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Resumen

El area de genética y mejoramiento se constituye como uno de los pilares
fundamentales dentro del proceso de formacién de los estudiantes del

programa profesional en Zootecnia, ya que representa una de las
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principales herramientas de planeacion y gestion de las empresas
agropecuarias a nivel mundial; sin embargo, en lo que respecta
especificamente a la rama de la genética cuantitativa, es poco frecuente
encontrar material bibliografico que logre reunir los principales
conceptos, fundamentos y metodologias relacionadas con la
implementacion de los programas de mejoramiento en los diferentes
sistemas de produccién animal. En este contexto, se ha disefiado el
siguiente material de apoyo a manera de revisidn de literatura, que
recopila los planteamientos realizados por algunos de los autores de
mayor relevancia en esta area del conocimiento. Inicialmente, se
presentan los conceptos y bases fundamentales que enmarcan el
desarrollo de los programas de mejora en los sistemas de produccién
animal, cuyas etapas se desglosan de manera especifica y detallada en

cada uno de los capitulos que hacen parte de esta Nota de Campus.

Palabras clave: mejoramiento genético, seleccion, sistemas de

apareamiento, parametros genéticos.

Introduccion

El mejoramiento genético se constituye como una de las herramientas
fundamentales dentro de los procesos de optimizacidén de los sistemas de

produccién animal en la actualidad. Esto es debido a que a través de la
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seleccién de los mejores ejemplares y la implementacion de esquemas de
apareamiento organizados, es posible potencializar los caracteres de
importancia econdmica a través de la modificacién de las frecuencias

alélicas deseables en una poblacidn.

En este contexto, dentro del proceso de formacion de los estudiantes del
programa profesional en Zootecnia, se hace necesario conocer los
aspectos relacionados con la planeacién e implementacion de los
programas de mejora genética en los diferentes sistemas de produccion

animal.

Para ello, y como apoyo al desarrollo de la linea de formacién en el area
de genética y mejoramiento animal, se ha elaborado el siguiente
documento que relne algunos de los planteamientos mas importantes
realizados por autores reconocidos en este campo del conocimiento tanto

a nivel nacional como internacional.

Es asi como en el primer capitulo se presentan algunas de las
generalidades y conceptos basicos de los programas de mejoramiento
genético, los cuales son necesarios para comprender el desarrollo de cada
una de sus fases o etapas y contextualizacién dentro de los sistemas de

produccién animal.
Mientras que, en los capitulos posteriores se abordan a profundidad cada

una de estas etapas a partir de su debida fundamentacion teodrica, y

respectivos métodos de aplicacidon e interpretacion.
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CAPITULO 1. GENERALIDADES DEL MEJORAMIENTO GENETICO ANIMAL

El mejoramiento Genético puede ser definido como un conjunto de
procesos que tienen como finalidad aumentar la frecuencia de genes o
combinaciones genéticas deseables en una poblacion. La aplicacidon de
técnicas de mejoramiento permite producir mas con menos cantidad de
animales, racionalizando el uso de los recursos disponibles y por ende
optimizando la competitividad de los sistemas de produccion (Gonzalez,
2017).

Para poder implementar un programa de mejoramiento genético es
fundamental tener conocimiento de la composicion genética del recurso
animal en los diferentes sistemas de produccion, ademas de conocer el
efecto que tiene esa genética sobre la expresion de las caracteristicas a
mejorar (Ruales, Manrique, & Cerdén, 2007). En este contexto se puede
considerar la premisa de que el mejoramiento genético cuenta
basicamente con dos herramientas fundamentales: la seleccion de
reproductores y los sistemas de apareamiento, las cudles se abordaran

en detalle en los siguientes capitulos.

RESENA HISTORICA DEL MEJORAMIENTO GENETICO ANIMAL

El mejoramiento genético animal puede ser considerado como un arte
antes de los trabajos experimentales del monje austriaco Juan Gregorio
Mendel (padre de la genética), ya que solo después de la publicacion de
sus trabajos en 1865 se conocieron los mecanismos de la herencia
(Martinez, Manrique, & Elzo, 2012).
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Con anterioridad a los trabajos de Mendel, cabe destacar los del
hacendado inglés Robert Backewell (1725-1795) responsable de la
formacidon y evolucion de las razas de las especies bovinas, ovinas y

equinas, por medio de cruzamientos (Ossa, 2003).

Hacia la mitad del siglo XIX Francis Galton estudié la herencia con
métodos biométricos y confirma que para ciertos caracteres se da una
regresion, por ejemplo, los progenitores que desvian del promedio de la
poblacidon tienen descendencia que también desvia del promedio en la

misma direccidén, pero con una menor magnitud (Salamanca, 2012).

En 1900, los investigadores De Vries, Correns y Tschemark redescubren
las leyes de Mendel y observan que estas leyes no predicen los resultados
obtenidos por Galton, afirmando que en algunos casos se cumplen las
leyes mendelianas y en otras las de Galton. Asi se conforman dos
corrientes opuestas: la de los biométricos y la mendeliana, lo que dio
lugar a los importantes experimentos de Johannsen en los afios 1903 y
1909 (Salamanca, 2012).

Como solucién a la controversia anterior, se inician los trabajos del médico
aleman Wilhelm Weimberg en Stuttgart, y del matematico ingles Godfrey
Harold Hardy, los dos responsables de la ley fundamental de la Genética
de Poblaciones y que lleva sus respectivos nombres: Ley de Hardy-

Weimberg (Martinez, Manrique, & Elzo, 2012).
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En los trabajos de estos investigadores se evidencia la forma como se
mantenian las proporciones Mendelianas dentro de las poblaciones

mixtas, de generacién en generacion (Salamanca, 2012).

A partir de 1918, aparecen como figuras de la genética de poblaciones Sir
Ronald A. Fisher y Sewal Wright en Gran Bretana, y Estados Unidos
(Salamanca, 2012). Fisher combind la genética con la matematica,
elaboré modelos estadisticos que complementaron los analisis genéticos,
y demostrd que la variacién continua es una consecuencia natural de la

herencia mendeliana.

A Fisher también se debe el hallazgo de la conocida distribucién F de
probabilidad. Mientras tanto, Wright definié parametros estadisticos para
la seleccién de atributos con variaciéon continua, considerandose estos
investigadores como los fundadores de la Genética de Poblaciones, al
demostrar que no habia contradicciones entre los conceptos de los
biométricos y de los mendelianos cuando se habla a nivel poblacional
(Salamanca, 2012).

En 1937 Jay L. Lush en la Universidad de Iowa, Estados Unidos, aplica los
primeros conceptos de Mejoramiento Genético Animal, al publicar su libro
denominado Animal Breeding Plan mediante el desarrollo de conceptos de
estadistica, genética de poblaciones y genética cuantitativa y su uso en el
Mejoramiento Genético Animal. También describe las correlaciones
genéticas, construye los indices de seleccién animal, e introduce los

conceptos de valor de cria y de heredabilidad (Salamanca, 2012).
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Posteriormente, Harvey en 1960 establece el modelo lineal para los

analisis de varianza basado en esperanzas minimo cuadraticas, aspecto
fundamental en el mejoramiento genético animal (Martinez, Manrique, &
Elzo, 2012).

Con los avances de la informatica, estos métodos evolucionaron a
métodos de minima varianza (MIVQUE) y de maxima verosimilitud, y su
variante maxima verosimilitud restringida libre de derivadas (DFREML).
Este modelo muy utilizado por los investigadores en Mejoramiento
Genético Animal es llamado LSMLML (Mixed Model Least Squares and
Maximun Likelihood), instalado en muchos centros de investigacién y de

computacion (Salamanca, 2012).

En 1963 Charles R. Henderson establecio los modelos estadisticos mixtos,
segregando la varianza total en sus factores fijos (ambientales) y
genéticos (aleatorios) que permiten predecir el valor genético de un
determinado individuo en una poblacion, a través del desarrollo de la
metodologia conocida como los Mejores Predictores Lineales Insesgados
(BLUP) (Martinez, Manrique, & Elzo, 2012).

Actualmente avanza la era de la genética Molecular, la cual permite leer
directamente en el genoma de animales y plantas, ofreciendo la
posibilidad de establecer ciertas pautas de manipulacion de los genotipos;
sin embargo, a pesar de que los aportes de la biotecnologia son cada vez
mayores, lo cierto es que aun nos encontramos inmersos en un periodo
estadistico claro, y dentro de este en una evolucién de las técnicas que

hasta hace poco solamente permitian observar genes para caracteristicas
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cualitativas, y que hoy se centran en la utilizacion de marcadores ligados
a los genes cuantitativos de accion mayor, en lo que se llama la
localizacion de QTL (Quantitative Trait Loci) para la seleccién asistida por
marcadores (SAM) (Facultad de Ciencias Veterinarias- Universidad

Nacional del Nordeste, s.f.).

EXPRESION FENOTIPICA DE CARACTERES

Un aspecto importante en el proceso de mejoramiento genético es la
seleccion de los mejores animales. Esto seria dificil de lograr si no
existiese variacién entre ellos, concepto que se ampliara en capitulos
subsiguientes. Sin embargo, no toda la variacién que se observa en los
animales, conocida como variacién fenotipica, se debe a la variacidon
genética. Hay que decir en todo caso que es esta ultima la que permite
realizar cambios en la poblacion mediante la modificacion de sus

frecuencias alélicas en la direccion que se desee (Vilela, 2014).

Bajo esta premisa es posible afirmar que la variacién fenotipica de
cualquier caracteristica de interés zootécnico, esta influenciada tanto por
la variacidon genética como por el efecto de la variacion ambiental, tal y

como se puede expresar mediante la siguiente ecuacion:

P=G+E

Donde,

P: representa el fenotipo del individuo

G: representa su genotipo
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E: representa los efectos ambientales o factores externos (no genéticos),

que influyen en la expresion del fenotipo

En términos de varianza, se puede plantear esta expresion de la siguiente

manera:
Vp=Vg+ Ve + 2 Cov (G,E) + Vg

Donde Vp es la varianza fenotipica, Ve la varianza genotipica y Ve la
varianza ambiental. Como se puede observar, aparecen dos nuevas
expresiones: 2 Cov (G,E), vy VaE, las cuales corresponden a la covarianza
genotipo-ambiente y a la varianza debida a la interaccion genotipo-

ambiente, las cudles se abordaran mas adelante (Vilela, 2014).

Es importante recordar que todos los componentes de varianza dependen
de las frecuencias alélicas, por lo que cualquier valor que se obtenga solo

es aplicable a la poblacion en estudio (Falconer & Mackay, 1996).

Varianza genotipica

Vilela Vilarde (2014), afirma que la varianza genotipica se puede
subdividir en varianza genética o aditiva (Va), varianza debida a la
dominancia (Vp), y varianza debida a la epistasis o interaccion entre los
loci (V1).

Varianza aditiva

Se refiere a la varianza de los valores mejorantes, también conocidos

como valores de cria. Esta adquiere gran importancia en los procesos de
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mejoramiento genético, ya que determina el parecido entre hijos y
padres; por tanto, es la que define no solo las propiedades genéticas que
se pueden observar en la poblacién, sino como esta responde a la

seleccion (Falconer & Mackay, 1996).

Dicha varianza proporciona el cociente Va/Vp, que se denomina
heredabilidad (h?) el cual es un factor muy importante dentro de los
programas de seleccidén, y sera explicado detalladamente en capitulos

posteriores (Vilela, 2014).

Varianza debida a la dominancia

Teniendo en cuenta que en un mismo locus pueden existir alelos que
tienen un tipo de accién de dominancia sobre otro alelo, es importante
considerar que estos pueden ser de dominancia completa,
sobredominancia, sin dominancia o codominancia, y finalmente Ia
dominancia incompleta (Vilela, 2014). Con fines practicos, se obviara la
explicacidon de estos efectos, pero se podra obtener mayor informacién en
(Falconer & Mackay, 1996), y (Cardellino & Rovira, 1987).

Como la expresion del efecto de dominancia implica necesariamente la
actuacion de por lo menos dos alelos en un mismo locus, este hecho

también se puede cuantificar como varianza (Vilela, 2014).

Sin embargo, es necesario recordar que lo que se transmite de padres a
hijos son alelos, uno del padre y otro de la madre, que daran como
resultado un futuro descendiente cuyo genotipo estara formado por estos
dos alelos. Entonces, se puede decir que el genotipo no se hereda, sino

que se forman nuevas combinaciones de ellos en los hijos (Figura 1); por
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ello, la varianza de dominancia no se transmite o hereda de padres a hijos

(Vilela, 2014).

Contribuciéon genética

del padre

A

Contribucién genética Y YG Y Posibles genotipos de
de la madre la descendencia

Figura 1. Ejemplo de combinacion de nuevos genotipos en la
descendencia. Recuperado de Vilela (2014).

En esta figura se puede observar como a partir de las contribuciones
genéticas aportadas por cada uno de los padres, es posible obtener

diversas combinaciones o genotipos en la descendencia.

Varianza epistatica

Al definir esta varianza es importante considerar el concepto de epistasis.
La epistasis ocurre cuando la presencia de un alelo en un locus altera el
efecto de un alelo en otro locus; es decir, se produce una interaccion entre
alelos de diferentes loci (Simm, 1998). Un ejemplo tipico se puede
encontrar en el efecto de un alelo sobre la presencia o ausencia de color

en el pelaje de perros labrador (Figura 2) (Masgoret & Calafé, s.f.).
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Figura 2. Ejemplo de genes epistaticos en perros labrador. Recuperado de
Vilela (2014).

Como se puede observar, existe dominancia completa en el gen “E” que
permite la presencia de color negro, mientras que el gen “e” permite el
color amarillo. El alelo "B” es dominante sobre el "b”, permitiendo o no la
presencia del color; en homocigosis (bb) el color cambia a chocolate
(Vilela, 2014).

Al momento de considerar mas de un locus, surge la varianza epistatica
(V1). Esto implica la estimacion de valores de varianza para cada
interaccion de los valores de cada loci, teniendo ahora una mayor cantidad
de varianzas dentro de la varianza epistatica (Vaa, Vap, Vbop, etc.)
(Cardellino & Rovira, 1987).

Por lo general, el efecto que pueda causar es muy pequefo y en la gran

mayoria de los casos no se considera dentro de la varianza genotipica,
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por lo que su valor no se tomara en cuenta y se sumara como parte del

error experimental.

En resumen, la varianza genotipica puede resumirse mediante la siguiente

formula:

VG=VA+VD+V|

Como se ha mencionado, la Vi generalmente no se toma en cuenta, pero
la Va y Vb si tienen importancia, ya que en términos generales la mayor
variacion se logra cuando las frecuencias alélicas son casi intermedias
(cerca de 0,5). La Va aumenta a medida que aumenta la frecuencia de un
alelo recesivo, 6 dicho de otra forma, a medida que disminuye la
frecuencia del alelo dominante. Ademas, la Vp adquiere un maximo valor
cuando p = g = 0.5; por lo tanto, cuando la frecuencia del alelo dominante

es alta, la varianza aditiva es baja (Cardellino & Rovira, 1987).

Esto es de suma importancia, pues lo que se busca es aumentar la
varianza aditiva que se transmite a la progenie, y tratar que la varianza

dominante sea minima (Vilela, 2014).

Varianza ambiental

La varianza ambiental (Ve) puede ser tomada como un error experimental
en la evaluacion de una poblacidon (procurando que sea lo menor posible),
ya que esta variacion puede disfrazar los verdaderos valores genotipicos,
pues lo que se observa o mide son los fenotipos (Cardellino & Rovira,
1987).
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Incluso la varianza ambiental puede subdividirse en varianza ambiental
permanente (Vep), y varianza ambiental temporal (Ver). La primera se da
cuando existe un factor que altera el rendimiento de un individuo durante
toda su vida, y la segunda cuando se manifiesta el caracter de forma
transitoria. Por ejemplo, si una vaca ha contraido una infeccion muy
severa en la glandula mamaria causandole mastitis y pierde uno de sus
cuartos, ya no producird la misma cantidad de leche en sus siguientes
partos, debido a que ha sufrido un efecto ambiental permanente; por otro
lado, si una vaca ha tenido una mala alimentacién durante su periodo de
lactancia, pero en sus siguientes lactancias es bien alimentada segun sus
requerimientos nutritivos, se podria hablar de un efecto ambiental
temporal (Simm, 1998).

Correlacion Genotipo- Ambiente

Anteriormente se menciond la expresion “2 Cov (G,E)”, la cual significa
multiplicar 2 por la covarianza entre el genotipo y el ambiente. Esta
expresion es importante para obtener lo que se llama correlacién

genotipo- ambiente, denotada mediante la siguiente formula:

_ Cov (G,E)
TGe = 5 OF

Siendo 7, la correlacion entre el genotipo y el ambiente, §; la desviacion
estandar genotipica (/V¢), Y &z la desviacion estandar ambiental (|/Vg)
(Cardellino & Rovira, 1987).

Esto significa que, si a los mejores genotipos le corresponde un mejor
ambiente, el término Cov (G, E) tendra valor positivo, y la variacion

fenotipica aumentard; por ejemplo, esto sucede cuando a las vacas que
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producen mas se les da mejor alimento, y a las vacas menos productivas
se les da el peor alimento, haciendo que las diferencias fenotipicas entre
vacas sean mayores. En cambio, si el término Cov (G, E) tiene valor
negativo, la correlacion entre el genotipo y el ambiente serda negativa y
los efectos de genotipo y ambiente tenderan a anularse mutuamente,
reduciendo la varianza fenotipica total; tomando el ejemplo anterior, a las
vacas mas productivas se les da el peor alimento, y a las menos

productivas el mejor (Cardellino & Rovira, 1987).

En la realidad, debe quedar claro que en un establo lechero o en cualquier
centro de produccion se les deben proporcionar las mejores condiciones
ambientales a los animales, ya sean de alimentacién, instalaciones, o
manejo sanitario, dando como consecuencia un ambiente homogéneo.
Por lo tanto, este valor de 2 Cov (G, E) puede considerarse como cero en
la practica (Vilela, 2014).

Interaccidén genotipo- ambiente

Existe varianza de interaccion genotipo- ambiente (Vee) cuando el valor
fenotipico de un genotipo varia de acuerdo con el ambiente donde se
encuentra. Esta diferencia entre el rendimiento de los genotipos puede
ser de superioridad cuando se encuentran en ambientes diferentes; o
puede mantenerse, pero cambiando la magnitud de acuerdo al ambiente

en el que se encuentren (Cardellino & Rovira, 1987).

Por ejemplo, si se tiene una vaca con buena produccidon de leche, se
espera que produzca lo que sus genes le permitan manifestar en
condiciones de tropico bajo; pero si se lleva a zonas altas, la produccién

va a disminuir por efecto del ambiente (Vilela, 2014).
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Caso contrario puede ser el de una vaca criolla que tiene baja produccién
lechera en condiciones adversas en trépico de altura, aunque mayor de lo
gue produce una vaca Holstein; sin embargo, al ser llevada a condiciones
de trdépico bajo producird mucha mas leche, aunque sin alcanzar el nivel
de productividad de la vaca Holstein, debido a que los genes que posee
la vaca criolla no son especificos para produccién de leche (Figura 3)
(Vilela, 2014).

Holstein

VALOR FENOTIPICO (P)

Criolla

T. Bajo T. Alto

Ambientes

Figura 3. Ejemplo de interaccion genotipo-ambiente (Trdpico alto y
Tropico bajo), con diferente orden de superioridad entre genotipos.
Recuperado de Vilela (2014).

Puede darse el caso que se tienen dos terneros, uno de la raza Brown
Swiss y el otro de raza criolla, y se desea engordarlos. Si ambos se
encuentran en condiciones de altura, se espera que el Brown Swiss tenga
mayor velocidad de crecimiento que el criollo, aunque no muy diferente;
sin embargo, cuando sean engordados en condiciones de trépico bajo, el

Brown Swiss seguira teniendo una mejor velocidad de crecimiento que el
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criollo, pero las diferencias serdan mucho mas notorias (Figura 4) (Vilela,
2014).

Brown Swiss

/ Criolla

T. Bajo T. Alto

VALOR FENOTIPICO (P)

Ambientes

Figura 4. Ejemplo de interaccion genotipo-ambiente (Tropico alto y
Tropico bajo), con el mismo orden de superioridad entre genotipos.
Recuperado de Vilela (2014).

En la practica, este valor de varianza de interaccion genotipo- ambiente
no es tomado en cuenta, debido a que es comun trabajar con poblaciones
de una raza determinada con capacidad de produccién en un ambiente
determinado. Por ello, este valor también se puede considerar como cero
(Vilela, 2014).
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CAPITULO 2. PROGRAMAS DE MEJORA GENETICA ANIMAL

El objetivo general del mejoramiento genético es lograr una poblacién de
animales con caracteristicas genéticas deseables, determinadas
fundamentalmente por el mercado donde se comercializaran los
productos y el tipo de explotacion. Al determinar los caracteres de mayor
rentabilidad, podremos elegir los animales mas beneficiosos para el
establecimiento, que seran los que tengan una alta productividad por

unidad de tiempo (Masgoret & Calafé, s.f.).

Para lograr esto, es muy importante llevar a cabo una serie de pasos o
etapas que nos ayudaran a desarrollar un programa de mejora genética
en cualquier sistema de produccidon animal, los cuales se irdn abordando

de manera especifica a lo largo de los siguientes capitulos:

1. Definicion de la caracteristica o grupo de caracteristicas objetivo del
programa de mejora.

2. Identificacidon genética de animales.

3. Seleccion de reproductores.

4. Multiplicacion de la genética previamente seleccionada.

DEFINICION DEL OBJETIVO DEL PROGRAMA.

El objetivo final de todo productor es el aumento de la rentabilidad de su
explotacién ganadera (Masgoret & Calafé, s.f.). Particularmente, los
objetivos de seleccion relinen todos aquellos aspectos en los que se desea
influir desde el punto de vista genético para obtener mayores ganancias,

ya sea a través del mejoramiento de caracteristicas asociadas con la
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productividad de los animales, su reproduccion, conformacién o calidad

de productos derivados, entre otros (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007).

Para definir los objetivos y criterios de un programa de mejora, es
necesario identificar los factores que influyen positiva o negativamente
sobre la rentabilidad de la empresa vy, a partir de alli, elegir aguellos sobre
los cuales podemos influir a través de la genética. Dentro de las
herramientas que permiten cuantificar el efecto que tiene la genética en
la expresién de cualquier caracteristica de interés, se encuentran los

parametros genéticos.
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CAPITULO 3. ANALISIS DE VARIANZA Y ESTIMACION DE PARAMETROS
GENETICOS

MODELOS ESTADISTICOS

De acuerdo con Ruales et al. (2007), para un correcto analisis de datos,
es necesario describir la variacion que presenta la variable que se analiza
en funcion de los factores que afectan dicha variable. A continuacion, se
realizard una descripcién general de los modelos lineales, con base en los
cuales se estiman los diferentes parametros y efectos genéticos utilizados

en los programas de mejoramiento genético animal.

Modelo lineal

El modelo lineal es un modelo estadistico que describe la variacion de la
caracteristica bajo analisis en un conjunto de factores o efectos. Por
ejemplo, si se tienen los pesajes de los animales en una empresa
ganadera, se conoce el sexo de cada uno, su edad y el manejo
(nutricional, sanitario, etc.) que tuvo, se puede conocer cuanta de la
variaciéon en los pesajes se atribuye a cada uno de estos factores, y a la

posible interaccion entre los mismos (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007).

Como se habia mencionado anteriormente, desde el punto de vista de la
genética cuantitativa, los factores que afectan la expresion de cualquier
caracteristica se pueden clasificar en dos categorias: factores genéticos y

no genéticos (Ruales, Manrique, & Ceroén, 2007).

Los factores genéticos son aquellos referentes a la constitucion genética

de los individuos, es decir, si los individuos provienen de padres comunes
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(hermanos completos), de un mismo padre (medios hermanos), si
provienen de una misma composicion genética (misma raza, linea, estirpe

o especie), etc. (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007).

Mientras que los no genéticos son aquellos factores relacionados con el
entorno en donde se desempefian los animales, los cuales se considera
pueden afectar la expresidon de la caracteristica bajo estudio; algunos de
estos factores son por ejemplo el sexo de los animales, la edad, la zona
0 region en donde se encuentren, la época de nacimiento, entre otros
(Ruales, Manrique, & Cerdén, 2007).

Cuando se va a realizar el anadlisis de datos, es de vital importancia
conocer cuadles de estos factores genéticos y no genéticos deben tenerse
en cuenta en el modelo, ya que aquellos factores que no se cuantifiquen
o se tengan en cuenta, pueden incrementar el error de estimacion o
prediccion, o su efecto puede confundirse con los descritos (Ruales,
Manrique, & Cerdn, 2007).

El modelo lineal puede definirse de la siguiente manera:

Yijk..= U+ Aj+ Bj+ Cp + -+ &

Donde,

Yii..= valor de la caracteristica en cada uno de los valores (i,jk...), de
cada uno de los factores genéticos y no genéticos (A,B,C,...) que
influyen en su expresion.

M = promedio general de la caracteristica (efecto comun en todos los
individuos).

A= efecto del valor i en el factor A

B;= efecto del valor j en el factor B

C.= efecto del valor k en el factor C
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Eijk..= desviacion aleatoria asociada a un individuo con respecto a los
factores definidos en el modelo.

ANALISIS DE VARIANZA

De acuerdo con Ruales et al. (2007), el analisis de varianza es una técnica
estadistica que permite dividir la variacidon de una caracteristica en
diferentes fuentes de variacién, algunas de ellas medidas o controladas
dentro del sistema productivo, y otras que no pueden ser controladas o
medidas, propias de cualquier material bioldgico. En el andlisis de

varianza se deben tener en cuenta lo siguientes supuestos:
J Los datos a analizar deben ser aleatorios e independientes.

o Los datos deben provenir de una poblacion con distribucién normal,

supuesto que se puede comprobar a través de una prueba Shapiro- Wilks.

o Los datos deben presentar variacion homogénea (prueba de

Levene), de acuerdo con las fuentes de variacion.

Desde el punto de vista genético, el andlisis de varianza se utiliza para
separar la variacidon total entre observaciones en sus componentes
genéticos y no genéticos. Los animales pueden agruparse de acuerdo con
sus progenitores, de forma tal que la variacidén entre individuos se puede
dividir en la variaciéon entre diferentes grupos de reproductores (uno de
ellos o ambos) y la variaciéon dentro de cada uno de esos grupos. Esa
division de la variacién entre grupos y dentro de grupos es la base para
la estimacion de la heredabilidad de la caracteristica bajo estudio, la cual
se describird mas adelante. Aqui es importante considerar un supuesto
adicional: la variacién no genética es homogénea y se incluye en la

variacion dentro de grupos (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007).
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Desde el punto de vista estadistico, el modelo de analisis se puede

expresar de la siguiente manera:

Yij = U+ G+ g;
Donde,
Yi;= valor de la caracteristica en el individuo j (j=1,2,...,n;) del grupo
genético G; (i=1,2,...,9), siendo n; el niumero de individuos por grupo.
M = promedio general de la caracteristica.
G;= efecto del grupo genético i.
E;= desviacidn aleatoria asociada con el individuo j dentro del grupo i.

El analisis de varianza tendria entonces el siguiente esquema (Tabla 1).

Tabla 1. Esquema general de un andlisis de varianza para un modelo
lineal.

Fuente de Grados de Suma de Cuadrado
Variacion Libertad (GL) Cuadrados Medio
(sC) (CM)
Entre Grupos (EG) g-1 S.Cec C.Mec
Dentro de Grupos 2i (ni - 1) S.Coc C.Mpg
(DG)
TOTAL 2i GLgg + Glpg S.Cr

Ejemplo de estimacion de un Analisis de Varianza

En la Tabla 2 se presentan los pesos al destete de terneros Brahman
provenientes de 5 padres (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007):
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Tabla 2. Pesos al destete (Kg) en terneros de la raza Brahman.

TORO A TORO B TORO C TORO D TORO E
281 271 285 286 300
318 285 266 259 243
288 288 240 294 294
286 295 290 248 276
306 317 286 282

253 272 324
291 269 287
252 289 252
272 254
284
s = 1479 s = 2252 T = 1081 s = 2579 s = 2512

Para el analisis de estos datos, los pasos son los siguientes:

1. Estimar los Grados de Libertad:

% Grados de Libertad Entre Padres (EP):
GLgp = Numero de grupos (padres) — 1

GLEP == 5 - 1 = 4'

% Grados de Libertad Totales (T):

GLy = Numero total de individuos — 1
GLr =36—-1=235

% Grados de Libertad Dentro de Padres (DP):

GLDP = GLT - GLEP
GLDP = 35—4‘2 31

2. Estimar las sumas de cuadrados:

% Suma de Cuadrados Total (SCq):




.‘[ Notas de
Campus

ECAPMA

(Zyyy)
Tlij

SCr = [Zﬁ,] -
ij

(281+318+---+252+254)2]
(54+8+4+10+9)

SCr = [(281)% + (318)% + -+ + (252)% + (254)?%] —

(10083)2
SCr = [2839129] — [—————
36
SCr = 15048,75

% Suma de Cuadrados Entre Padres (SCep):

vi (Ziyi)’

SCEP =
in nij

Donde,

Y;. = total de cada grupo

2 2 2 2 2 2
SCop [(14;9) 4 (2252) N (1081) N (2759) N (2512) l_ [(10?())23) l

8 4 10 9

SCep = 1821,41

% Suma de Cuadrados Dentro de Padres (SCpp):

SCDP == SCT - SCEP

SCpp = 15048,75 —1821,41 = 13227,34
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3. Estimar los Cuadrados Medios:
% Cuadrado Medio Entre Padres (CMgep):

CMEP = SCEP - GLEP
CMgp = 1821,41 ~ 4 = 455,35

% Cuadrado Medio Dentro de Padres (CMpp):
CMDP = SCDP - GLDP

CMpp = 13227,34 + 31 = 426,69

Con estas estimaciones, la tabla de Analisis de Varianza se construiria
de la siguiente forma (Tabla 3):

Tabla 3. Andlisis de varianza para el peso al destete en terneros Brahman.

Fuente de Grados de Suma de Cuadrado

Variacion Libertad Cuadrados Medio
Entre padres 4 1821,41 455,35
Dentro de padres 31 13227,34 426,69
TOTAL 35 15048,75

Resultados que seran empleados a continuacién para el calculo de los
componentes de varianza, los cuales son requeridos para la estimacién

de los parametros genéticos que se abordaran en el siguiente capitulo.

COMPONENTES DE VARIANZA

Cuando se realiza el andlisis de varianza de una caracteristica, se busca

obtener los componentes de varianza correspondientes a las diferentes
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fuentes de variacién, con base en los cuales se pueden obtener los

diferentes parametros genéticos (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007).

De acuerdo con el analisis de varianza descrito anteriormente, los
cuadrados medios que se calculan pueden igualarse a unos Cuadrados
Medios Esperados, que comprenden diferentes componentes de varianza,
de tal manera que, al igualar los Cuadrados Medios Calculados en el
analisis de varianza con los Cuadrados Medios Esperados, se pueden
obtener los diferentes componentes de varianza. Es importante aclarar
gue a cada fuente de variacion se le asocia un Cuadrado Medio Esperado,
y para que el sistema de ecuaciones tenga solucién Unica, se esperan
tantos componentes de varianza como fuentes de variacidon haya en el

analisis (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007).

En ese contexto, los componentes de varianza tendrian el siguiente

esquema (Tabla 4):

Tabla 4. Estructura del anélisis de varianza incluyendo los cuadrados
medios esperados.

Fuente de Grados de Suma de | Cuadrado | Cuadrado Medio
Variacion Libertad Cuadrados Medio Esperado
Entre grupos (EG) g-1 S.Cec C.Mgg 8%c + Ny * 6%
Dentro grupos (DG) Si(ni - 1) S.Coc C.Mbc 85¢
TOTAL Zi GLEG + GLDG SCT
Donde,
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52, = componente de varianza genético (entre grupos).
53; = componente de varianza de entorno (dentro de grupos).
Np = numero ponderado de observaciones por agrupamiento, el cual se
obtiene mediante la siguiente formula:

Donde,
g = numero de grupos.
n; = numero total de datos analizados.

2

nf = numero de individuos por grupo elevado al cuadrado.

Para el caso del ejemplo que se viene trabajando, este niumero ponderado

seria:

N (1) 36 52 482 442 4+10% + 92
= — ] * -
p 4 36

N, =17,01
En este contexto, la tabla de analisis de varianza seria (Tabla 5):

Tabla 5. Analisis de varianza incluyendo los cuadrados medios esperados.

Fuente de | Grados de Suma de Cuadrado Cuadrado
Variacion Libertad Cuadrados Medio Medio Esperado
Entre padres 4 1821.41 455.35 82, + 7,01 % 62p
Dentro de 31 13227.34 426.69 83p
padres
TOTAL 35 15048.75

Con los Cuadrados Medios (calculados y esperados) se pueden estimar

los componentes de varianza, asi:

4‘55,35 = 65]3 + 7,01 * 6E2'P
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426,69 = 63p

Al resolver este sistema de ecuaciones, se obtienen las estimaciones de

los componentes de varianza genético y de entorno:

8%p= 426,69

455,35-426,69
———=4,09
7,01

6%11 =
Donde 63, corresponde al componente de varianza Dentro de Padre que
representa la variacion asociada al entorno, y 62 corresponde al
componente de varianza Entre Padre que representa la variacién de indole
genético; informacidn que serd necesaria para la estimacion de los

parametros genéticos como se indica a continuacién.

PARAMETROS GENETICOS

De acuerdo con Ruales et al. (2007), la expresiéon de una caracteristica
en cualquier sistema de produccién esta determinada no solamente por
el efecto de la genética de los animales, sino por el efecto de aquellos
factores no genéticos (manejo, clima, ambiente, etc.) en los que se
desempenan estos animales. Si se desea implementar un programa de
mejoramiento genético, se requiere conocer que tanta variacién en la
caracteristica a mejorar se debe al componente genético, lo cual se logra
a través de la estimacion de los parametros genéticos que son

basicamente tres:

) Heredabilidad
. Repetibilidad

. Correlacion genética
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Heredabilidad

El principal parametro genético en un programa de mejoramiento es la
heredabilidad, ya que ella determina la cantidad de variacion en una
caracteristica que se debe a los genes (variacion aditiva) (Ruales,
Manrique, & Cerén, 2007).

Es importante recordar, que en términos estadisticos los valores que toma

una caracteristica se pueden explicar mediante el siguiente modelo:
Y=G+ E

Donde Y representa el valor (fenotipico) de la caracteristica, G es el efecto
de la genética y E es el efecto del entorno donde se desempena esta
genética (factores no genéticos). A su vez, se habia mencionado que el
efecto genético estda compuesto por el efecto aditivo y el no aditivo; por
lo tanto, el modelo se puede expresar como (Ruales, Manrique, & Ceron,
2007):

Y=A+NA+E

Donde A y NA hacen referencia a los efectos genéticos aditivos y no

aditivos, respectivamente.
Desde el punto de vista de variacidon, el modelo se expresaria de la

siguiente manera:
VF = VA + VNA + VE
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Donde VF, VA, VNA y VE son las varianzas fenotipicas, aditivas, no aditivas
y de entorno, respectivamente, de la caracteristica bajo estudio (Ruales,
Manrique, & Cerdn, 2007).

En este contexto, la heredabilidad se calcula como:

hZZE: Va
Vi Vi+ Vya+ Vg

Esta es la heredabilidad en el sentido estricto, ya que para su calculo se
tiene en cuenta sélo la variacion aditiva. En algunas ocasiones se trabaja
con la heredabilidad en el sentido amplio, en la cual se tiene en cuenta

toda la variacion genética (aditiva mas no aditiva).

De acuerdo con Ruales et al. (2007) los valores de heredabilidad varian
entre 0 y 1, en donde los valores cercanos a 0 indican que el efecto de
los genes es bajo o nulo; mientras que los valores cercanos a 1 indican
que los genes tienen alta influencia en la expresién de la caracteristica.
Algunos autores categorizan la heredabilidad como baja (si es menor de
0.25), media o moderada (si esta entre 0.25 y 0.50) o alta (mayor a
0.50).

Estos rangos facilitan el uso de este parametro para direccionar los
programas de mejoramiento genético, ya que valores bajos indican que
el mejoramiento se debe realizar combinando genéticas diferentes
(cruzamientos), y valores altos indican que la seleccidon de los animales
es la herramienta apropiada para mejorar la caracteristica (Ruales,
Manrique, & Cerdn, 2007).
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La heredabilidad, medida como una relacion de varianzas, tiene

s !

variaciones en la medida que varien el numerador y/o el denominador.
De tal manera que, si una caracteristica esta fuertemente influenciada por
el entorno, la heredabilidad serd baja, asi se presente variacion genética.
Caso contrario, si los mismos animales estuvieran en un entorno con
menor variacién (entorno homogéneo), la heredabilidad seria mayor. Por
lo tanto, se puede concluir que la heredabilidad es un concepto estadistico
gue varia de una poblacidon a otra, de una caracteristica a otra, de un

entorno a otro (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007).

Métodos de estimacion

La estimacion de la heredabilidad se basa en el agrupamiento genético
que se tiene de los individuos, ya que la variacion de este agrupamiento
permite estimar la variacion genética aditiva, en particular, o genética en
general; de tal manera que el tipo de agrupamiento permitira estimar en
forma insesgada o sesgada la heredabilidad (Ruales, Manrique, & Cerén,
2007).

En la Tabla 6 se muestra la relacidén entre el componente de varianza del
tipo de agrupamiento (medios hermanos, hermanos completos o tipo

racial), y su respectiva contribucién a la varianza aditiva (r):

Tabla 6. Contribucion del tipo de agrupamiento genético a la varianza
aditiva.

Componente Varianza Aditiva
Medios hermanos 1/4
Residual 3/4

Componente Varianza Aditiva
Hermanos completos 1/2
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Residual 1/2
Componente Varianza Aditiva
Tipo racial 1
Residual 0

Recuperado de Ruales, Manrique & Ceroén (2007).
Agrupamiento de medios hermanos

Los medios hermanos son individuos que tienen un padre en comun, el
cual es apareado al azar con un conjunto de individuos del sexo opuesto,
a razon de un hijo por cada apareamiento. El valor promedio genotipico
del grupo de medios hermanos es, por lo tanto, la mitad del valor
mejorante del padre comun; de esta manera la varianza de medios
hermanos sera la cuarta parte de la varianza aditiva. Como el componente
de varianza de medios hermanos estima solo la varianza aditiva, se dice
que este tipo de agrupamiento es un estimador insesgado de la
heredabilidad (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007).

Para estimar la heredabilidad por el agrupamiento de medios hermanos,

se debe emplear la siguiente férmula:

- v _ li7al* v

h? =
Vr Vr

Ejemplo:

En el apartado anterior, se desarrollé la metodologia para estimar los
componentes de varianza de padres (§%;) y dentro de padres (63p), para
el ejemplo de pesos al destete en terneros Brahman. Con base en ello, la
heredabilidad estimada para el peso al destete (Kg) en este caso, seria
(Ruales, Manrique, & Ceroén, 2007):
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h2 — [%]*VA — 4*513“P
Vp 8kp+8hp
n2= G0 = 004
4.09 + 426.69 ’

En este caso la heredabilidad del peso al destete para esta poblacion de

animales es considerada baja.

Agrupamiento de hermanos completos

El agrupamiento de hermanos completos se utiliza en aquellos
apareamientos que generan mas de un individuo. Este agrupamiento
estima no solo la genética aditiva sino también la no aditiva por el hecho
de compartir genes de ambos padres, a diferencia del agrupamiento
anterior, en la que solo comparten genes de un solo padre. Como el
componente de varianza de hermanos completos estima las varianzas
aditiva y no aditiva, se dice que el agrupamiento de hermanos completos
es un estimador sesgado de la heredabilidad (Ruales, Manrique, & Cerén,
2007).

La heredabilidad estimada por el agrupamiento de hermanos completos
se calcularia de la siguiente manera:

- v _ lizal" v

h? =
Vr Vr

Ejemplo:

En el apartado anterior, se desarrolld la metodologia para estimar los

componentes de varianza de padres (53,) y dentro de padres (635), para
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el ejemplo de pesos al destete en terneros Brahman. Con base en ello, la
heredabilidad estimada para el peso al destete (Kg) en este caso, seria
(Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007):

1
h2 _ [;]* Va — Z*SI%P
7 8gp +Opp
2 % (4.09)
h? = ——=— = 0,02
4.09 + 426.69 r

La heredabilidad para esta caracteristica en esta poblacién de animales
también es considerada baja, y adicionalmente sesgada, ya que contiene
en su estimacién parte (1/2) de la varianza genética no aditiva (Ruales,
Manrique, & Cerén, 2007).

Aplicaciones

La heredabilidad es considerada como el parametro mas importante a
tener en cuenta cuando se implementa cualquier tipo de programa de
mejora genética, ya que mide la importancia relativa de las influencias
genéticas y ambientales en un caracter cuantitativo especifico (Ruales,
Manrique, & Cerén, 2007).

En otras palabras, la heredabilidad expresa la fiabilidad del valor
fenotipico en cuanto a indicacion del valor mejorante, o |la
correspondencia entre valores fenotipicos y valores mejorantes; por esta
razén la heredabilidad figura en casi todas las formulas ligadas a los
métodos de mejora, de manera que muchas decisiones sobre los

procedimientos utilizados dependen, en la practica, de su magnitud

(Falconer & Mackay, 1996).
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Es importante tener en cuenta que la heredabilidad no solo es una
propiedad de la caracteristica sino también de la poblacién, asi como de
las condiciones ambientales en las que los individuos se desarrollan y de

la forma en que se evallua el fenotipo (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007).

Como la heredabilidad es un cociente (VA/VF), su valor puede variar
alternando tanto el numerador como el denominador; de tal manera que
al disminuir la varianza ambiental (VE) por un mejor control de las
condiciones del medio, se lograra que las diferencias observadas en dicha
caracteristica sean mas heredables (Falconer & Mackay, 1996). De lo
anterior se desprende que el valor de la heredabilidad de un caracter
determinado se refiere a una poblacion y unas condiciones ambientales
concretas, y que los valores que pudieran calcularse en otras poblaciones
o circunstancias seran mas o menos parecidos, dependiendo del grado de
semejanza de la estructura poblacional y de las caracteristicas del medio

ambiente (Falconer y Mackay, 1996).

Se han obtenido muchas estimaciones de las heredabilidades de un gran
numero de caracteres en poblaciones animales de las que se dan algunos
ejemplos en la Tabla 7. No es facil que la precisidon de las estimas de
heredabilidades sea alta y, en muchos casos, éstas vienen acompafiadas
de errores tipicos bastante elevados; para un mismo caracter y organismo
las distintas estimaciones muestran un amplio rango de variacién que, en
parte, puede ser el reflejo de diferencias reales entre las poblaciones
consideradas, o entre las condiciones ambientales en que éstas se han
estudiado. No obstante, las estimas de heredabilidad de una misma

caracteristica en distintas poblaciones suelen ser semejantes, mientras



(Falconer & Mackay, 1996).

Ademas, existe una cierta relacidon entre la magnitud de la heredabilidad

y la naturaleza del caracter, como puede deducirse de la Tabla 7 (Falconer

& Mackay, 1996).

Tabla 7. Valores probables de heredabilidad (h2) para algunos rasgos
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entre poblaciones con diferentes caracteristicas pueden ser grandes

seleccionados. Recuperado de Falconer & Mackay (1996).

Rasgos Rango de valores probables de h?
Bovinos
Produccidn de leche/lactancia 0.20 - 0.30
Produccion de grasa/lactancia 0.20 - 0.30
Producciéon de proteina/lactancia 0.20 - 0.30
Porcentaje de grasa 0.50 - 0.60
Porcentaje de proteina 0.45 - 0.55
Intervalo entre partos 0.05 - 0.10
Servicios por concepcién 0 -0.05
Dificultad del parto 0.05 -0.15
Peso al nacimiento 0.25 -0.35
Peso al destete 0.30 - 0.40
Tasa de ganancia diaria de peso 0.40 - 0.50
Eficiencia alimenticia 0.35 - 0.45
Cancer de ojo 0.20 - 0.40
Resistencia a mastitis 0.05 - 0.30
Porcinos
Numero de lechones/camada 0.05 - 0.15
Peso de la camada al destete 0.10 -0.20
Crecimiento diario después del destete 0.35 - 0.45
Eficiencia alimenticia 0.30 - 0.40
Espesor de la grasa del lomo 0.40 - 0.60
Area del lomo 0.40 - 0.60
Ovinos
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Peso del velldn grasoso 0.30 - 0.40
Peso del vellon limpio 0.30 - 0.40
Longitud de la fibra de lana 0.40 - 0.50
Corderos nacidos/oveja 0.10 - 0.20
Peso al nacimiento 0.10 - 0.30
Crecimiento diario después del destete 0.30 - 0.40

Aves de corral

Madurez sexual 0.20 - 0.50
Peso corporal 0.30 - 0.70
Huevos por gallina en caseta 0.05 -0.15
Peso del huevo 0.40 - 0.70
Eficiencia alimenticia (ponedoras) 0.40 - 0.70

En este contexto, Falconer & Mackay (1996) afirman que los caracteres
con menores heredabilidades son los que estdn mas estrechamente
ligados a la eficacia biolégica, mientras que aquellos cuyas
heredabilidades son mas elevadas pudieran considerarse de menor
trascendencia, en términos bioldgicos, en cuanto determinantes de la

eficacia.

Repetibilidad

La repetibilidad se define como la correlacion de diferentes registros para
un caracter en particular, o como la expresion del mismo caracter en
diferentes épocas de la vida productiva de un mismo individuo (Ossa,
2003).

La repetibilidad es un concepto estrechamente relacionado con la
heredabilidad, y es de gran ayuda para las caracteristicas que se expresan

varias veces en el animal, tales como: peso al nacer, peso al destete y
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produccién de leche, entre otros. Es importante tener en cuenta que como
la repetibilidad se refiere a los diferentes registros de una misma
caracteristica en un mismo animal, y por lo tanto no hay segregacién o
combinacion independiente de los genes, las diferencias ambientales son

las causantes de las diferencias en los registros (Ossa, 2003).

De acuerdo con Falconer & Mackay (1996), existen dos maneras por las
gue la repeticion de un caracter puede proporcionar mediciones multiples:
por repeticion temporal y por repeticién espacial. La produccién de leche
y el nUmero de crias por camada son ejemplos de caracteres repetidos en
el tiempo; la produccion de leche puede medirse en lactancias sucesivas
y el niumero de hijos por camada en partos sucesivos, con lo que pueden
obtenerse varias medidas en cada individuo. La varianza de la produccién
de leche por lactancia o del nUmero de crias por camada, puede entonces
partirse en un componente dentro de individuos, que mide las diferencias
entre los valores del mismo individuo, y en un componente entre

individuos que mide las diferencias permanentes entre los mismos.

El componente dentro de individuos es totalmente de origen ambiental, y
es causado por diferencias temporales del ambiente entre las sucesivas
estimaciones las cuales varian de época en época, como por ejemplo
cambios de alimentacion, enfermedad, etc. El componente entre
individuos es parcialmente ambiental y parcialmente genético, y la parte
ambiental estd causada por circunstancias que afectan a los individuos
permanentemente, como por ejemplo la pérdida de un cuarto de una
vaca, lo cual afectara la produccién de leche de la vaca en las siguientes

lactancias; por lo tanto, el andlisis permite separar y medir la varianza
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debida a las circunstancias ambientales temporales (Falconer & Mackay,
1996).

Los caracteres repetidos en el espacio son principalmente estructurales o
anatdmicos y se presentan con mas frecuencia en plantas que en
animales; por ejemplo, las plantas que producen mas de un fruto
proporcionan mas de una medida de cualquier caracter de éste, tales
como su forma o contenido de semillas. La repeticion espacial en animales
se presenta principalmente en los caracteres que pueden medirse en
ambos lados del cuerpo o en estructuras repetidas, como por ejemplo
caracteristicas esqueléticas o de la canal; para los caracteres repetidos
espacialmente, la varianza dentro de individuos es, de nuevo, de origen
completamente ambiental, pero a diferencia de los caracteres repetidos
en el tiempo, representa la variacion del “desarrollo” que surge de
circunstancias localizadas que operan durante el mismo (Falconer &
Mackay, 1996).

En términos de varianza, es posible expresar lo anterior de la siguiente
manera (Ossa, 2003):
8% = 62+ 62

Donde,
02 = varianza fenotipica total.
02 = varianza genética.

02 = varianza del medio ambiente.

Y a su vez, la varianza del medio ambiente:

8¢ = 6fp + Sir

Donde,
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0% = varianza del medio ambiente.
O%ep = varianza del medio ambiente permanente.
0%t = varianza del medio ambiente temporal.

Sustituyendo en la primera ecuacidn, se obtiene:

La varianza entre los individuos sera:
8 = Ofp + 53

La relacién entre la varianza entre los individuos y la total, nos brinda la

estimacidén de repetibilidad (r):

82 + 62
r =
82+ 82 + 62

Como se trata de un mismo caracter, el cual es medido en diferentes
épocas de la vida del animal, es decir que el genotipo no cambia, entonces

se podria resumir la férmula de repetibilidad de la siguiente manera:

Skp
r=-—- 2
Ogp + Ogr

Método de estimacion

El método de estimacion de los componentes de varianza para la

estimacién de la repetibilidad, es similar al descrito para el modelo lineal.
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Ejemplo:

En un hato manejado bajo el sistema de produccién de carne, seis vacas

tomadas al azar destetaron en cinco lactancias sucesivas (corregidas por

edad al destete, edad de la vaca y sexo del ternero); los pesos al destete

de sus terneros se presentan en la Tabla 8 (Ossa, 2003):

Tabla 8. Pesos al destete (Kg) en lactancias sucesivas. Recuperado de

Ossa (2003).

Vaca 1a 22 3a 4a 5a Total
lactancia lactancia lactancia lactancia lactancia
A 140 151 152 160 148 751
B 155 158 164 170 169 816
C 138 145 160 163 158 764
D 163 169 172 178 158 840
E 142 148 156 160 145 751
F 138 145 147 170 165 765

Para facilitar las estimaciones, se han calculado previamente algunos

factores:

NUmero de vacas (N) = 6

NUumero total de observaciones (n) = 30

Sumatoria de cada dato elevado al cuadrado (3X?2) = 735751

Sumatoria de todos los datos (ZX) = 4687

Para el analisis de estos datos, los pasos son los siguientes:

1. Estimar los Grados de Libertad:
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% Grados de Libertad Entre Vacas:

G.L.gnTRE vacas = Numero de grupos (vacas) — 1

G.L.gntrEVACAS=6— 1=05

% Grados de Libertad Totales:

G.L.rora, = Numero total de individuos — 1
G.Lyora,=30—1=29

% Grados de Libertad Dentro de Vacas (Dentro de Grupos):
G. L-DENTRO DEVACAS = G. L-TOTALES_ G. L-ENTRE VACAS

G.L.pEnTRO DEVACAs = 29 — 5 = 24

2. Estimar las sumas de cuadrados:
« Suma de Cuadrados Total:

(i) vij)?
S-C.rorAL = [Zi.jyizj]_ UTlijU ]

[(4687)2
S.C.TroTAL = [735751] - %

S. C'TOTAL = 348537
% Suma de Cuadrados Entre Vacas (Entre Grupos):

y? Xij Yij)?
S.C.ENTRE VACAS = % T
T " Y
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Donde,
yi. = total de cada grupo

(751)? +(816)2 +(764)? + (840)% + (751)? + (765)? (4687)?
S.C.ENTRE VACAS = S ] - [—30 ]

S.C.ENTRE VACAS — 1410.17

% Suma de Cuadrados Dentro de Vacas (Dentro de Grupos):

S-C.DENTRO DEVACAS = S. C'TOTAL_ S. C'ENTRE VACAS

S. C.pENTRO DE vacas = 3485.37 — 1410.17 = 2075.2

3. Estimar los Cuadrados Medios:
% Cuadrado Medio Entre Vacas (Entre grupos):

C. M'ENTRE VACAS = S. C'ENTRE VACAS ~ G. L'ENTRE VACAS

C'M'ENTRE VACAS — 141017 - 5 = 28203
% Cuadrado Medio Dentro de Vacas (Dentro de Grupos):

C. M'DENTRO DE VACAS = S. C'DENTRO DEVACAS ~ G. L'DENTRO DE VACAS

C'M'DENTRO DEVACAS — 20752 - 24 = 864’7

Con estas estimaciones, se construiria la tabla de analisis de varianza se

la siguiente manera (Tabla 9).

Tabla 9. Andlisis de varianza para pesos al destete (Kg) en lactancias
sucesivas. Recuperado de Ossa (2003).
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Cuadrado
Fuente de Grados de Suma de Cuadrado Medio
Variacion Libertad Cuadrados Medio
Esperado
Entre vacas 5 1410.17 282.03 52+ k X 52
Dentro de 24 2075.2 86.47 )
vacas Sr
TOTAL 29 3485.37

4. Estimar los Cuadrados Medios Esperados:

% Cuadrado Medio Esperado Dentro de Vacas (Dentro de Grupos):

0%t = 86.47

% Cuadrado Medio Esperado Entre Vacas (Entre Grupos):

CM entre vacas — CM dentro de vacas

2
SEP_

2
8gp =

k

282.03 — 86.47

5

=39

.11

En este caso el factor k es igual a 5, ya que el numero de medidas

(lactancias) para cada vaca es igual. En el caso contrario, el coeficiente k

(nimero de registros promedio por individuo) se obtiene a través de la

siguiente férmula:

Donde,

|

N= numero de individuos

N

1—1]*lm_

m= numero total de mediciones

2
in

m

|
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5. Estimar la repetibilidad:
%
8%+ O3
~ 3901 _ o
"= 3911+ 8647

Al igual que la heredabilidad, la repetibilidad de una caracteristica
determinada varia en una escala que vade 0 a1 o de 0 a 100%, y se
puede categorizar como baja (menor a 0.25), media o moderada (0.25 a
0.50) y alta (mayor de 0.50) (Ossa, 2003).

Se puede concluir entonces, que la repetibilidad del peso al destete en
esta poblacion de animales es media o moderada. Como este parametro
genético estd asociado con la probabilidad de estimar la futura produccién
del animal, para entender mejor su valor estimado podemos tomar como
ejemplo lo analizado anteriormente, en donde la media del peso al destete
en la poblacién es de 165 kg y una vaca que destete su ternero de 170
kg. Si se quiere determinar el peso al destete en su préximo parto, se

deben realizar los siguientes calculos (Ossa, 2003):

% La superioridad de la vaca frente al hato es: 170 - 165 = 5 kg
% Probable superioridad en el peso al destete en el siguiente parto

(teniendo en cuenta que lar = 0.31):

0.31 x5 =1.5kg
% Probable peso al destete del préoximo ternero de la vaca:

165 + 1.5 = 166.5 kg
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Otra forma de interpretar el coeficiente de repetibilidad es comparando el

s !

peso al destete de los terneros entre dos vacas diferentes dentro del
mismo hato. Asi, por ejemplo, si una vaca A destetd un ternero con 170
kg y una vaca B uno con 150 kg en sus primeros partos, es de esperarse

una diferencia media en el siguiente parto de 6 kg (Ossa, 2003):

170 - 150 = 20 kg
20 kg x 0.31 = 6 kg

Es decir que la vaca A destetara en su préximo parto con un peso de 6 kg

por encima de la vaca B.

Aplicaciones

De acuerdo con Falconer & Mackay (1996), la repetibilidad difiere mucho
segun la naturaleza del caracter y también, por supuesto, segun las
propiedades genéticas de la poblacion y las condiciones ambientales en
las que viven los individuos. Las estimaciones de repetibilidad resumidas
en la Tabla 10, brindan una idea del rango de valores que pueden

encontrarse en algunos caracteres importantes en la produccion animal:

Tabla 10. Ejemplos de repetibilidad.

Caracter Repetibilidad Fuente
Bovinos

Peso al nacimiento 0.21 Martinez R. y col. (2006)
Peso al destete (ajustado a 270 dias) 0.24 Martinez R. y col. (2006)
Peso ajustado a 480 dias 0.17 Martinez R. y col. (2006)
Produccién total de leche 0.29 Valle A. y col. (1980)
Produccion total de grasa 0.30 Valle A. y col. (1980)
Intervalo entre partos 0.08 Galeano A. (2010)
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Porcinos
Lechones nacidos vivos 0.18 Galindez R. y col (2011)
Peso de la camada al nacimiento 0.17 Galindez R. y col (2011)

Ademas de predecir las producciones futuras de los animales, la
estimacion de la repetibilidad marca el limite de la heredabilidad para
cualquier caracter en consideracién, ya que la heredabilidad maxima
puede ser igual al valor de la repetibilidad, pero nunca mayor que ésta
(Ossa, 2003).

También brinda un indicador de cuantos registros deben obtenerse del
individuo antes de ser eliminado, ya que si la repetibilidad es alta bastaran
pocos registros para decidir si el animal es desechado o no; caso contrario

ocurre cuando la repetibilidad es baja (Ossa, 2003).

Correlaciones genéticas

En la mayoria de los sistemas productivos, el mejoramiento genético no
se centra en una sola caracteristica, sino en todas aquellas que el
productor pueda cuantificar y que son de interés en su programa de
mejoramiento. El conocimiento del grado de asociacion que tengan estas
caracteristicas influira en la respuesta obtenida en la (s) caracteristica (s)
a mejorar; peor aun, el mejoramiento de una puede reflejarse en el

desmejoramiento de otra (Ruales, Manrique, & Cerdén, 2007).

El grado de asociacién entre dos caracteristicas se conoce como
correlacion. Desde el punto de vista genético, en mejoramiento se
requiere conocer la correlacidon genética de las caracteristicas, ya que ésta
indica el grado de asociacidén genética que tengan las dos caracteristicas;

esto es de vital interés cuando se van a realizar procesos de seleccion, ya



e,
..
5y,

CaNABLS
ECAPMA

gque como se menciond anteriormente, la mejora de un caracter puede

desmejorar otro (Ruales, Manrique, & Cerdén, 2007).
La correlacion genética se estima de la siguiente manera:

CAxy

T, = —
i vV VAx X VAy
Donde,

raxy = correlacién genética aditiva entre dos caracteristicas X y Y
Caxy = covarianza genética aditiva entre dos caracteristicas Xy Y
Vax = varianza genética aditiva de X
Vay = varianza genética aditiva de Y

De acuerdo con Ruales et al. (2007), el rango de valores de la correlacién
genética varia entre -1 y +1, en donde los valores negativos indican que
el aumento en los valores de una caracteristica estd asociados a la
disminucion en los valores de la otra caracteristica; mientras que los
valores positivos indican que aumentos en una caracteristica estan
asociados a aumentos en la otra. Si se toma el valor absoluto del rango
de valores de la correlacion genética, se nota una escala de 0 a 1 similar
a los valores de la heredabilidad, por lo cual se puede hablar de
correlaciones bajas (menores de 0.25), medias o moderadas (0.25 a

0.50) y altas (mayores a 0.50).
Ejemplo:

Complementando el anadlisis presentado en los apartes anteriores, a
continuacidn, se presenta el analisis de varianza y covarianza de los pesos
al destete (PD) y peso al afio (PA) de terneros Brahman provenientes de

5 padres (Ruales, Manrique, & Ceroén, 2007):
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Fuente de Grados de Suma de Cuadrados
variacion libertad cuadrados medios
Entre padres 4 1821.41 455.35
Dentro de padres 31 13227.34 426.69
TOTAL 35 15048.75
Analisis de varianza peso al aiio:
TORO A TORO B TORO C TORO D TORO E
286 331 305 386 450
323 345 286 359 393
293 348 260 394 444
291 355 310 348 426
311 377 386 432
313 372 474
351 369 437
312 389 402
372 404
384
1= 1504 1= 1756 := 1161 1= 1873 1= 2145
Fuente de Grados de Suma de Cuadrados
variacion libertad cuadrados medios
Entre padres 4 85143,2 21285,8
Dentro de padres 31 13227,3 426,7
TOTAL 35 98370,6

% Componentes de varianza (cuadrados medios esperados):




o

Campus
ECAPMA
852pp = 426,7

__21285,8—426,7 _ 21285,8-426,7

6%, =
Ep Ny 7.01

= 2975,62

Analisis de covarianza peso al destete- peso al ano:

Para obtener el andlisis de covarianza entre las dos caracteristicas
analizadas, es necesario estimar las sumas de productos y los productos

medios de la siguiente manera:

TORO A TORO B TORO C TORO D TORO E
PD PA Prod PD PA Prod PD PA Prod PD PA Prod PD PA Prod
281 286 | 80366 | 271 | 331 | 89701 | 285 | 305 | 86925 | 286 | 386 11239 300 | 450 13800
318 323 | 102714 | 285 | 345 | 98325 | 266 | 286 | 76076 | 259 | 359 | 92981 | 243 | 393 | 95499
288 293 | 84384 | 288 | 348 10222 240 | 260 | 62400 | 294 | 394 11283 294 | 444 13253
286 291 83226 | 295 | 355 10‘;72 290 | 310 | 89900 | 248 | 348 | 86304 | 276 | 426 11257
306 311 95166 | 317 | 377 11350 286 | 386 11239 282 | 432 12‘1‘82
253 | 313 | 79189 272 | 372 10‘1‘18 324 | 47a 15257
201 | 351 10114 269 | 369 | 99261 | 287 | 437 12241
252 | 312 | 78624 289 | 389 11%“2 252 | 402 10‘1130
272 | 372 10‘1118 254 | 404 10261

284 | 384 | 1920

5=147 | 1=150 | 3=445 | 5=14 | =17 | 5=512 | 5=10 | 3=11 | =315 | 5=13 | :=18 | :=515 | =13 | 5=21 | 1=600
9 4 856 56 | 56 484 81 | 61 301 73 | 73 913 95 | 45 435

% Estimar la suma de productos total:

SPr = (Z4X;;Y;;) — Cxy
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(1479 + 1456 + 1081 + 1373 + 1395)(1504 + 1756 + 1161 + 1873 + 2145)
Xy =
36

CXY = 1590282,67

SP; = [(445856 + 512484 + 315301 + 515913 + 600435)] —1590282,67

SP; = 799706

% Estimar la suma de productos entre padres:

[(1479)(1504)+(1456)(1756)+(1081)(1161)+(1373)(1873)+(1395)(2145)]_

SPgp = i Ny |~ Cxy
SPpp = '[(1479)(1504)+(1456)(1756)+(108;)51161)+(1373)(1873)+(1395)(2145)]' — 1590282,67

SPgp = 64510,05
% Estimar la suma de productos dentro de padres:
SPDP= SPT— SPEP

SPpp = 799706 - 64510,05= 735196

% Estimar los productos medios:

SPgp  64510,05

PMgp = “E2 = 25000 = 16128
PMpp = —5’; D — 732196 = 23716
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En resumen, tendremos el siguiente analisis de covarianza (Tabla 11).

Tabla 11. Analisis de covarianza para caracteristicas de peso al destete y
peso al ano en terneros Brahman.

Fuente de Grados de Suma de Productos

variacion libertad productos medios
Entre padres 4 64510,05 16128
Dentro de padres 31 735196 23716
TOTAL 35 799706

% Con los productos medios calculados, es necesario estimar los

componentes de covarianza respectivos (cuadrados medios

esperados):
62DP - 23716
625}) — 16128—-23716 — 16128-23716 — -1082,524‘16

N 7.01

p

Finalmente, podremos obtener el siguiente cuadro resumen:

Caracteristica Componentes de
varianza
EP DP
PD 455,35 426,69
PA 2975,62 426,69
Covarianza -1082,52 | 23716,01

La estimacion de la correlacidon genética entre el peso al destete y el peso

al afio para el caso de medios hermanos, seria entonces:
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Fpppa = 4Cpppa
’ \/452PD * 462 p,
4 (—1082,52)
Tpppa = =—0.93

/4 (455,35) * 4(2975,62)

Para este caso, se concluye que la correlacién genética aditiva entre el
peso al destete y el peso al afio es negativa y alta, lo cual permite inferir
que al seleccionar una de las caracteristicas la otra se vera disminuida.

Aplicaciones:

De acuerdo con Ossa Saraz (2003), la correlacion genética entre dos
caracteres es explicada por dos fendmenos: la pleitropia y el ligamiento.
La pleitropia se define como el proceso en que un gen puede afectar dos
0 mas caracteres; el ligamiento puede definirse como la tendencia de los
alelos que estan cercanos entre si, a heredarse juntos como un bloque
(haplotipo). Esto se debe a que los quiasmas, estructuras de
entrecruzamiento generadas durante la recombinacién, se producen al
azar a lo largo de un cromosoma; de este modo, a menor distancia entre
dos loci, menor probabilidad de que se dé un quiasma vy, por tanto, se

generen variantes recombinantes.

La importancia de la correlacidon genética entre dos caracteres, desde el
punto de vista del mejoramiento genético, es que si entre ellas existe una
correlacion alta y positiva, el énfasis en la seleccién debera ser hecha
apenas en una de ellas, reduciéndose el nimero de caracteres a
seleccionar. Si los caracteres no muestran correlacion genética, la
seleccidon de una de ellas no aumentara ni disminuira el otro; mientras

que, si los caracteres muestran una correlacion negativa, la seleccion de
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una de ellas reducird al otro (Ossa, 2003). En la Tabla 12 se presentan

las correlaciones genéticas estimadas para algunas caracteristicas, vy

especies animales.

Tabla 12. Correlaciones genéticas entre algunos rasgos seleccionados.

Recuperado de Ossa (2003).

Rasgos Rango de
Valores
Probables
Ganado
Produccion de leche/porcentaje de grasa -0.10 a -0.60
Producciéon de leche/porcentaje de proteina -0.10 a -0.50
Porcentaje de grasa/porcentaje de proteina 0.50a 0.60
Producciéon de leche/produccién de grasa 0.60 a 0.90
Peso al nacimiento/peso al destete 0.20 a 0.40
Peso al nacimiento/peso al afio de edad 0.20 a 0.40
Peso al nacimiento/peso a la madurez 0.30a 0.50
Rendimiento de carne magra en canal/peso al afio de edad 0.20 a 0.40
Rendimiento de carne magra en canal/grado de calidad de la -0.10 a -0.20
canal
Cerdos
Peso al destete/tasa de ganancia después del destete 0.10 a 0.25
Tasa de ganancia/espesor de la grasa del lomo -0.10 a 0.10
Eficiencia alimenticia/espesor de la grasa del lomo 0.25a 0.35
Rendimiento en cortes magros/espesor de la grasa del lomo -0.60 a -0.80
Ovejas
Peso del vellon grasoso/peso del vellon limpio 0.65a 0.75
Peso del vellon limpio/longitud de la fibra 0.30 a 0.40
Aves de corral
Peso del huevo/peso corporal 0.25a 0.50
NUumero de huevos/peso corporal -0.20 a -0.60
NUmero de huevos/peso del huevo -0.25 a -0.50
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CAPITULO 4. IDENTIFICACION GENETICA DE ANIMALES

El punto critico dentro de los programas de mejoramiento animal es la
identificacion genética de los individuos, ya que en la mayoria de los casos
las decisiones se toman con base en registros fisicos tomados
directamente en campo, los cuales generalmente son resultado de la
interaccion entre los factores genéticos y de entorno de manera
indeterminada y poco diferenciada. En este contexto, la estimacién de
valores genéticos es una gran ayuda en la toma de decisiones en cuanto
a la forma de seleccionar los animales, no por fenotipo, sino a través de
su probable valor genético, ya que permite enfocar el proceso en aquellos
individuos con mayor mérito genético, y asi masificar su uso de manera

intensiva en los diferentes sistemas de produccion (Manrique, s.f.).

De acuerdo con Martinez et al. (2012), la estimacion de valores genéticos
se remonta a la aplicacion de la metodologia de los Mejores Predictores
Lineales Insesgados (BLUP) desarrollada por Henderson (1973), la cual
se basa en la implementacién de modelos estadisticos en la evaluacién
genética de animales, y la generacién de estrategias computacionales

para que dichos modelos se implementaran en grandes conjuntos de
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datos, como es el caso de las evaluaciones genéticas realizadas en la

actualidad.

Es asi como las asociaciones ganaderas de diferentes paises del mundo
realizan evaluaciones genéticas de forma periédica (una vez al afio en el
caso de asociaciones de productores de ganado de carne, y cuatro veces
en el caso de leche), utilizando los registros de campo provenientes de
rebafos adscritos a programas de mejoramiento genético (como el DHIA
y BIF en Estados Unidos) y los registros de tipo y pedigri suministrados
por las respectivas asociaciones. En Estados Unidos, evaluaciones para
leche, grasa y proteina se han realizado desde el afio 1983 para el caso
de machos, y para las hembras desde 1984; desde 1987 se ha venido
utilizando el modelo animal, y desde 1995 un modelo animal multicaracter

(Manrique, s.f.).

El modelo de evaluacién genética que actualmente se viene
implementando en los sistemas productivos pecuarios, se basa en el
modelo mixto que puede representarse de la siguiente manera (Manrique,
s.f.):

Registro= factores genéticos + factores no genéticos+ residual
De manera que, el registro representa aquellos caracteres de importancia
que son el objetivo del programa de mejora genética (peso al nacer, peso

al destete, ganancia de peso, produccién de leche, intervalo entre parto,

etc.) (Manrique, s.f.).
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Los factores genéticos se diferencian entre factores de grupos raciales,
(tanto de machos como de hembras, y las interacciones de estos grupos)
y factores individuales; los primeros se consideran fijos y los ultimos
aleatorios, ya que representan una muestra de la expresién de los “genes”
de los individuos. Entre los efectos genéticos se pueden mencionar: el
efecto del animal, del padre, de la madre, del abuelo materno, etc., los
cuales se consideran efectos genéticos aditivos; mientras que como
efectos genéticos no aditivos se tienen las interacciones de padres, o

interacciones de padres con grupos raciales (Manrique, s.f.).

Por otra parte, los efectos no genéticos tienen en cuenta todos aquellos
factores que afectan la expresién de esos registros como: efectos de afo,
sexo del animal, manejo de los animales (nutricional, reproductivo,
sanitario, etc.); de manera que estos efectos se consideran fijos en el
modelo. Dependiendo de la reglamentacién establecida en cada pais, la

definicidon de los efectos a incluir en el modelo varia (Manrique, s.f.).

Finalmente, todos aquellos factores cuyos efectos no pueden ser
controlados o medidos dentro del sistema, se tienen como efecto residual
dentro de la evaluacidn. Esto afectara la confiabilidad con que se obtienen
las predicciones genéticas; de aqui la importancia de tener informacién

confiable y valida para llevar a cabo estas evaluaciones (Manrique, s.f.).

PREDICCIONES GENETICAS

De acuerdo con Manrique Perdomo (s.f.), los resultados de estas
evaluaciones se conocen como predicciones genéticas, las cuales se

reportan como Diferencias Esperadas de Progenie (DEP) en el caso de
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ganado de carne, o Habilidades de Trasmisidon Predicha (HTP) en el caso

de ganado de leche.

Una DEP o HTP corresponde a la mitad del valor de mejoramiento o valor
genético (VG) de un individuo, indica el mérito genético que un animal
transmite a su descendencia, y se presentan como diferencias con
respecto a una base genética estandarizada. Por ejemplo, si un
reproductor “A” tiene una HTP de +3 en grasa y un reproductor “B” tiene
una HTP de -2 en grasa, entonces las progenies del reproductor “A”
estarian mejorando la produccién de grasa en +5 comparadas con las
progenies del reproductor “"B”, si estos dos reproductores se utilizaran en
los mismos rebafios y fueran a cruzarse con hembras de condiciones
(genética, estado productivo, etc.) similares. Esta base genética puede
ser fija (el promedio de las predicciones de los animales de un ano
especifico) o variable (animales de un rango de anos), por lo que se debe
prestar especial atencion a la lectura e interpretacidn de los resultados de

estas evaluaciones (Manrique, s.f.).

Es importante resaltar que los resultados de las evaluaciones genéticas
son solo una de las herramientas que el productor puede utilizar para
mejorar las caracteristicas de interés en su sistema productivo, por lo que
es fundamental que el establecimiento de los objetivos del programa se
realice de la manera mas clara y acertada posible, con el fin de poder
decidir cudl o cudles serian los reproductores adecuados para llevar a cabo

estos propoésitos.
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CAPITULO 5. SELECCION DE REPRODUCTORES

Cuando se inicia un programa de seleccién es importante fijar una meta
u objetivo de mejoramiento genético, el cual implica incrementar la
productividad animal. Una forma de hacerlo es a través de la mejora del
medio ambiente, que afecta de manera rdpida y directa sobre la
produccién animal. Otra forma de incrementar la produccién es a través
de la mejora genética; aunque éste segundo método permite incrementar
la productividad, pero de manera muy lenta, se logra mantener y
acumular la ganancia en el tiempo sin necesidad de hacer mayores gastos
(Cardellino & Rovira, 1987).

EFECTOS DE LA SELECCION

De acuerdo con Ruales et al. (2007) toda mejora que se obtenga en
cualquier sistema de produccién con los animales disponibles se debe a
la selecciédn que se hace de ese recurso animal, siendo una de las
herramientas fundamentales del mejoramiento. Sin embargo, la
seleccién de individuos genéticamente superiores o portadores de
mejores combinaciones genéticas puede generar la pérdida de
adaptacion de los individuos. En la medida que la seleccion cambia el
perfil genético de los animales hacia aquellos que generen las mejores

producciones, esto genera una pérdida de combinaciones genéticas
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asociadas a resistencia y tolerancia al entorno; por lo que se hace
fundamental la seleccidon de animales mejorantes en el entorno en el que

se van a desempefar.

Las siguientes son algunas consideraciones generales para tener en

cuenta en el proceso de seleccion (Ruales, Manrique, & Ceroén, 2007):

e La seleccidn es un proceso de mejoramiento genético, no un sistema
de apareamiento.

e La seleccidon no genera nuevos genes.

e Los cambios genéticos generados por la seleccion son permanentes, a
menos que se genere una seleccién contraria.

e La seleccion no fija la heterocigosis.

e La seleccion ejerce poco efecto sobre el aumento de la homocigosis.

e Se requieren muchas generaciones para aumentar la frecuencia de

genes que son “escasos” en la poblacion.

RESPUESTA A LA SELECCION

Para conocer el efecto que tiene la seleccion en una determinada
poblacién, se requiere calcular el desempefo de los animales
provenientes de los reproductores seleccionados para conocer cémo
cambia el promedio de la caracteristica a mejorar. La respuesta a la
seleccion se define entonces como la diferencia entre el promedio de la
generacién de los animales mejorados, y la generacién de los
progenitores. Esto se conoce como “progreso genético”, “mejora

genética” o “respuesta” a un proceso de seleccién (Figura 5) (Ruales,

Manrique, & Cerdn, 2007).
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Poblacion eriginal

Individuos seleccionados

Figura 5. Representacion grafica del concepto de respuesta a la seleccion.
Recuperado de Ruales, Manrique & Ceron (2007).

De acuerdo con Ruales et al. (2007) desde el punto de vista del
mejoramiento, para poder estimar la respuesta a la seleccién, se debe
tener en cuenta el efecto que tiene la genética en la expresion de la
caracteristica través de la estimacion de la heredabilidad, ya que se
pueden tener los mejores reproductores para una caracteristica, pero si

el efecto de esa genética mejorante no se transmite no habra mejora.

En este contexto, la férmula para estimar la respuesta a la seleccion se

puede expresar de la siguiente manera:
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Donde,

R= respuesta a la seleccién (progreso genético, mejora genética)
h?= heredabilidad de la caracteristica a mejorar
S= diferencial de seleccion

Por su parte el diferencial de seleccién (S) cuantifica el efecto de los
animales seleccionados, el cual se estima como la diferencia entre el
promedio de los individuos seleccionados y el promedio de la poblacién.
Este diferencial se puede predecir con anterioridad si se dan dos
condiciones: los valores fenotipicos de la caracteristica a mejorar se
distribuyen normalmente, y los individuos se escogen estrictamente en
orden de mérito por su valor fenotipico. Bajo estas condiciones, (S)
depende solamente de la proporcidn de la poblacion incluida en el grupo
seleccionado (i) o intensidad de seleccion, y de la desviacion estandar

fenotipica de la caracteristica (6r) (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007):

La ventaja de trabajar con la intensidad de seleccién (i) es que permite
trabajar con proporciéon o porcentaje de animales a seleccionar, lo que
evita tener que calcular el promedio de los individuos seleccionados.
Ademas, en la mayoria de los sistemas de produccién, durante el proceso
de planeacion de inventario de animales, se trabaja con porcentajes. En
la Tabla 13 se presentan los valores de intensidad de seleccién (i) de
acuerdo con la proporcion o fraccidn de animales a seleccionar (p)
(Ruales, Manrique, & Cerdén, 2007).
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Tabla 13. Valores de intensidad de seleccion segun la fraccion de animales
a seleccionar. Recuperado de Ruales, Manrigue, & Cerdn (2007).

P I p i
0.001 (0.1%) 3.37 0.10 (10%) 1.76
0.005 (0.5%) 2.89 0.15 (15%) 1.55

0.01 (1%) 2.67 0.20 (20%) 1.40
0.02 (2%) 2.42 0.25 (25%) 1.27
0.03 (3%) 2.27 0.30 (30%) 1.16
0.04 (4%) 2.15 0.40 (40%) 0.97
0.05 (5%) 2.06 0.50 (50%) 0.80
0.06 (6%) 1.99 0.60 (60%) 0.64
0.07 (7%) 1.92 0.70 (70%) 0.50
0.08 (8%) 1.86 0.80 (80%) 0.35
0.09 (9%) 1.80 0.90 (90%) 0.20

La intensidad de seleccion (i) no es igual en machos y en hembras, ya
que algunas caracteristicas, por ejemplo, se miden en un solo sexo, de
tal manera que la seleccion se aplica a uno solo de ellos. Si la intensidad
de seleccién es diferente en ambos sexos, el valor de (i) usando en la

formula es el promedio de las dos intensidades:

1 .
[ = E*(1M+ in)
Donde,

iy € iy son las intensidades en machos y hembras.

O se puede obtener la respuesta a la seleccion para cada sexo por
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separado, y se reporta el promedio entre las dos (Ruales, Manrique, &
Cerdn, 2007).

Intervalo generacional

Tal como se definid anteriormente, el progreso genético indica la
superioridad que expresa la siguiente generacidon con respecto a sus
progenitores, por lo tanto, solo hasta que estas progenies expresen su
potencial se podra saber que progreso se obtuvo, por lo cual el mejorador
y, particularmente el productor, debera esperar una generacion para
conocer los resultados. Esto implica que la respuesta a la seleccién
depende del intervalo generacional, que se conoce de manera
convencional como la edad promedio de los progenitores cuando nacen

sus hijos (Ruales, Manrique, & Ceron, 2007).

En la Tabla 14 se presentan los promedios de intervalo generacional para

diferentes tipos de ganado.

Tabla 14. Promedios de intervalo generacional en algunas especies
animales (anos).

Machos
Tipo de ganado Seleccion Pruebas de Hembras
masiva progenie
Bovinos carne 3.0 4.0 4.5
Bovinos leche 3.0 6.0 4.5
Ovinos 2.0 3.0 4.0
Cerdos 1.5 2.0 1.5

Recuperado de Ruales, Manrique, & Ceroén (2007).

Mejoramiento de la respuesta
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De acuerdo con Ruales et al. (2007) las formas en las cuales se puede
mejorar la respuesta a un proceso de seleccidén se pueden deducir de los

componentes en la formula para estimar la respuesta (R):
R = hZ * l * 61:

La desviacidon estandar fenotipica simplemente especifica las unidades de
medicién; y la heredabilidad se puede incrementar reduciendo la variacion
de entorno que afecta la caracteristica a mejorar. De manera que
incrementar la intensidad de seleccién (i) parece ser la mejor forma de
aumentar la respuesta, pero hay dos factores que lo limitan; primero, la
tasa reproductiva, ya que la proporcion seleccionada nunca puede ser
menor que la proporcion de reemplazo requerida (Ruales, Manrique, &
Ceron, 2007).

Para el caso de los machos esto parece no ser limitante por el uso
extensivo (a través de inseminaciéon artificial) que puede hacerse del
reproductor seleccionado; y con los avances en biotecnologia reproductiva
(superovulacion, transferencia embrionaria, etc.) se puede obviar este
problema en las hembras. El segundo factor limitante es la consecuencia
del tamafio poblacional y la consanguinidad; ya que esta ultima reduce la
mejora genética, por lo que el nUmero de padres a utilizar debe ser lo
suficientemente grande para mantener la depresidon por consanguinidad
a un nivel bajo con respecto a la ganancia por seleccion (Ruales,
Manrique, & Cerdn, 2007).

Otro aspecto para tener en cuenta es el intervalo generacional; a mayor
intervalo generacional, menor respuesta por unidad de tiempo. Disminuir

el intervalo generacional implica mantener los reproductores un menor
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numero de afios, lo que genera menor numero de progenies de los

s !

seleccionados y mayor necesidad de animales de reemplazo; el problema
es encontrar la edad 6ptima para el descarte de los padres, lo cual se
logra solamente con el seguimiento y evaluacion del desempeno de las
progenies, lo que se conoce como optimizacion genética (Ruales,
Manrique, & Cerén, 2007).

METODOS DE SELECCION

Cuando se va a realizar la seleccién de los individuos en cualquier sistema
de produccion, existen diferentes fuentes de informacién que se pueden
tener en cuenta. Una de esas fuentes es considerar una sola
caracteristica a seleccionar, o un grupo de caracteristicas; otra es la
informacidn que cada individuo genera para cada caracteristica a
seleccionar o la que genera un grupo de individuos, en donde el tipo de
agrupamiento representa la relacion genética que existe entre ellos. En
algunas caracteristicas (Ej: produccion de leche), los valores de los
parientes de los individuos a seleccionar son la Unica fuente de

informacion disponible (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007).

A continuacion, se presentaran los métodos para realizar seleccién de
reproductores tanto para una sola caracteristica, como para multiples

caracteristicas de forma simultanea.
Métodos de seleccion para una sola caracteristica
1. Seleccion individual

La seleccién individual (o masal, como se conoce en algunos sistemas
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productivos) se basa Unicamente en el valor que cada individuo genera.
De acuerdo con Ruales et al. (2007), este método es el mas sencillo de
aplicar, y en algunas ocasiones el que genera la respuesta mas rapida.
Para realizar la seleccion de individuos a través de éste método,
simplemente se ordenan de mayor a menor o viceversa segun la

caracteristica objetivo, y se selecciona la proporcién deseada.

La respuesta a la seleccién obtenida a través de éste método, se estima

a partir de la siguiente féormula (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007):

R= h?x ix &g
Donde,
H2= heredabilidad de la caracteristica a seleccionar
i= intensidad de seleccion

Or= desviacién estandar fenotipica de la caracteristica a seleccionar
Ejemplo:
En una empresa ganadera se tienen los pesos al destete de terneros, de

los cuales se obtuvo la siguiente informacién (Ruales, Manrique, & Cerodn,
2007):

Machos Hembras
Total individuos 433 530
Peso promedio (KQg) 240 210
Desviacion estandar (Kg) 20 18
Heredabilidad peso al destete 0,63
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Si con base en estos pesajes, el empresario desea seleccionar el 1% de
los machos y el 20% de las hembras, la respuesta a este proceso de

seleccion seria:

im = 2,67 (que corresponde al 1% seleccionado)

in = 1,40 (que corresponde al 20% seleccionado)
Rm = 0,63 * 2,67 * 20 = 33,64
R+ =0,63 *1,40 * 18 = 15,88

Donde,

iv= intensidad de seleccién para machos
in = intensidad de seleccién para hembras
Rm= respuesta a la seleccién para machos

Ry= respuesta a la seleccidén para hembras

Teniendo en cuenta que se calculd una respuesta a la seleccién para cada
grupo (machos y hembras), es necesario estimar la respuesta a la

seleccion promedio:
1
R = > (33,64 + 15,88) = 24,76

Por lo tanto, se puede concluir que, en la siguiente generacion este

empresario esperaria una mejora en el peso al destete de 24, 76 Kg.

2. Seleccion grupal

Si se conoce cierto tipo de agrupamiento genético de los individuos a

seleccionar (porque provienen de un mismo padre, de ambos padres, de
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una misma raza, estirpe, linea, etc.), se puede hacer uso de éste
agrupamiento para seleccionarlos, con el fin de obtener una mejor
respuesta a la seleccién. Esta metodologia se recomienda cuando la
caracteristica es de baja heredabilidad, aunque tiene la desventaja que
al seleccionar el o los mejores grupos, se pueden eliminar ciertos grupos
genéticos causando lo que algunos mejoradores llaman “deterioro

genético” de una poblacién (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007).

De acuerdo con Ruales et al., (2007), para la seleccion de los individuos

a través de éste método, se deben seguir los siguientes pasos:

» Agrupar los animales de acuerdo con el criterio de agrupamiento
disponible (de un mismo padre, de ambos padres, de una misma raza,
linea, etc.).

> Obtener el promedio de la caracteristica en cada grupo.

» Con base en el promedio, ordenar los agrupamientos de mayor a
menor o0 viceversa.

> Escoger el mejor grupo y verificar si el nimero de individuos de este
grupo coincide con la proporcidén a seleccionar. Si el nUmero es mayor,
seleccionar la proporcion de individuos deseados de los mejores de
ese grupo; si el nUmero es menor, repetir este procedimiento con el
segundo mejor grupo y asi sucesivamente hasta completar la
proporcién a seleccionar. Este Gltimo paso garantiza que el nUmero de

animales a seleccionar sea el mismo sin importar la metodologia.

La respuesta a la seleccidén obtenida a través de éste método, en términos

de la respuesta individual, seria igual a (Ruales, Manrique, & Ceron,

2007):
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1+(n—1)*r
Jnx (14+(m—1) *t)

Re = [h? % i* 8] =

De acuerdo con Ruales et al., (2007), la ventaja de expresar la respuesta
de este método en funcidn de la respuesta individual es para facilitar su
comparacion, y asi poder determinar la eficiencia de la selecciéon grupal

(Ec) con respecto a la individual de la siguiente manera:

B 1+(n—1)*r
- Jnx (1+(m—1) *t)

G

Donde,
r= es la contribucién del tipo de agrupamiento en la estimacién de la
varianza aditiva.
t= es la correlacidn intraclase; y se determina mediante los componentes
de varianza (cuadrados medios esperados), a través de la siguiente
formula:
Sc

T 8%+ 0k

n= es el numero de individuos por agrupamiento; si éste nUumero varia

en cada grupo, se utiliza el nimero ponderado (Np).

Esta eficiencia puede presentar tres tipos de valores: mayor a 1, igual a
1 o menor que 1. Si es mayor que 1, la seleccién grupal da una mayor
respuesta que la individual; si es igual a 1, ambos métodos dan la misma
respuesta; y si es menor a 1, la seleccién grupal da menor que la

respuesta individual (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007).
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En la siguiente tabla se presentan los pesos al destete de terneros

Brahman provenientes de 5 padres (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007):

TORO A TORO B TORO C TORO D TORO E
281 271 285 286 300
318 285 266 259 243
288 288 240 294 294
286 295 290 248 276
306 317 286 282

253 272 324

291 269 287

252 289 252
272 254
284

Si se desea seleccionar por este agrupamiento el 19% del terneraje (7

terneros), el procedimiento seria:

» Agrupar los animales por padre (tal y como aparece en la tabla).

> Obtener el promedio de la caracteristica en cada grupo:

TORO A

TORO B

TORO C

TORO D

TORO E

Promedio
Peso (KQg)

295,80

281,50

270,25

275,9

279,11
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» Con base en el promedio, el Toro A da los mayores pesajes al destete

en su progenie, seguido del Toro B.

> A través del método de seleccion grupal se seleccionarian todas las
progenies del Toro A (5), y como faltarian 2 terneros para completar
la proporcion a seleccionar, éstos se obtendrian de las dos mejores

progenies del Toro B (terneros 4 y 5) resaltados en color verde.

Para determinar si a través de éste método es posible obtener una mejor
respuesta a la seleccion en comparacion con el método individual, se

requiere estimar la eficiencia a la seleccion mediante de la siguiente

férmula:
1+(n—1)=*r
¢ Jnx (1+(m—1) *t)
N, = 7,01
r = ¥4 (porque se agrup6 por padre)

8B 409
©8%;+ 02, 430,78

t = 0,01

Reemplazando:
B 14 (7,01 —1)%0,25
J7,01% (1+ (7,01 —1) *0,01)

E, = 0,92

En este caso, se puede concluir que no es eficiente realizar la seleccién a
través de éste método, ya que la respuesta obtenida solo es el 92% de
la respuesta obtenida mediante la seleccién individual (Ruales, Manrique,
& Ceron, 2007).

Adicionalmente, es importante calcular la respuesta a la seleccion

obtenida a través de éste método en términos de la respuesta individual:
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R; = [h? % i* 8z]* [0,92]

3. Seleccion dentro de grupo

Cuando se tiene cierto agrupamiento genético de los individuos y la
variacion dentro de los grupos es grande, se recomienda hacer seleccion
dentro de grupos; de manera que este método eliminaria este
componente no genético sobre el que opera la selecciéon. Ademas, éste
método garantiza que los diferentes grupos genéticos tengan
representaciéon en los individuos seleccionados, a diferencia del método

grupal que elimina grupos (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007).

Por ésta razon, en algunos programas de mejoramiento genético se
prefiere éste método, ya que garantiza la representacién de los diferentes
grupos genéticos presentes lo que mantiene la variabilidad genética en
la poblacién. Sin embargo, al garantizar la representacion de cada
agrupamiento en la seleccion de los individuos a través de éste método,
es posible no tener en cuenta el desempefio de ciertos individuos

sobresalientes en otros grupos (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007).

Para la seleccidon de los individuos con éste método se deben seguir los

siguientes pasos:
» Agrupar los animales de acuerdo al criterio de agrupamiento
disponible (de un mismo padre, de ambos padres, de una misma raza,

linea, etc.).

> Escoger de cada grupo el mejor individuo, y verificar si el nimero de
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individuos seleccionado coincide con la proporcidon a seleccionar. Si el
nimero es mayor, seleccionar solo la proporcion de individuos
mejorantes; pero si el nimero es menor, se debe repetir el
procedimiento con el segundo mejor individuo de cada grupo y asi
sucesivamente hasta completar la proporciéon a seleccionar. Este
ultimo paso garantiza que el nUmero de animales a seleccionar sea el

mismo, sin importar la metodologia.

De acuerdo con Ruales et al., (2007), la respuesta obtenida a través de
éste método en términos de la respuesta individual, se estima a través

de la siguiente férmula:

Rpg =[h?* i* 8p]* [(1—1)x

De manera que la eficiencia de la seleccion del método dentro de grupo

con respecto al método individual sera igual a:

Epe = (1—-71)+

Si esta eficiencia es mayor que 1, la seleccion dentro de grupo da mayor
respuesta que la individual; si es igual a 1, ambos métodos dan la misma
respuesta, y si es menor a 1, la seleccién dentro de grupo da menor
respuesta que la individual. Este mismo criterio de eficiencia puede

cuantificarse con respecto a la selecciéon grupal.

Ejemplo:
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En el ejemplo anterior se presentd el agrupamiento de terneros por padre
y se desea seleccionar el 19% del terneraje (7 terneros). Para realizar
una seleccidn dentro de grupo, el procedimiento seria (Ruales, Manrique,
& Ceron, 2007):

» Seleccionar el mejor ternero de cada grupo (el segundo del Toro A, el
quinto del Toro B, el ultimo del Toro C, el tercero del Toro D y el sexto

del Toro E), resaltados en color verde.

> Como faltan dos terneros para completar la proporcion a seleccionar,
éstos se obtienen de los grupos que dieron los mejores promedios (el

ultimo del Toro A y el cuarto del Toro B), resaltados en color verde.

TORO A TORO B TORO C TORO D TORO E
281 271 285 286 300
318 285 266 259 243
288 288 240 294 294
286 295 290 248 276
306 317 286 282

253 272 324

291 269 287

252 289 252
272 254
284

La seleccién de los terneros por éste método no concuerda con la



e,
..
5y,

CaNABLS
ECAPMA

seleccién individual, ni tampoco con la grupal; motivo por el cual se
requiere cuantificar la eficiencia de la seleccion dentro de grupo con
respecto a la seleccion individual, a menos que se tengan otros criterios

para preferir éste método (Ej: preservacién de grupos genéticos):

7,01 —1
7,01 % (1 —0,01)

EDG = (1 - 0,25) * = 0,70

En este caso, con la seleccidén dentro de grupo se obtendria una respuesta
que solo representa el 70% de la respuesta obtenida mediante el método

individual.

Finalmente, es importante calcular la respuesta a la seleccion obtenida a

través de este método en términos de la respuesta individual:
R; = [R? % i* 8z ]* [0,70]
4. Seleccion combinada

Como se mencioné en los métodos grupal y dentro de grupo, cada uno
de ellos tienen desventajas que hacen que la seleccién de los individuos
se vea desfavorecida. Para evitar éstas inconsistencias, se planted la
posibilidad de combinar ambos métodos en lo que se conoce como
seleccion combinada, buscando seleccionar “los mejores individuos de los
mejores grupos”. Desde este punto de vista, la seleccion combinada es
mejor que las otras dos selecciones; de manera que se puede afirmar
que la seleccion combinada puede ser mas eficiente o igual que la

individual, pero no menos eficiente (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007).
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La respuesta a la seleccion obtenida a través de éste método en términos
de la respuesta individual, se puede estimar a través de la siguiente

formula:

(r —t)? (n—-1)
(1-19 *1+(n—1)*t

Rc=[h?x ix 6 ] \/1+

De manera que, la eficiencia de la seleccion combinada con respecto a la

individual serd igual a:

B (r—1t)? n—1)
Ec = Jl+ (1-1) "Trm-Dxt

Para realizar la seleccion de individuos a través de éste método, se hace
necesario crear el indice de mérito (IM) que combina la informacion del

grupo y dentro de grupo (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007):

m=[(775) o)+ (i) 09

Donde,

y= es el valor de la caracteristica a seleccionar en cada individuo
y, = es el promedio del grupo al que pertenece el individuo

y = es el promedio general de la caracteristica

ni = es el numero de individuos por grupo

Una vez generado el IM, se ordenan los individuos por éste indice de

mayor a menor o viceversa, y se selecciona la proporcidon deseada.
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Ejemplo:

Utilizando los pesos al destete de terneros Brahman provenientes de 5
padres, se calcula el IM para cada ternero. A continuacién, se mostrara
el calculo del IM para el primer y ultimo ternero (Ruales, Manrique, &
Cerdn, 2007):

W= [(42022) o1 - 2950+ [(252252). @350 20000 = 1902

IMyss = | (Gopom) « (254 - 279,D)| + [(ompsay) * (2791 — 280,08)| = 21,72

Los IM de todos los terneros son:

TORO A TORO B TORO C TORO D TORO E
19,02 -4,31 -5,53 -4,81 13,13
47,05 6,30 -19,92 -25,27 -30,05
24,32 8,57 -39,62 1,25 8,59
22,81 13,88 -1,74 -33,60 -5,05
37,96 30,54 -4,81 -0,51

17,94 -15,42 31,31

10,85 -17,69 3,28

-18,70 -2,54 -23,23
-15,42 -21,72
-6,33

Los terneros con IM resaltados en verde serian los terneros a seleccionar.
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La eficiencia de éste método seria:

: - (0,25 — 0,01)2 ( (7,01 — 1) ) L1532
= *k =
¢ (1-0,01) 1+ (7,01 —1) 0,01 ’

Esto indica que el seleccionar los terneros por el IM representa un
15,32% mas en la respuesta que si se hubieran seleccionado por el
método individual, por lo que éste seria el método ideal para realizar la

seleccion.

Finalmente, es importante calcular la respuesta a la seleccion obtenida a
través de este método en términos de la respuesta individual:
R; = [h? % i* 8z ]* [1.15]

Métodos de seleccidon para multiples caracteristicas

En la mayoria de sistemas de produccién se busca mejorar varias
caracteristicas al mismo tiempo; por ejemplo, en la produccién de
porcinos se busca mejorar el peso al destete, el tamafo de camada y
disminuir el espesor de la grasa dorsal. Si el programa de mejora genética
establece que se lograra una mayor rentabilidad seleccionando por varios
caracteres de manera simultanea, entonces es importante establecer qué

método de seleccidn se debe utilizar (Simm, 1998).

De esta manera, los caracteres que se vayan a elegir deben ser los
mejores para el programa, de modo que, si se cuenta con muchos
caracteres y existen dudas en su eleccién, es necesario plantearse

algunas preguntas para cada caracter: ¢Es variable? ¢Es medible? ¢Es
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heredable? Si la respuesta es negativa para cualquiera de ésta preguntas,
entonces se recomienda que el caracter no sea incluido en el programa
de seleccién (Spike, 2009).

A continuacidén, se revisaran dos de las metodologias tradicionales para

realizar seleccién de multiples caracteristicas.

1. Seleccion en tandem

Este método involucra la seleccién de un caracter por una o mas
generaciones, seguido por la seleccion de un segundo caracter por una o
mas generaciones, y asi sucesivamente hasta lograr el objetivo de mejora

genética (Simm, 1998).

Este método serd util solo en ciertas circunstancias; por ejemplo, cuando
se selecciona por un solo caracter de mayor importancia y por otros
caracteres que no son tan importantes. El problema surge cuando estos
otros caracteres estan correlacionados con el principal, de modo que

pueden perjudicar el objetivo de mejora genética (Simm, 1998).
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Seleccion en tdndem para 2 caracteres
P1yP:
P2 P,
< = = =
P1 P1
Seleccion del 20% de los

mejores animales para un  s—
caracter y luego el otro

Figura 6. Esquema de método de seleccion en tandem con dos caracteres.
Recuperado de Vilela (2014).

Por ejemplo, si se selecciona solo el 20% de las vacas con alta produccion
de leche inicialmente, y luego de lograr la produccién esperada se
comienza a seleccionar por porcentaje de grasa (Figura 6), sabiendo que
la correlacidon genética entre kg de leche y % de grasa es de -0.50,
entonces ocurrird una disminucion en la produccién de leche, lo que
significa que después de varias generaciones es posible que se logre poco

o nada de mejora genética en la poblacién final (Vilela, 2014).

Otro problema que se puede prever es el tiempo que tomara lograr el
objetivo de produccion, especialmente cuando se requiere establecer el
método de tdndem con mas de dos caracteres, lo que implica varias
generaciones de trabajo para cada caracter, sobre todo si la edad
promedio de los padres cuando nacen sus hijos (intervalo generacional)
es muy prolongada. Por ello, es recomendable usar éste método con dos
caracteres que estén correlacionados de acuerdo al objetivo de mejora

genética, y en especies con intervalos generacionales cortos, como por
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ejemplo cuyes, conejos, porcinos, entre otros (Vilela, 2014).

2. Seleccion por niveles independientes de descarte

Este método establece la seleccion de animales que cumplan con los
requisitos minimos para cada caracter (Spike, 2009). Por ejemplo, se
puede seleccionar solo el 20% de las vacas con produccion de leche por
lactancia de mas de 10.000 kg, y porcentaje de grasa mayor a 4% (Figura
7) (Vilela, 2014).

Seleccidn por NID para dos caracteres
PiyP:

N

Seleccion del 20% de
animales que cumplen con
P2 todos los criterios de
seleccion de los caracteres
evaluados.

N _

P.

Figura 7. Esquema de método de seleccion por niveles independientes de
descarte (NID) con dos caracteres. Recuperado de Vilela (2014).

Es importante resaltar que en el caso de la seleccion en tandem se debe
tener en cuenta la correlacion genética entre los caracteres
seleccionados. De manera que, si se seleccionan caracteres con
correlacion favorable, entonces los animales seleccionados para un
caracter seran también los mejores para los otros; pero si la correlacidon

no es favorable, puede traer como consecuencia que muchos animales
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no sean seleccionados aun cuando son muy buenos para otro caracter
(Simm, 1998).

En el caso de la selecciéon por niveles independientes de descarte, el
problema es que si se tienen pocos animales que cumplan con las
condiciones establecidas, se corre el riesgo de eliminar al resto como
futuros padres, trayendo como consecuencia la pérdida de genes
favorables de la poblacion; sin mencionar que en la siguiente generacion
las probabilidades de recombinacién genéticas seran menores, debido a

la disminucion del tamano poblacional (Spike, 2009).



i

N\ Notas de
Campus

ECAPMA

CAPITULO 6. SISTEMAS DE APAREAMIENTO

De acuerdo con Ossa Saraz (2003), el objetivo del mejoramiento genético
animal es alterar la frecuencia de genes o combinaciones deseables
dentro de una poblacion. Para el efecto, el genetista posee dos estrategias
que son: la seleccidon de reproductores y los sistemas de apareamiento;
de estas dos estrategias, la Unica que es capaz de alterar la frecuencia de

los genes es la seleccion.
Los sistemas de apareamiento son dos:

e Endocria o consanguinidad.

e EXxocria o cruzamiento.

CONSANGUINIDAD O ENDOCRIA

Cuando en cualquier sistema productivo se planean los apareamientos de
los reproductores, se debe tener en cuenta la relacién genética que
puedan tener estos individuos, ya que individuos que poseen un antecesor
en comun muestran un parecido genotipico mayor al resto de la poblacion,

debido principalmente a que comparten variantes alélicas transmitidas
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por sus progenitores en el proceso reproductivo (Ruales, Manrique, &
Cerdn, 2007).

En este contexto, entre mayor sea la relacion entre parientes mayor es la
probabilidad de presentar las mismas variantes alélicas, por lo tanto, la
relacidon de individuos por ancestro comun ofrece la base para estimar la
cantidad de variacion genética aditiva para una caracteristica en una

poblaciéon (Ruales, Manrique, & Ceroén, 2007).
Definicion

La consanguinidad es definida como el apareamiento entre parientes; sin
embargo, esta es una definicidon algo simple, ya que todos los animales
dentro de una poblacion estan emparentados en algin grado. Dentro de
una definicion mas técnica o correcta, la consanguinidad es entendida
como el apareamiento de animales mas estrechamente emparentados
gue el promedio de la poblacién de la cual provienen. Esta puede surgir
ya sea por el empleo de apareamientos dirigidos (como metodologia
zootécnica), o en poblaciones con apareamientos al azar, ya que cuando
el tamafo de la poblacion es pequefio, es inevitable que muchos de los
individuos que se aparean sean parientes (Facultad de Ciencias

Veterinarias- Universidad Nacional del Nordeste, s.f.).

De acuerdo con Vilela Vilarde (2014), la magnitud de la consanguinidad
depende del grado de cercania entre los dos individuos; es decir, existira

mayor valor de consanguinidad entre hermanos que entre primos lejanos.

Ossa (2003) afirma que en algunas ocasiones se considera la

consanguinidad como un problema, ya que la creacién de lineas
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consanguineas permite el incremento de la prevalencia de genes
recesivos. Esto trae como consecuencia no solo una reduccion del
rendimiento productivo y reproductivo, sino también un aumento de
problemas de salud; sin embargo, también se emplea de manera util en
la formacidn de nuevas razas o lineas de produccién para fines
productivos determinados, como los usados en la industria avicola y
porcina. Para conocer el nivel de consanguinidad de un individuo, se debe

hallar el coeficiente de consanguinidad individual.

Coeficiente de consanguinidad y parentesco

Cuando los progenitores de un individuo estdn emparentados, éste
individuo tiene la probabilidad de tener genes idénticos provenientes de
ese 0 esos ancestros comunes. Esta probabilidad se conoce como
Coeficiente de Consanguinidad (Fx), y se estima de acuerdo con la
informacion que se posee de la genealogia del individuo como se explicara

mas adelante (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007).

El coeficiente de consanguinidad representa el aumento probable en
homocigosis como resultado del apareamiento de individuos con mas
parentesco que el promedio de la poblacién. Su valor puede estar entre 0
y 1 6 entre 0 y 100 en términos de porcentaje; sin embargo, es
importante tener en cuenta que la intensidad de la consanguinidad
medida por este coeficiente, se relaciona con una raza o poblacion
particular en un momento especifico (espacio-tiempo). De manera
inversa, conforme aumenta el valor del coeficiente de consanguinidad, la
proporcion de heterocigotos medida en la misma poblacién, espacio y

tiempo especificos disminuye en una cantidad proporcional igual a 1 - Fx

(Falconer & Mackay, 1996).
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En una poblacién, un individuo puede tener genes homocigotos

provenientes basicamente de dos fuentes (Falconer & Mackay, 1996):

e La homocigosis puede deberse a que los genes son “Parecidos en
estado”, es decir que pueden surgir de forma aleatoria a partir de la
misma poblacion.

e Sin embargo, con la endocria hay una probabilidad adicional de
homocigosis, porque estos genes provienen de la replicacion directa
del mismo gen a partir de un ancestro comun en una generacién
previa; esta condicion se conoce comunmente como “Genes idénticos

por descendencia”.

Para el cdlculo del Coeficiente de Consanguinidad existen dos métodos

fundamentales:

e El método genealdgico o método de Wrigth

e El método tabular o método de Henderson

Método genealdgico (Método de Wright)

Como su nombre lo indica se basa en las genealogias del individuo, de tal
manera que de forma directa y teniendo en cuenta todos los parientes
identificados de un animal, se puede determinar la probabilidad de
homocigosis que presenta dicho individuo. No requiere mas que trazar la
genealogia del individuo en retrospectiva hasta los ancestros comunes de
los padres de éste individuo, y calcular las probabilidades en cada

segregaciéon (Falconer & Mackay, 1996).
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Consideremos una genealogia sencilla como la de la Figura 8 que
representa un apareamiento entre medios hermanos, siendo X el
individuo cuyo coeficiente de consanguinidad Fx queremos estimar. Sus
padres P y Q estan emparentados a través del ancestro comun A; al no
estar emparentados de otra forma, solo tenemos que considerar la
transmision de los genes de A a través de P y Q hasta X, y calcular la
probabilidad de que X sea homocigoto idéntico por descendencia
(Falconer & Mackay, 1996).

NN
N

Figura 8. Ejemplo de apareamiento entre medios hermanos. Recuperado
de Falconer & Mackay (1996).

Para estimar el coeficiente de consanguinidad del individuo X (Fx) se debe
tener en cuenta que, en el proceso de segregaciéon, cada parental aporta

la mitad de sus genes a la préxima generacion (Falconer & Mackay, 1996):

Donde n = numero de individuos en el sendero que conecta a los padres

con su ancestro comun; es decir los individuos P, Ay Q.
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Sin embargo, el ancestro comun A puede ser a su vez homocigoto idéntico
por descendencia a través de consanguinidad previa, en cuyo caso X sera
también homocigoto idéntico por descendencia. La probabilidad de que A
sea homocigoto idéntico por descendencia es igual a su coeficiente de
consanguinidad Fa; por tanto, la probabilidad adicional de que X sea

homocigoto idéntico por descendencia a través de la consanguinidad

previa es (%)n F,.

De acuerdo con Falconer & Mackay (1996), considerando las dos fuentes
de consanguinidad, obtenemos el coeficiente de consanguinidad de X

como.

n

E = (%) * (14 Fy)

En la Figura 8 solo se tienen los padres y el ancestro comun, en tanto que
en la Figura 9 el ancestro comun se encuentra mas atras en la genealogia,

y los individuos que hay que contar son 6: P, D, B, A, Cy Q, por lo que:

6

E=(5) »+ED
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Figura 9. Ejemplo de apareamiento entre primos segundos. Recuperado
de Falconer & Mackay (1996).

En genealogias mas complicadas, los padres pueden estar emparentados
entre si a través de mas de un ancestro comuin, o a través del mismo,
pero por diferentes senderos, como se ilustra en la Figura 10. Cada
ancestro comun y cada sendero contribuyen entonces con una
probabilidad adicional de que los hijos sean homocigotos idénticos por
descendencia, y el coeficiente de consanguinidad se obtiene sumando las
probabilidades para cada uno de los senderos a través de los cuales estan

emparentados los padres (Falconer & Mackay, 1996).

Resumiendo, de los calculos anteriores se obtiene la siguiente férmula
general para el coeficiente de consanguinidad de un individuo (Falconer &
Mackay, 1996):

n

o S

Donde,
n= numero de individuos en cualquier sendero de parentesco, contando
los padres de X, el ancestro comun, y todos los individuos en el sendero

gue conecta a los padres con dicho ancestro comun.
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parentesco.

Cuando los coeficientes de consanguinidad se calculan de esta manera,
es necesario definir la poblacion base a la cual se refiere dicha
consanguinidad. A los individuos de la poblacién base se les asignan
coeficientes de consanguinidad iguales a cero. En la practica los individuos
de la poblacién base pueden ser, simplemente, los de la parte superior de
la genealogia, cuya ascendencia anterior es desconocida (Falconer &
Mackay, 1996).

Ejemplo:
A B c
D E F G
H | o K
L M N- (]
] -
. X

Figura 10. Genealogia con seis generaciones de parentesco. Recuperado
de Falconer & Mackay (1996).

El individuo cuyo coeficiente de consanguinidad se va a calcular es X, de
tal manera que se deben buscar los senderos a través de los cuales los

padres de X, es decir P y Q, estan emparentados entre si. Los senderos
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que no contribuyen al parentesco estan representados con lineas
discontinuas en color rojo. Adicionalmente, se supone que no hay otros
parentescos entre los individuos aparte de los que se muestran (Falconer
& Mackay, 1996).

Para estimar el coeficiente de consanguinidad del individuo X (Fx), se

deben realizar los siguientes pasos (Falconer & Mackay, 1996):

1. Identificar los senderos a través de los cuales P y Q estan
emparentados entre si (Tabla 15). En la identificacion de senderos es

importante tener en cuenta los siguientes aspectos:

e El sendero debe comenzar y terminar con los padres del individuo
X (es decir, Py Q).

e Debe estar presente al menos un ancestro comun.

e Que sea en un solo sentido (que no se devuelva).

e Ningun individuo puede aparecer dos veces en el mismo sendero.
2. Identificar los ancestros comunes (es decir los individuos que generan
parentesco entre P y Q). Para el ejemplo los ancestros comunes son:

A, B, Fy ]. (Tabla 15).

3. Calcular las probabilidades, y posteriormente sumarlas para estimar el
Fx (Tabla 15).

Tabla 15. Estimacion del coeficiente de consanguinidad del individuo X
(Fx).
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Senderos de N F del Contribucion a Fx
parentesco ancestro
comun
PLDAEJNQ 8 0 (1/2)8 = 0,0039
PLDBEIJINQ 8 0 (1/2)% = 0,0039
PLDBFJINQ 8 0 (1/2)% = 0,0039
PLDBFKNQ 8 0 (1/2)% = 0,0039
PMIJEBFKNQ 9 0 (1/2)° = 0,0020
PMIJFKNQ 7 0 (1/2)” = 0,0078
PMINQ 5 (1/2)3=1/8 | (1/2)°"(1+1/8) =
(1/2)° "(9/8)=
0,035
Fx = 0,0606

De acuerdo con Falconer & Mackay (1996), cuando las genealogias son
extensas y complicadas, puede no ser practico trazar todos los senderos
de parentesco. Sin embargo, se puede obtener una estimacion
suficientemente precisa del coeficiente de consanguinidad tomando como

muestra un numero limitado de senderos.

Método tabular (Método de Henderson)

Falconer y Mackay (1996) plantean que el método tabular o método de
Henderson, permite calcular el coeficiente de consanguinidad (Fx) de una
manera mas conveniente y es de facil adaptacién a multiples problemas.

Sus principales usos en la practica son:

e La planificacion de los apareamientos con el objetivo de producir la

minima consanguinidad.
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e El cdlculo de Fx generacidn a generacion en una poblacion con

genealogia completa.

En un principio éste método no difiere del método genealdgico, pero en
lugar de trabajar desde el presente hacia los ancestros comunes, se
procede hacia adelante, llevando la cuenta generacién a generacién y

calculando la consanguinidad de todos los apareamientos posibles.

Para ello es importante tener en cuenta que el Fx depende del grado de
parentesco entre sus padres, entendiendo al parentesco como el parecido
genético que existe entre dos individuos debido a una ascendencia en
comun; el cual es mayor o mas estrecho que el promedio de la poblacion
o raza a la cual pertenecen. Por lo tanto, en este método en lugar de
pensar en la consanguinidad de los hijos, se piensa en el grado de

parentesco que existe entre sus padres (Falconer & Mackay, 1996).

Esto es conocido como Coeficiente de Parentesco y se simboliza por la
letra (f). Este coeficiente también fue desarrollado por Wright (1925) al
igual que el Coeficiente de Consanguinidad (F), y mide especificamente
la proporcidon probable de genes que son iguales para dos individuos
debido a sus ancestros comunes, por encima de la que hay en el promedio
de la poblacidn o raza a la cual pertenecen (Falconer & Mackay, 1996).

Para entender un poco mejor la idea del Coeficiente de Parentesco (f) es
importante tener en cuenta que las relaciones padres - hijos son las mas
simples. Estas resultan fundamentales para el resto de los grados de
parentesco, ya que representan la combinacion de varias relaciones

padres-hijos (Falconer & Mackay, 1996).
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Debido a que la mitad de los genes de un individuo proviene de la madre,
y la otra mitad del padre, cualquier hijo esta emparentado en un 50% con

cada progenitor (Falconer & Mackay, 1996):

A su vez cada uno de los padres recibié la mitad de los genes de su madre
y la otra mitad de su padre, y transmite a sus hijos una muestra de la
mitad (Falconer & Mackay, 1996):

S AT 87 b 25%

Por lo tanto, el 25% de los genes de cada animal, en promedio, provienen
de cada uno de sus abuelos, y en consecuencia un individuo va a tener
un parentesco del 25% con sus abuelos. En este punto es importante
tener en cuenta la definicion del (f), ya que este mide la similitud extra
en los genes que poseen dos individuos emparentados debido a sus

ancestros comunes (Falconer & Mackay, 1996).

Teniendo en cuenta esta premisa, vamos a ver un ejemplo practico con
el fin de entender la metodologia del calculo del coeficiente de parentesco

(f). Para ello es importante recordar que, para poder conocer los valores
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genéticos de los animales, es necesario conocer las relaciones genéticas
que existen entre los individuos de una poblacién, lo cual se logra a través

de la genealogia del animal (Ruales, Manrique, & Cerdén, 2007).

Sin embargo, existe una manera mas completa y un poco mas practica
de poder establecer las relaciones genéticas de los individuos en una
poblaciéon de una manera simultanea: la “matriz de parentesco”. En
términos generales, una matriz no es mas que un arreglo ordenado de
ndmeros que permite ordenar todos los individuos de una poblacién, con
el fin de poder estimar todas las relaciones genéticas posibles existentes

entre ellos (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007).

Dentro de los diferentes tipos de matriz existentes, y quizas uno de los
mas sencillos, es la matriz cuadrada, la cual se caracteriza por tener el
mismo numero de datos tanto en las filas como en las columnas. Esta es
una de las caracteristicas de la “matriz de parentesco”, es decir que es
cuadrada y por lo tanto es simétrica; otra de las caracteristicas de esta
“matriz” es que su tamafio es igual al nUmero de individuos involucrados.
Finalmente se caracteriza por contener tanto las varianzas como las
covarianzas genéticas de los individuos involucrados (Ruales, Manrique,
& Ceron, 2007).

Existen ciertos pasos para la construccién de la Matriz de Parentesco:
1. Ordenar los individuos de los mas antiguos a los mas jovenes.
2. Generar una tabla (matriz) en donde cada fila y columna contiene la

identificacion de los individuos. Y adicionalmente cada columna

contiene la identificacién de los progenitores de esos individuos.
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3. En la diagonal principal se obtendran las varianzas genéticas de los
individuos, y fuera de la diagonal se obtendran las covarianzas
genéticas entre los individuos.

4. Copiar el valor de ajj en la casilla de aj;.

Para la obtencidn de las varianzas y covarianzas necesarias en la matriz
de parentesco, se deben emplear las siguientes féormulas (Ruales,
Manrique, & Cerdn, 2007):

82 =1+ %* (Opx mx) mmms)  Varianzas (en la diagonal)
Donde,

82, = Varianza del individuo X

Spx mx = Covarianza entre el padre de X y la madre de X
Sy = %* (8x py + Oxmy) m====) Covarianzas (fuera de la diagonal)

Donde,
8y = Covarianza entre el individuo X y el individuo Y
5, py = Covarianza entre el individuo X y el padre de Y

8y my = Covarianza entre el individuo X y la madre de Y

Para entender un poco mejor la metodologia de estimacién del coeficiente
de parentesco, vamos a realizar un ejemplo con una genealogia sencilla

(Ruales, Manrique, & Cerén, 2007).

Ejemplo:



e Paso 1: Estimar las varianzas:

1
GF=1+5 (=1

" 1

X 1 1
5P=1+§(5A,3)= 1+ (0) =1
52—1+1(0)—1

Q — 2 -

1 1
5§=1+§(5P,Q)= 1+- (0 =1

e Paso 2: Estimar las covarianzas:

Oap =% (84— + 64,.)=05(0+0)=0

Sap = % (644 + 845) =05(1+0)=0,5
84,0 =% (84— + 6,_)=05(0+0)=0

Sax = % (84p + 840) = 0,5(0,5+0) = 0,25
Spp = % (8ga+ 055) =0,5(0+1) =0,5
Opo = % g+ 65-)=05(0+0)=0

Sp.x =% (8sp + 85¢) =0,5(0,5+ 0) = 0,25

e
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1
6P,Q = E (613_ + 61)_) = 0,5 (0 + O) =0
1
6P,X = E (6PP + 6PQ) = 0,5 (1 + O) = 0,5
1

e Paso 3: Pasar las varianzas y covarianzas estimadas a una tabla

(matriz):
Progenitores
. - e - |A B e - | P Q
Animal A B P Q X
A 1 0 0,5 0 0,25
B 0 1 0,5 0 0,25
P 0,5 0,5 1 0 0,5
Q 0 0 0 1 0,5
X 0,25 0,25 0,5 0,5 1

Esta es entonces la matriz de varianzas y covarianzas o también conocida
como: la “Matriz var-covar”. Pero como lo que se necesita conocer son los
coeficientes de consanguinidad de un individuo (Fx), y los coeficientes de
parentesco entre dos individuos determinados (fx,y), €s necesario emplear
las siguientes formulas (Ruales, Manrique, & Ceroén, 2007):

Fy=6%-1

Donde,
Fx = Coeficiente de consanguinidad del individuo X

82x = Varianza del individuo X

1
fy =2 * dxy
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Donde,
fx,y = Coeficiente de parentesco entre los individuos X y Y

dx,y = Covarianza entre el individuo X y el individuo Y

Teniendo en cuenta esto, solo basta calcular los Fx y fx,y para todos los

individuos involucrados en la matriz:

[ ] FA:1_1:0

Fp=1-1=0
Fp=1-1=0
Fp=1-1=0
Fy=1-1=0

i fA,B:%(O)ZO

1
fA,P == E (0,5) = 0,25

1
fA,Q = E 0)=0

1
fA,X = E (0,25) = 0,125
1
fB,P = E (0'5) =0,25
1
frg =3 (0) =0
1
fB,X = E (0,25) = 0,125

1
fP,Q :E 0)=0
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1
fP,X = E (0,5) = 0,25
1
fQ,X == E (0,5) == 0,25
Progenitores
°« - o - A B o P Q
Animal A B P Q X
A o 0 0,25 0 0,125
B 0 0 0,25 0 0,125
P 0,25 0,25 0 0 0,25
Q 0 0 0 0,25
X 0,125 0,125 0,25 0,2 o
Ahora si se tiene construida la que se denomina “Matriz de

consanguinidad y parentesco”, en la que en las casillas de la diagonal se

tienen los coeficientes de consanguinidad (Fx) de cada uno de los

individuos del pedigri (que para este ejemplo son iguales a cero, ya que

ninguno es consanguineo y por lo tanto no hay ancestros comunes en el

pedigri) (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007).

En cuanto a los coeficientes de parentesco (f), se puede decir, por

ejemplo, que existe un 12,5% de probabilidad de que los genes de Ay X

sean iguales (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007).

En la practica es de importancia conocer la relacién de parentesco entre

los individuos, entre otras razones (Facultad de Ciencias Veterinarias-

Universidad Nacional del Nordeste, s.f.):
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Por ejemplo, para conocer el precio que se puede pagar por un animal
que tiene un pedigri similar a otro vendido recientemente, a un alto

precio.

Otro uso seria para medir caracteres como la calidad de las reses, que
no pueden ser evaluadas hasta después de la muerte del animal. En
este caso la evaluacién de la res de algun pariente cercano, podria dar
un indicador de lo que daria el individuo en cuestion. El valor de un
pariente en este caso, seria proporcional al grado en que estarian
emparentados los dos animales; esto es utilizado corrientemente en

las pruebas de testaje de cerdos reproductores hibridos terminales.

Para aprovechar el patrimonio genético de individuos que no estan
disponibles para la reproduccién (por haber muerto, edad avanzada,
distancias, etc.). Se puede utilizar uno de sus parientes, con base en
el coeficiente de parentesco, que nos indica que fracciones de los genes

del individuo puede ser de hecho aprovechada.

Cuando se desea conocer el valor genético de un individuo de cuyo
desempefio se tiene poca o ninguna informacion, pero que tiene un
pariente préximo con registros conocidos. Por ejemplo, si una vaca
producia 1000 kg de leche por encima de la media de la poblacion
base, se espera que sus hijas puedan producir el equivalente a 500 kg
por encima de la media de la poblacidon ya que ambas poseen el 50 %

de genes en comun.

Es importante tener en cuenta que estas diferencias son tedricas ya

que los efectos del azar en la formacion de los gametos, de los efectos
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genéticos no aditivos y de los efectos ambientales pueden resultar en

variaciones mayores a las esperadas.

Efectos de la consanguinidad

La consanguinidad tiene varios efectos, pero el mas importante y del cual
derivan todos los otros es un aumento en la homocigosidad: un aumento
en el numero de loci homocigotos en los individuos consanguineos, y un
incremento en la frecuencia de genotipos homocigotos en una poblacién
consanguinea. Sin embargo, es importante aclarar que la consanguinidad
no aumenta el nimero de alelos recesivos en una poblacion, sino que
solamente los trae a la luz (se expresan fenotipicamente) por el aumento
de la homocigosis (Facultad de Ciencias Veterinarias- Universidad

Nacional del Nordeste, s.f.).

Una consecuencia del aumento de la homocigosidad causada por la
consanguinidad, es una gran prepotencia en los individuos
consanguineos. Se define prepotencia como la habilidad de un individuo
de producir una progenie cuyo rendimiento o comportamiento es
especialmente parecida a la suya propia y/o es especialmente uniforme
(Facultad de Ciencias Veterinarias- Universidad Nacional del Nordeste,
s.f.).

Por causa de que los individuos consanguineos tienen menor cantidad de
loci heterocigotos que los no consanguineos, ellos no pueden producir
tantas clases de gametos diferentes; el resultado es una menor cantidad
de cigotos diferentes, y en consecuencia una menor variacién en las crias.

Veamos un ejemplo hipotético para comparar un individuo consanguineo
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homocigoto en tres o cuatro loci que afectan a un determinado caracter,
VErsus uno no consanguineo homocigoto en solo uno de cuatro loci (Figura
11) (Facultad de Ciencias Veterinarias- Universidad Nacional del

Nordeste, s.f.):

Individuo Consanguineo Individuo No Consanguineo

Gametos: | ascd AbCd

///¢ i\\\

ABCD ABCd AbCD AbCd Abcd ABCd AbCD

abCd

Figura 11. Ejemplo del numero de gametos que se pueden obtener de
individuos consanguineos y no consanguineos. Recuperado de Facultad
de Ciencias Veterinarias- Universidad Nacional del Nordeste (s.f.).

Se deduce claramente que el individuo consanguineo produce menos
gametos diferentes y por lo tanto menos cigotos con combinaciones
diferentes que el no consanguineo. Aunque el ejemplo considera
solamente cuatro loci, el mismo principio se aplica con un nimero mayor
de loci, tipico de los caracteres poligénicos (Facultad de Ciencias

Veterinarias- Universidad Nacional del Nordeste, s.f.).
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Otro de los efectos de la consanguinidad es la expresion de alelos
recesivos indeseables con efectos mayores. Es verdad que esos efectos
son causados por alelos recesivos que frecuentemente salen a la luz en
poblaciones consanguineas, pero la consanguinidad no crea alelos
recesivos indeseables ellos deben estar presentes en la poblacién; la
consanguinidad por si misma simplemente incrementa la homocigosis, y
lo hace sin considerar si las combinaciones homocigotas formadas
contienen alelos dominantes o recesivos, por lo tanto incrementa la
probabilidad de que alelos recesivos se vuelvan homocigotos y se
expresen (Facultad de Ciencias Veterinarias- Universidad Nacional del

Nordeste, s.f.).

Por ejemplo, si consideramos una anomalia conocida como la hernia
diafragmatica, defecto congénito (ocurre durante el desarrollo fetal) del
diafragma del perro. El alelo recesivo que causa el problema se encuentra
en una baja frecuencia en la poblacion general, de manera que las
probabilidades de que cualquier apareamiento no consanguineo de lugar
a este defecto, es extremadamente baja; sin embargo, si un perro que
posee el alelo recesivo es apareado con una de sus hijas, es mucho mas
alta la posibilidad de producir un cachorro afectado (Facultad de Ciencias

Veterinarias- Universidad Nacional del Nordeste, s.f.).

La consanguinidad incrementa la incidencia de la expresién de genes
recesivos indeseables, y si bien eso es un problema, también es posible
utilizar este método combinado con seleccion para eliminar estos de una
poblacién. La expresion de genes recesivos indeseables con genes

mayores particularmente letales y subletales, es una consecuencia muy
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visible de la consanguinidad; es un ejemplo de los efectos que puede
tener la consanguinidad sobre ciertos caracteres heredados por herencia
simple (Facultad de Ciencias Veterinarias- Universidad Nacional del

Nordeste, s.f.).

Menos obvia es la expresion de alelos recesivos indeseables que influyen
en los caracteres poligénicos. El efecto individual de esos genes es
pequefo, pero tomados todos en conjunto pueden disminuir
significativamente el desempefo de los individuos consanguineos, muy
notables en caracteres como la fertilidad o la supervivencia. Este
fendmeno es conocido como depresion consanguinea, y es un resultado
directo de la expresidén de combinaciones homocigotas de alelos recesivos
desfavorables. Es uno de los inconvenientes del uso del método y se
traduce negativamente en los siguientes aspectos (Facultad de Ciencias

Veterinarias- Universidad Nacional del Nordeste, s.f.):

e Baja de fertilidad

e Menor prolificidad

e Menor viabilidad. Altos porcentajes de mortandad al comienzo de la
vida (perinatal, abortos)

e Bajos indices de desarrollo

e Menor tamafio en el animal adulto

e Menor vigor (menor capacidad de enfrentarse al ambiente)

En la Tabla 16 se muestran algunos ejemplos de los efectos de la

consanguinidad en animales domésticos (Vilela, 2014).

Tabla 16. Efectos de la consanguinidad sobre algunos caracteres
productivos en especies domésticas.
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Especie Raza Caracter Depresién consanguinea,
expresada como el cambio
por cada 1% de incremento
de consanguinidad del
individuo.
Vacuno Holstein Produccién de leche -29,6 kg
lechero Produccion de grasa -1,08 kg
Produccion de -0,97 kg
proteina + 0,012 kg
Score de células
somaticas
Vacuno de Hereford Tasa de prefez -0,23%
carne Peso al destete -0,47 kg
(como caracteristica
de la madre)
Oveja Corridale Peso de velldn -0,017 kg
Peso al destete -0,111 kg
Sobrevivencia de -0,028 %
cordero

Recuperado de Vilela (2014).

Sin embargo,

existen

contribuciones

positivas de la

endocria,

principalmente desde el punto de vista de la produccién de pie de cria
(utilizando consanguinidades moderadas), con el fin de mantener un alto
grado de parentesco con algun animal sobresaliente en lo que se
denomina “cruzamiento en linea”; la finalidad de este tipo de cruzamiento
no es aumentar la homocigosis, sino retener la mayor cantidad de genes

posible de un animal sobresaliente (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007).

CRUZAMIENTO O EXOCRIA
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Recordemos que dentro de las diferentes herramientas que permiten a
los criadores, empresarios, y profesionales del sector agropecuario
optimizar o mejorar las diversas caracteristicas productivas,
reproductivas, de calidad, conformacién o de tipo al interior de los
diferentes sistemas de produccién animal, se encuentra la planeacién de
los apareamientos de los reproductores existentes; esta se realiza con el
objetivo de mejorar o mantener los niveles de productividad de una

empresa pecuaria.

Dentro de los sistemas de apareamiento, los sistemas de consanguinidad
o endocria se emplean frecuentemente para aquellas caracteristicas de
alta heredabilidad, en donde el efecto que tiene la genética en su
expresion es alto; principalmente para efectos de produccién de pie de
cria, o conformacion de familias genéticas ya sea desde el punto de vista
experimental o comercial. Sin embargo, cuando en un sistema productivo
el efecto que tiene la genética en la expresidon de las caracteristicas a
mejorar es bajo (es decir en caracteristicas de baja heredabilidad), se
hace necesario mejorar el efecto genético; para ello se realizan los
apareamientos de genéticas diferentes, con el objetivo de explotar el
fendmeno de “heterosis” o “vigor hibrido” (Ruales, Manrique, & Cerdn,
2007).

Este fendmeno se desencadena a partir del cruzamiento o apareamiento
de genéticas que no tienen similaridad entre ellas, las cuales generan
animales “cruzados”, o los que se conocen comercialmente como
animales F1; de tal manera que entre mayor sea la distancia genética que
exista entre los padres (diferentes razas, especies, lineas, etc.), mayor

sera el efecto de heterosis obtenido. Es importante resaltar que en estos
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sistemas de apareamiento se busca explotar especificamente los efectos
no aditivos, es decir, el efecto de la interaccidon que existe entre los genes

de las diferentes genéticas (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007).
Definicidn y clasificacion

Se denomina cruzamiento al sistema de apareamiento entre individuos
gque presentan entre si un coeficiente de parentesco menor que el
promedio de la poblacién. Desde el punto de vista del mejoramiento
genético animal, cruzamiento es el apareamiento de animales
pertenecientes a razas diferentes; como es el caso de apareamientos de
toros Holstein con vacas cebuinas, cuyo producto se denomina mestizo.
En cambio, el apareamiento entre individuos pertenecientes a especies
diferentes se denomina hibrido, como es el caso del caballo (Equus
caballus) con una asna (Equus asinus), cuyo producto es una mula (Ossa,
2003).

Segun Ruales et al., (2007), los efectos de la exocria o cruzamiento son
opuestos a los de la consanguinidad o endocria, ya que lo que se produce
es un aumento en la heterocigosis; de tal manera que se considera que
la efectividad de un cruzamiento depende de la Heterosis que exprese.
Con base en este concepto, los sistemas de cruzamiento se clasifican en

dos grandes grupos:

e Cruzamientos terminales; en los que se busca maximizar la

heterosis obtenida.

e Cruzamientos secuenciales; en los que se busca maximizar el uso

de los animales cruzados con el objetivo de mantener la heterosis.
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Heterosis

La heterosis expresa la superioridad que presentan los animales cruzados
con respecto a los animales de las razas parentales, siendo ellos de
genéticas diferentes; esta diferencia puede ser positiva, negativa o ser

nula en el caso que no haya heterosis (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007).

De acuerdo con lo planteado por Ossa Saraz, (2003), las bases genéticas
de la heterosis no se han determinado con certeza; sin embargo, se han
desarrollado tres teorias diferentes que explican en parte sus fendmenos:
la dominancia, la sobredominancia y la epistasis. El tipo de accién génica
de dominancia se caracteriza porque el gen dominante no deja actuar al
recesivo, por lo que los individuos homocigotos dominantes presentan el

mismo fenotipo de los individuos heterocigotos.

Por su parte, el fendmeno de la sobredominancia explica que el individuo
heterocigoto es superior fenotipicamente a los homocigotos, bien sean
dominantes o recesivos. Por ejemplo, cuando se desarrolla una linea,
estirpe o raza, generalmente esta se vuelve homocigoética debido al azar
para algunos genes dominantes favorables, o algunos recesivos no
favorables; a su vez es posible que otra raza, linea o estirpe no sea
homocigota para los mismos genes indeseables recesivos, y por lo tanto
cuando se cruzan dos razas AAbb x aaBB generan hijos AaBb, que tienen
un gen dominante en cada par de alelos, y por eso se espera que sean
mas vigorosos o productivos que cualquiera de sus progenitores. De esta

manera, se considera que la heterosis en parte es el resultado de que los
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alelos con dominancia ocultan los efectos de los genes recesivos (Ossa,
2003).

La epistasis hace referencia a la interacciéon entre genes no alélicos, es
decir que para que se genere el fendomeno de epistasis deben existir
minimo dos pares de genes no alélicos interactuando. Existen muchos
tipos de acciones epistaticas entre los genes, pero sus efectos con relacidon
a los caracteres cuantitativos son dificiles de estimar debido al gran
nimero de genes que influyen en los caracteres de importancia

econémica (Ossa, 2003).

De acuerdo con Ruales et al., (2007), la heterosis se cuantifica de la

siguiente manera:

Donde,
H = heterosis o vigor hibrido
C = promedio de las progenies cruzadas

P = promedio de los animales de las razas puras (promedio de los padres)
Ejemplo:

En el cruzamiento de vacas Holstein cuya produccion diaria de leche es
en promedio de 27 Lt, con Pardo Suizo cuya produccion diaria es de 13
Lt, se produjeron hembras Fi cuya produccién diaria es de 22 Lt. éCual es
la heterosis obtenida en este cruzamiento? (Ruales, Manrique, & Cerodn,
2007).
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H = 22— (27-;13) * 100
- 27 +13
2
H=10%

Dependiendo de la caracteristica a mejorar, se reportan valores de
heterosis como maximo de 15%; sin embargo, en teoria se reportan
valores de heterosis negativa cuando por ejemplo se cruzan animales
portadores de genes letales o semiletales; sin embargo, este tipo de
heterosis no es comun en animales, ya que por lo general los genes con

efectos indeseables son recesivos (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007).

Por otra parte, se considera que lo que es deseable en una caracteristica
determina cuando la heterosis es positiva o negativa con respecto a los
intereses del productor; por ejemplo, si la pequefez es deseable en una
especie, el aumento en la talla podria considerarse negativo desde el

punto de vista productivo, pero positivo desde el punto de vista bioldgico.

De acuerdo con lo planteado por Ruales et al., (2007), la heterosis se
puede clasificar de dos maneras: la heterosis individual, que se estima
cuando se tienen padres “puros” generando un animal cruzado; y la
heterosis paternal que se estima cuando uno de los padres es un animal
cruzado. Como generalmente la hembra cruzada es la que se utiliza, se

habla entonces de heterosis materna.

Habilidad combinatoria
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El cruzamiento hace mencién al apareamiento de animales de genética
diferente (raza, estirpe, linea, etc.) para producir hibridos o animales Fi
(Ossa, 2003).

En estos cruzamientos se busca explotar especificamente los efectos no
aditivos, es decir, el efecto de la interaccion que existe entre los genes de
las diferentes genéticas. De manera que, desde el punto de vista del
mejoramiento se buscan las parejas que den los mejores cruces entre

todos los cruces posibles (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007).

La magnitud de la mejora que pueda obtenerse con seleccidén entre cruces
depende de la cantidad de variacién que exista entre ellos. Esto requiere
el conocimiento de la habilidad combinatoria de cada una de las genéticas;
esta aptitud se puede cuantificar de dos maneras (Ruales, Manrique, &
Ceron, 2007):

1. La valoracién promedio de la genética analizada en todos los cruces,
lo que se conoce como habilidad combinatoria general que se cuantifica
como la desviacidon que tiene el promedio de todos los cruces que
tienen a esa genética como parental, con respecto a la media de todos

los cruces.
2. La valoracion de un cruce en particular, lo que se conoce como
habilidad combinatoria especifica que se cuantifica como la desviacion

de ese cruce en particular con respecto a la media de todos los cruces.

En términos estadisticos, las habilidades combinatorias generales son los

efectos principales en un arreglo factorial, y la habilidad combinatoria
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especifica es la interaccidon. De acuerdo con (Ruales, Manrique, & Ceron,
2007), el efecto de un cruzamiento entre dos genéticas A y B puede

expresarse como:

(X —X) =HCG4+ HCGg + HCE,g
Donde,
X = valor de un cruce
X= valor promedio de todos los cruces
HCGa= habilidad combinatoria de la genética parental A
HCGg= habilidad combinatoria de la genética parental B

HCEas= habilidad combinatoria especifica del cruce AB

Se considera que la mejora que se obtenga de las genéticas utilizadas en
un cruzamiento con respecto a su habilidad combinatoria general,
depende de la varianza aditiva que tengan esas genéticas; de manera que
cualquier otra mejora que haga uso de la varianza no aditiva proviene de
la habilidad combinatoria especifica. Por lo tanto, se deduce que para
poder obtener los mejores cruces estos deben realizarse primero para
conocer cual es el mejor, y aqui radica una de las principales desventajas
que presentan los cruzamientos: deben conocerse primero antes de

recomendar cual es el mejor (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007).

Otro de los inconvenientes que se presenta con la implementacion de
cruzamientos es el tiempo que estos requieren, ya que cada uno de ellos
va a representar un intervalo generacional, lo que en el caso de algunos
animales representa un gran lapso (Ej. aproximadamente 6 afios en
bovinos). Ademas, se requiere contar con un buen manejo de la genética,

debido a que se exige el mantenimiento de un reproductor de cada una
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de las genéticas a cruzar, ya sea en pajillas o en sementales (Ruales,
Manrique, & Cerén, 2007).

Estrategia general de los cruzamientos:

De acuerdo con Ruales et al. (2007), cada vez que se desea utilizar un

cruzamiento para obtener el mejoramiento deseado en un sistema

productivo, se deben tener en cuenta los siguientes aspectos:

Definir las condiciones de entorno donde se tendra la nueva poblacion
de animales cruzados.

Escoger las genéticas mas adecuadas para los objetivos establecidos.
Definir las caracteristicas a mejorar genéticamente.

Desarrollar un sistema de registro que permita cuantificar las
caracteristicas a mejorar, y los factores que afecten su expresion.
Establecer un programa de evaluacion de los reproductores,
preferiblemente en las mismas condiciones donde se obtendran sus
progenies.

A nivel regional y nacional, se recomienda utilizar diferentes
alternativas de cruzamiento para poder determinar la mas adecuada,

y econdmicamente la mas ventajosa para los criadores.

Cruzamientos terminales

Los cruzamientos terminales se caracterizan por no hacer uso de los

animales cruzados en los planes de apareamiento de la empresa ganadera

que los genera. Esto implica que estos animales cruzados van a fase
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“terminal”, es decir son animales para sacrificio (Ruales, Manrique, &
Cerdn, 2007). Este sistema de cruzamiento es caracteristico en sistemas
de produccién como la ganaderia de carne y la porcicultura, en donde los

animales cruzados generados van directamente a sacrificio.

Segun Ruales et al. (2007), este tipo de cruzamiento terminal maximiza
la heterosis, pero requiere tener disponibilidad permanente de las
genéticas que generan el cruzamiento. Ademas, restringe el uso de los
individuos cruzados, lo que en algunos sistemas productivos es
ineficiente, por lo cual para mantener al maximo la heterosis se deben
combinar los animales cruzados con genéticas diferentes a las de los

progenitores que generan el Fi.

Cruzamiento terminal de dos genéticas

Sean A y B las dos genéticas que se utilizan para generar los animales

cruzados C:

~
o

En diversos estudios se reporta que este tipo de cruzamiento mantiene la
maxima heterosis, ya que el F; retiene el 50% de heterosis de cada uno
de sus parentales; su desventaja es que requiere mantener o proveerse

permanentemente de las genéticas A y B, ya que los individuos C se
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destinan al sacrificio, y no habria produccién de animales de reemplazo.

s !

Para compensar un poco la ineficiencia presentada con este tipo de
cruzamientos, se busca combinar estos Fi generados con genéticas
diferentes a las de los padres en lo que se denomina Cruzamiento terminal

de tres o mas genéticas (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007).

Cruzamiento terminal de tres o mas genéticas

Sean A y B las dos genéticas que se utilizan para generar los animales
cruzados Ci; de estos individuos Ci se seleccionan generalmente las
hembras para ser apareadas con una tercera genética C, y los animales
restantes se destinan a sacrificio. El producto final de este tipo de
cruzamiento serian entonces los animales C, (Ruales, Manrique, & Ceron,
2007).

A\m
5/ \c

7

2

Si se quisieran utilizar animales cruzados de este Cy, y se desea mantener
al maximo la heterosis, se deben aparear con otro tipo de genética (D) y
asi se pueden mantener los siguientes apareamientos sucesivamente. El
inconveniente de estos cruces terminales es que se necesita estar
proveyendo de las genéticas parentales constantemente, ya que no hay

produccién de animales de reemplazo (Ruales, Manrique, & Cerdn, 2007).
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Ejemplo:

En el cruzamiento de ganado Angus y ganado Brahman cuyos promedios
de peso al destete son de 180 y 145 Kg respectivamente, se produjeron
animales cruzados Brangus que se comercializan para sacrificio con un
peso promedio al destete de 179 Kg aproximadamente; écuadl es el grado
de vigor hibrido obtenido en este cruzamiento? (Ruales, Manrique, &
Ceron, 2007).

Angus = 180 Kg
Brahman = 145 Kg
Brangus = 179 Kg

H =

180 + 145

179 — (180 -; 145)] o
2

H =10,15%
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En el caso que se quieran utilizan animales cruzados Brangus y se desea
mantener al maximo la heterosis, estos se deben aparear con otro tipo
de genética (Ej. Simmental), y asi sucesivamente pero siempre con

genéticas diferentes a las de los parentales.

Cruzamientos secuenciales

Los cruzamientos secuenciales hacen mencién a aquellos apareamientos
gue hacen uso de animales cruzados. Esta es la gran ventaja de este tipo
de apareamientos; tienen su mayor uso en aquellos sistemas productivos
que desean explotar la "“heterosis materna”, entendida como la
superioridad de la hembra cruzada con respecto a la hembra de raza pura.
Sin embargo, es importante tener en cuenta que en este tipo de
cruzamientos la expresion de la heterosis se reduce, pero se puede
incrementar con la combinacién de diferentes genéticas (Ruales,
Manrique, & Cerén, 2007).

Cruzamiento alterno

El cruzamiento alterno es el cruzamiento secuencial de dos genéticas,
alternando en cada generacion el uso de cada una de ellas. La ventaja de
este cruzamiento es la homogeneidad genética que presentan los
animales cruzados (2/3 de la genética del cruzado corresponden a la
genética pura utilizada en su formacion). La desventaja es que solo se
expresa el 33% aproximadamente de la heterosis del cruce terminal
(Ruales, Manrique, & Cerdén, 2007).
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Ejemplo:

Siendo A y B las genéticas que generan los individuos Ci cruzados
(Ruales, Manrique, & Ceroén, 2007):

A

\m
a/ \c
/’

A

Cruzamiento rotacional

De acuerdo con Ruales et al. (2007), cruzamiento rotacional es el
cruzamiento secuencial de tres o mas genéticas, en el cual, y como su

nombre lo indica, se rota el uso de las genéticas en cada generacion.

A\CI
B/ \c;
C/A>\04

P

B

\c_-.
7

c

Este tipo de cruzamiento se utiliza para tratar de mantener al maximo la

heterosis, pero genera heterogeneidad genética en los animales cruzados,
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y a diferencia del cruzamiento terminal de tres o mas genéticas, en este
tipo de cruzamiento si se utilizan y se rotan las genéticas parentales entre

si generacion a generacion (Ruales, Manrique, & Cerdén, 2007).

Hasta el momento se ha visto que la maxima heterosis se obtiene en los
cruzamientos terminales, pero en algunos sistemas de produccion es
frecuente la necesidad de hacer uso de animales cruzados cuando no se
tiene disponibilidad constante de la genética pura parental, lo cual genera
una pérdida de heterosis. Una formula general para predecir la retencion
de la heterocigocidad inicial, es decir que tanta de la heterosis del Fi se

retiene en los siguientes cruzamientos es (Ruales, Manrique, & Ceron,
2007):
RH=1- Z P?

Donde,
Pi = fraccion de cada una de las genéticas que componen al animal

cruzado.
Ejemplo:
Un animal trihibrido con proporciones genéticas V2, Va, y Va

respectivamente, tendrda una retencion de la heterosis de (Ruales,
Manrique, & Cerdn, 2007):

2

w1 )+ (O ()]

RH = 0,625 = 62,5%
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Lo cual indica que el 62,5% de |la heterosis inicial se retiene en el siguiente
cruzamiento; por lo tanto, se puede afirmar que se pierde el 37,5% de

heterosis en el siguiente cruzamiento (Ruales, Manrique, & Ceroén, 2007).

Debido a que no todas las razas tienen la misma habilidad de combinarse
entre si (ya que presentan diversos grados de variacién), esta pérdida o
retencion de heterosis va a ser variable en cada uno de los cruzamientos,
fundamentalmente en los cruzamientos secuenciales que si hacen uso de
animales cruzados, a diferencia de los cruzamientos terminales en donde
se producen animales para sacrificio y éstos retienen el maximo grado de

heterosis posible (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007).
Ejemplo:

Se tienen 2 genéticas A y B, cuyos promedios de producciéon de leche son
21 litros y 15 litros respectivamente. Describa el cruzamiento alterno que
recomendaria para mejorar la produccidn de leche en esta empresa
ganadera, asumiendo que la heterosis inicial es de 9% (Ruales, Manrique,
& Ceron, 2007).

A =21Lt Posibles combinaciones:
B =15 Lt AB
BA

1. Realizar los céalculos para la primera combinacién: AB
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1/2A

A

~
8"

1/28
1/4 A
1/4 8 :
Fi 1/2 A 1/4 A

e Paso 1: estimar el promedio de produccidn de leche de la Fi:

Asumiendo que la heterosis inicial es del 9%:

H=[ — ]*100
o 21;15)
0,09 = + 100
(21;15)

0,09+ 18 + 18 = 19,62 (Promedio de produccion de leche de la Fy).

e Paso 2: estimar la retencién de heterosis para el proximo cruzamiento

(F2):
N2 /1)\?
RH=1- {(z) +(3) }
RH =1 - {0,5625 + 0,0625} = 0,375

0,375 * (0,09) = 0,0338 = 3,38%
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e Paso 3: repetir los calculos para los siguientes cruzamientos:

(19,62 +21

% 0,0338 = l(wTM))l x 100

2

0,038 * 20,31 + 20,31 = 20,99 (Promedio de produccién de leche de la F>).

3\2 /52
RH=1- {(5) +(5) }
RH =1 - {0,1406 + 0,3906} = 0,4688

0,4688 * (0,0338) = 0,0158 = 1,58%

C_(20,99+15)
% 0,0158 = [(Z()Q—JS)]* 100

2

0,0158 * 17,99 + 17,99 = 18,27 (Promedio de produccion de leche de la F3).

Hasta el momento en este ejemplo, hemos visto una sola combinacién de
esas dos genéticas disponibles: AB; sin embargo, asumiendo que esas
dos genéticas son dos razas, no es lo mismo cruzar primero A y B que
cruzar primero B y A, porque los promedios de los padres en cada
cruzamiento van a ser diferentes en cada caso. Por lo tanto, es necesario
realizar los céalculos para el resto de las combinaciones posibles, es decir:
BA para lograr determinar cual de las seis posibles combinaciones dara el

mejor cruzamiento.
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2. Realizar los calculos para la segunda combinacién: BA

B\F’“ ;
A/ \F,
e / >

1/8 A
/88

1

/2 A

>

% 0,09 = [%]* 100

0,09 x 18 + 18 = 19,62 (Promedio de produccién de leche de la Fi)

_(19,62+15

% 0,0338 = l(mTils))l x 100

2

*,

0,0338 * 17,31 + 17,31 = 17,89 (Promedio de produccion de leche de la F3)

_(17,89+21)
% 0,0158 = [(178—9221)1* 100

2

0,0158 * 19,44 + 19,44 = 19,74 (Promedio de produccion de leche de la F3)

Después de revisar los resultados para la ultima generacion obtenida, se
recomienda cruzar las genéticas A y B cruzando primero la F1 con B y
luego la F> con A, para obtener el mejor promedio en la produccidon de

leche.

APLICACIONES

Formacion de razas sintéticas
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Una de las aplicaciones de los cruzamientos en los diferentes sistemas de
produccién animal es la formacion de razas sintéticas, las cuales buscan
fijar la composicién genética de la nueva raza en las siguientes
generaciones. A través del cruzamiento se han generado diferentes razas,
las cuales se utilizan como reproductoras para la generacion de los
animales en los diferentes sistemas productivos (Ruales, Manrique, &
Ceron, 2007).

Ejemplos de estas razas sintéticas son las generadas en bovinos con la
obtencion de animales 5/8 taurinos - 3/8 cebuinos, tal y como es
caracteristica de razas como: Simbrah, Brangus y Gyrolando. Existen
otros ejemplos como el del ganado Santa Gertrudis que es 3/8 Brahman
y 5/8 Shorthorn, el Charbray: 13/16-14/16 Charolais y 2/16-3/16
Brahman, el Beefmaster: 50% Brahman, 25% Hereford y 25% Shorthorn,
y muchas otras razas poseen genes de varias genéticas a su vez como el
Jamaica Hope o el Jamaica Red, que es fruto del apareamiento entre razas
cebuinas, Jersey, Red Poll y Guernsey entre otras (Ruales, Manrique, &
Cerdn, 2007).

Cruzamiento absorbente

El cruzamiento absorbente o encaste es la practica de aparear machos de
genética pura con hembras de genética indeterminada, generacién tras
generacion. En la primera generacion, los animales cruzados tienen 50%
de la genética de su padre puro; en la segunda generacién, los cruzados
tienen 75% de la genética del padre puro; en la tercera generacion, la

proporcién de genética pura es 87.5%; y en una cuarta generacion la
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proporcion incrementa a 93.75%, lo que la mayoria de las asociaciones a

s !

nivel mundial denominan “puro por cruzamiento” (Ruales, Manrique, &
Cerdn, 2007).

Esta ha sido una herramienta por medio de la cual el uso de reproductores
puros transforma una poblacién sin caracterizacién genética, en un grupo
semejante a la genética pura. Sin embargo, en entornos donde se limita
el efecto de la genética en la expresidn de las caracteristicas, se ha hecho
un mal uso de este cruzamiento al tratar de incorporar esta genética en
ese entorno a través del encaste; y por lo tanto cuando el animal alcanza
cierto grado de “pureza”, la limitante del entorno no permitira que se

exprese (Ruales, Manrique, & Cerén, 2007).

CONCLUSIONES

El mejoramiento genético se constituye como una de las herramientas
fundamentales dentro de los procesos de optimizacidén de los sistemas de

produccién animal en la actualidad.
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El objetivo general del mejoramiento genético es lograr una poblacién de
animales con caracteristicas genéticas deseables, determinadas
fundamentalmente por el mercado donde se comercializaran los

productos y el tipo de explotacion.

Para poder implementar un programa de mejoramiento genético es
fundamental tener conocimiento de la composicidon genética del recurso
animal disponible en los diferentes sistemas de producciéon, ademas de
conocer el efecto que tiene esa genética sobre la expresion de las

caracteristicas a mejorar.

La variacién fenotipica de cualquier caracteristica de interés zootécnico
esta influenciada tanto por el efecto de la variacion genética, como por el

efecto de la variacion ambiental.

Los parametros genéticos (heredabilidad, repetibilidad y correlacion
genética), permiten cuantificar el efecto de la genética en la expresion
fenotipica de las caracteristicas de interés dentro de un programa de

mejora animal.
El principal parametro genético en un programa de mejoramiento es la
heredabilidad, ya que determina la cantidad de variacién en una

caracteristica que se debe al efecto directo de los genes.

La repetibilidad se define como la correlacién que existe entre diferentes

registros para un caracter en particular, o como la expresién del mismo
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caracter en diferentes épocas de la vida productiva de un mismo

individuo.

La correlacion permite cuantificar el grado de asociacion que existe entre

dos caracteristicas desde el punto de vista genético.

Las dos herramientas fundamentales del mejoramiento genético animal
son la seleccion de reproductores y los sistemas de apareamiento; de
estas dos estrategias, la Unica capaz de alterar la frecuencia de los genes

es la seleccion.
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