. 2004), peso adulto en caracoles (Ros
et al,, 2004) y tamano de camada en ratones
(Gutiérrez et al., 2006) y cerdos Sorensen y
Waagepetersen (2003).

Aunque los trabajos sobre parametros
genéticos relacionados con canalizacién
estdn aumentado su numero, la investiga-
cion sobre el control genético de la variabi-
lidad ambiental se encuentra adn en sus
comienzos y se precisa de estudios realiza-
dos con datos experimentales con una
estructura adecuada para su estudio (Ros et
al., 2004). El objetivo del presente trabajo
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fue estudiar los parametros genéticos aso-
ciados con la variabilidad ambiental del
peso a los 21y 42 dias en ratéon de laborato-
rio, asi como el incremento de peso entre
estas dos edades, aprovechando los datos
procedentes de un experimento de selec-
cion llevado a cabo durante 17 generacio-
nes para incremento de peso.

Material y Métodos

Los datos utilizados en este trabajo proce-
den de un experimento previo encaminado
a minimizar el incremento de consanguini-
dad en un proceso de seleccién via machos
para incremento de peso. En el experimen-
to se utilizdé una poblacién de alta variabili-
dad genética de Mus musculus donde se
compararon tres métodos de seleccion dife-
rentes, uno con seleccién clasica, otro con
selecciéon ponderada dejando mas descen-
dientes cuanto mejor fuera el animal, y otro
con seleccion clasica pero realizando los cru-
ces por minimo parentesco. En cada uno de
los métodos se establecieron tres réplicas y
la seleccién se realizé durante 17 generacio-
nes (Moreno, 1998). Se han analizado los
parametros genéticos de la variabilidad
ambiental de los caracteres peso a los 21
dias, peso a los 42 dias e incremento de peso
de 21 a 42 dias en un total de 4896 machos.

Modelos

1) Modelo de varianzas homogéneas. Es el
modelo animal clasico que responde a la
ecuacion:

v=x'b+z'u+w' m+e¢e

donde y; es el valor del caracter del animal i
que pertenece a un nivel concreto de los
distintos efectos del modelo. El vector b
contiene los 137 niveles del efecto fijo
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método-réplica-generacién, u es el vector
de parametros desconocidos del efecto
genético directo del animal, m el vector de
parametros desconocidos del efecto cama-
da con 2.649 nivelesy x; z;y w; son vectores
de incidencia de los efectos fijos, del efecto
animal y del efecto materno, respectiva-
mente.

2) Modelo de varianzas heterogéneas (San-
Cristobal-Gaudy et al., 1998), que responde
a la ecuacion:

[
—{ &' e e m

V,=X'b+z'usw mee” E,

donde b y b* son los vectores de parame-
tros asociados con los efectos fijos, uy u*
los vectores de pardmetros asociados al
efecto genético directo y m y m* los vecto-
res de pardmetros asociados al efecto cama-
da, afectando los primeros a la media del
caracter y representando los que llevan el
asterisco a los parametros correspondientes
al andlisis de la variabilidad ambiental del
caracter. Los efectos genéticos u y u* se
asume que se distribuyen normalmente

[, ! (5] [12a i
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donde o2, y ¢, son la varianza genética
aditiva del caracter y de la variabilidad
ambiental del caracter, respectivamente, p
es la correlacion genética y ® el producto de
Kronecker. Los vectores m y m* se asumen
como independientes con

m|o? ~N(0, I 0% ) ym*o® ., ~N(0,I,0°..)

donde oy 02, son la varianza debida al
efecto camada del caracter y de la variabili-
dad del caracter, respectivamente e I es la
matriz identidad de orden igual al nUmero
de madres. Las distribuciones a priori de los
parametros fueron las utilizadas por Soren-
sen and Waagepetersen (2003).
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Los resultados para cada modelo se calcula-
ron promediando los resultados obtenidos a
partir de dos cadenas independientes de
Monte Carlo después de un millén de itera-
ciones del algoritmo descrito por Sorensen
and Waagepetersen (2003). La comparacion
entre modelos se realizé utilizando como
criterio el DIC (Spiegelhalter et al., 2002).

Resultados y discusion

La tabla 1 muestra los valores obtenidos
para las distintas componentes de varianza
con el modelo de varianzas homogéneas
para los tres caracteres estudiados (peso a
los 21 dias, peso a los 42 dias e incremento
de peso de los 21 a 42 dias). La tabla 2 mues-
tra los valores obtenidos para las distintas
componentes de varianza con el modelo de
varianzas heterégeneas tanto para cada
caracter como para su variabilidad ambien-
tal, asi como la correlaciéon genética entre
cada caracter y su variabilidad.

Los resultados obtenidos con el modelo de
varianzas homogéneas muestran que la
varianza debida al efecto camada es mayor
que la componente aditiva para los tres
caracteres estudiados, sobre todo para el
caracter peso a los 21 dias que depende mas
del ambiente materno definido por la
camada que los otros dos caracteres.

El valor del DIC fue menor en todos los
caracteres al aplicar el modelo de varianzas
heterogéneas sugiriendo la existencia de
distintas componentes explicando la varia-
bilidad ambiental. Cuando comparamos los
valores obtenidos con el modelo de varian-
zas heterogéneas, los valores de las medias
posteriores de las varianzas aditivas fueron,
en todos los casos, mas altos que los obteni-
dos con el modelo de varianzas homogéne-
as, mientras que los valores medios poste-
riores para el efecto materno fueron, en
todos los casos, menores.
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Tabla 1. Medias de las distribuciones posteriores de las estimaciones de los componentes de varianza
obtenidas con el modelo de varianzas homogéneas para los tres caracteres. Los intervalos que

contienen el 95% de los valores se presentan entre corchetes

Table 1. Genetic parameters obtained using the model of homogeneous variances. (1) 95% highest

posterior density intervals are in squared brackets

2

2

2

Caracter o, o’ 0%,
Peso 21 dias 0,30 0,93 0,59
[0,17 - 0,43] [0,84 -1,02] [0,52 - 0,66]
Peso 42 dias 1,36 2,27 2,33
[0,93 - 1,84] [1,98 - 2,56] [2,10 - 2,60]
Incremento de peso 0,64 1,46 1,64
[0,42 - 0,89] [1,28 - 1,64] [1,47 - 1,79]

Tabla 2. Medias de las distribuciones posteriores de las estimaciones de los componentes de varianza
y de la correlaciéon genética entre media y variabilidad, obtenidas con el modelo de varianzas
heterogéneas para los tres caracteres. Los intervalos que contienen el 95% de los valores se
presentan entre corchetes
Table 2. Means of the posterior distribution of variance component estimates and genetic correlation
() using a Bayesian approach under the heteroscedastic model. 95% highest posterior density
intervals are in square brackets

2 2

Caracter o2, o2, P o?, o2,
Peso 21 dias 0,36 0,87 -0,61 0,20 0,38
[0,26 - 0,47] [0,77 - 0,95] [-0,98,- -0,19] [0,04 - 0,35] [0,27 - 0,49]
Peso 42 dias 1,54 1,97 -0,32 0,37 0,35
[1,17 - 1,96] [1,62-2,31] [-0,56- -0,08] [0,18 - 0,37] [0,26 - 0,43]
Incremento de peso 1,05 0,95 -0,22 0,22 0,65
[0,70 - 1,39] [0,77 - 1,13] [-0,48, - 0,01] [0,11-0,32] [0,48 - 0,81]

La correlacion genética entre el caracter y la
variabilidad ambiental fue negativa en los
tres caracteres variando de -0,22 a -0,61. En
la bibliografia existen diferentes correlacio-
nes. Hubby et al.(2003) obtienen una corre-
lacion genética positiva entre los caracteres
peso al nacimiento y su variabilidad y peso a
los 21 dias y su variabilidad en cerdos, sien-
do estos valores de 0,57 y 0,42 respectiva-
mente. Para esta misma especie y caracteres,
Damgaard et al. (2001) encuentran valores
de 0,60 y 0,22, respectivamente. Existen
otras evidencias de correlaciones genéticas
negativas entre los caracteres y su variabili-

dad. Asi, Garreau et al. (2004) seleccionando
para disminuir la variabilidad de peso al
nacimiento en conejos, encuentran un lige-
ro aumento del peso de los gazapos al naci-
miento lo que parece indicar que pueda
existir una correlacion genética negativa
entre la media y la variabilidad del caracter.

En conclusién, parece existir una compo-
nente genética en la determinacién de la
variabilidad ambiental de los caracteres
contemplados aqui por lo que su disminu-
cion por seleccion parece posible.
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Resumen

El objetivo principal de este trabajo es el aislamiento, cultivo y caracterizacion de lineas embrionarias
producidas a partir del aislamiento de masa celular interna (MCl) de blastocisto bovino. Las MCl se ais-
laron mediante inmunocirugia y se cultivaron en monocapas de fibroblastos embrionarios de ratén
(MEF) mitoticamente inactivados. Tras 10-15 dias de cultivo primario, las colonias surgidas se disgrega-
ron, resembraron en una nueva MEF, y cultivaron por tiempo variable para tratar de obtener nuevas
colonias. Tanto los cultivos primarios como los pases 2 y 3, asi como las colonias supervivientes a la con-
gelacién, expresaron los marcadores de pluripotencia SSEA-4, TRA-1-60 y Oct4, y fueron positivos al
test de la fosfatasa alcalina. A falta de pruebas para el diagnéstico de la pluripotencia y capacidad de
autorrenovacién, las células obtenidas presentan parte de las caracteristicas de las células troncales
embrionarias (ES-like).

Palabras clave: Células troncales embrionarias, colonia, masa celular interna, blastocisto bovino.

Summary

Isolation, culture, and characterization of embryonic cell lines from bovine blastocysts

This study was aimed to develop methods for isolation, culture and characterization of embryonic cell
lines from in vitro produced bovine blastocysts. Inner cell masses arising from blastocysts were isolat-
ed by immunosurgery onto mitomocin-C-inactivated mouse embryonic fibroblast (MEF). After 10 to 15
days of culture the primary cell colonies were disaggregated, seeded in a new MEF, and cultured for 3
to 6 days up to form new colonies. The primary cell colonies, passage 2, passage 3 and post-thawed
colonies expressed pluripotency markers such us SSEA-4, TRA-1-60 and Oct4 and were alkaline phos-
phatase positive. More research is needed to confirm pluripotency and selfrenew stage within the
obtained embryonic stem-like cells (ES-like).

Key words: Embryonic stem cells, outgrowth, inner cell mass, bovine blastocyst.
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Introduccion

Las células troncales embrionarias (Embryo-
nic stem cells, ES) derivan de la masa celular
interna (MCI) del embrién preimplantacio-
nal y se caracterizan por su capacidad de
proliferar indefinidamente y de diferenciar-
se en una amplia variedad de tipos celula-
res. En el estadio avanzado de blastocisto, el
epiblasto, o ectodermo primitivo, se localiza
en la MCl. La MCI es la fuente ultima de
células ES, que mas adelante dara lugar a las
tres hojas blastodérmicas embrionarias.
(Brook y Gardner, 1997). La mejora genética
convencional presenta limitaciones. Los ani-
males seleccionados son mezcla de los
caracteres de sus parentales, pudiendo cose-
leccionarse rasgos no deseados e inadverti-
dos. La modificacién génica por transgéne-
sis puede permitir superar estas limitaciones
(Clark y Whitelaw, 2003). El estado de indi-
ferenciacion e inmortalidad de las células
pluripotentes facilita la modificaciéon génica
de estas células.

A pesar de que el conocimiento de los pro-
cesos de control del crecimiento y diferen-
ciacion celular de las células ES es bastante
limitado, la sistematizacion de su cultivo
tendria amplio impacto en biomedicina y en
programas de mejora animal y de recupera-
cion de especies. De forma mas precisa, se
puede decir que las caracteristicas que debe
cumplir una poblacién de células embriona-
rias para ser pluripotente son: manteni-
miento de un cariotipo diploide normal en
cultivo, propagacion de forma indefinida en
cultivo (inmortalidad) y capacidad de dife-
renciarse en tejidos extraembrionarios y
células somaticas representativas de cual-
quiera de las 3 hojas embrionarias. (Pera y
col., 2000). Cuando alguna de estas cualida-
des no se cumple o no se ha podido demos-
trar, la linea celular obtenida se denominara
ES-like, (semejante a las células ES).

A. Rodriguez et al. ITEA (2006), Vol. 102 (2), 185-191

Se han logrado lineas celulares embriona-
rias pluripotentes estables en hamster
(Doetschman T. y col., 1988), visén (Sukoyan
y col., 1993), mono Rhesus (Thomson y col.,
1995), marmota comun (Thomson y col.,
1996) y humano (Thomson y col., 1998).
También en especies de interés ganadero
han sido definidas lineas celulares ES-like:
oveja (Notarianni y col., 1991; Dattena y
col., 2006), conejo (Graves y Moreadith,
1993), cerdo (Notarianni y col., 1990; Whee-
ler, 1994) y vaca (Stice y col., 1996). En bovi-
no, el aislamiento y el cultivo de lineas celu-
lares ES han sido especialmente dificultosos,
aunque recientemente Wang y col. (2005)
lograron generar y caracterizar células plu-
ripotentes de embriones bovinos.

En este trabajo se describen las primeras
etapas del aislamiento y el cultivo de MCl de
embriones producidos in vitro y la caracteri-
zaciéon de las colonias celulares resultantes.
Para la identificacion del fenotipo de las
células ES se ha estudiado su morfologiay la
expresion de marcadores especificos, asi
como el mantenimiento de estos rasgos a lo
largo del cultivo y de los ciclos de congela-
cién-descongelacion.

Material y Métodos

Produccién In Vitro

Los ovocitos utilizados para la producciéon in
vitro se recuperaron de ovarios procedentes
del matadero, que se transportaron en una
solucion salina con antibiéticos (NaCl 9
mg/mL, Penicilina 100 Ul/mL, Sulfato de
Esptreptomicina 100mg/mL) y a una tempe-
ratura de 30°C. Los complejos cumulus ovo-
cito (CCO) se obtuvieron por puncién de
foliculos (3 a 8 mm de didametro). Se selec-
cionaron solamente ovocitos con cumulus
compacto y ooplasma homogéneo. El
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medio de maduracion consistié en TCM 199,
10% Suero Fetal Bovino (FCS), 1pg/mL FSH
porcina, 5 pg/mL LH ovina y 1pg/mL 17-f-
estradiol. Para la maduracién in vitro (MIV)
se cultivaron grupos de 40-50 CCO en 500 L
de medio de maduracion, a 39°C, 5% CO, y
atmosfera hiumeda durante 24 h.

Los ovocitos se fertilizaron in vitro con
espermatozoides motiles obtenidos median-
te swim-up a partir de semen congelado y
descongelado. Los presuntos zigotos se culti-
varon en 500 pL de modified synthetic ovi-
duct fluid (mSOF), suplementado con 5% de
FCS desde el dia 3 al dia 9 del cultivo y con
5% CO,, 5%0,y en atmdsfera saturada de
humedad. Para el aislamiento de MCI se
seleccionaron blastocistos expandidos vy
eclosionados de dias 7, 8 y 9 de cultivo con
excelente calidad morfolégica.

Aislamiento de MCI, aislamiento de
colonias y mantenimiento del cultivo

Se utilizaron blastocistos eclosionados, y
expandidos cuya zona pelucida se eliminé
por incubacién en pronasa (4mg/mL). Tras
un lavado en PBS con PVA (0,2 mg/mL) la
MCI fue separada del trofectodermo (TE)
por un procedimiento de inmunocirugia
descrito por Solter y Knowles (1975), con
peguefas modificaciones. Abreviadamente,
los embriones se incubaron en 50uL de bovi-
ne antiserum (Sigma B 1520) durante 40
min a 37°Cy 5% CO,. Después dos lavados
en PBS-PVA, los embriones se incubaron en
50uL de Complement Rabbit Serum (Sigma
$7764) durante 40 min a 37°Cy 5% CO,. Tras
un lavado en PBS-PVA, se eliminé el TE, con
ayuda de una pipeta, hasta que la MCl se
desprendié del resto del embrién.

Cada MCI aislada se cultivé por separado a
37°C, 5% 0, y 5% CO,. El medio de cultivo
consistié6 en 80% DMEM (Sigma D 6429)
suplementado con 20% de FCS (Hyclone),
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0,5 mL de Glutamina 200 mM, 0,5mL de
aminoacidos no esenciales, 0,5 mL de Penici-
lina-Estreptomicina, 40 ng/uL de Fibroblast
Growth Factor b (bFGF, Sigma F 0291)) y
1000 U/uL de Leukemia inhibitory factor
humano (LIFh, Sigma L5283). El cultivo se
realiz6 sobre una monocapa de fibroblastos
embrionarios de ratéon (mouse embryonic
fibroblast, MEF) inactivados mitdéticamente,
sembrados 48 horas antes del comienzo del
cultivo de las MCI. El medio de cultivo se
renovo 24 horas antes y 48 h después de la
puesta en cultivo de las MCI. A partir de
aqui, se afiadié medio fresco cada 48 horas,
al tiempo que se evaluaban el crecimiento
de la colonia y la morfologia de las células.

Tras 10-15 dias de cultivo, las colonias se ais-
laron y cultivaron en una nueva monocapa
sin variar las condiciones de cultivo. Para el
aislamiento de las colonias se probaron dos
métodos: disociacion enzimatica con Tripsi-
na-EDTA (Sigma T3924), y aislamiento meca-
nico realizado con la ayuda de pipetas finas
de cristal para separar, en funcién de su
morfologia, las partes de interés de la colo-
nia.

Procedimiento de
congelaciéon/descongelacion

Dos o tres grupos de células procedentes
del aislamiento de una colonia se lavaron
una vez en medio de cultivo y se deposita-
ron en 90% de medio de cultivo con 10%
de DMSO (Sigma D 4540) (medio de conge-
lacion). El tiempo de permanencia en el
medio de congelacion a temperatura
ambiente se minimizé dado el caracter toxi-
co del DMSO. Para la congelacion se utiliza-
ron crioviales Corning (Ref 430488) con 0,5
mL de medio de congelacion. El criovial se
enfrié a -1°C/min hasta -80°C y se mantuvo
24 h a esta temperatura. Después, los crio-
viales se introdujeron en nitrégeno liquido.
La descongelacion se realizé sumergiendo
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el criovial en un bafo a 37°C. El contenido
del vial se diluyé en 10 mL de medio de cul-
tivo y se centrifugé a 300g durante 10 min.
Se elimind el sobrenadante y el sedimento
de células se diluy6é en 0,5 mL de medio de
cultivo. De esta suspensién, se afadieron
250 pL a monocapas de MEF sembradas en
pocillos (4-well; Nunc) hasta completar un
volumen final de 500 pL

Fosfatasa Alcalina

La expresion de la fosfatasa alcalina (FA;
Sigma 86R) se analizé en las MCls y en las
colonias. Las muestras se fijaron con meta-
nol:formaldehido (9:1) durante 2 min. y se
incubaron, durante 15 min, en la oscuridad
y a temperatura ambiente con la mezcla de
FA, segun instrucciones del fabricante. Las
colonias positivas se tifieron de color rojizo,
mientras que las negativas aparecieron
mucho mas tenues o sin color.

Marcadores especificos de superficie y
nucleares

Los marcadores TRA-1-60, SSEA1, SSEA4 y
Oct4 se detectaron por immunofluorescen-
cia. Las colonias se fijaron con paraformal-
dehido al 4% durante 20 min y se lavaron
dos veces en tampon de lavado (1% BSA,
0,05% Na Azide, 0,1% Tween 20 en PBS). La
permeabilizaciéon de las colonias se realizé
con TritonX-100 al 0,1% en PBS durante 20
min, seguida de un lavado y una incubacién
de 1 h, en soluciéon de bloqueo (5% BSA;
0'05% Na Azide en PBS). Posteriormente,
las colonias se incubaron, por separado para
cada uno de los marcadores, toda la noche a
4°C con los anticuerpos (Ac) primarios. Las
concentraciones de Ac utilizadas fueron las
siguientes: Ac monoclonales de ratén con-
tra TRA-1-60 (IgM dilucién 1:20), SSEA 1
(IgM dilucién 1:10) y SSEA 4 (1gG dilucién
1:30) (ES cell characterization kit, Cat
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SCR0O01, Chemicon International) y Ac poli-
clonal de conejo Oct4 (IgG, 1:100; ABCAM
ab18976). El Ac no unido especificamente se
eliminé mediante lavados y las muestras se
incubaron 1 h con el Ac secundario corres-
pondiente: Goat anti Mouse IgM Cy3 (1:400,
Laboratorios Jackson, 115-166-020), Rabbit
anti Mouse 1gG FITC (1:20, Dako F0261) y
Donkey anti Rabbit IgG FITC (1:400, Labora-
torios Jackson, 711-096-152). Los Ac prima-
rios y secundarios fueron diluidos usando
soluciéon de bloqueo.

Resultados y Discusion

Con tripsina-EDTA no se consiguié una sus-
pensién celular capaz de establecer nueva-
mente un cultivo estable y no diferenciado.
Sin embargo, el procedimiento mecanico
permitié obtener colonias que se mantuvie-
ron creciendo indiferenciadas en algunos
casos. El aislamiento mecéanico ha tenido
éxito en embriones producidos in vitro
(Mitalipova y col., 2001) y en embriones
producidos por clonacion (Wang y col.,
2005). En cambio, en el ovino la disociacion
enzimatica ha demostrado ser el sistema de
aislamiento de eleccion (Dattena y col.,
2006).

Las colonias obtenidas presentaron una
caracteristica forma circular con una clara
frontera de separacién con las MEF y las
células procedentes del TE residual que cre-
cieron a su alrededor (figura 1a) tal como
describieron Wang y col. (2005). Las células
que integran las colonias presentan limites
bien definidos (figura 1b). Esta morfologia
se mantuvo en los sucesivos pases de cultivo
y después del ciclo de congelacién-descon-
gelacion.

A mayor expresién de marcadores de pluri-
potencia, mas alejada estara la colonia de un
estado de diferenciacion. La expresion de
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estos marcadores no es constante dentro de
una misma colonia, siendo tipico encontrar
un mosaico de células positivas y negativas
para un mismo marcador. Aparentemente, la
capacidad de las células ES para mantener su
pluripotencia y, por tanto, generar un nuevo
embrién completo, depende del niumero de
pases (Nagy y col., 1990). Puesto que la pluri-
potencia puede desaparecer, es necesario
analizar marcadores de indiferenciacion a lo
largo del cultivo. Las lineas celulares obteni-
das en nuestro estudio expresan SSEA4, TRA-
1-60 y Oct4, mientras que son negativas a
SSEAT1. Para el estudio de este marcador se
utilizé como control positivo células madre
embrionarias de ratén, que han demostrado
ser SSEA1 positivas (Solter y Knowles, 1978;
Resnick y col., 1992). En células ES-like bovi-
nas, la expresiéon de SSEA1 es controvertida
obteniéndose tanto resultados positivos
(Wang y col., 2005) como negativos (Mitali-
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pova y col., 2001). Mientras que Wang y col.
(2005) obtuvieron colonias positivas para
Oct4 y negativas para TRA-1-60, la linea ES-
like producida en nuestro laboratorio fue
positiva tanto para TRA-1-60 como para
Oct4. En el presente trabajo, todas las MEF
utilizadas carecian de expresion para los
marcadores estudiados. (datos no mostra-
dos). En la tabla 1 se presentan los resultados
de la expresion de los marcadores detectados
por inmunohistoquimica. La fosfatasa alcali-
na fue positiva en todas las colonias analiza-
das, tanto en fresco como después de des-
congeladas. Sin embargo, se ha descrito
heterogeneidad en la actividad de la FA (Gjo-
rret y Maddox, 2005; Yadav y col., 2005). La
FA se expresa de forma constante en células
ES de ratén (Wobus y col., 1984) y humanas
(Kim y col., 2004; Stojkovic y col., 2004; Oh y
col., 2005).

Figura 1. 1a) Figura representativa de las colonias ES-like obtenidas. 1b) Detalle de la morfologia de
las células ES-like mostrando la clara definicién de los limites celulares de la colonia.
Figure 1. 1a) A representative ES-like colony. 1b) ES-like cell detail, showing distinguishable cell-cell
boundaries.

En este trabajo se han descrito procedi-
mientos que han permitido aislar, mantener
y caracterizar colonias celulares con cualida-
des ES-like procedentes de embriones bovi-
nos producidos por fertilizaciéon in vitro. Es

preciso ahora determinar la pluripotencia e
inmortalidad de estas colonias celulares.
Nuestros estudios futuros permitiran deter-
minar el grado de indiferenciacion de las
poblaciones celulares utilizando PCR a tiem-
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po real (Noaksson, y col., 2005) y cuantificar
la actividad de la telomerasa. De esta enzi-
ma, las células diferenciadas presentan
menor actividad que las indiferenciadas
(Pericuesta y col., 2006). Es preciso ademas
determinar la capacidad de estas células
para formar los denominados cuerpos
embrioides, estructuras que se diferencia-
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ran de forma espontanea en las tres capas
embrionarias si estan basicamente forma-
das por células pluripotentes.

Los procedimientos empleados permitieron
establecer una colonia ES-like, aunque los
autores son conscientes de la necesidad de
evaluar la pluripotencia y capacidad de
autorrenovacién de las células obtenidas.

Tabla 1. Andlisis inmunohistoquimico de cultivos primarios, pase 2, pase 3y las colonias formadas por
los grupos celulares supervivientes a congelacion-descongelaciéon
Table 1. Immunocytochemical analysis of bovine embryonic outgrowths. Pluripotency markers detected
on primary culture, passage 2, passage 3 and post- thawed colonies

Marcador Cultivo Primario Pase 2 Pase 3 Post-descongelaciéon
SSEA1 - - - -
SSEA4 + + + +
TRA-1-60 + + + +
Oct 4 + + + +
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Resumen

Muchas poblaciones en cautividad y la mayoria de las poblaciones naturales no disponen de informa-
cién genealdgica. Debido a ello se han desarrollado numerosos estimadores del parentesco a partir de
la informacién proporcionada por marcadores neutros moleculares. En este trabajo realizamos simu-
laciones para comprobar en qué situaciones dos estimadores del parentesco permiten obtener estimas
precisas del parentesco genealégico. Para ello simulamos 10 o 100 marcadores moleculares neutros
codominantes con seis posibles alelos, junto con 120 loci, aditivos y bialélicos, con efecto sobre un
caracter cuantitativo. Se considerd un censo de 50 o 500 individuos en dos escenarios poblacionales:
(1) la poblacion no disponia de una estructura familiar, ya que los individuos se apareaban y contribu-
fan a la siguiente generacién de forma libre y aleatoria; (2) la poblacién estaba estructurada en 5 o0 50
familias con contribuciones iguales de cada familia a la siguiente generacién (10 descendientes por
familia), siendo la eleccidn de los progenitores, o bien aleatoria, o bien dependiente de su valor feno-
tipico. Los resultados no aportan evidencias de un comportamiento satisfactorio de los estimadores de
parentesco analizados, aunque se observa una mejora cuando se dispone de 100 marcadores. Los esti-
madores parecen ser mas adecuados para inferir parentesco que consanguinidad, y su precision
depende de la varianza o dispersién de los valores del parentesco genealdgico. Finalmente, se deduce
que, a efectos de comparacion y ordenacion de los parentescos, el parentesco molecular resulta igual-
mente efectivo que cualquiera de los estimadores estudiados.

Palabras clave: parentesco, marcador molecular, consanguinidad

Summary

Analysis of estimators based on molecular information to infer genealogical coancestry

Many captive populations and most natural ones lack genealogical information. In this situation, sev-
eral coancestry estimators have been proposed to infer coancestry from molecular markers. In this
study we carried out simulations to test in which situations two analyzed coancestry pairwise estima-
tors produce accurate estimates of the genealogical coancestry. We simulated 10 or 100 codominant
neutral markers with six potential alleles, as well as 120 additive, biallelic loci controlling a quantita-
tive trait. Simulations involved census sizes of 50 or 500 individuals in two different population sce-
narios: (1) populations with no family structure, where contributions of parents to progeny are free
and mating is at random; (2) populations with a familiar structure, where 5 or 50 families are obtained
through equal contributions of parents to the next generation (10 offspring per family), and parents
of each family are chosen at random or depending on their phenotypic value. Our results provide no
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evidence to suggest a satisfactory behaviour of the analyzed coancestry estimators, although it
improves when 100 markers are available. The estimators are likely to be more suitable to infer
coancestry than inbreeding, and their accuracy depends on the variance and dispersion of the
genealogical coancestry values. Finally, we deduce that molecular coancestry is as effective as the ana-
lyzed estimators in order to compare and sort the coancestries.

Key words: coancestry, molecular marker, inbreeding

Introduccion

El conocimiento de las relaciones de paren-
tesco entre los individuos que integran una
poblacién es trascendental en numerosas
areas de la biologia y de la genética de
poblaciones. Por ejemplo, es necesario para
estimar parametros genéticos como hereda-
bilidades y correlaciones genéticas (Ritland,
1996a y 2000) y valores mejorantes (Lynch y
Walsh, 1998), sirve de criterio para el mane-
jo de poblaciones con el objetivo de evitar
la pérdida de diversidad y el incremento de
la consanguinidad (Caballero y Toro, 2000 y
2002) y, finalmente, permite el estudio de
sistemas de apareamiento, cuidado paren-
tal, dispersiéon y otros pardmetros en ecolo-
gia o biologia del comportamiento (Avise,
1994; Frankham et al., 2002). Habitualmen-
te, el parentesco se calcula a partir de la
informacién genealdgica. Sin embargo, la
mayoria de las poblaciones naturales y
muchas poblaciones en cautividad no dispo-
nen de dicha informacion.

Durante los ultimos afos, el desarrollo y
aplicacion de marcadores moleculares alta-
mente polimérficos (especialmente los
microsatélites) ha sido enormemente util,
particularmente en genética de poblaciones
y conservacion (Avise, 1994; Frankham et
al., 2002), debido a su capacidad para inferir
las relaciones entre individuos cuando parte
o la totalidad de la genealogia poblacional
no esta disponible. Consecuentemente, se
han desarrollado numerosos estimadores de
parentesco para evaluar el grado de rela-
cion entre individuos empleando la infor-

macién molecular proporcionada por los
distintos tipos de marcadores. Una descrip-
cion de la mayoria de estos estimadores
puede encontrarse en Toro et al. (2002) y
Ferndndez y Toro (2006), pudiendo clasifi-
carse en aquéllos que estiman parentescos
de parejas de individuos (métodos pairwise)
y aquéllos basados en la reconstruccion
explicita de la genealogia.

En el presente articulo presentamos un estu-
dio de simulacién cuyo objetivo es evaluar el
sesgo y precision de dos estimadores de
parentesco genealdgico de parejas de indivi-
duos basados en informacién molecular.

Métodos y simulaciones
Parentescos calculados

Parentesco genealdgico: Las relaciones gené-
ticas entre individuos se pueden obtener
mediante el coeficiente de parentesco de
Malécot (1948) calculado a partir de las
genealogias. El coeficiente de parentesco
entre los individuos i y j (f_ ;) se define como
la probabilidad de que un alelo elegido al
azar del individuo j sea idéntico por descen-
dencia a uno elegido al azar del individuo j.

Parentesco molecular: De forma analoga,
también es posible definir el parentesco
molecular aplicando la definicién de Malécot
(1948) a loci marcadores. El parentesco mole-
cular entre dos individuos i y j (fMI,.j) es la pro-
babilidad de que dos alelos elegidos al azar,
uno de cada individuo, sean iguales (idénti-
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cos en estado). Esta probabilidad puede cal-
cularse para cada alelo / del locus k (fMI,.j!(,) y
sumarse para todos los alelos fMijk. Conside-
rando k marcadores, el parentesco molecular
estimado serad la media aritmética de los

valores obtenidos con cada uno de ellos.

Estimadores del parentesco: Con objeto de
aproximar la informacién proporcionada
mediante la identidad en estado a la identi-
dad por descendencia, se han propuesto
estimadores que intentan corregir el paren-
tesco molecular mediante el uso de las fre-
cuencias alélicas de la poblacion actual. En
este estudio se consideraron dos de estos
estimadores:

1. Estimador de Ritland (1996b):

= oo — P
227
El’.-r_ -1 f

donde p,, es la frecuencia del alelo / del
locus k, n, es el nUmero de alelos del locus k
y L es el niumero de loci marcadores. Este
estimador asume que la correlacion entre
las estimas de diferentes loci es cero, por lo
que el factor de ponderacién de cada locus
es(n - 1).

Ritland (1996a y 2000) indic6 que una
manera mas correcta de estimar la varianza
de los parentescos era la varianza actual, la
cual refiere a la varianza que queda una vez
eliminada la varianza muestral. La varianza
actual del parentesco se estima como

W act.) = —

{8

donde fR es el parentesco estimado prome-
dio de la poblacién (sobre las M parejas de
individuos posibles) y w, es la ponderacion
especifica del locus k, estimada como

W, =1

W, - -
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2. Estimador de Li y Horvitz (1953):

Simulaciones

Marcadores: Se simularon 10 o 100 marca-
dores moleculares neutros y codominantes
con seis alelos equiprobables en cada mar-
cador, en equilibrio de Hardy-Weinberg y de
ligamiento, permitiéndose recombinacién
libre entre los mismos.

Caracter: Se simuld un caracter cuantitativo
controlado por 120 loci bialélicos, de mane-
ra que las frecuencias alélicas eran p = q =
0,5y todos los loci se encontraban en equili-
brio de Hardy-Weinberg y de ligamiento,
con recombinacién libre. Para cada locus,
los valores genotipicos fueron 5,0, 3,5y 2,0
para los genotipos AA, Aa y aa, respectiva-
mente. El valor genotipico de un individuo
se obtuvo como la suma de los valores
genotipicos de todos los loci. El valor fenoti-
pico de los individuos se obtenia a partir de
la suma del valor genotipico y un valor
ambiental muestreado al azar de una distri-
bucién normal con media cero y varianza tal
que la heredabilidad inicial del caracter
fuera h? = 0,50.
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Estructura poblacional: Se consideraron dos
censos poblacionales (N = 50 o 500) con el
mismo numero de machos y hembras, sin
fluctuaciones durante 10 generaciones dis-
cretas y para dos escenarios posibles. La Figu-
ra 1 muestra el procedimiento seqguido para
desarrollar el esquema en todas las situacio-
nes poblacionales consideradas. En el primer
escenario, la poblacién no presentaba estruc-
tura familiar, por lo que las contribuciones de
los progenitores a la descendencia eran
libres y el apareamiento aleatorio. En el
segundo escenario, las poblaciones presenta-

ban una estructura familiar, compuesta por 5
o 50 familias de hermanos (dependiendo del
censo poblacional) con 10 individuos por
familia. Los progenitores de cada familia
eran elegidos al azar o seleccionados los de
mayor valor fenotipico. En el caso de pobla-
ciones estructuradas, el apareamiento era
aleatorio o asociativo segun su parentesco
genealdgico, de manera que se apareaban
los progenitores mas relacionados. El objeti-
vo de este procedimiento era forzar una
mayor varianza entre los parentescos de los
individuos de la poblacion.

|"|' - q“
% = SUHb

SIN ESTRUCTURA FAMILIAR

Conteibuciones aleaons

Aparcmicnto aleaorio

SELECCION FENOTIPICA
Ebegir I descendencia die cadn Familia

ESTRUCTURA FAMILIAR
5-30 lumilias
I descendiemes § Gamilia

ELECCION ALEATORIA
Elegir la descendencin de cada familia

Aparcamicnio gleatorio de
individuos seleccienados

Aparcamiento pleatonio de
individuos seleccionados

Aparsamicnio asociativo segln
£ para icremeniar su varianza

Figura 1. Procedimiento seguido para disefiar los distintos escenarios poblacionales en los que se
evalué el parentesco. f_: parentesco genealdgico.
Figure 1. Procedure followed to design the different population scenarios where the coancestry was
evaluated. fg: genealogical coancestry.

Parametros evaluados: Para cada poblacién
analizada se calculé la media y la varianza
del parentesco genealégico, el parentesco
molecular y los estimadores de Ritland
(1996b) y Li y Horvitz (1953), asi como el
promedio de la varianza actual descrita por

Ritland (1996a y 2000). La precision de los
estimadores se evalué mediante los para-
metros de la regresiéon y el coeficiente de
determinacién entre cada uno de los esti-
madores y el parentesco genealdgico. Los
calculos se realizaron por separado para los
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parentescos entre individuos (ij) y para los
autoparentescos (ii), ya que estos ultimos
representan una estima de la consanguini-
dad de la poblacién mediante la ecuacion F;
=2 f;- 1. Cada escenario se simul6 100 veces
y los valores de los parametros se promedia-
ron entre simulaciones.

Resultados y discusion

En la tabla 1 se muestra, para cada pobla-
cion analizada, el promedio y la varianza de
los parentescos genealégico, molecular y
estimados mediante los métodos de Ritland
(1996b) y Li y Horvitz (1953), asi como el
promedio de la varianza actual descrita por
Ritland (1996a y 2000). Como es logico, el
parentesco molecular promedio presenté
valores superiores al genealégico en todos
los casos, ya que mide identidad en estado.
El parentesco promedio de los dos estima-
dores analizados fue practicamente nulo,
tanto a corto como a largo plazo, lo que
provoca un incremento en el sesgo de los
estimadores a largo plazo debido al incre-
mento continuado del parentesco geneal6-
gico promedio. Esta situacion se debe al
hecho de que las frecuencias iniciales se
estimaron a partir de la propia poblacién,
provocando subestimas. Por esta razén se
ha sugerido que los valores absolutos de las
estimas de parentesco obtenidas Gnicamen-
te pueden emplearse para clasificar el
parentesco entre las parejas de individuos
en términos relativos (Toro et al., 2002).

Con respecto a las varianzas de los parentes-
cos, se observaron valores mayores para el
parentesco molecular y los dos estimadores
que para el parentesco genealdgico. En el
caso en el que se disponia de 100 marcado-
res la varianza media del parentesco mole-
cular se redujo, adquiriendo valores simila-
res a la varianza media del parentesco
genealégico. Para los dos estimadores anali-

zados también se observé ligeramente esta
reduccion, siendo mas acusada en poblacio-
nes con censo N = 500 sin estructura fami-
liar. Exceptuando el caso de poblaciones
estructuradas y un censo reducido a largo
plazo, es importante sefialar la similitud
entre la varianza genealdgica media y el
promedio de la varianza actual, lo cual
tiene implicaciones a la hora de aplicar el
estimador de heredabilidad propuesto por
Ritland (1996a y 2000).

La tabla 2 es equivalente a la tabla 1 pero
referida a los valores de consanguinidad. De
la misma manera que ocurria con el paren-
tesco entre individuos, el coeficiente de
consanguinidad molecular promedio pre-
sentd valores superiores al genealégico en
todos los casos, mientras que la media para
los dos estimadores analizados fue ligera-
mente inferior al valor real en todos los
casos, excepto a corto plazo en poblaciones
con N = 500. Empleando 100 marcadores se
redujeron las varianzas medias del coefi-
ciente de consanguinidad, sobre todo en el
caso del coeficiente de consanguinidad
molecular, pero sin alcanzar a la del genea-
l6gico. Esta leve reduccion de varianza pro-
medio en los dos estimadores analizados
fue mas acusada en poblaciones con censo
N =500 y sin estructura familiar.

En la tabla 3 se muestra el promedio del coe-
ficiente de determinacién, la pendiente de
regresion y el intercepto, entre el parentes-
co genealégico y los estimadores. Los valores
de pendiente de regresién e intercepto
correspondientes a la situacion ideal son b =
1,00 y a = 0,00, respectivamente. También se
muestran los anteriores coeficientes para el
parentesco molecular y el genealdgico. En
cuanto al coeficiente de determinacién, en
el caso de 100 marcadores se encontraron
mayores valores que cuando se disponia uni-
camente de 10 marcadores. Si la poblacién
tenia una estructura familiar y se realizaba
apareamiento aleatorio de los progenitores
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seleccionados al azar, se obtenian mayores
valores (tanto a corto como a largo plazo y
con 10y 100 marcadores) que si la poblacion
carecia de estructura familiar. Este hecho

197

probablemente sea debido a la menor
varianza genealdgica promedio en los casos
en los que no existia una estructura familiar
(véase la tabla 1).

Tabla 1. Media y varianza (x102) del parentesco genealdgico (fg), molecular (f,,), Ritland (f;) (1996b),
y Liy Horvitz (f,,,) (1953) y la varianza actual (act.) propuesta por Ritland (1996a y 2000) en las
generaciones (t) 1y 10; (1) y (2) poblacién con N = 50; (3), (4), (5) y (6) N =500; (1) y (3) poblacién sin
estructura familiar; (2), (4) y (5) poblacién con estructura familiar y padres elegidos al azar; (6)
poblacién con estructura familiar y padres seleccionados segun su valor fenotipico; (5) apareamiento

asociativo de individuos segun su parentesco genealdgico
Table 1. Mean and variance (x10°) of genealogical coancestry (fg), molecular (f,,), Ritland (f,) (1996b),
and Li and Horvitz (f,,) (1953) and the actual (act.) variance proposed by Ritland (1996a and 2000) at
generations (t) 1 and 10; (1) and (2) population of N = 50; (3), (4), (5) and (6) N = 500; (1) and (3)
population with no family structure; (2), (4) and (5) population with a family structure and parents
selected at random; (6) population with a family structure and parents selected according to their
phenotypic value; (5) assortative mating according to the genealogical coancestry

Marcadores  Escenario t fg fu fa iy V(fg) Vv(f,) V(f,) V(f,,) V(act)
10 1 1 0,01 0,18 -0,01 -0,01 0,12 0,44 0,56 0,66 0,11
10 009 025 -001 -0,01 0,13 0,60 0,58 1,14 0,13
2 1 0,05 021 -0,01 -0,01 0,94 1,02 1,36 1,65 0,96
10 034 044 -001 -0,01 040 0,88 1,73 1,92 0,87
3 1 000 017 0,00 0,00 0,01 0,36 0,51 0,51 0,01
10 0,01 0,18 0,00 0,00 0,01 0,36 0,51 0,51 0,02
4 1 0,01 0,177 0,00 0,00 0,11 0,42 0,60 0,62 0,11
10 004 020 000 000 0,13 0,51 0,62 0,81 0,14
5 1 0,01 0,177 0,00 0,00 0,11 0,42 0,60 0,62 0,11
10 005 020 0,00 0,00 0,27 0,65 0,78 1,03 0,27
6 1 0,01 0,177 0,00 0,00 0,11 0,43 0,60 0,62 0,11
10 0,07 022 0,00 000 0,14 0,56 0,63 0,94 0,14
100 1 1 0,01 0,18 -0,01 -0,01 0,12 0,12 0,15 0,18 0,11
10 009 025 -0,01 -0,01 0,13 0,14 0,17 0,26 0,12
2 1 0,05 021 -0,01 -0,01 0,94 0,69 1,00 1,11 0,96
10 034 045 -0,01 -0,01 0,39 0,34 0,93 0,98 0,84
3 1 000 017 0,00 0,00 0,01 0,04 0,06 0,06 0,01
10 0,01 0,18 0,00 0,00 0,01 0,04 0,07 0,06 0,02
4 1 0,01 0,177 0,00 0,00 0,11 0,11 0,16 0,16 0,11
10 004 020 000 000 0,13 0,13 0,19 0,21 0,14
5 1 0,01 0,177 0,00 0,00 0,11 0,11 0,16 0,16 0,11
10 005 020 0,00 0,00 0,26 0,23 0,31 0,37 0,26
6 1 0,01 0,177 0,00 0,00 0,11 0,11 0,16 0,16 0,11
10 0,07 022 000 000 0,13 0,14 0,19 0,23 0,14
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Tabla 2. Media y varianza (x102) del coeficiente de consanguinidad genealo6gico (F,), molecular (Fpps
Ritland (Fp) (1996b), y Li y Horvitz (F,,,) (1953) en las generaciones (t) 1y 10; (1) y (92) poblacién con
N =50; (3), (4), (5) y (6) N =500; (1) y (3) poblacién sin estructura familiar; (2), (4) y (5) poblacién con
estructura familiar y padres elegidos al azar; (6) poblaciéon con estructura familiar y padres
seleccionados segun su valor fenotipico; (5) apareamiento asociativo de individuos seguin su
parentesco genealégico
Table 2. Mean and variance (x10%) of the genealogical inbreeding coefficient (F_), molecular (Fuh
Ritland (Fp) (1996b), and Li and Horvitz (F,,) (1953) at generations (t) 1 and 10; (1jand (2) population
of N =50; (3), (4), (5) and (6) N = 500; (1) and (3) population with no family structure; (2), (4) and (5)
population with a family structure and parents selected at random; (6) population with a family
structure and parents selected according to their phenotypic value; (5) assortative mating according to
the genealogical coancestry

Marcadores Escenario t Fg Fu Fq Fiy V(Fg) V(F,) V(Fp) V(F,,)
10 1 1 0,00 0,16 -0,02 -0,02 0,00 1,36 2,80 2,04
10 0,08 0,24 -0,02 -0,02 0,12 1,84 10,24 3,48

2 1 0,00 0,16 -0,06 -0,06 0,00 1,28 3,52 2,08

10 0,30 040 -0,08 -0,08 0,12 2,08 10,04 3,56

3 1 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 1,40 2,04 2,00

10 0,02 0,18 0,00 0,00 0,00 1,40 2,04 2,00

4 1 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 1,36 2,12 2,00

10 0,04 0,20 0,00 0,00 0,04 1,56 5,04 2,48

5 1 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 1,36 2,12 1,96

10 0,08 024 0,04 0,04 0,28 1,96 6,44 3,16

6 1 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 1,40 2,16 2,00

10 0,06 0,22 0,00 0,00 0,04 1,72 7,76 2,88

100 1 1 0,00 0,16 -0,02 -0,02 0,00 0,12 0,44 0,20
10 0,08 0,24 -0,02 -0,02 0,12 0,24 1,60 0,48

2 1 0,00 0,16 -0,06 -0,06 0,00 0,12 0,36 0,20

10 0,28 040 -0,08 -0,08 0,12 0,28 1,88 0,84

3 1 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 0,12 0,20 0,20

10 0,02 0,18 0,00 0,00 0,00 0,12 0,20 0,20

4 1 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 0,12 0,20 0,20

10 0,04 0,20 0,00 0,00 0,04 0,16 0,60 0,28

5 1 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 0,12 0,20 0,20

10 0,08 024 0,04 0,04 0,28 0,36 1,12 0,56

6 1 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 0,12 0,20 0,20

10 0,06 0,22 000 -0,02 0,04 0,20 1,12 0,32

Las diferencias entre los coeficientes de
determinaciéon calculados fueron minimas,
aprecidndose una ligera superioridad en el
caso del estimador de Ritland (1996b). Los
valores fueron exactamente iguales entre
los coeficientes de determinacién molecu-
lar y del estimador de Li y Horvitz (1953) en

todos los casos analizados excepto en el
caso de poblaciones estructuradas de censo
poblacional reducido a largo plazo, en las
que el cambio en las frecuencias alélicas es
mas facilmente detectable debido al censo
efectivo reducido que presenta esta situa-
cion poblacional. Los coeficientes de deter-
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minacion permanecieron, en general, cons-
tantes a lo largo del tiempo excepto para
los casos de poblaciones con censo reduci-
do, con estructura familiar y apareamiento
aleatorio de los individuos seleccionados al
azar, en los que se redujo con el paso de las
generaciones, y los de poblaciones con
censo elevado, con estructura familiar y
apareamiento atendiendo al parentesco

genealdgico de los individuos selecciona-
dos al azar, en los que se observd un
aumento. La razén podria ser que, en el pri-
mer escenario poblacional se reduce la
varianza promedio del parentesco genealé-
gico debido al reducido censo. Por el con-
trario, en el segundo caso la varianza se
incrementa con el paso de las generaciones
(véase la tabla 1).

Tabla 3. Coeficiente de determinacion (r?), pendiente (b) e intercepto (a) de la regresion del
parentesco genealdgico dado el parentesco molecular y los estimadores de Ritland (1996b), y de Liy
Horvitz (1953) en las generaciones (t) 1y 10; (1) y (2) poblacién con N = 50; (3), (4), (5) y (6) N = 500;

(1) y (3) poblacion sin estructura familiar; (2), (4) y (5) poblacién con estructura familiar y padres
elegidos al azar; (6) poblacién con estructura familiar y padres seleccionados segun su valor

fenotipico; (5) apareamiento asociativo de individuos segun su parentesco genealdgico

Table 3. Coefficient of determination (r?), coefficient (b) and intercept (a) of regression of the
genealogical coancestry given the molecular coancestry, Ritland (1996b), and Li and Horvitz (1953) at
generations (t) 1 and 10; (1) and (2) population of N = 50; (3), (4), (5) and (6) N = 500; (1) and (3)
population with no family structure; (2), (4) and (5) population with a family structure and parents
selected at random; (6) population with a family structure and parents selected according to their

phenotypic value; (5) assortative mating according to the genealogical coancestry

Marcadores ~ Escenario  t Poau P Pan bgm by, byy  agy CIS
10 1 1 019 019 019 0,23 020 019 -0,03 0,01 0,01
10 0,16 0,21 0,15 0,19 022 013 0,05 0,70 0,10

2 1 064 0,72 0,64 0,77 0,71 0,61  -0,11 0,05 0,05

10 034 048 033 0,39 033 031 0,17 034 0,33

3 1 0,02 0,02 0,02 0,03 0,02 0,02 0,00 0,00 0,00

10 0,03 0,03 0,03 0,04 0,03 0,03 0,00 0,01 0,01

4 1 018 019 0,18 0,22 019 018 -0,03 0,00 0,00

10 018 022 0,18 0,21 022 0,17 0,00 0,04 0,04

5 1 018 019 0,18 0,22 019 0,18 -0,03 0,00 0,00

10 0,29 0,32 0,29 035 034 027 -0,03 0,05 0,05

6 1 018 019 0,18 0,22 019 018 -0,03 0,00 0,00

10 0,17 0,22 017 0,21 0,22 0,16 0,02 0,07 0,07

100 1 1 070 069 070 084 073 069 -0,14 0,02 0,02
10 064 069 063 0,78 073 057 -010 0,10 0,10

2 1 09 09 09 1,14 09 09 -019 006 0,05

10 08 08 081 098 060 057 -010 034 033

3 1 020 020 020 0,24 020 020 -004 000 0,00

10 024 025 024 0,28 025 023 -004 001 001

4 1 069 070 069 0,83 069 068 -0,14 0,01 0,01

10 069 0,73 0,68 0,82 072 065 -0,12 0,04 0,04

5 1 069 070 069 0,82 069 068 -014 001 0,01

10 0,80 0,81 0,80 0,9 08 076 -015 005 0,05

6 1 069 070 069 0,83 069 068 -014 001 0,01

10 0,67 0,71 0,67 0,81 0,71 062 -0,11 0,07 0,07
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El comportamiento de la pendiente de regre-
sion, en general, fue muy similar al del coefi-
ciente de determinacién. En cuanto al inter-
cepto, nétese que el parentesco molecular
produjo valores inferiores, que se hacen mas
importantes al incrementar el niumero de
marcadores, indicando el exceso que supone
la identidad en estado. Sin embargo, los esti-
madores de parentesco presentan valores de
intercepto préoximos a cero indicando una
mayor precision, excepto en el escenario
poblacional de una poblacién con censo
reducido, estructura familiar y apareamiento
aleatorio de los individuos elegidos al azar,
probablemente debido a la reduccion en la
varianza promedio del parentesco genealé-
gico (véase la tabla 1).

La tabla 4 es equivalente a la tabla 3 pero
referida a los valores de consanguinidad.

Solamente se presentan los valores obtenidos
en la generaciéon 10, debido a que en la gene-
racion 1 no habia individuos consanguineos
(F=0,00). Los valores obtenidos del coeficien-
te de determinacion fueron inferiores a los
obtenidos con el parentesco (véase la tabla 3)
y muy bajos incluso cuando se dispone de 100
marcadores. Los valores de r? fueron especial-
mente reducidas en el caso del estimador de
Ritland (1996b). Las estimas de la pendiente
de regresion presentaron valores muy reduci-
dos, incluso préximos a cero, aunque mejora-
ron ligeramente en el caso de disponer de
100 marcadores. Las estimas del intercepto
presentaron valores muy préximos a cero,
probablemente debido a la reducida varia-
cién que se genera en los parentescos genea-
I6gicos (especialmente con N = 500).

Tabla 4. Coeficiente de determinacién (r9), pendiente (b) e intercepto (a) de la regresién del
coeficiente de consanguinidad genealégico dada la consanguinidad molecular y los estimadores de
Ritland (1996b), y Li y Horvitz (1953) en la generacién (t) 10; (1) y (2) poblacién con N = 50; (3), (4), (5)
y (6) N =500; (1) y (3) poblacion sin estructura familiar; (2), (4) y (5) poblacién con estructura familiar
y padres elegidos al azar; (6) poblacién con estructura familiar y padres seleccionados seguin su valor
fenotipico; (5) apareamiento asociativo de individuos segun su parentesco genealdgico

Table 4. Coefficient of determination (r?), coefficient (b) and intercept (a) of regression of the

genealogical inbreeding coefficient given the molecular inbreeding, Ritland (1996b), and Li and Horvitz

(1953) at generation (t) 10; (1) and (2) population of N = 50; (3), (4), (5) and (6) N = 500; (1) and (3)
population with no family structure; (2), (4) and (5) population with a family structure and parents
selected at random; (6) population with a family structure and parents selected according to their

phenotypic value; (5) assortative mating according to the genealogical coancestry

Marcadores ~ Escenario  t P P Pan Do b buyy gy CIE
10 1 10 0,08 0,03 0,08 0,06 0,01 0,05 0,06 0,09 0,09
2 10 0,11 0,09 0,11 0,04 0,00 0,03 0,28 0,30 0,29
3 10 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01
4 10 0,02 0,01 0,02 0,02 0,00 0,01 0,04 0,04 0,03
5 10 0,70 0,05 0,70 0,11 004 009 0,05 0,08 0,09
6 10 0,03 0,02 0,03 0,03 0,00 0,02 0,05 0,06 0,06
100 1 10 0,33 0,06 0,32 040 0,06 0,29 -0,02 0,08 0,09
2 10 0,27 0,22 0,27 0,28 0,02 0,13 0,16 0,30 0,03
3 10 0,07 0,06 0,07 0,08 0,06 0,07 0,00 0,00 0,01
4 10 013 004 013 0,15 003 012 0,01 0,03 0,04
5 10 049 0,19 049 059 0,20 0,47  -0,07 0,08 0,07
6 10 0,16 0,02 0,16 0,19 0,00 0,15 0,01 0,06 0,07
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Conclusiones

En este estudio hemos analizado el com-
portamiento de dos estimadores de paren-
tesco genealdgico en situaciones en las que
se dispone de 10 o 100 marcadores. Sin
embargo, en el desarrollo de estudios expe-
rimentales es habitual que el nimero de
marcadores analizados sea préoximo a 10y,
en cualquier caso, muy alejado de la situa-
cion hipotética de 100 marcadores, aunque
es posible que este numero se vea incre-
mentado a medida que se abaraten las téc-
nicas de obtencién de informacién molecu-
lar. Nuestros resultados no proporcionan
evidencias de un comportamiento adecua-
do de los estimadores de parentesco gene-
alégico analizados, aunque mejora en el
caso hipotético de que se disponga de un
numero considerable de marcadores. El fac-
tor critico del que depende la precisién de
los estimadores es la varianza o dispersién
de los valores del parentesco genealdgico.
Por ello el comportamiento de los estima-
dores mejora en poblaciones que poseen
un elevado censo poblacional y una estruc-
tura familiar definida. Los estimadores ana-
lizados serian mas adecuados para inferir
parentesco (10 marcadores r? 0,02 - 0,72;
100 marcadores r? 0,20 — 0,96) que consan-
guinidad (10 marcadores r? 0,01 - 0,11; 100
marcadores r? 0,07 — 0,49) y, concretamen-
te, nuestros resultados descartan al estima-
dor propuesto por Ritland (1996b) para
inferir consanguinidad, debido al reducido
coeficiente de determinacién que presenta.
Finalmente, hay que resaltar que, a efectos
de comparacién y ordenaciéon de los paren-
tescos, los resultados indican que resulta
igualmente efectivo el parentesco molecu-
lar que cualquiera de los estimadores estu-
diados, debido al analogo coeficiente de
determinacién que presentan.
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Resumen

El caballo de Pura Raza Espafiola (PRE) es la raza equina mas importante de Espafia desde el punto de
vista censal, histérico y socio-econémico. Aunque su Esquema de Seleccién contempla la valoracion de
los animales segun su rendimiento deportivo, la conformacion y el temperamento, tradicionalmente
ha sido seleccionado por su morfologia y su aptitud para la silla en concursos morfofuncionales.

En estos concursos, los caballos de PRE agrupados en funcién de su sexo y edad, son evaluados subje-
tivamente, generalmente por 3 jueces de forma independiente.

Estos jueces emiten puntuaciones sobre caracteres morfolégicos (8), de movimientos (2) y funcionales
(3, unicamente se emiten para los machos mayores de tres afos), utilizando una escala numérica de 1
(muy malo) a 10 (muy bueno), con incrementos de 0,5 puntos. Para este estudio las puntuaciones se
han combinado en tres notas globales por juez (morfolégica, movimientos y funcional, calculadas a
partir de las puntuaciones parciales).

En este trabajo se han analizado los factores extrinsecos al propio juez (dependientes del animal y del
concurso) que condicionan su actuaciéon en los concursos y consecuentemente la clasificacion de los
animales. Asi se ha estudiado el efecto de la capa, la edad, el sexo, y la ganaderia del animal, el con-
curso, el afio y la Comunidad Auténoma donde se ha celebrado la prueba, sobre las puntuaciones emi-
tidas por cada juez (interaccién del juez con los diferentes factores), asi como el efecto del nimero de
animales participantes, animales juzgados por cada juez y el orden de participacion.

Todos los factores estudiados han resultado ser estadisticamente significativos sobre las puntuaciones
emitidas por los jueces.

Palabras claves: Equino, Esquema de Seleccién, Morfologia, Movimientos, Variables de funcionalidad

Summary

Extrinsic effects that influence the evaluations of the judges in morpho-functional horse-shows of
Spanish Purebred horses

The Spanish Purebred (PRE) horse is the most important breed in Spain due to its census, and its his-
torical and socio-economical importance. PRE horses are evaluated according to their sportive per-
formance, conformation and temperament within the Breeding Scheme of this breed.

Individuals (grouped by sex and age) are subjectively evaluated by judges in horse-shows. The aim of
this study is to ascertain the influence of environmental factors (related to the animal and the show)
influencing the scores and rankings.

Up to 8 morphological, 2 movement and 3 functional (only in 3 years-old males) traits are scored by
show-judges using a numerical scale from 1 (the worst) to 10 (the best). Here, 3 composite traits cha-
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racterising morphology, movement and functional performance of the individuals have been cons-

tructed using partial scores.

The effects of the coat colour, age, sex, stud, show-horse, year of celebration, state, total number of
animals, number of judged animals and the order within age-sex group on judgements have been
tested besides some interactions between these effects.

The statistical significance of the analysed effects on the scores given by the show-judges is discussed.

Key words: Equine, Breeding Scheme, Morphology, Movement, Functional traits

Introduccion

El caballo de Pura Raza Espafiola (PRE), con
un censo de 75.389 animales vivos registra-
dos en su Libro Genealégico (MAPyA, 2003),
es la raza equina mas importante de Espa-
fa, presentando una clara tendencia al
incremento poblacional en los ultimos afos
(Valera et al., 2005a).

Su importancia econdémica se encuentra
ligada principalmente a las actividades de
cria (Rodriguez, 1999), aunque también es
una raza muy utilizada para el ocio y el
deporte (principalmente en la disciplina de
doma cléasica) gracias a su capacidad de
aprendizaje y la armonia de sus aires (Moli-
na et al., 1999).

Esta raza ha sido seleccionada durante
siglos en funcién de su morfologia y su apti-
tud para la silla. Desde 2003, con la aproba-
cién de su Esquema de Seleccién se ha
comenzado la valoraciéon de los animales
tanto en funcién de su rendimiento, en las
competiciones deportivas, como de su con-
formacion y temperamento.

La importancia de la conformacién en la
seleccién equina se pone de manifiesto al
condicionar en gran medida los movimien-
tos, el rendimiento de los animales, y su pre-
cio en el mercado (Preisinger et al., 1991).
No obstante se ha puesto en entredicho la
metodologia tradicional de valoracién para

esta aptitud (valoracion regional por pun-
tos).

Tradicionalmente, los caballos de PRE, agru-
pados en diferentes secciones en funciéon de
su sexo y su edad, han sido evaluados en
concursos morfo-funcionales, mediante
puntuaciones dentro de una escala en fun-
cion de su relaciéon con el “ideal” (Aparicio,
1997). Por ello, la evaluacion es llevada a
cabo de manera subjetiva y condicionada
por la experiencia de los jueces (Holmstrém
et al., 1990). La influencia de algunos facto-
res, como la ganaderia, el concurso, el afio
de celebracién, el juez, el sexo, la edad y la
capa de los animales sobre las puntuaciones
recibidas por los animales de PRE, ya ha sido
evidenciada con anterioridad para esta raza
(Valera et al., 2005b).

A pesar de ello, los resultados de los concur-
sos morfofuncionales celebrados son una
importante fuente de informacién que
debe ser analizada con el objetivo de deter-
minar los factores y caracteres extrinsecos
que determinan la puntuacién final de los
animales por parte de los jueces.

Material y métodos

Se ha elaborado una base de datos con un
total de 192.487 puntuaciones procedentes
de las 7.041 participaciones de los 4.223 ani-
males de PRE presentados en las 58 pruebas
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morfo-funcionales celebradas entre 1999 y
2003 en todo el territorio nacional.

Para este estudio, los animales han sido cla-
sificados en funcion de: su capa (8 clases),
edad (6 clases: 1, 2, 3, 4-5, 6-7, =8 aios), sexo
(2 clases: machos y hembras), ganaderia de
origen (990 ganaderias), concurso en el que
han participado (17 concursos diferentes),
afio de celebracién (5 afos: 1999-2003) y
Comunidad Auténoma donde se celebra la
prueba (8 Comunidades).

Los jueces emiten puntuaciones para tres
tipos de caracteres: morfolégicos (8 notas
que se corresponden con 7 regiones corpo-
rales y 1 valoraciéon general), de movimien-
tos (2 notas de armonia de los movimientos
basicos al paso y al trote) y funcionales (tres
notas técnicas, una para cada aire: paso,
trote y galope). La puntuaciéon funcional
Unicamente se emite para los machos mayo-
res de tres afios.

Cada una de estas notas ha sido recogida en
una escala numérica de 1 (muy malo) a 10
(muy bueno), con incrementos de 0,5 pun-
tos. En el momento de la evaluacién los ani-
males se agrupan en diferentes secciones en
funcién de su sexo y su edad (12 grupos).

En este estudio, ademas de las puntuacio-
nes parciales, se han utilizado tres notas
globales para cada juez que combinan
todas las notas de morfologia, de movi-
mientos y de funcionalidad. Las abreviatu-
ras y las definiciones de cada variable en
analisis se han recogido en la tabla 1. En la
figura 1 se han representado los histogra-
mas de distribuciéon de frecuencias para
cada factor externo analizado, de los cuales,
cuatro se relacionan con el animal (capa,
sexo, edad y ganaderia) y tres con el concur-
so (concurso, afio y Comunidad Auténoma
donde se celebra). Todas las clases se
encuentran suficientemente representadas
para todos los factores.
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Mediante los programas estadisticos SAS
v.6.2. (SAS, 1996), y el Statistica for window
(Statsoft, Inc., 2001) se ha realizado un estu-
dio estadistico basico (estadisticos basicos,
histogramas de frecuencias etc.) y un anali-
sis mediante diversos modelos lineales
generales de la significacion de los diferen-
tes factores analizados sobre todas las varia-
bles. Finalmente se ha estimado la varianza
absorbida por cada uno de los factores sig-
nificativos mediante un procedimiento
REML.

Por ultimo se ha realizado un anélisis facto-
rial de componentes principales y un discri-
minante candnico para analizar las interre-
laciones entre los diferentes caracteres
evaluados y algunos de los principales fac-
tores analizados.

Resultados y discusion

Desde la domesticacién del caballo, hace
unos 8000 afios, el hombre ha venido selec-
cionando a los reproductores valorando sus
caracteristicas morfoldgicas y funcionales
(Rodero, 2005). A lo largo del siglo pasado,
el caballo pasé de ser un animal orientado
exclusivamente al trabajo, a ser un animal
de ocio orientado a diferentes actividades
[Gdicas entre las que destacan los eventos
populares y las celebraciones oficiales, como
las pruebas deportivas y los concursos mor-
folégicos especificos para cada raza.

La utilidad de los concursos morfolégicos
tradicionales ha sido indudable a pesar de
gue no pasan de ser una valoracién fenoti-
pica de la morfologia y movimientos de los
animales, ya que han servido para luchar
contra las anomalias y/o defectos importan-
tes de los animales (Aparicio, 1997), ademas
de jugar un papel econémico fundamental
para el sector equino al ser el principal esca-
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Figura 1. Histogramas de distribucion de los factores en analisis relacionados con el animal (edad,
capa, sexo y ganaderia) y el concursos (concurso, afio y Comunidad Auténoma).
Figure 1. Histograms of the frequency distribution of the factors analysed in this study related to the
animal (age, coat colour, sex and stud) and to the show (name, year and state).

parate de la mayoria de las razas equinas
(Rodriguez, 1999).

No obstante, existen numerosos argumen-
tos en contra del sistema de valoracién
seguido en estos concursos frente a otras
modalidades mas modernas (Fernandez et
al., 1998). Entre los principales inconvenien-
tes que se le achacan, destaca la poca preci-
sién y la subjetividad de las puntuaciones
emitidas por los jueces. En este aspecto
donde se encuadra el presente trabajo, que
pretende analizar, como fuente de subjeti-

vidad, los factores externos al propio juez
que condicionan su puntuacion.

Los estadisticos basicos para las 16 variables
en estudio, junto con la estimacion de la
varianza absorbida por el propio animal, el
juez evaluador, y la interaccién entre ambos
y el error se presentan en la tabla 2. Pode-
mos observar que los Coeficientes de Varia-
cion (CV) estimados para las distintas varia-
bles en estudio oscilan entre el 3,96%
(puntuacion total de morfologia) y el
14,04% (evaluacion técnica del paso). La
menor variabilidad observada en la puntua-
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Tabla 1. Abreviaturas y definiciones de las variables estudiadas
Table 1. Description of the analysed traits

Puntuacién Abrev Definicion
Puntuaciones de Movimientos
Armonia al paso Mp Evaluacién general del paso
Armonia al trote Mt Evaluaciéon general del trote
Puntuaciones de Morfolégicas
Cabeza y cuello CcC Evaluaciéon de cabeza y cuello
Espalda y Cruz EC Evaluacién de espalda y cruz
Pecho y torax PT Evaluacién de pecho y térax
Dorso y lomo DL Evaluacién de dorso y lomo
Grupa y cola GC Evaluacion de grupay cola
Miembros toracicos MT Miembros toracicos: extremidades y aplomos
Miembros pelvianos MP Miembros pelvianos: extremidades y aplomos
Conjunto de formas CF Conjunto de formas
Puntuaciones Funcionales
Paso P Evaluacién técnica del paso
Trote T Evaluacién técnica del trote
Galope G Evaluacién técnica del galope
Puntuaciones Globales
Morfologia T_Mf Puntuacién total de morfologia: media de todas las notas de
morfologia menos las referentes a los movimientos basicos
Movimientos T_Mv Puntuacién total de movimientos: media de las notas de mor-
fologia referentes a los movimientos basicos
Funcionalidad T _Fn Puntuacion total de funcionalidad: media de las notas de

funcionalidad

cion total de morfologia podria ser explica-
da por la mayor homogeneidad de los jue-
ces en los criterios de evaluacion aplicados
para la morfologia o a una homogeneidad
de la morfologia de la poblacién en estudio
frente a unos parametros de locomocion
mas variable en esta raza. Back et al. (1994)
destacé la utilidad de las valoraciones sub-
jetivas de los movimientos para la seleccion
en caballos jovenes de trote, por lo que la
gran variabilidad detectada en estas pun-
tuaciones podria deberse a la existencia de
una elevada variabilidad real en la pobla-
cion. No obstante algunos especialistas han
indicado que las puntuaciones que reciben
los animales de PRE sobre los aires no son
rigurosas (Collar, 2006), por lo que es posi-

ble pensar que los criterios de evaluacién
de la funcionalidad no se encuentran bien
establecidos en la actualidad (mas bien la
metodologia poco precisa y subjetiva de
evaluacién de estos criterios al no existir en
este tipo de concursos ningun tipo de crite-
rio objetivo de evaluacién).

Como ya ha sido seflalado en estudios reali-
zados para otras razas (Butler, 1987; Preisin-
ger et al., 1991), la utilizacién de la escala
de evaluacién por parte de los jueces es
limitada. En este estudio se limita a un
rango de 5 a 6 puntos de variacion en las
notas emitidas sobre 10 puntos, y a un
rango de 52,5 a 65 puntos para las puntua-
ciones emitidas sobre una escala de 100
puntos. A pesar de la escasa utilizacién del
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limite inferior de la escala para todas las media debido a una redistribucion de la
puntuaciones emitidas, se observa una escala (figura 2), en la que los animales de
mayor diferenciaciéon entre los animales de  calidad media reciben una puntuacién
menor calidad y los animales de calidad media préxima a 7 puntos.

Tabla 2. Estadisticos basicos y varianza absorbida por los factores mas importantes de las 16 variables
morfofuncionales en estudio
Table 2. Basic statistics and variance absorbed for the main factors of the 16 morphofunctional traits in

analysis
Estadisticos basicos Varianza
Media Minimo  Maximo cv % % %
% animal juez animal*juez
Mp 7,42 4,00 9,50 8,014 41,602 7,885 34,412
Mt 7,55 4,00 9,60 8,197 n.s. n.s. 84,015
(do 7,71 4,50 10,00 7,954 12,713 9,946 49,745
EC 8,03 5,00 10,00 6,961 70,015 16,914 9,978
PT 7,98 4,90 10,00 6,212 29,717 41,886 19,835
DL 7.18 4,00 9,50 8,461 12,278 69,083 16,377
GC 7,78 4,00 10,00 6,698 n.s. 9,527 66,497
MT 6,90 4,00 9,00 8,338 n.s. 24,201 61,834
MP 6,85 3,50 9,00 9,288 5,845 n.s. 81,109
CF 7.86 4,60 10,00 6,561 19,823 74,173 0,716
P 68,20 28,00 90,00 14,043 61,751 8,492 26,289
T 70,48 30,00 95,00 12,138 70,813 n.s. 26,488
G 71,27 40,00 92,50 10,574 48,213 n.s. 49,288
T _Mf 7,53 5,31 8,81 3,957 n.s. 27,831 68,493
T_Mv 7,49 4,50 9,19 6,712 19,202 n.s. 64,549
T Fn 69,98 33,33 88,33 10,723 62,889 n.s. 35,864

Donde: Mp es la evaluacion general del paso, Mt es la evaluacién general del trote, CC es la evaluacion de cabeza y
cuello, EC es la evaluacion de espalda y cruz, PT es la evaluacion de pecho y térax, DL es la evaluacién de dorso y
lomo, GC es la evaluacién de grupa y cola, MT es la evaluacion de los miembros toracicos: extremidades y aplomos,
MP es la evaluacién de los miembros pelvianos: extremidades y aplomos, CF es la evaluacion del conjunto de formas,
P es la evaluacion técnica del paso, T es la evaluacion técnica del trote, G es la evaluacion técnica del galope, T_Mf es
la Puntuacion total de morfologia, T_Mv es la puntuacién total de movimientosy T_Fn es la Puntuacion total de fun-
cionalidad.

Where: Mp is the general evaluation of the walk, Mt is the general evaluation of the trot, CC is the evaluation of
head and neck, EC is the evaluation of shoulder and withers, PT is the evaluation of chest and thorax, DL is the eva-
luations of back and loin, GC is the evaluation of croup and tail, MT is the evaluation of the forelimbs: leg and stan-
ce legs, MP is the evaluation of the hindlimbs: leg and stance legs, CF is the overall evaluation, P is the walk techni-
cal score, T is the trot technical score, G is the gallop technical score, T_Mf is the morphological total score, T_Mv is
the movement total score and T_fn is the functional technical score.



M.D. Gomez et al. ITEA (2006), Vol. 102 (2), 203-214

T_aCRF

T_Wh

209

7.53 | Media = 7,49

Mz =

Figura 2. Distribucion de las puntuaciones globales de morfologia, movimientos y funcionalidad.
Figure 2. Distribution of the total scores of morphology, movement and functionality.

En el andlisis preliminar que incluye el fac-
tor animal, el juez y la interaccién entre
ambos, se puede observar (tabla 2) que la
interaccion entre el animal y el juez explica
el mayor porcentaje de varianza para el
50% de las variables analizadas, siendo el
juez el responsable del mayor porcentaje de
variacion sobre el 18,75% de las variables
(pecho-toérax, dorso-lomo, y conjunto de
formas), todas ellas de morfologia. Esto
pone de manifiesto la subjetividad de las
observaciones emitidas por los jueces, ya
que el sistema de evaluaciéon empleado se
basa en la comparacién directa del animal a
evaluar con el animal “ideal” de cada juez
(ademas de otros factores que puedan con-
dicionar esta puntuacién ajenos al propio
animal, como podria ser el prestigio de la
ganaderia del animal en evaluacién).

En la tabla 3 se recogen los resultados obte-
nidos en el analisis de la influencia de los dis-
tintos factores analizados sobre las puntua-
ciones globales emitidas por los jueces en los
concursos morfo-funcionales de caballos de
PRE. Se puede observar como la influencia de
los factores relacionados con la prueba (con-
curso, afio y CCAA) es mas evidente sobre la
nota de funcionalidad que sobre las notas de
morfologia y movimientos, que se ven afec-
tadas sobre todo por factores relacionados
con el animal (capa, edad, sexo y ganaderia),
al igual que indicaron Jakubec et al. (1999) al

trabajar con caballos de raza Old Kladrub.
Este hecho se puede deber a que para mor-
fologia y movimientos, los machos y las hem-
bras de diferentes edades se han tratado
dentro de una misma seccion (agrupacién de
los animales en funcién de su sexo y edad),
mientras que la puntuacién de funcionalidad
se estudia Unicamente para machos con eda-
des mayores o igual a tres afios (figura 4).

Como se puede observar, todas las interac-
ciones analizadas entre los distintos factores
y el juez afectan significativamente a la
puntuacion de funcionalidad, lo cual es
indicativo de la falta de uniformidad en los
criterios de evaluacién utilizados por los
diferentes jueces al evaluar la funcionalidad
de los animales. Asi mismo se han encontra-
do diferencias significativas en la evaluacion
de la morfologia y los movimientos en fun-
cion de la capa, poniéndose en evidencia las
preferencias de los jueces por unas capas
determinadas; el concurso, debido a las
diferencias en el nivel de los animales que
se presentan a las distintas pruebas al ser
algunas de ellas “finales” a las que acceden
s6lo animales clasificados previamente; y la
ganaderia, que se encuentra relacionada
con la calidad genética de los participantes,
el morfotipo especificamente seleccionado
por el ganadero y las preferencias (ajuste
con el ideal) de cada juez (Preisinger et al.,
1991).
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Tabla 3. Andlisis de la influencia de los distintos factores externos sobre las puntuaciones del juez:
nivel de significacion y porcentaje de varianza explicado por cada factor
Table 3. Influence of environmental factors affecting show-judgements: signification and percentage
of explained variance

Total morfologia

Total movimientos Total funcionalidad

por juez por juez por juez
Animal F % varianza F % varianza F % varianza
Capa 14,07 *** 9,321 5,22%% 0,145 1,65 n.s.
Capa*juez 24,96*** 14,63*%** 10,81***
Edad 22,74%** 0,495 3,42*%* 2,466 1,23 0,021
Edad*juez n.s. n.s. 9,77***
Sexo 119,96*** n.s. 5,12% n.s. 1,03 n.s.
Sexo*juez n.s. 0,00 26,06***
Ganaderia 8,47*** 45,579 7,25%*%* 52,282 5,23%** 44,264
Ganaderia*juez 2,32%*%% 2,05%** 1,34%**
Prueba
Concurso 70,18%** 22,020 67,89%** 23,734 19,55*** 19,849
Concurso*juez 32,27*** 32,77%** 11,16%**
AfRo n.s. 13,386 n.s. 6,132 33,23*%** 19,649
Aho*juez n.s. n.s. 12,24%**
CCAA n.s. 9,198 n.s. 15,240 21,21*** 16,2166
CCAA*juez n.s. n.s. 14,40%**

Los asteriscos representan el nivel de significacion para cada efecto sobre las diferentes variables (*-p<0.05,
**.p<0.01, ***-p<0.001) / The asterisk shows the level of significance for each effect on the different variables (*-

p<0.05, **-p<0.01, ***-p<0.001).

El analisis de la influencia del nUmero de
animales participantes, el nUmero de ani-
males juzgados por cada juez y el orden de
participacion del animal en la prueba (tabla
4) evidencia que los tres factores son signifi-
cativos sobre todas las variables analizadas.
La influencia del niumero de animales parti-
cipantesy del nimero de animales juzgados
por cada juez se puede justificar por el can-
sancio que experimentan los jueces durante
las pruebas morfofuncionales, dado el gran
numero de animales participantes, asi como
por la aptitud sicolégica de reserva del juez
al emitir las puntuaciones (consciente o
inconscientemente). La influencia del orden
de participacion sobre las notas emitidas
por los jueces puede explicarse por la ten-
dencia a puntuar mas bajo a los animales
que participan en los primeros lugares,

debido al desconocimiento de la calidad de
los individuos que se van a presentar poste-
riormente en la prueba.

Se ha realizado un andlisis factorial con el
objetivo de determinar las regiones del ani-
mal que mas influyen en las puntuaciones
emitidas por los jueces y las relaciones exis-
tentes entre ellas (figura 3). Como cabia
esperar, las puntuaciones totales por juez
para morfologia, movimientos y funcionali-
dad se encuentran relacionadas con las dis-
tintas variables individuales a partir de las
cuales se calculan. No obstante, la puntua-
cion total de movimientos, se relaciona
también con las puntuaciones para los
miembros y aplomos toracicos y pelvianos
(que condicionan el rendimiento deportivo
y la vida util de los animales -Wallin et al.,
2001-) y la puntuacién para la region de
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dorso y lomo (region anatémica que trasmi-
te la fuerza entre ambos miembros y que
por lo tanto condicionara los movimientos y
el rendimiento deportivo del animal —-Baird,
1998; Johnston et al., 2002; Rhodin et al.,
2005-). Asi mismo la puntuacién global por
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juez para la morfologia se relaciona con las
puntuaciones recibidas en las regiones cor-
porales mas relacionadas con la conforma-
cion racial de los individuos como son la
region de cabeza-cuello y la region de
grupa-cola.
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Figura 3. Representaciéon grafica del andlisis factorial para las 16 variables analizadas.
Figure 3. Graphic representation of the factor analysis for the 16 analysed traits.

Tabla 4. Anélisis de la influencia del nUmero de animales participantes y el nimero de animales
evaluados por cada juez sobre las puntuaciones emitidas por juez
Table 4. Influence of the total number of animals and the number of judged animals on the

judgement scores
Value F p

Nparticipantes 0,981640 1,8785 0,018486*
Njuzgados 0,977717 2,2891 0,002569**
Posicion 0,931183 7,4227 0,000000***
Nparticipantes*Njuzgados 0,983360 1,6996 0,040570*
Nparticipantes*Posicién 0,965640 3,5738 0,000002***
Njuzgados*Posicion 0,988308 1,1882 0,269587
Nparticipantes*Njuzgados*Posicion 0,969276 3,1837 0,000020***

Los asteriscos representan el nivel de significacion para cada efecto sobre las diferentes variables (*-p<0.05,
**.p<0.01, ***-p<0.001) / The asterisks shows the level of significance for each effect on the different variables (*-

p<0.05, **-p<0.01, ***-p<0.001).
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Por ultimo, se ha realizado un analisis cané-
nico (figura 4) para las distintas secciones
(grupos de edad-sexo). Se observa que la
variable canénica 1 separa ambos sexos
para los distintos grupos de edad, excepto
para los potros de 1 afo, mientras que la
segunda variable candnica separa a los ani-
males en funcion de su edad. Normalmente,
las hembras y los animales mas jovenes reci-
ben las puntuaciones mas bajas, mientras
los machos y los animales de mayor edad,
reciben las mas altas. Esto nos indicaria que
los criterios evaluadores de los jueces tam-
bién varian segun la seccién en la que com-
pite el animal (independientemente de que
existan diferencias genéticas entre los ani-
males participantes en las diferentes seccio-
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nes). Este hecho también le resta utilidad a
este tipo de valoraciones para la mejora de
la morfologia y funcionalidad del animal,
dado que este va a recibir una puntuacién
diferente simplemente segun la edad con
que se presente al concurso.

Se podria concluir que la evaluacion de la
conformaciéon mediante esta metodologia
se debe contemplar como un proceso de
observaciéon que puede determinar si un
caballo se movera bien, sera capaz de sopor-
tar un peso y permanecera sano, no como
un sistema objetivo de evaluacién que tenga
utilidad para la mejora de la poblacién. Su
falta de precisiéon (pe. un mismo animal
puede recibir muy diferentes puntuaciones
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Figura 4. Analisis canoénico de relacion entre los distintos grupos de edad-sexo establecidos.
Figure 4. Canonical analysis of the relationship between the different groups of age-sex established.

Donde M = macho, H = hembra; los caracteres numéricos se corresponden con los rangos de edades
englobados en cada grupo.
Where: M = male, H = female; the numerical characters are related to the range of age grouped in
each class.
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en funcién de la edad con que concurse, el
lugar, o el nUmero de concursantes etc.), y la
subjetividad de las puntuaciones de los jue-
ces (condicionados por diversos factores
intrinsecos y extrinsecos al propio juez) lo
inhabilitan para la valoraciéon genética para
morfologia o funcionalidad.

Esto justifica la necesidad de desarrollar un
sistema de valoracion morfolégica lineal en
el PRE (practicamente concluido) y de valo-
rar la funcionalidad mediante criterios obje-
tivos como el comportamiento en el tread-
mill (Valera et al., 2006).
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Evaluacion simultanea de la fertilidad del macho y de la
hembra en el vacuno de leche

O. Gonzalez-Recio, R. Alenda

Departamento de Produccion Animal - E.T.S.I. Agronomos (UPM). Ciudad Universitaria s/n. 28040
Madrid.

Resumen

La fertilidad del macho y de la hembra se evalué simultdaneamente a través del nimero de inseminacio-
nes, usando un modelo umbral secuencial. La fertilidad del semen de los toros se consideré como un
efecto dependiente del tiempo, permitiendo diferentes machos en cada inseminacion. Las estimas pos-
teriores para la varianza del toro inseminador y la genética para la fertilidad de la hembra fueron 0,02 y
0,04, respectivamente. La media posterior de la heredabilidad para el nimero de inseminaciones fue de
0,03. La correlacién entre la fertilidad de los machos y de las hembras resulté no significativa.

El modelo umbral secuencial permitié un andlisis simultaneo de la fertilidad del macho y la de sus
hijas, incluyendo efectos dependientes del tiempo asi como datos censurados. De esta manera es posi-
ble incluir ambas fertilidades en las evaluaciones genéticas de forma que tanto los centros de insemi-
nacion como los ganaderos dispongan de los datos completos de fertilidad de los toros, evaluados con
toda la informacion posible y teniendo en cuenta todos los factores posibles que afectan a la fertilidad
de los toros y las vacas.

Palabras clave: fertilidad, semen, factores dependientes del tiempo, modelo umbral secuencial

Summary

Simultaneous evaluation for male and female fertility in dairy cattle

Male and female fertility were evaluated through the number of inseminations to conception, using a
sequential threshold model. Male fertility was considered as a time-dependent effect allowing for dif-
ferent service bulls in each insemination. Posterior estimates for service sire variance and female fer-
tility genetic variance were 0.02 and 0.04, respectively. Posterior mean for female fertility heritability,
through liability to number of inseminations to conception, was 0.03. The correlation between male
and female fertility was not significant.

The sequential threshold model allowed for a simultaneous analysis of male and female fertility,
including time-dependent covariates, as well as censored records. Hence, it is possible to consider both
male and female fertility in the genetic evaluations. Thus, complete data and fertility estimates are
provide to both farmers and artificial insemination studs. These estimates consider all information
available and all possible factors affecting to male and female fertility.

Key words: fertility, semen, time-dependency, sequential threshold model

Introduccion fertilidad de la hembra de forma mas direc-

ta, y ademas permite cuantificar los aspec-
El niUmero de inseminaciones es el caracter  tos econdémicos de la fertilidad de manera
de fertilidad que probablemente refleja la  mas precisa (Gonzalez-Recio et al., 2004).
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Sin embargo, son muchos los factores que
influyen en la fertilidad de la hembra en el
vacuno de leche. Entre ellos se encuentran
el tipo de manejo al que se someta al ani-
mal, la fertilidad del semen con el que se
insemine, o la habilidad del técnico que rea-
liza la inseminacién (Buckley et al., 2003).
Los caracteres usados habitualmente para
medir la fertilidad, como los dias abiertos,
las tasas de no retorno e incluso el nimero
de inseminaciones, no han tenido en cuenta
estos factores debido a la incapacidad de
incluir factores dependientes del tiempo
con los métodos tradicionales. EIl modelo
umbral secuencial descrito por Albert y Chib
(2001) permite analizar caracteres que ocu-
rren de una forma secuencial, como el
numero de inseminaciones, y permite consi-
derar efectos dependientes del tiempo,
como el toro inseminador. De esta forma
podemos evaluar simultdneamente la ferti-
lidad del macho y de la hembra a través del
numero de inseminaciones, ajustando por
los posibles efectos dependientes del tiem-
po y lo ocurrido en las inseminaciones pre-
vias. Ademas podemos tener en cuenta la
influencia que tiene la fertilidad de la hem-
bra y su estado de lactacién para evaluar
correctamente la fertilidad del semen de los
machos.

El objetivo de este trabajo fue estimar
componentes de varianza para evaluar la
fertilidad del macho y de la hembra simul-
taneamente a través del numero de inse-
minaciones, usando el modelo umbral
secuencial en el vacuno de leche y aplican-
do un modelo animal.

Material y métodos

Se utilizaron los datos del control lechero y
los registros de inseminaciones artificiales
entre 1994 y 2005 procedentes del Pais
Vasco y Navarra. Tras editar los archivos se

trabajo con un total de 395.979 registros de
inseminaciones en 98.888 vacas. La genealo-
gia estuvo constituida por 134.612 anima-
les.

El modelo umbral secuencial descrito por
Albert y Chib (2001) se aplicé al caso del
numero de inseminaciones por concepcion,
de manera que una vaca debe pasar prime-
ro por j-1 inseminaciones previas antes de
concebir o fallar en la inseminacién j. Se
consideraron las observaciones de las 5 pri-
meras inseminaciones por lactacion. Este
modelo puede formularse en términos de
una funcién de riesgos discretos, o bien en
términos de variables subyacentes, tal como
se describe a continuacion.

Para cada observaciéon del numero de inse-
minaciones y, definimos j variables subya-
centes w; (para j desde 1 hasta y), tal que:

w; - 7 =’x p+2  ra+z
zZ p+z,a+e

tec’i’tec + 2 ti’i,tu +

donde B representa los efectos sistematicos
de dias a la inseminacion (5 niveles), grupo
lactacién-edad al parto (16 niveles), y afio-
epoca de parto (33 niveles); x; corresponde
al vector de incidencias. Otros efectos en el
modelo fueron: ra = rebafio-ano de insemi-
nacion (3673 niveles) distribuido de forma
independiente como N(0, Ic2), donde o7 es
la varianza entre los grupos de comparaciéon
de rebano-afio de inseminacion, tec = técni-
co inseminador (123 niveles) distribuido de

forma independiente como N(O, Iofec),
donde o2 es la varianza entre técnicos inse-

tec
minadores, ti = toro inseminador (825 nive-

les) distribuido de forma independiente
como N(0, Io?), donde oZ es la varianza
entre toros, p = efecto permanente de la
vaca (98.888 niveles) distribuido de forma
independiente como N(0, Iog), donde os es
la varianza del efecto permanente, y a =
efecto aditivo genético (134.612 niveles)
distribuido de forma independiente como
N(0, I0?), donde o2 es la varianza aditiva y A
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la matriz de parentesco. Ademas z__ ., Ziocij
2o Zpij Zai fueron sus correspondientes
vectores de incidencia. Los residuos e; se
distribuyen como NIID (0,1). Estos residuos
se consideran independientes entre insemi-
naciones dentro de una lactacién puesto
que el modelo secuencial ya tiene en cuenta
lo ocurrido en las inseminaciones anterio-
res. El vector vy = (y,, Y Y3, Y4 Ys5) representa
los valores umbrales que separan las varia-
bles subyacentes de las inseminaciones posi-
tivas de las que no lo fueron, en cada inse-
minacion j.

En general:
1 wine, <y
R, =P L, & ¥
S, = F, 0, . LM, Wy
I %o mp Lin, = ooy =y, dly S0,

T I | T I S T T ST I SECTT ]

De esta forma observamosy, = j (para 1= =<
5) si las primeras j-1 inseminaciones fueron
fallidas, por tanto su variable subyacente
correspondiente w;;, excedié el umbral "y’
respectivo de cada una de las inseminacio-
nes previas. Esta variable subyacente repre-
senta la probabilidad de que el animal reci-
ba una siguiente inseminacién, una vez que
ha sido inseminada j veces. Obsérvese que
los umbrales en el modelo secuencial no tie-
nen por qué seguir un orden creciente, al
contrario que ocurre en el modelo umbral
estandar. La representacion de la variable
subyacente puede simplificarse incorporan-
do los umbrales {y} en la funcién y fijando
uno de ellos, normalmente y,=0. Cada una
de estas variables puede quedar explicada
por diferentes variables, asi podemos incor-
porar efectos dependientes del tiempo en
el modelo, tales como el toro inseminador,
el técnico inseminador u otros efectos de
interés. Ademas, podemos incorporar una
variable indicadora de si el dato fue censu-
rado o no, de manera que si la observacion

en la ultima inseminacién es censurada,
sabemos que el animal no quedd gestante
en dicha inseminacién. De este modo pode-
mos evaluar la fertilidad de las hijas de los
toros al mismo tiempo que la fertilidad de
su semen.

La verosimilitud en nuestro caso adopté la
siguiente forma:

Hw o e sl 510 -

'I'i"r pre maed | bec+d, Eer prE @) |«

[]

”I D[y, i mer e, thed pez ai
L L

T
x![-["-ll'l-f —(n b+ ey e+ W42 all

donde §,=1 si la observacion es censurada, y
0 en caso contrario.

Se asumieron a prioris no informativos o
impropios para los efectos sistematicos. El
analisis se implementé usando un muestreo
de Gibbs (Gelfand and Smith, 1990), con
una longitud de la cadena de 100.000 mues-
tras, descartando las 10.000 primeras. La
habilidad predictiva de este modelo para la
fertilidad fue estudiada previamente por
Gonzalez-Recio et al. (2005), usando un
modelo macho.

Resultados y discusion

La tabla 1 muestra el porcentaje de éxito en
las cinco primeras inseminaciones realizadas
en las lactaciones incluidas en este estudio.
Este porcentaje oscilé entre el 39 y el 29 %
de éxito, disminuyendo este porcentaje al
aumentar el numero de inseminacion, indi-
cando que las vacas que llegan a la cuarta o
guinta inseminacion son menos fértiles. El
modelo propuesto en este trabajo parece
adaptarse de una forma apropiada a las
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diferentes probabilidades de quedar ges-
tante en cada inseminaciéon una vez que se
ha llegado a dicha inseminacién. Estas pro-
babilidades van cambiando en relacién al
orden de la inseminacién practicada. De
esta manera la fertilidad del semen de los
toros no se confunde con el orden en el que
se ha producido la inseminacién, puesto
que la probabilidad de obtener prefiez no
es la misma en la primera que en la cuarta o
quinta inseminacién, puesto que estas ulti-
mas son normalmente sobre vacas con pro-
blemas de fertilidad.

La figura 1 muestra los histogramas de las
distribuciones posteriores de la heredabili-
dad y las varianzas de los efectos no sistema-
ticos, mientras que la tabla 2 contiene las
medias y desviaciones tipicas para estas dis-
tribuciones, asi como sus errores de Monte
Carlo correspondientes. Se estimé una media
posterior de 0,02 y 0,04 para las varianzas del
toro inseminador y la genética, respectiva-
mente. Debe tenerse en cuenta que la fertili-
dad del semen de los toros esta influenciada
en gran medida por el tratamiento que se
aplica en los centros de inseminaciéon para
compensar la baja fertilidad de algunos
toros, y esto puede reducir el valor de las
estimas de la variabilidad para este efecto.
Las estimas para la varianza del toro insemi-

nador coinciden con las encontradas por
otros autores (A-Ranberg et al., 2003; Averill
et al., 2004; Boichard y Manfredi, 1994), aun-
que estos autores utilizaron otras metodolo-
gias (modelos lineales, modelo umbral-longi-
tudinal y modelo umbral, respectivamente)
sobre caracteres diferentes (tasa de no retor-
no, éxito en las tres primeras inseminaciones
y tasa de concepcion, respectivamente). En
este estudio no se han considerado relacio-
nes de parentesco entre los toros insemina-
dores, y la evaluacion muestra la fertilidad
individual del semen de cada macho. En la
actualidad no existe seleccion genética en los
machos por la fertilidad del semen de sus
ancestros, pero podria incluirse una matriz
de parentesco en el efecto toro inseminador
para distinguir familias de machos con
semen de mayor fertilidad.

La estima de la heredabilidad fue baja
(0,03), tal como ha sido estudiada para los
caracteres de fertilidad, en concreto para el
numero de inseminaciones (Veerkamp et
al., 2001; Kadarmideen et al., 2003; Gonza-
lez-Recio y Alenda, 2005). Las estimas poste-
riores para las varianzas del rebafo-afio de
inseminacion, técnico inseminador y efecto
permanente fueron 0,07, 0,04 y 0,04, res-
pectivamente.

Tabla 1. Numero total de primeras, segundas, terceras, cuartas y quintas inseminaciones realizadas,
con sus porcentajes de éxito respectivos
Table 1. Number of first, second, third, fourth and fifth inseminations, with their corresponding success

percentages
Total de IA Inseminaciones positivas % éxito
12 206427 79996 39
22 103021 39015 38
3° 50126 17931 36
42 24181 7875 33
5@ 12224 3605 29
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Figura 1. Histogramas de las distribuciones posteriores para la heredabilidad y varianzas genética,
del rebaiio-afio, del técnico inseminador, del toro inseminador y del efecto permanente.
Figure 1. Histograms of heritability genetic, herd-year technician, service sire and cow permanent
effect variances posterior distributions.

Se estimo la correlacion entre la fertilidad
del semen de los toros y los valores genéti-
cos para el numero de inseminaciones (fer-
tilidad de la hembra) que transmiten a sus
hijas, para aquellos toros con mas de 25
hijas, obteniendo una correlaciéon de 0,05

(P>0,28), indicando que la fertilidad del
semen del macho no guarda relacién con
la fertilidad de las hembras.

En este estudio se ha considerado el estado
de lactacion de la hembra a través del efec-
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to dias a la inseminacién tras el parto, pero
no se ha incluido el nivel productivo de la
hembra en el momento de la inseminacion.
Podria ser interesante incluir en el modelo
los kg de leche producidos en el control mas
cercano a cada inseminacién, y estudiar su
efecto sobre la fertilidad.

El modelo umbral secuencial parece ser un
método apropiado para analizar simultane-
amente la fertilidad de los toros y la de sus

hijas, puesto que permite evaluar lo ocurri-
do en cada inseminacién, teniendo en cuen-
ta toda la informacién disponible. Las eva-
luaciones de fertilidad de la hembra
pueden incluirse en los indices de seleccion,
para evitar el deterioro de la fertilidad. En
el caso de las evaluaciones de la fertilidad
del macho podrian ser de interés para que
los centros de inseminacién artificial pres-
ten mas atencion al semen de los toros
menos fértiles.

Tabla 2. Medias y desviaciones tipicas posteriores para las estimas de las varianzas del rebafio-afio

2 7 . . . 2
(04,,), técnico inseminador (0%,

), toro inseminador (0?,), efecto permanente (ozp) y genética (029), asi

como para la heredabilidad (h2).
Table 2. Means and Standard deviations for herd-year (c?,), technician (o?,,), service sire (0?,), cow
permanent effect (Gzp) and genetic (029) variances and heritability (h?) estimates.

02ra 02tec 0'2ti 02p 02a h?
Media posterior 0,07 0,04 0,02 0,04 0,04 0,03
Desviacion tipica posterior 0,003 0,006 0,002 0,003 0,003 0,002
Error de Monte Carlo 4-10-5 7-10-5 2:10-5 4-10-4 4-10-4 3:-10-4
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Resumen

El objetivo del presente trabajo fue estimar el valor econémico del caracter facilidad de parto (FP) en
la poblacion frisona de la Comunidad Auténoma del Pais Vasco (CAPV). Para ello, se cuantificaron los
costes ocasionados por la aparicion de partos dificiles teniéndose en cuenta los gastos veterinarios y
los costes derivados del trabajo extra del ganadero, de la reduccién de la fertilidad, del desecho invo-
luntario de animales, de la mortalidad en vacas y de la mortalidad perinatal. Estos costes fueron inte-
grados en un modelo bioeconémico, en el que se consideraron las circunstancias de produccién y de
mercado en la CAPV relativas al afio 2005. Debido a la naturaleza categérica del caracter FP, el valor
econémico fue derivado en la escala continua subyacente. El valor econémico estimado considerando
la situacion actual, con un 2,5 % de partos distécicos, fue de 13,25 € por unidad en la escala subya-
cente normal estandarizada, vaca e intervalo entre partos. Se analizé asimismo la robustez y sensibili-
dad de dicha estima ante posibles alteraciones en el precio de mercado de los animales y posibles
cambios en la incidencia de partos distécicos. El valor econémico del caracter FP se ve mas afectado
por cambios en la incidencia de partos distécicos que por cambios en los precios de mercado de los ani-
males. A pesar de ello, y dada la baja incidencia de partos distécicos existente en esta poblacion, el
valor econémico de FP en la poblaciéon frisona de la CAPV es bastante robusto.

Palabras clave: Facilidad de parto, Valor econémico, Analisis de sensibilidad

Summary

Estimation of economic value for calving ease in Basque Hostein population

The objective of this study was the estimation of the economic value for CE in Basque Holstein popu-
lation. To estimate the economic costs for each level of CE the following factors were considered: vet-
erinary fees, labor of the farmer, a reduction of fertility, level of involuntary culling, mortality in cows
and level of stillbirth. These costs were integrated in a bioeconomic model, considering Basque pro-
duction and market circumstances of 2005. Due to CE is a categorical trait, the economic value was
derived using an underlying continuous scale. Considering the base situation (2.5 % of dystocia), eco-
nomic value for CE was -13.25 € per liability unit on the underlying standard normal scale, per cow
and per calving interval. Consequences of possible changes in market prices of animals and in the inci-
dence of dystocia were analyzed in this study as well. The sensitivity of the economic value is higher to
changes of the proportion of dystocia than to changes of market prices. Sensitivity analysis of eco-
nomic value for CE to changes in price of animals and in incidence of dystocia showed that economic
value for CE was quite robust.

Key words: Calving ease, Economic value, Sensitivity analysis
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Introduccion

La puesta en marcha de un sistema de eva-
luacion genética de sementales para el
caracter facilidad de parto (FP) en la Comu-
nidad Auténoma del Pais Vasco (CAPV) ha
permitido la deteccion de aquellos semen-
tales que provocan problemas de parto
(Lopez de Maturana et al., 2003; Lopez de
Maturana et al., 2004). Esta informacién ha
facilitado a los ganaderos la eleccién de los
sementales mas adecuados sobre todo para
su apareamiento con novillas, evitando asi
problemas distécicos, cuya incidencia en pri-
meros partos es superior a la que existe en
partos posteriores (Philipsson et al., 1979). A
pesar de que este caracter puede ser contro-
lado, en parte, mediante un manejo ade-
cuado, existen otras herramientas como el
uso de diferentes estrategias de seleccién,
cuya implantacién puede ser interesante
para reducir la incidencia de partos distéci-
cos (Meijering, 1984; Dekkers, 1994). En
dicha implantacién es importante conside-
rar la naturaleza compleja del caracter,
teniendo en cuenta que el caracter FP esta
determinado genéticamente por la combi-
naciéon entre un efecto directo (FPD) y un
efecto materno (FPM). Tanto en estudios
anteriores realizados por el mismo autor
(Lopez de Maturana et al., 2003) como en
estudios realizados por otros autores
(Ducrocq, 2000; Wiggans et al., 2003), se ha
obtenido estimas moderadamente negati-
vas para la relacién genética entre ambos
efectos. Ademas, otro aspecto importante a
tener en cuenta en las estrategias de selec-
cion es la naturaleza categorica del caracter.

Dentro de los esquemas de seleccion, el
objetivo de seleccién debe definirse por una
funcién de los méritos genéticos de los indi-
viduos ponderados por los valores econémi-
cos de los caracteres (Hazel, 1943) y en este
sentido, el calculo de los valores econémicos
es un paso importante para la optimizacién

de los esquemas de mejora (Phocas et al.,
1998). En el caso particular del caracter FP,
existen diferentes estudios en los que se
han estimado los valores econémicos para
FP (Bekman y van Arendonk, 1993; Dekkers,
1994; Albera et al., 2004) aunque debido a
la diferencias entre las condiciones de pro-
duccién de las diferentes poblaciones anali-
zadas, los valores econémicos obtenidos no
son comparables.

Los objetivos de este estudio que se presen-
ta a continuacidén son: 1) calcular el valor
econémico para el caracter facilidad de
parto en la poblacién frisona de la CAPV, y
2) determinar la sensibilidad del valor eco-
némico a posibles cambios en los precios de
mercado y en la incidencia de partos distoci-
cos en dicha poblacién.

Materiales y métodos

Aspectos generales del modelo

Se definié un modelo bioeconémico para
describir el sistema de produccién de una
explotacién lechera media de la CAPV impli-
cada en la produccién de leche y en la recria
de novillas. Para ello, se asumié que la tota-
lidad de hembras nacidas en el rebafio se
mantienen como novillas de reemplazo y
gque en el caso de los machos, éstos son ven-
didos con 1 mes de edad. Asimismo, se con-
sider6 que tras un desecho involuntario, los
animales son enviados al matadero y que la
decision de eliminar algunos animales del
rebafio se toma en las Ultimas etapas de la
lactacién, permaneciendo en el rebafio
hasta que llega el momento 6ptimo de
reemplazo durante el periodo de lactacion
(van Arendonk, 1988). Por ultimo se asumié
gue tras el desecho involuntario, los gana-
deros deciden introducir una novilla prefa-
da (6-9 meses) en el rebano.
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Datos

Los datos relativos al caracter FP fueron pro-
porcionados por EFRIFE (Confederacién de
asociaciones de vacuno frison de la CAPV),
mientras que los datos econémicos utilizados
en este estudio y relativos al afio 2005 fueron
proporcionados por los servicios de gestiéon
técnico-econdémica de dichas asociaciones.

Los registros de FP fueron combinados con
datos reproductivos y de produccion leche-
ra. Todos ellos correspondieron a partos
ocurridos entre los afios 1995 y 2002.

En la CAPV, la recogida de datos de FP se
realiza segun lo descrito en Alday y Ugarte
(1997). Los partos son clasificados en 5 cate-
gorias (1: Sin ayuda; 2: Ligera ayuda; 3:
Ayuda necesaria; 4: Cesarea realizada por
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un excesivo tamano del ternero y 5: Fetoto-
mias, posiciones andmalas del ternero o
cesareas realizadas por otras causas). Con el
objetivo de desechar datos anémalos, se
considerd el mismo proceso de depuracién
de datos que se realiza en el proceso de eva-
luacion genética de FP (Loépez de Maturana
et al., 2003).

Los datos se agruparon en 3 categorias eli-
minandose los datos correspondientes a la
52 categoria, puesto que no estan afectados
genéticamente por el caracter FP. Los partos
correspondientes a las clases 3 y 4 fueron
agrupados en una sola clase, con el objetivo
de minimizar el problema de categorias
extremas (Moreno et al., 1997). El porcenta-
je de partos correspondiente a cada catego-
ria se encuentra en la tabla 1.

Tabla 1. Efectos de las categorias de facilidad de parto sobre diferentes factores del sistema
Table 1. Effects of calving ease categories on system factors

Sin ayuda Ligera ayuda Distocia
1 2 3 +42
Factores 27,67 % 69,88 % 2,51 %
Fertilidad' (n° de inseminaciones) 0 0,19 0,51
Mortalidad (%) 0 0,13 0,50
Desecho involuntario (%) 0 0,15 0,85
Trabajo extra del ganadero (n° de horas) 0 2 20
Muerte perinatal
Machos (%) 0 0 0,09
Hembras (%) 0 0 0,07

TResultados no publicados (Lopez de Maturana et al, 2005) / Unpublished results (Lépez de Maturana et al, 2005).
2La proporcién de partos en la categoria 4 fue 0,13 % / The incidence of category 4 was 0.13 %.

Estimacion del valor econémico de
Facilidad de Parto

Costes asociados a las categorias de FP. La
aparicion de problemas de parto provoca
consecuencias negativas al ganadero, las
cuales pueden ser expresadas en términos

econdmicos. Estos costes estan relacionados
tanto con la vaca (produccién, fertilidad)
como con el ternero (produccién). En el pre-
sente estudio, se calcularon los costes aso-
ciados a los problemas relacionados con la
dificultad de partos por vaca y tomando
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como unidad de tiempo de referencia el
intervalo entre partos. Para estimar los cos-
tes correspondientes a cada nivel de FP (Ct(,.))
se consideré la siguiente ecuacion:

Ct(,.)=Cv+Cg+Cf+ Cd+Cmv+Cmp [1]
Donde

C, Cy Ci Gy Gy ¥ G cOrresponden a gas-
tos veterinarios, trabajo del ganadero,
reduccion de la fertilidad, nivel de desecho
involuntario, mortalidad en vacas y mortali-
dad perinatal respectivamente.

La informacioén relativa a gastos veterina-
rios, trabajo del ganadero, porcentaje de
desecho involuntario, mortalidad de vacas y
mortalidad perinatal, directamente ligada a
dificultades de parto, fue proporcionada
por técnicos y ganaderos, debido a que
dichos datos no son recogidos de forma
separada del resto dentro de los programas
de gestién. Para el calculo de los costes
debidos de un empeoramiento de la fertili-

dad, se utilizé una funcién que relaciona los
costes totales de fertilidad (C) con el nime-
ro de inseminaciones (INS). Esta funciéon fue
derivada por Gonzalez-Recio et al. (2004),
con datos procedentes de la misma pobla-
cion.

Cf (€) =-18.08 + 41.11 - INS + 1.91 - INS?2 [2]

Junto a esta funcién, se tuvieron en cuenta
los resultados obtenidos en un estudio pre-
vio (resultados no publicados, Lépez de
Maturana et al., 2005), en el que se estimé
el efecto de cada categoria de FP sobre el
numero de inseminaciones (INS) necesarias
para que la vaca quede gestante en el
siguiente ciclo reproductivo.

Los efectos de las diferentes categorias del
caracter FP sobre cada uno de los factores
del sistema considerados se detallan en la
tabla 1, mientras que las variables econémi-
cas consideradas en el calculo de los costes y
asociados al modelo de produccion se pue-
den ver en la tabla 2.

Tabla 2. Pardmetros del modelo bioeconémico utilizados en la situacion base
Table 2. Parameters in the bioeconomic model, considering the base situation

Variables
Leche (Kg. vaca™ lactacion™)
Grasa (Kg. vaca™ lactacion™)
Proteina (Kg. vaca™ lactacién™)
Duracion de la lactacion (dias)
IP (dias)
Peso al nacimiento' (Kg. ternero™)
Precios de mercado y costes
Precio base de la leche2 (€ Kg.”)
Terneros de 1 mes de edad (€ Kg.")
Vaca adulta (€ u™)
Precio en matadero de vacas de desecho (€ u™)
Novilla prefiada de reemplazo de 6-9 m (€ u™)
Asistencia veterinaria (€ visita-1 vaca™)
Cesarea

8969
336
283
325
398

40

305
151
1052
601
1022
60
150

TTomado de Charffeddine (1998) / From Charffeddine (1998)
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Los costes ocasionados con respecto a cada
categoria de FP fueron incluidos en un
modelo teniendo en cuenta la naturaleza
umbral del caracter, tal como describié Mei-
jering (1986). Esta metodologia, la cual
tiene en cuenta la proporcién de partos y
los costes asociados a cada categoria, ha
sido utilizada anteriormente por diversos
autores (Bekman y van Arendonk, 1993;
Albera et al., 1999) en el calculo de costes
de FP. Asi, el coste asociado a cada nivel de
FP se calcula de acuerdo a la siguiente ecua-
cion:

C= [(I) (tz - M) - CD(t1 - ‘LL)]CZ + [1 - (D(tz - ‘LL)]C3 [3]
donde

@ (t): corresponde a la distribucion normal
estandar acumulada.

t, — w: es la distancia entre el valor de la
media y el valor del umbral t,, en unidades
de la escala subyacente normal estandar.

¢;: son los costes relativos a cada categoria
de FP (2: ligera ayuda y 3: parto distécico).

[@ (t, — w) — ®(t, — w]: corresponde a la pro-
porcién de animales que se encuentran en
la segunda categoria.

[1-®(t,— w]: proporcién de animales inclui-
dos en la tercera categoria.

Estimacion del valor econémico de FP

El valor econédmico de FP puede ser calcula-
do derivando la funcién de costes descrita
anteriormente, mediante la siguiente expre-
sion (Meijering, 1986):

K plty - 1)+ (6 - oty ~ ) (4]

i

Donde

M - .
——es el valor econémico del caracter FP.
arld

—Co9(t, — W) es el valor marginal correspon-
diente a la segunda categoria.

(¢ - c)¢(t, — ) es el valor marginal corres-
pondiente a la tercera categoria.

Andélisis de sensibilidad del valor econémico
de FP

Con el objetivo de determinar la sensibili-
dad de los valores econémicos bajo diferen-
tes circunstancias de produccion, los valores
econdémicos de FP se estimaron teniendo en
cuenta diferentes niveles de cambio en los
precios de mercado de los animales y en la
incidencia de distocia. Asi, ambos parame-
tros se aumentaron o disminuyeron en un
50 %.

Resultados y discusion

Estimacion del valor econémico de
Facilidad de Parto

En la tabla 3 se detallan los costes totales
respecto a cada categoria de FP, expresados
en € por vaca y tomando como unidad de
tiempo de referencia el intervalo entre par-
tos. En la misma se puede apreciar que el
coste asociado a la segunda categoria de FP
(ligera ayuda), comparandolo con la catego-
ria 1 en la que se considera que no ocasiona
costes, fue de 21,26 € por vaca y por inter-
valo entre partos. Tal como cabia esperar, el
valor del coste asociado a la tercera catego-
ria de FP fue el mas alto, 124,73 € por vaca
e intervalo entre partos. Otro aspecto a
tener en cuenta es que en el calculo de los
costes se ha considerado la proporcién que
cada efecto presenta en cada uno de las
diferentes categorias de facilidad de parto.

El coste medio del caracter, el cual tiene en
cuenta la proporcién de animales en cada
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categoria, los valores marginales correspon-
dientes a cada clase de FP (correspondientes
a cada uno de los términos de la ecuacion
[4]) y el valor econdmico de FP teniendo en
cuenta la situacion base (obtenido tras la
aplicacién de la ecuacién [4]) se encuentran
en la tabla 4. Cabe destacar que los costes
de mano de obra suponen el 40 % de los
costes medios ocasionados por los partos de
las categorias 1y 2. La magnitud de la esti-
ma para el valor econémico de FP en la
situacion base fue de -13,25 € por vaca, por
intervalo entre partos y por unidad de la
variable subyacente, la cual sigue una distri-
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buciéon normal estandarizada. Tal y como se
esperaba, se trata de un valor negativo,
indicando que el aumento de los problemas
de parto supone un coste adicional para el
ganadero. El valor econémico obtenido en
este estudio es, en términos absolutos,
mayor que el obtenido por otros autores
(Dekkers, 1994; Albera et al., 2004). Sin
embargo, es necesario considerar que,
como se ha indicado anteriormente, no son
directamente comparables debido a las
diferencias entre los sistemas de produc-
cion, precios de mercado y costes considera-
dos en la estimacion del mismo.

Tabla 3. Costes (€ por vaca e intervalo entre partos) derivados de los efectos de cada tipo de parto
sobre los parametros del modelo bioeconédmico
Table 3. Costs (€ per cow and per calving interval) of each calving ease on parameters considered
in the bioeconomic model

Sin ayuda Ligera ayuda Distocia

Variables 1 2 3+4
Fertilidad' (costes) 0 9,26 25,16
Mortalidad

Precio de la vaca (costes) 0 s 5,26

Compra de una novilla de reemplazo (costes) 0 s 5,10
Desecho involuntario

Compra de una novilla de reemplazo (costes) 0 1,53 8,68

Potencial de produccién de la vaca (costes) 0 0,68 3,83

Venta de vacas de desecho al matadero (ingresos) 0 0,90 5,11

Costes totales debido a desecho involuntario 0 1,31 7,41
Costes de mano de obra 0 8 80
Gastos veterinarios 0 0 1,62
Mortalidad perinatal

Machos 0 0 0,09

Hembras 0 0 0,07
Costes totales(€ intervalo entre partos) 0 21,26 124,73

"Tomado de Gonzalez- Recio et al. (2004) / From Gonzélez- Recio et al. (2004).
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Tabla 4. Costes medios, valores marginales (€ vaca intervalo entre partos™) y valor econémico de
Facilidad de Parto (€ por unidad de cambio de la variable subyacente (normal estandarizada) y por
intervalo entre partos), considerando diferentes escenarios
Table 4. Average costs (€ per cow and calving interval), marginal values (€ per cow and calving interval)
and economic values of calving ease liability per phenotypic standard deviation, in the base situation
and for alternative production levels

Sistema de produccion Alternativas 11 2! 3+47

Situacion base
Costes medios 0 14,86 3,13
Valores marginales 0 -7,20 -6,04
Valor econémico -13,25

Precios de Mercado -50%
Costes medios 0 13,46 2,91
Valores marginales 0 -6,53 -5,64
Valor econémico -12,16

Precios de Mercado +50%
Costes medios 0 16,25 3,36
Valores marginales 0 -7,88 -6,45
Valor econémico -14,33

Incidencia de partos distécicos -50%
Costes medios 0 14,86 1,62
Valores marginales 0 -7,30 -3,46
Valor econémico -10,76

Incidencia de partos distocicos +50%
Costes medios 0 14,86 4,74
Valores marginales 0 -6,86 -8,54
Valor econémico -15,41

Categorias de facilidad de parto: 1: Sin ayuda; 2: Ligera ayuda, 3+4: Distocia / Calving ease scores: 1: No assistance;

2: Slight assistance, 3+4: Dystocia.

Anaélisis de sensibilidad del valor econémico
de FP

Las estimas obtenidas para los valores eco-
némicos modificando las circunstancias de
produccion aumentando o disminuyendo
en un 50% el precio del mercado de los ani-
males o el porcentaje de partos distodcicos se
pueden apreciar en la tabla 4. Los resulta-
dos indican que el valor econdmico de FP es
mas sensible al cambio en la incidencia de
partos distécicos produciéndose en este
caso un cambio mayor (18%) que cuando se

alteran los precios de mercado de los ani-
males (8% de cambio). La contribuciéon de
cada categoria al valor econémico de FP
también se ve influida por la proporcién de
datos en cada categoria. En términos abso-
lutos, el valor marginal correspondiente a la
segunda categoria es mayor que el valor
marginal correspondiente a la tercera cate-
goria para todos los escenarios debido prin-
cipalmente a la baja proporcién de partos
tipo 3. Este hecho varia para el caso en el
que la incidencia de partos distécicos es 50
% mayor que en la situacién base en la que
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la contribucion mayor se debe a esta catego-
ria. Debido a la baja incidencia de partos dis-
toécicos en la poblacion objeto de estudio
(2,51 %), es necesario que la incidencia de
partos distécicos aumente o disminuya de
forma muy importante, en un 50 %, para
que el valor econémico de FP aumente o
disminuya en un 18 %. En poblaciones en
las que la proporcién de partos distécicos
fuera mayor, es de esperar que menores
cambios en dicha proporciéon produzcan
mayores cambios en las estimas de los valo-
res econémicos. Asi, en nuestro caso, el
valor econémico estimado para FP muestra
su robustez respecto a posibles cambios en
la incidencia de partos distocicos o a cam-
bios en los precios de los animales.

Este trabajo estd siendo completado con
otros estudios en curso que analizan las
ganancias genéticas que se obtendrian
sobre el caracter facilidad de parto y sobre
los caracteres que actualmente se conside-
ran en el criterio de seleccién, si en el mismo
se introdujera el caracter FP, asi como la ido-
neidad de introducirlo en el criterio de
seleccién. Asimismo, se estan realizando los
analisis correspondientes para poder intro-
ducir dentro de la funcién de costes los cos-
tes derivados de las pérdidas de produccién
que pudieran ir asociadas a los problemas
de FP.
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Analisis del progreso genético en el programa de mejora de
la raza Assaf de Le6n
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Resumen

La raza ovina Assaf cuenta con un programa de Mejora Genética puesto en marcha y financiado por la
Diputacién de Ledn desde 1998. El objetivo de seleccion se basa en el incremento de la produccion de
leche por lactacion, utilizando como criterio de seleccién la cantidad de leche producida en 150 dias.
Tras varios afios de funcionamiento y puesta en marcha del programa, se pretende evaluar la eficien-
cia del mismo analizando la evolucion genética anual y la tendencia genética de diversas categorias de
animales. Se ha utilizado la informacién de los rebafios genéticamente conectados (26.721 ovejas con
valoracién genética) incluida en el catdlogo de reproductores de Enero de 2006. La media de los valo-
res genéticos estimados se ha establecido en funcién del afio de nacimiento de los animales producto-
res, a partir de 1996. La tendencia genética es de 4,66 litros/afio para el conjunto de las ovejas produc-
toras, con valores genéticos medios superiores a la media de la poblacién en el caso de los machos
utilizados como padres. Aln no se aprecia superioridad genética entre las ovejas con padre conocido
(5,90 litros/afo) y padre desconocido (3,43 litros/afio), poniendo en evidencia la escasa diferencia de
calidad genética existente entre los machos de Inseminacién Artificial y de Monta Natural. El progra-
ma de mejora presenta un funcionamiento positivo. Sin embargo, la mejoria experimentada puede ser
aun debida a la acciéon particular de los ganaderos mas que al programa desarrollado.

Palabras clave: Tendencia genética, Ovino lechero, Seleccién

Summary

Analysis of the genetic progress in the Assaf Leon breeding program

The Assaf sheep breed selection program has been implemented by Deputation of Leon since 1998.
The breeding goal of the selection scheme is to increase milk production per 150d standardized lacta-
tion. The efficiency of the program has been evaluated using genetic evolution per year and different
animal genetic trends. The study included connected flock information (26.721 ewes with genetic
evaluation) from January 2006. The average estimated breeding values has been established as func-
tion of birth year of ewes since 1996. The genetic trend for ewes was 4.66 l/yr and the average esti-
mated breeding values of sires were over the average of population. No genetic superiority was found
for ewes with known sire (5.90 I/yr) relative to ewes with unkown sire (3.43 I/yr), showing a scarce dif-
ference in genetic quality between artificial insemination and natural service sires. Thus, it can be con-
cluded that there has been a positive evolution of the implemented scheme, despite the improvement
could has still been due to individual decisions of the breeder rather than developed scheme.

Key words: Genetic trend, Dairy sheep, Selection
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Introduccion

El programa de Mejora y Seleccion Genética
de la raza ovina Assaf en la provincia de
Ledn se inicia en el aflo 1998, impulsado y
financiado por la Diputacién de Léon. La
puesta en marcha y desarrollo de este pro-
grama nace de la colaboracion entre distin-
tos organismos, entre los que se encuentran
la Asociacion de Ganaderos de la raza Assaf
de Ledn, el Consejo Superior de Investiga-
ciones Cientificas de Leén, el Departamento
de Reproduccién Animal de la Facultad de
Veterinaria de Ledn, y el Instituto Nacional
de Investigaciones Agrarias de Madrid.
Cada seis meses se realiza la valoracion
genética de reproductores para produccién
de leche, utilizando la informacion recogida
a través del control lechero y el registro
genealdgico de los animales.

El objetivo de seleccion se basa en el incre-
mento de la produccién de leche por lacta-
cion, utilizando como criterio de seleccion
la cantidad de leche producida en 150 dias,
dados los altos niveles de producciéon de las
ovejas de raza Assaf y la persistencia de su
lactacion (Jiménez et al., 2005) en compara-
cién con otras razas de leche. Las evaluacio-
nes genéticas se realizan utilizando la meto-
dologia BLUP modelo Animal con medidas
repetidas, usando el paquete de programas
BLUP-AM (Jurado, 2003). Hasta el momento
se han publicado 8 catalogos, desde mayo
de 2002, habiéndose comenzado a calcular
de forma regular la tendencia genética a
partir del afo 2005.

El progreso genético de un programa de
seleccién indica si el valor genético medio
de la poblacién ha cambiado en el transcur-
so de los afios en los que se ha practicado la
seleccién, evaluando de esta forma la efica-
cia del mismo. Tras varios afios de puesta en
marcha y funcionamiento del programa de
mejora de la raza Assaf en Leén, comienza
una etapa en la que se puede esperar obte-

ner un progreso genético anual acorde con
las expectativas desarrolladas en esta agru-
pacion. Asi, el presente trabajo tiene como
objetivo analizar la evolucion genética
anual y las tendencias genéticas de diversas
categorias de animales desde el inicio del
programa de seleccion, con el fin de cono-
cer la eficiencia del esquema desarrollado.

Material y Métodos

Los resultados obtenidos en este estudio se
corresponden con la ultima valoracién
genética, realizada en Enero de 2006. Se
han incluido datos de control lechero desde
el afio 1991 hasta noviembre de 2005, e
informacion recogida a través de los regis-
tros genealdgicos desde el inicio del progra-
ma y de las campafias de inseminacién que
comienzan en el afio 1998 hasta el 2004. El
modelo utilizado en la valoracién genética
incluye los efectos rebafio-afio-estacion de
parto, tipo de parto, numero de lactacién, e
intervalo entre el parto y el primer control
(Jiménez y Jurado, 2005). Como efectos ale-
atorios se consideran el efecto genético adi-
tivo y el ambiental permanente. Los para-
metros genéticos utilizados se han
calculado como promedio de los obtenidos
en distintas referencias bibliograficas (BOI-
Chard, 1989; Bishop y Sullivan, 1994; Wig-
gans, 1994), y han sido de 0,20 para la here-
dabilidad y 0,40 para la repetibilidad. Se
han incluido grupos genéticos segun el afio
de nacimiento de los animales.

Las caracteristicas de los datos empleados
en la valoracién genética se recogen en el
cuadro 1. Se ha utilizado un total de
136.784 lactaciones validas, correspondien-
tes a 49.724 ovejas, lo que supone 2,75 par-
tos por oveja de media. La genealogia esta
compuesta de 50.211 animales con valor
genético (14.127 animales con madre cono-
cida, y 1.321 ovejas con padre conocido
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(hijas de Inseminacién Artificial (IA)) de 83
machos distintos). Dado que la valoracién
genética solo es comparable entre animales
de rebafos conectados, se han realizado los
calculos de tendencia genética utilizando la

informacion de 22 rebafios de un total de
56 en control (aquellos que cuentan con 10
hijas de 3 machos diferentes), con un total
de 26.721 ovejas con aio de nacimiento (de
las cuales 1.269 ovejas son hijas de |A).

Tabla 1. Caracteristicas de los datos empleados en la Valoracion Genética (Enero-2006)
Table 1. Features of data used in the Animal Genetic Evaluation (January-2006)

Control Lechero Genealogia
N° Lactaciones 136.784 N° Animales 50.211
N° Ovejas 49.724 N° Animales con madre 14.127
H 237,70 N? Madres distintas 10.296
SD 95,30 Hijas 1A 1.321
Min 50,30 Machos de IA 83
Max 827,1

| :Media. SD: Desviacidén Estandar. Min: Valor minimo. Max: Valor maximo. IA: Inseminacion Artificial.

La media de los valores genéticos estimados
se ha establecido en funcién del afo de
nacimiento de los animales productores a
partir de 1996 y hasta el afio 2003. En el
caso de los animales reproductores, la
media se ha calculado segun el afio de utili-
zacion del mismo (afio en que nacen sus
hijos), y se ha ponderado por el niUmero de
hijos, refiriéndose, por tanto, a los repro-
ductores realmente utilizados (aquellos
gue transmiten genes a su descendencia)
frente al numero total de reproductores
disponibles. Se ha distinguido entre ovejas
productoras con padre conocido (hijas de
IA) y padre desconocido (hijas de machos de
MN), y entre padres positivos (sementales
con valor genético superior a +5) y padres
negativos (sementales con valor genético
inferior a +5). En todos los casos, se ha cal-
culado la tendencia genética como el coefi-
ciente de regresion de la media de los valo-
res genéticos estimados de los animales
nacidos en un afio determinado sobre una
unidad de tiempo (afio de nacimiento del
animal).

Resultados y Discusion

En la figura 1 se presenta la evoluciéon de las
medias genéticas anuales de todas las ove-
jas productoras (con padre conocido y des-
conocido) de rebafios conectados. También
se muestra la evolucién genética anual de
los reproductores utilizados (padres y
madres de las ovejas). Se observa una ten-
dencia genética de 4,66 litros por afio desde
1996 hasta el ano 2003, que supone un
1,96% de la media fenotipica general
(237,70 litros), y de 3,55 litros por afo
(1,49% de la media fenotipica general) en
los ultimos cinco afos (1999-2003). Dado
que el programa de seleccion se inicia en el
ano 1998, la mejora anterior al afio 1999
(nacimiento de las primeras hijas de IA) solo
puede deberse, bien a la incorporacién de
material genético procedente del exterior,
o bien a la seleccién hecha por los propios
ganaderos. Estos valores resultan superiores
a los estimados en otras razas lecheras
como la Latxa (2,95 y 2,97 litros/afo para los
ecotipos Cara Negra y Cara Rubia, respecti-
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vamente) (Legarra et al., 2003) y la raza
Manchega (0,82 litros/afio) (Jurado et al.,
2006), que suponen un 2,52% y un 0,84%
de la media fenotipica general, respectiva-

mente. La evolucién de las medias genéticas
anuales de las ovejas productoras es ascen-
dente y uniforme, lo que indica una buena
marcha del esquema.
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Figura 1. Evolucién de las medias genéticas anuales en rebafios conectados.
Figure 1. Evolution of annual average estimated breeding values for connected flocks.

Los machos elegidos y utilizados como
padres (figura 1) presentan, inicialmente,
un nivel genético similar al de la media de
la poblacién en el aflo 1999, superando
estos valores medios en afios posteriores
(+11,77 en el afio 2003). Las hembras con
las que se cruzan estos machos son inferio-
res a la media de la poblacion (+3,32 en el
afno 2003) lo que indica que los ganaderos
no usan sus mejores ovejas para el aparea-
miento con estos machos.

En la figura 2 se presenta la evolucién de las
medias genéticas anuales de ovejas con
padre y madre conocido, y en la Figura 3 la
evoluciéon de las medias genéticas anuales
de ovejas con padres desconocidos, asi
como las medias genéticas de sus madres.

Las medias genéticas anuales de las ovejas
con padre conocido son intermedias entre
los valores de sus padres (figura 2), como
cabria esperar. Se observa una tendencia
genética de 5,90 litros por afo (ovejas con
padre conocido) desde 1999 hasta el afo
2003, frente a los 3,43 litros por afio en el
caso de ovejas con padres desconocidos.
Parece evidente que la mejora genética de
la raza viene dada por las ovejas hijas de IA.
Sin embargo, aun no se aprecia superiori-
dad genética entre las ovejas con padre
conocido y desconocido (+9,49 y +6,91 res-
pectivamente, en el afio 2002), poniendo en
evidencia la escasa diferencia de calidad
genética existente entre los dos grupos de
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Figura 2. Evolucién de las medias genéticas anuales de ovejas con padres conocidos
(Numero de ovejas con padre conocido).
Figure 2. Evolution of annual average estimated breeding values for ewes with known sire
(number of ewes).
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Figura 3. Evolucion de las medias genéticas anuales de ovejas con padres desconocidos
(Numero de ovejas con padre desconocido).
Figure 3. Evolution of annual average estimated breeding values for ewes with unkown sire
(number of ewes).
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machos utilizados hasta el momento (de IA
y de MN).

Por otro lado, la evolucién de las medias
genéticas de las madres de las ovejas con
padres desconocidos (figura 3) transcurre
por debajo de los valores de sus hijas, dedu-

ciéndose que los machos de MN, ademas de
subir la media de sus hijas, son de tan buena
calidad como los machos de IA (pudiendo
deberse a que el programa aun no ha dife-
renciado entre ambos tipos de machos y a
que el numero de machos de MN es muy
superior al de machos de IA).
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Figura 4. Evolucion de las medias genéticas anuales de ovejas con padres conocidos
(padres positivos y negativos).
Figure 4. Evolution of annual average estimated breeding values for ewes with known sire
(positive and negative sires).

Finalmente, en la figura 4 se presenta la
evolucién de las medias genéticas anuales
de ovejas con padres conocidos. Se ha distin-
guido entre padres positivos y negativos, y
se han incluido las medias genéticas de las
hijas segun procedan de un tipo de padre u
otro. Los padres positivos (aquellos que pre-
sentan valores genéticos superiores a +5)
producen hijas con valores genéticos supe-
riores a la media de la poblaciéon (hijas con
padres conocidos), ocurriendo lo contrario
en el caso de las hijas de padres negativos
(en este caso, las madres son las encargadas
de subir la media). Se observan escasas dife-
rencias con relacion a los valores de tenden-

cia genética entre los padres positivos (1,47
litros por afno de 1999 a 2003) y negativos
(0,80 litros por afno) utilizados. Esto viene
determinado por el hecho de que el nimero
de sementales declarados mejorantes es
todavia escaso, y un gran nimero de semen-
tales se encuentran en fase de testaje.

Conclusiones

En general, el programa de seleccion de la
raza Assaf presenta un funcionamiento
positivo dados los progresos genéticos y la
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evolucion de las medias genéticas anuales
obtenidas hasta el momento. Sin embargo,
no se han detectado diferencias importan-
tes al comparar las hijas de los distintos
tipos de machos estudiados, dejando claro
que aunque se esta modificando el valor
genético medio de la poblacién en el trans-
curso de los afios, la mejoria experimentada
puede ser debida aun en gran parte a la
accién particular de los ganaderos mas que
al programa de seleccion desarrollado. Esta
tendencia positiva deberia mantenerse en
los préximos afos, consiguiendo progresiva-
mente un mayor numero de animales mejo-
rados en el nucleo de seleccién.
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