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RESUMEN

Meéxico es uno de los principales paises productores de carne bovina a nivel mundial
existiendo por lo tanto una gran necesidad de comparar y optimizar estrategias alternativas
para el diseno de programas mas eficaces. En los ultimos afios diversos estudios han
demostrado que la seleccion gendémica ofrece grandes ventajas para realizar mejoramiento
genético de una manera mas eficaz; por lo que en este estudio se evalu6 en bovinos
mexicanos productores de carne la respuesta a la seleccion en programas tradicionales
(usando registros productivos y genealogias-procedimientos BLUP) y en programas que
incorporan seleccion gendmica usando modelos matematicos deterministicos basados en el
indice de seleccion utilizando diversos programas (tradicional, tradicional - gendmico,
genomico y dos etapas) y criterios de seleccion (reproductivo, carnico y completo) asi
como diferentes tamafios de poblacion de referencia (1000, 5000 y 10000) y de candidatos
(500, 5000 y 20000). Nuestros resultados sugieren que es conveniente utilizar para las
poblaciones mexicanas de bovino de carne el esquema tradicional - gendmico con una TPR
de 5000 y TPC de 5000 debido a que existen mayores progresos genéticos; sin embargo no
hay que dejar de lado que el utilizar el programa gendémico y dos etapas proveen de
ventajas cercanas a las obtenidas con el tradicional - genémico y con estas ademas existen
ventajas economicas. Para México es necesario optimizar el nimero de animales que
conforman la TPR por lo que en trabajos posteriores se investigara y calcularan los tamafios
mas adecuados que minimicen los costos y que al mismo tiempo maximicen el progreso
genético.

Palabras clave: Bovinos productores de carne, seleccion gendémica, programas de

seleccidon
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INTRODUCCION
El mejoramiento genético de bovinos productores de carne (MGBC) se ha utilizado
para mejorar la eficiencia en la produccion de esta especie. A partir del afio 2006 se ha
estado incorporando en forma muy répida la selecciéon gendmica (GS) como una tecnologia

que ofrece muchas ventajas para realizar el MGBC de modo mas eficaz (Miller, 2010).

La GS es distinta de los métodos tradicionales de seleccion donde la informacion
del fenotipo y del pedigri son combinados para con ello obtener los valores de cria
predichos (EBV) (Toosi et al., 2010). En cambio, la GS usa arreglos (chips) de ADN de
alta densidad (HD) que cubren todo el genoma basados en el uso de miles de polimorfismos
de nucleotido tinico (SNP) para genotipificar los individuos y permitir predecir el valor de
cria gendmico (GBV), en donde se asume que todos los genes que controlan la
caracteristica a mejorar estdn asociados en desequilibrio de ligamiento (LD) con al menos

un marcador SNP (Zhang et al., 2011).

Las ventajas del uso de la GS en bovinos productores de carne es que posibilita la
evaluacion del valor genético nivel individual, valora poblaciones con caracteres con baja
heredabilidad o que son dificiles de medir y particularmente permite identificar
reproductores de alto valor de cria a edades tempranas lo que permite incrementar las tasas
de mejoramiento al afio y reducir los costos de mantenimiento de toros para inseminacion
artificial. Adicionalmente permite conocer las relaciones genéticas de animales que tienen

pedigri incompleto o no presentan pedigri (Montaldo et al., 2012; Miller, 2010).

El éxito de la GS depende de la precision con que el GBV pueda ser predicho en los

candidatos seleccionados, dependiendo esta precision de dos parametros: la proporcion de



varianza genética aditiva explicada por los SNP y la precision con que son estimados los
efectos de los SNP sobre las caracteristicas de interés (Goddard y Hayes 2009, Goddard et
al., 2010). La precision del GVB se define como la correlacion entre los GBV y los valores
de cria verdaderos (Zhang et al., 2011), y se encuentra influida por la heredabilidad,
niumero de segmentos cromosomicos independientes en la poblacion (Mewissen et al.,
2001), la relacion (genealogica) entre los candidatos seleccionados y la poblacion de

referencia (Schefers y Weigel 2012).

Existen diferentes métodos para estimar el GBV los cuales dependen de distintas
suposiciones sobre las varianzas de los efectos de los SNP a lo largo de un segmento
cromosdmico: varianzas homogéneas (BLUP, GBLUP) o heterogéneas (Bayes) (Hayes

2011; Meuwissen et al., 2013)

Con la reciente disponibilidad de arreglos de alta densidad y con los bajos costos en
la genotipificacion de un gran nimero de animales se ha buscado incorporar la informacion
de los marcadores genéticos en los programas de mejoramiento. Un método de modelacion
deterministico que permite incluir la informacion con este fin es el indice de seleccion. Para
estimar el efecto de usar el GBV se emplea el indice llamado pseudo-GBLUP (Dekkers

2007)

En México, existe una gran necesidad de hacer MGBC para incrementar
significativamente y en forma eficaz la produccion en respuesta a la demanda; ya que

México es uno de los principales paises productores de carne bovina a nivel Latinoamérica

(FAO, 2012).



ANTECEDENTES

PRODUCCION DE BOVINOS DE CARNE EN MEXICO.

En México la ganaderia de bovinos de carne es una de las principales actividades
agropecuarias debido a que es uno de los principales paises productores de carne bovina a
nivel Latinoamérica, ocupando el tercer lugar de la produccion de la region (13.4%)

después de Brasil (68.3%) y de Argentina (18.4%) (FAO, 2012).

En México existen 23.3 millones de cabezas de bovinos de carne, de los cuales de 8
a 9 millones son sacrificados para producir 1.8 millones de toneladas anuales de carne
(INEGI 2011, Financiera rural 2012). La produccion de bovinos de carne se encuentra
distribuida por todo el territorio nacional, existiendo relaciones entre los sistemas de
produccion y los factores climaticos, lo que origina que los costos y los niveles de
productividad varien de una region ganadera a otra (Peel et al., 2010; Financiera rural

2012)

Las principales regiones ganaderas son la arida y semi-arida, templada y tropical
(seco y humedo). La region arida y semi-arida se encuentra localizada en los estados de
Baja California, Baja California Sur, Sonora, Chihuahua, Coahuila, Durango, Nuevo Leén,
San Luis, Zacatecas, Aguascalientes y Guanajuato. En esta region predominan las razas
europeas puras como Hereford, Angus y Charolais, ademas de que su produccién se orienta
a la cria de becerros para la exportaciéon o para engorda (INEGI 2011; Financiera rural

2012)

La region templada abarca los estados de Tlaxcala, México, Michoacan, Oaxaca,

Querétaro, Guerrero, Jalisco e Hidalgo. En esta region predominan las razas cebuinas y su
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cruza con razas europeas, ademas de que se emplea la cria, desarrollo y engorda de bovinos

en sistemas de tipo extensivo (INEGI 2011; Financiera rural 2012)

La region tropical (seca y humeda) se encuentra localizada en los estados
localizados en la peninsula de Yucatan, incluyéndose Campeche, Tabasco, el norte del
Golfo de México (Veracruz, Tamaulipas) y partes de la costa del océano Pacifico (Sinaloa,
Nayarit, Colima, Guerrero, Oaxaca y Chiapas). En esta region predominan razas cebuinas y
su cruza con europeas, convirtiéndose ademas en una zona proveedora del abasto nacional
de carne, de becerros para engorda y de ganado de doble propoésito (carne y leche) (Peel et

al., 2010; INEGI 2011 y Financiera rural 2012)

La producciéon en México de bovinos de carne se desarrolla bajo diferentes procesos
productivos, sistemas de manejo, socioecondémicos, agroecologicos y finalidades de
explotacion; aportando en conjunto el 51.7% de la produccidon nacional los estados de
Veracruz, Michoacan, Tamaulipas, Durango, Jalisco, Chiapas, Baja California, Sinaloa,
Chihuahua y Jalisco; mientras que el 48.3% adicional es aportado por las demds entidades
federativas (CONARGEN 2010; Peel et al., 2010; Financiera rural 2012). A nivel nacional
la ganaderia de carne comprende principalmente la produccion de novillos para abasto, la
cria de becerros para la exportacion y la produccion de pie de cria, siendo los sistemas
basicos de produccion el intensivo o engorda en corral y el extensivo o engorda en praderas

en las diferentes regiones del pais (Gamboa-Mena et al., 2005).

Las razas de bovinos empleadas en la produccion carnica en México son: Angus,
Brangus, Brangus rojo, Braford, Brahman, Beefmaster, Charbray, Charolais, Chianina,

Devon, Gelbvieh, Hereford, Limousin, Santa Gertrudis, Simmental asi como las criollas:

11



Del golfo, de la Sierra Madre Occidental (corefio), del Desierto de Baja California
(Chinampo) y de las montafias del Norte (criollo de rodeo) (SAGARPA 2012; SAGARPA

2014).

PRINCIPALES SISTEMAS DE PRODUCCION DE BOVINOS DE CARNE
MEXICANOS

Sistema vaca-becerro
Existen tres principales actividades de produccion en el sistema vaca-becerro:

exportacion, produccion local y doble proposito (Peel et al., 2010).

Exportacion: Bovinos para exportacion (mayoritariamente a Estados Unidos) son
producidos en la region norte del pais, perteneciendo a las razas britdnicas y continentales
las cuales no pueden poseer mas de 3/8 de raza cebl. Anteriormente Unicamente los
novillos eran exportados a los Estados Unidos, sin embargo con la reciente facilidad y los
bajos costos en la esterilizacion de hembras un gran niumero de novillas son exportadas

especialmente cuando los precios son altos (Peel et al., 2010).

Produccion Local: Gran parte de la produccion de bovinos de carne en areas
tropicales son destinados para el mercado local. En México la amplia gama climatica y los
sistemas de manejo tienden a favorecer el uso de animales cebu, lo que resulta en la

produccion de animales menos deseables al mercado Estadounidense (Peel et al., 2010).

Doble proposito: Este sistema de produccion es practicado en la region templada y
tropical de México a través del uso de animales cruzados con cebu y alguin tipo de raza

lechera, tradicionalmente con Brown Swiss (Peel et al., 2010).
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Sistema engorda

El sistema de engorda en México difiere marcadamente entre regiones, estando estas
diferencias en funcion de las variaciones en los mercados regionales, preferencias carnicas,
fuentes del ganado, viabilidad de alimentos, nivel tecnologico de las explotaciones,
actividades agricolas e impacto del comercio internacional (Méndez et al., 2009; Peel et al.,
2011). El incremento en la demanda de carne y el cambio rapido en las preferencias del
cliente por carnes de mayor calidad han originado la expansiéon de los sistemas de
produccion semi-intensivos € intensivos en México, particularmente en los estados
localizados al sur del pais. Existen dos sistemas de produccion semi-intensivos: 1) animales
finalizados en confinamiento a los 70-110 dias y 2) animales finalizados usando forraje de

alta calidad y/o suplementacion con pasto (Peel et al., 2011).

En México la mayoria de los animales entran a la engorda a los 240-280 kg. Las
novillas presentan pesos menores (230-260 kg) en comparacion con los machos (250-280
kg), pero al finalizar la engorda las hembras alcanzan pesos de 350 kg mientras que los

machos alcanzan los 450 kg (Peel et al., 2011).

Raciones y practicas alimentarias

En la mayoria de las engordas mexicanas se emplea un régimen alimenticio el cual
se comienza con la administracion de raciones en las cuales son incrementadas las
intensidades gradualmente a través de tres o cuatro etapas, mientras que en la minoria se
incrementan las intensidades lentamente. Las raciones se encuentran conformadas de
manera generalizada por una proporcion de energia, forraje, proteina, grasa, melaza y pre

mezcla (Peel et al., 2011).
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MEJORAMIENTO GENETICO ANIMAL

El mejoramiento genético animal (MGA) consiste en aplicar principios biologicos,
econdmicos y matematicos, con el fin de encontrar estrategias 6ptimas para aprovechar la
variacion genética existente en una especie de animales en particular para maximizar su
mérito. Esto involucra tanto la variacion genética entre los individuos de una raza, como la
variacion entre razas y cruzas (Montaldo y Barria, 1998)

En los bovinos de carne las evaluaciones genéticas se fundamentan en el andlisis de
caracteristicas de crecimiento, reproductivas y de calidad de la canal, ya que desde el punto
de vista de produccion animal, son caracteristicas econdmicamente importantes que estan
influenciadas principalmente por dos factores: el genético que es el conjunto de genes que
actuan para el incremento o decremento de una caracteristica en particular y el ambiental
que son los aspectos externos que influyen en el crecimiento, reproduccion y

mantenimiento de los animales (CONARGEN 2010).

SELECCION DE BOVINOS DE CARNE

En los bovinos de carne los hatos son mejorados a través de la seleccion de aquellos
animales que presentan las caracteristicas mas deseables las cuales se encuentran

condicionadas por la demanda del mercado (Gillespie 1997).

Segtn la BIF (Cundiff et al., 2010) las principales caracteristicas que son evaluadas en los

bovinos de carne son:
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Fertilidad y Reproduccion:

Duracion de la gestacion: Numero de dias entre el dia de concepcion y el dia parto

Intervalo de parto: Numero de dias entre el mas reciente y el segundo mas reciente
parto.

Facilidad de parto: La facilidad de parto es expresada como la diferencia entre
individuos en la proporcidn de partos sin asistencia.

Tasa de Prefiez: Proporcion de hembras que conciben un ternero a los dos afios de
edad.

Habilidad de permanencia (stayability): Probabilidad de que una vaca permanezca
en el rebafo al menos hasta los seis afnos de edad. La estabilidad es una prediccion indirecta
de la fertilidad de la hembra.

Area pélvica: La dificultad del parto o distocia se presenta en mayor proporcion a
los dos afios de edad, edad a la cual ocurre el primer parto. Las investigaciones indican que
el tamano del ternero (peso al nacimiento) y el tamafio del canal pélvico son los mayores
contributarios a la dificultad de parto. Como resultado los productores emplean la medida
del area pélvica (evaluada al afio de edad) como una medida para reducir la incidencia de
dificultad de parto.

Circunferencia escrotal: La circunferencia escrotal es un indicador de la produccion
espermatica en los machos.

Condicion corporal de la vaca: La condicion corporal de la vaca se encuentra
determinada por sus requerimientos de mantenimiento, nutrientes consumidos y su
produccion anterior; influyendo en el crecimiento, reproduccion, produccion lactea y

duracion de vida de la vaca.
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Ganancia de peso y crecimiento:

Peso de la vaca: Cada vaca debe de ser pesada al menos una vez afio y es un
indicador de los requerimientos nutricionales y los costos de produccion.

Peso al nacimiento: El peso al nacimiento del ternero en relacion con el peso de la
madre es un buen indicador de la facilidad de parto.

Peso al destete: Es usado para evaluar las diferencias en el potencial de crecimiento
de los terneros y la capacidad de produccion lactea de las hembras.

Peso al afo: El peso a los 365 dias o pesos a los 452 y 550 dias son importantes
caracteres que poseen altas heredabilidades y considerables asociaciones genéticas con la
eficiencia en la ganancia diaria de peso postdestete y el rendimiento de la canal.

Altura de la cadera: Es una medida lineal que ayuda a los productores a evaluar la
proporcioén de carne magra y grasa de un individuo. Animales con grandes alturas en la
cadera tienden a ser mas pesados, mas magros y con maduracion tardia, mientras que
animales con pequefias alturas de la cadera tienden a ser delgados, grasosos y con madurez
temprana. La altura de la cadera debe de ser monitoreado para mantener el peso corporal, el
nivel de grasa y la tasa de madurez dentro de los rangos Optimos dictaminados por los

recursos, sistema de produccién y especificaciones del mercado.

Evaluacién de la canal:

Calidad del producto: La calidad se refiere a la apariencia y al sabor de la carne. Los
grados son determinados a través de evaluacion visual de la madurez, marmoleo, color,
firmeza y textura. Generalmente el marmoleo es el factor principal que determina el grado

de calidad.
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Madurez: Es una estimacion de la edad fisiologica de la canal la cual es determinada
a través de la evaluacion del tamafio, forma y osificacion de los huesos y del cartilago asi
como el color y textura de la carne.

Marmoleo: El deposito de grasa intramuscular en la carne es un factor determinante
del grado de calidad. El marmoleo es evaluado visualmente en el ojo de la chuleta que esta
presente en la 12 y 13 costilla. El marmoleo contribuye a la terneza de la carne, ademas de
que se encuentra asociado con el sabor de la carne.

Textura de la carne: Se refiere a la aparente finura o grosor del musculo presente en
el ojo de la chuleta.

Rendimiento de la canal o grado de rendimiento (yield grade): Proporcion de carne
que va a ser vendida sin tomar en cuenta los huesos y la grasa.

Espesor de la grasa dorsal: Es un estimador de la de la grasa superficial lo que
permite determinar el rendimiento de la canal. Cuando existe incremento en la grasa
externa el porcentaje de carne para vender disminuye.

Porcentaje de grasa en el rifion, area pélvica y corazon: Cuando se incrementa la
grasa en el area del rifion, area pélvica y en el corazén la cantidad de carne a la venta
disminuye.

Ojo de la chuleta: Es un indicador de la musculatura del animal. Cuando el area del
musculo Longissimus u ojo de la chuleta (ribeye) aumenta la proporcion de carne a vender
aumenta.

Peso de la canal caliente: Es evaluado el peso de la canal al sacrificio el animal.

Evaluacion de la condicion corporal empleando ultrasonido: La tecnologia de
ultrasonido en tiempo real proporciona mediciones precisas de varias caracteristicas

corporales sin tener que ser los animales sacrificados. Estas caracteristicas incluyen el
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espesor de la grasa dorsal evaluados en la 12 y 13 costilla, ojo de la chuleta y el porcentaje
de grasa intramuscular (marmoleo).
Otras caracteristicas

Suspension de la ubre y tamafio de las tetas: Las ubres y las tetas son las
caracteristicas mas importantes y funcionales de las hembras. Ubres y tetas defectuosas se
encuentran asociadas con reduccion en la vida productiva de la vaca asi como la produccion
de terneros con bajos rendimientos.

Comportamiento: El comportamiento de un animal es de gran importancia
incluyéndose el instinto materno, vigor del becerro, comportamiento reproductivo del
macho, comportamiento de forrajeo y el temperamento el cual refleja la facilidad con que el

animal responde al manejo rutinario.

SELECCION ASISTIDA CON MARCADORES (MAS)

La mayoria de caracteres de importancia econdmica en los sistemas de produccion
animal son cuantitativos, es decir, muestran distribuciones continuas (Hayes, 2011). Los
caracteres cuantitativos son referidos también como caracteres complejos y el estudio de
estos se basa en el modelo infinitesimal en donde se supone que en cada caracter actia un

nimero infinito de genes, cada uno con efecto aditivo muy pequetio (Hill 2010).

Durante los ultimos 20 afios, dos enfoques han sido usados para descubrir genes y
los polimorfismos que contribuyen a la variacion de caracteres complejos (Goodard y
Hayes, 2009). (1) El enfoque del gen candidato en donde el gen es conocido y esta
involucrado con un caracter fisioldgico determinado, que pudo haber mutado y causando la

variacion del cardcter; mientras que el enfoque (2) mapeo de QTL (loci de caracteres
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cuantitativos del inglés quantitative trait loci), se basa en la identificacion de regiones
cromosomicas asociadas con la variacion de los caracteres fenotipicos. EI mapeo de QTL
supone que los genes con efecto en un cardcter cuantitativo no son conocidos, por lo que
usa marcadores de ADN ligados al gen causal en el cromosoma a través de la asociacion
entre la variacion alélica del marcador y la variacion del caracter cuantitativo (Hayes,

2011).

Un marcador de ADN es un segmento de ADN o un gen con una ubicacién fisica
identificable en un cromosoma cuya herencia puede ser trazada (Hayes, 2011). Los
marcadores son empleados en la seleccion asistida con marcadores (MAS) la cual se basa
en la capacidad de genotipificar loci especificos en los individuos, permitiendo la

aplicacion de la genética molecular en el mejoramiento genético (Dekkers, 2004)

Los marcadores de ADN pueden ser usados para determinar si la variacion a nivel
molecular esta ligada con la variacion fenotipica en los caracteres cuantitativos. Si este es el
caso, el marcador estd ligado con un QTL el cual posee distintos alelos que causan la

variacion en el caracter cuantitativo (Hayes, 2011).

SELECCION GENOMICA

La seleccién gendmica es una variante de la seleccion asistida por marcadores que
usa informacion de numerosos marcadores en todo el genoma para predecir el valor

genético aditivo de la progenie (Meuwissen et al., 2001; Van Grevenhof et al., 2012).

Con los avances en la secuenciacion del genoma y en otras tecnologias de analisis
de ADN, se ha descubierto un gran nimero de SNP (polimorfismo de nucleétido tnico, del

inglés single nucleotide polymorphisms) que cubren todo el genoma (Zhang et al., 2011).
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El empleo de arreglos densos o chips de SNP tiene la ventaja de detectar simultdneamente
miles de SNP, aprovecha toda la informacion gendmica, explica grandes proporciones de
varianza genética aditiva, la genotipificacion es rapida y de costo razonable; haciendo
posible usar los chips de SNP para realizar la seleccion genémica (GS del inglés genomic

selection) (Goddard et al., 2010)

La GS es distinta de los métodos tradicionales de seleccion donde la informacion
del fenotipo y de la genealogia son combinados para los valores estimados de cria (EBV)
(Goddard y Hayes 2007), en cambio, la GS usa marcadores de ADN de alta densidad que
cubren todo el genoma basados en el uso de arreglos de miles de SNP para genotipificar a
los individuos y predecir los valores gendémicos de cria (GBV), en donde se supone que en
los genes que controlan la caracteristica a mejorar estan en desequilibrio de ligamiento

(LD) (asociados) con al menos un marcador SNP (Zhang et al., 2011).

La GS tiene el potencial de cambiar radicalmente la estructura de los programas de
mejora genética de animales (Goddard y Hayes 2007). En bovinos de carne la GS
incrementa la precision de las evaluaciones genéticas en animales jovenes, lo que permite la
seleccion de candidatos a edades tempranas (Johnston et al., 2012), reduciendo con ello los
intervalos generacionales e incrementando la intensidad de seleccion (Miller, 2010). La
ausencia de genealogia es un factor importante que limita la posibilidad de hacer
evaluaciones genéticas en muchas poblaciones de bovinos de carne, por lo que la GS
permite realizar evaluaciones genéticas de poblaciones sin genealogia o con genealogia
incompleta, también permite conocer la composicion de una poblacion a nivel individual
(raza pura o cruzada) lo que representa una posibilidad para estimar con mayor precision el

GBYV de razas compuestas o de poblaciones cruzadas (Montaldo et al., 2012). Otra ventaja
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de la GS es que posibilita a la evaluacion de poblaciones para caracteres de baja
heredabilidad, asi como caracteres que son costosos y dificiles de medir como son emision
de metano, fertilidad, eficiencia alimentaria, composicion quimica de la carne , longevidad

y resistencia a enfermedades (Johnston et al., 2012).

Las ventajas de la GS se deben a que emplea ecuaciones de prediccion del GBV que
son desarrolladas en poblaciones de referencia, en las que todos los animales de la
poblacion son genotipificados y cuentan con mediciones de los fenotipos. Esta informacion
es analizada y deriva en una ecuacion de prediccion que predice el valor genético aditivo
mediante GBV de los candidatos seleccionados los cuales cuentan solamente con la

informacion genotipica (Goddard y Hayes 2009).

PRECISION DE LOS GBV

El éxito de la GS depende de la precision con que el GBV pueda ser predicho en los
candidatos seleccionados. Esta precision depende de dos principales parametros: la
proporcion de varianza genética aditiva explicada por los SNP y la precision con que los

efectos de los SNP son estimados (Goddard y Hayes 2009, Goddard et al., 2010).

La proporcion de varianza genética explicada por los SNP es cuantificada a través
de las relaciones entre las caracteristicas estimadas y los marcadores genéticos (Goddard et
al., 2010) esto debido a que los SNP deben de estar en LD con los genes causales de los
caracteres (Johnston et al., 2012). Usando el modelo de efectos de SNP y=Mb+e es posible
estimar el total de varianza genética explicada por los SNP, donde M es la matriz de los
genotipos, b es el vector de los efectos del marcador y e es el error ambiental (Goddard et

al., 2010).
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La precision (r) del GVB esta definida como la correlacion entre los GBV y los

verdaderos valores de cria (TBV) (Zhang et al., 2011).

Goddard (2009) propone que la precision de los GBV pueden ser estimada a través

(1+a+2va)

A
de r = J1 ~ Gwve Flogl— ., 5] donde a=1+2WN, = (1-h*)Me/(h*log(2Ne), donde

Ne = es el tamafio efectivo de la poblacion y Me = niimero de segmentos cromosomicos
independientes donde Me = (2Ne L)/log(4Ne L), donde L = longitud del genoma en

Morgans.

Sin embargo Daetwyler et al. (2010) propone que la precision de los GBV puede ser

estimada conr = J Nh?/(Nh? 4+ Me) donde N= nimero total de registros fenotipicos en la

poblacién de referencia, h* = heredabilidad del caracter o confiabilidad del EBV en la
poblacion de referencia y Me = al nimero de segmentos cromosdémicos independientes

donde Me = (2Ne L)/log (4Ne L).

Existen varios factores que influyen en la precision de los GBV como son: nimero
de marcadores de ADN empleados, tamafio de la poblacion de referencia, la heredabilidad,
niumero de segmentos cromosomico independientes en la poblacion (Mewissen et al.,
2001), y relacion (genealdgica) entre los candidatos seleccionados y la poblacion de

referencia (Schefers y Weigel, 2012).

Se ha encontrado que la precision de GBV se incrementa cuando aumenta el tamafo
de la poblacion de referencia (Fig. 1) (Goddard y Hayes, 2009), se utiliza una alta densidad
de marcadores de ADN lo que permite detectar los SNP que estan en LD con mutaciones

causales (Johnston et al., 2012), cuando los valores de heredabilidad son altos ya que si son
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bajos (h” = 0.1) son necesarios cinco veces mas registros fenotipicos que en heredabilidades
altas (h®= 0.5) (Fig. 2) y decrece la precision del GBV cuando se incrementa Me (Zhang et

al., 2011).

Figura 1.- Precision del GBV de individuos seleccionados cuando incrementa el

numero de animales en la poblacion de referencia (Goddard y Hayes 2009)
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Figura 2.- Numero de animales requeridos en la poblacion de referencia para
obtener una precision del GBV igual a 0.7 cuando existen diferentes heredabilidades

(Goddard y Hayes 2009).

METODOS PARA PREDECIR GBV

El valor gendmico de cria (GBV) es la estimacion del valor genético que trasmite un
animal a su progenie empleando marcadores de ADN de alta densidad que cubren todo el

genoma (Falconer y Mackay, 1996; Zhang et al., 2011).

Existen diferentes enfoques en la forma en que se suponen las varianzas de los SNP
a lo largo de un segmento cromosdmico (varianzas homogéneas o heterogéneas) (Hayes
2011; Meuwissen et al., 2013), siendo ademas los métodos estadistico clasificados como
directos (GBV calculado a través de ecuaciones mixtas) e indirectos (GBV calculados a

través de la suma de todos los efectos relevantes de los marcadores) (Zhang et al., 2011).
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Dentro de los métodos directos se encuentra el mejor predictor lineal insesgado
(BLUP del inglés Best linear unbiased prediction) el cual es rutinariamente utilizado en las
evaluaciones genéticas. La principales ventajas del BLUP es que emplea toda la
informacion de los familiares en una matriz numerador de relacion aditiva (matriz A)
construida en base al pedigri (la matriz A representa el numerador de la relacion genética
aditiva entre individuos y es la proporcion de alelos compartidos o identidad por
ascendencia (IBD del inglés identity by descent) ((Kinghorn y Simm, 1999; Zhang et al.,

2011).

El BLUP es un método estadistico basado en modelos lineales mixtos (efectos fijos
y efectos aleatorios son combinados) corrige para efectos ambientales y posibilita el
establecer tendencias genéticas (debido a que permite comparar los EBV de animales
nacidos en diferentes afos) poseyendo ademas la capacidad de no solo incluir la generacion
actual en las evaluaciones sino también la de todos sus antecesores hasta una poblacion

basal con padres desconocidos (Ledn 1997; Kinghorn y Simm, 1999)

Cuando la matriz A es remplazada por una matriz de relacion construida por
marcadores genéticos y el GBV es predicho de la misma forma como en el convencional
BLUP (esto a través de resolver las ecuaciones del modelo mixto (MME) como

y=Xb+Zu+e, donde U es el vector de GBV de todos los individuos tanto de la

poblacion de referencia como de la poblacion candidata y la covarianza de la matriz U es
Gcsaz, donde Gaz es la varianza genética aditiva y G es la matriz de relaciéon de los
marcadores) entonces se le llama GBLUP (del inglés Genomic BLUP) (Goddard et al.,

2010; Zhang et al., 2011; Meuwissen et al., 2013).
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El GBLUP presenta tres caracteristicas: (1) la dimension de los efectos genéticos en
MME es reducida de m x m a n x n (donde m es el nimero total de marcadores y n es el
numero de individuos en la poblacion de referencia y de candidatos) (2) los animales no
genotipificados pueden ser sumados a la MME a través de la relacion con el pedigri y (3) la
confiabilidad de los GBV individuales pueden ser calculados de la misma manera que en el

BLUP tradicional (Zhang et al., 2011).

La matriz G no solamente captura la proporcion esperada de IBD en la matriz A
sino que también el error mendeliano, por lo que el GBLUP es un mejor predictor que el
BLUP. En el BLUP la matriz G esta construida en base al modelo infinitesimal, por lo que
su uso no es Optimo en casos donde el caracter se encuentra desviado del modelo

infinitesimal (Zhang et al., 2011).

En el método GBLUP se supone que existe un gran niimero de QTL con efectos
pequefios, suponiendo una distribucion de SNP normal con varianzas homogéneas (Hayes

2011; Meuwissen et al., 2013).

Dentro de los métodos indirectos se encuentran los Bayesianos los cuales capturan
la informacion de QTL con efectos grandes, moderados, bajos o sin efectos (varianzas
heterogéneas) (Hayes; 2011). Este método incluye diferentes tipos de metodologias
(BayesA, B, C y R) siendo la principal diferencia entre estas metodologias la suposicion de

la distribucion de los efectos de los marcadores (Zhang et al., 2011).
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RESPUESTA A LA DE SELECCION

Con la reciente disponibilidad de marcadores de alta densidad y con los bajos costos
en la genotipificacion de un gran nimero de animales se ha buscado incorporar la
informacion de los marcadores genéticos en los programas de mejoramiento. Un método
deterministico que permite incluir la informacién pero con el fin de predecir la precision de

la seleccion es el indice de seleccion (Dekkers, 2007).

La ecuacion bésica para la prediccion de la respuesta a la seleccidon para una via de

seleccion es AG = i r 04 donde 0,4 es la desviacion estandar de la genética aditiva, 1 es la

intensidad de seleccion y r es la precision de la seleccion (Bijma y Rutten 2002).

La intensidad (1) de seleccion es la desviacion del valor promedio de los padres
seleccionados con respecto a la media de la poblacion, expresada en unidades de desviacion
estandar del criterio de seleccion, la precision (r) de la seleccion es la correlacion entre el
criterio de seleccion y el verdadero valor de cria para el caracter a mejorar (el cuadrado de
la precision es la proporcion de varianza genética aditiva que es explicada por el criterio de
seleccion) y la desviacion estdndar de la genética aditiva es la variabilidad genética del

caracter a mejorar (Bijma y Rutten 2002).

Sin embrago, la evaluacion de la respuesta a la seleccion con informacion de los
marcadores es equivalente a estimar GBV, por lo que, esta estimacion puede ser ejecutada

empleando el GBLUP, llamandose al indice pseudo-GBLUP (Dekkers 2007)
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Para estimar el pseudo-GBLUP es necesario descomponer las varianzas de la

siguiente manera:

Donde P es el fenotipo, G valor genético total, E componente ambiental de P, Q
componente de G que estd asociado con los marcadores, R componente de G que es

independiente a los marcadores, § valor de cria estimado (EBV) para Q basado en datos de
los marcadores, € error de prediccion de Q, h? heredabilidad de P, q2 proporcion de varianza

genética asociada con los marcadores, 75 precision de @ como predictor de Q y Tyg

precision de § como predictor de G (Dekkers 2007).

Cuando la seleccion es desarrollada para multiples caracteristicas es necesario

realizar correlaciones entre los caracteres involucrados realizdindose de la siguiente manera:

= h - 4 & 5 A
P2 G2 Qi _ Q D B P
-q; Q@ Tar, = Pr,
E, R, el @ .
'} N o, =41 =15 \ 1-13 Pq.,
5 . D 1, =1, 1-7 Ao,
o ) L] -
2 2 e % ® ® Iy, =Ta, I—rciI P,
-k D¢ vi-f, @ 1, =ry1, g
P, < G, Q> « Q, o
}]: CE rﬂ;:

Donde P; es el fenotipo del caracter i, G; componente genético total de P;, E;

componente ambiental de P;, @; componente de G; que esta asociado con los marcadores,
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R; componente de G; que es independiente de los marcadores, @, EBV para @; basado en

datos de los marcadores, e; error de prediccion de @, hf heredabilidad de P, qf

proporciéon de varianza genética asociada con los marcadores para el caracter i,

g, precision de ¢, como predictor de @, Tmg precision de @, como predictor de G,

pg.correlacion genética entre el cardcter 1y 2, pp _correlacion fenotipica entre el caracter
Giz > FPp

1y 2, pg,, correlacion entre Q1 y @2, pg correlacion entre los efectos genéticos residuales

para los caracteres 1 (R1) y 2 (R2) (Dekkers 2007).

OPTIMIZACION DE PROGRAMAS GENETICOS

El disefio de programas de seleccion para maximizar la mejora genética en
situaciones y caracteristicas especificas es de gran importancia en la produccion animal.
Los criadores pueden usar las propiedades del indice de seleccion para evaluar los
animales y comparar los métodos de seleccion contra los objetivos, con el fin, de optimizar

la ganancia genética (Van Vleck et al., 1987).

La ecuacion del indice de seleccion para estimar la ganancia genética anual o

respuesta a la seleccion anual para una via de seleccion es:

rg = (m;)(sp)(aﬂ)

Donde: 147 = precision de la prediccion del valor genético aditivo, ip = intensidad
de seleccion, g4= desviacion estandar del valor genético aditivo y L = intervalo

generacional.
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Diversos planes de seleccion pueden ser modelados al variar los factores que afectan
la respuesta a la seleccion con el fin de encontrar aquel plan donde existian grandes
ganancias genéticas anuales. El cambio en alguno de los tres factores (precision, intensidad
de seleccion e intervalo generacional) puede originar cambios deseables o indeseables
debido a que existen interrelaciones entre ellos (solo 64 es constante en la poblacion); por
lo tanto, el objetivo principal es encontrar un balance entre estos tres factores para
incrementar el progreso genético hacia un 6ptimo en una situacion particular de produccion

(Van Vleck et al., 1987).

COMPONENTES E INTERACCION EN LA GANANCIA GENETICA ANUAL

Desviacion estandar del valor genético aditivo (64)
La variacion genética es esencial para una seleccion efectiva de los organismos, sin
embargo este es un factor en la ecuacion del progreso genético que no puede ser facilmente
cambiado debido a que es constante en la poblacion (Van Vleck et al., 1987). La seleccion
de los organismos produce una reduccidon en la varianza genética de los padres
seleccionados 1laméndose efecto Bulmer. Este efecto causa una reduccion en la ganancia
genética debido a que la ganancia genética se encuentra en funcion directa con la varianza
genética. Es muy importante mencionar que el efecto Bulmer reduce la varianza genética de
los padres (varianza entre familia) pero no reduce la varianza del muestreo mendeliano
(varianza dentro de familias), existiendo como consecuencia que la informacion de
hermanos y mediohermanos llegue a ser menos importante en comparacion con la
informacion propia y de la progenie. Este efecto es importante cuando se comparan

esquemas de seleccion que usan diferentes fuentes de informacion (Dekkers et al., 2014).
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Precision en la prediccion del valor genético aditivo (74.3).

La precision se define como la correlacion entre el criterio de seleccion y el verdadero valor
de cria para el objetivo que se desea mejorar (Dekkers et al., 2014). La prediccion del valor
genético aditivo depende del método de prediccion, del nimero y tipos de mediciones en
los animales y sus parientes. Esta precision depende de la heredabilidad de la caracteristica
y del nimero de mediciones en el animal o en sus familiares usados en la evaluacion.
Mediciones en parientes cercanos incrementan mdas la precision en comparacién con

mediciones en parientes lejanos (Van Vleck et al., 1987).
Intensidad de seleccion (i)

La fraccion (o proporcion) de animales superiores seleccionados determina la intensidad de
seleccion, en donde altas intensidades de seleccion conllevan a rapidas ganancias genéticas
(Van Vleck et al., 1987). La i se deriva de la fraccion seleccionada (p) de una distribucion

normal (u= 0y o”=1)
ip =%/
Donde i, es el promedio del grupo seleccionado, z es la altura del punto de truncacion que
corresponde a la fraccion superior (p) de animales seleccionados (Van Vleck et al., 1987).
Intervalo generacional (L)
El intervalo generacional es definido como edad promedio de los padres cuando nace su
progenie (Dekkers et al., 2014). Factores como poca fertilidad, retraso en la madurez sexual

y la obtencion de registros para caracteristicas que se manifiestan en la edad adulta

incrementan el intervalo generacional y decrecen la ganancia genética anual. El L es corto
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en especies con madurez sexual temprana, cortos periodos de gestacion y con altas tasa
reproductivas (Van Vleck et al., 1987).

Interacciones en las ganancias genéticas

Diferentes factores interactian para determinar la tasa de ganancia genética y las mads

importantes interacciones son:

a) Intervalo generacional vs Precision en la prediccion del valor genético aditivo.

La seleccion de animales jovenes permite acortar los intervalos generacionales pero el valor
de la precision serd bajo debido a que animales jovenes poseen menos informacion
disponible (no presentan datos repetidos o quizds no poseen prueba de progenie) (Dekkers

etal., 2014).

b) Intervalo generacional vs Intensidad de seleccion.

Si més animales jovenes son utilizados como productores y es utilizado una alta tasa de
remplazo el intervalo generacional se acortara, pero si la intensidad de seleccion llegara a
ser menor entonces mas animales de generaciones nuevas serdn necesarios como remplazos

(Dekkers et al., 2014)

c) Precision en la prediccion del valor genético aditivo vs Intensidad de seleccion.

En algunas situaciones el esfuerzo de incrementar la precision tienden a decrecer la
intensidad de seleccion e incrementar el intervalo generacional, esto debido a que, si mas
mediciones son obtenidas en los animales, las evaluaciones tomaran mayor tiempo e

incrementaran el riesgo de que el animal pueda morir o no llegue a estar disponible en la
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seleccion antes de que las decisiones en la seleccion se hayan tomado (Van Vleck et al.,

1987).
Consanguinidad

La consanguinidad estd definida como el incremento de la homocigosis producida
por el apareamiento de individuos emparentados, siendo un aspecto importante a controlar
en los programas de mejoramiento genético (Van der Werf 2000). El efecto de pequefios
tamafios poblacionales originan ademds de un incremento de la consanguinidad, una
reduccion en la varianza genética (6°4) disponible originando que la respuesta futura sea
menor debido que la variacion originada por mutaciones es muy baja lo que causa pequefias

contribuciones al progreso genético en generaciones posteriores (Dekkers et al., 2014).

La tasa de consanguinidad puede incrementarse substancialmente en poblaciones de
tamafios pequefios que ocurre cuando se usan grandes intensidades de seleccion para
obtener mayores ganancias genéticas, lo que origina que exista un nimero limitado de
padres y pequefios tamafos efectivos de la poblacion. Animales con gran mérito genético
tienden a estar relacionados unos con otros ocurriendo apareamiento entre ellos (Dekkers et

al., 2014).

Grandes tasas de consanguinidad tienden a causar depresion consanguinea la cual
produce efectos perjudiciales en el rendimiento productivo de los animales. En bovinos de
carne se ha reportado efectos desfavorables en caracteristicas de crecimiento como es la
reduccion en el porcentaje de animales destetados y la disminucion del peso al nacimiento,

al destete y peso final (Santana et al., 2012; Northcutt et al., 2014 )
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MODELACION DETERMINISTICA EN PROGRAMAS DE SELECCION

Existen muchos factores que determinan el éxito de un programa de seleccion por lo
cual es necesario seleccionar aquel programa que maximice el objetivo de seleccion. La
modelacion deterministica (o simulacion deterministica) permite comparar y predecir la
tasa de mejora genética en los programas de seleccion. Esta simulacion emplea medias y
varianzas tanto genéticas como fenotipicas de las caracteristicas de un grupo de individuos,
ademas de que también requiere formulas para ajustar el efecto Bulmer, reducir las
intensidades de seleccion en poblaciones pequeinas, etc. La ventaja de los métodos
deterministicos es que los calculos se realizan en tiempos cortos, pudiendo ser comparadas
muchas alternativas dentro de un tiempo limitado (Dekkers et al., 2004; Dekkers et al.,

2014).

SelAction es un software que utiliza modelacioén deterministica para predecir en los
programas de mejora animal la respuesta a la seleccion y la tasa de consanguinidad
empleando un amplio rango de estructuras poblacionales y estrategias de seleccion, lo que

lo faculta a ser usado como una herramienta interactiva de optimizacion (Rutten et al.,

2002)
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JUSTIFICACION
Meéxico es uno de los principales paises productores de carne bovina a nivel mundial
(sexta posicidén) existiendo por lo tanto una gran necesidad de disefiar programas de
seleccion que mejoren la ganancia genética en situaciones y caracteristicas de gran
importancia en la produccion animal. El indice de seleccion permite comparar los métodos
de seleccion contra los objetivos, con el fin de optimizar de forma estratégica la ganancia

genética.

La optimizaciéon de un programa requiere de esquemas de cria alternativos que
puedan ser comparados y evaluados, permitiendo el indice de seleccion modelar en forma
deterministica la inclusion de la informacion gendmica en los programas de mejoramiento,
combinar informacioén procedente de diferentes fuentes de informacidn, considerar aspectos
econdmicos y estimar la precision de la seleccion sin necesidad de tener datos reales, lo que
faculta a comparar estrategias alternativas para disefiar programas mas eficaces (Jansen
2002; Dekkers 2007). En los ultimos afios diversos estudios han demostrado que la
seleccion gendmica (GS) es una tecnologia que ofrece grandes ventajas para realizar
mejoramiento genético de una manera mas eficaz (Miller, 2010); por lo que se quiso probar
en poblaciones mexicanas de bovinos de carne las ventajas de incorporar GS sobre la
seleccion tradicional utilizando diferentes programas, criterios de seleccion, tamafios de la

poblacion de referencia y de candidatos.
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OBJETIVO
Evaluar las respuestas a la seleccion en programas tradicionales (usando registros
productivos y genealogias-procedimientos BLUP) y en programas que incorporan seleccion
gendmica en bovinos productores de carne en México, usando modelos matematicos
deterministicos basados en el indice de seleccion utilizando diversos programas
(tradicional, tradicional - genomico, gendmico y dos etapas) y criterios de seleccion
(reproductivo, carnico y completo) asi como diferentes tamafios de poblacion de referencia

(1000, 5000 y 10000) y de candidatos (500, 5000 y 20000).
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MATERIAL Y METODOS
Se predijo la respuesta a la seleccion por afo y el incremento del coeficiente de
consanguinidad (AF) para programas de seleccion de bovinos productores de carne en

Meéxico utilizando el programa SelAction (Rutten et al., 2002).

Programas de Mejoramiento Genético Comparado

Las caracteristicas incluidas en este estudio fueron: peso al destete directo (PD), peso al aio
(PA), area del ojo de la chuleta (AOCH), espesor de la grasa dorsal (GD), edad al primer

parto (ED1PART) e intervalo entre partos INTPART).

Las caracteristicas incluidas en el objetivo de seleccion fueron: PD, PA, AOCH, EDIPART
e INTPART. Se modelaron tres programas de seleccion en una etapa (tradicional
(fenotipos), gendmico y tradicional - gendmico) asi como un programa de seleccion en dos
etapas (primera etapa: tradicional, segunda etapa: tradicional-gendémico). En total se
modelaron 12 programas de seleccion, dividiéndose en tres criterios de seleccion
(reproductivo, carnico y completo). Tabla 1 presenta los programas de seleccion para cada

criterio de seleccion.
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Tablal.-Programas de seleccion modelados para cada criterio de seleccion (reproductivo, carnico y completo) asi como el tipo de caracteristicas que los constituyen.

Criterio Tipo de Seleccién Programa de Seleccién ' Caracteristicas
reproductivo 1 etapa
Tradicional PD, PA, EDIPART, INTPART
Tradicional - Gendmica PD, PA, EDIPART, INTPART, GPD, GPA, GEDIPART, GINTPART
Genomico GPD, GPA, GEDIPART, GINTPART
2 etapa 1° Tradicional PD, PA, EDIPART, INTPART
2° Tradicional - Gendmica PD, PA, EDIPART, INTPART, GPD, GPA, GEDIPART, GINTPART
carnico 1 etapa
Tradicional PD, PA, AOCH, GD
Tradicional - genémico PD, PA, AOCH, GD, GPD, GPA, GAOCH, GGD
Genomico GPD, GPA, GAOCH, GGD
2 etapa 1° Tradicional PD, PA, AOCH, GD
2° Tradicional - Genémica PD, PA, AOCH, GD, GPD, GPA, GAOCH, GGD
completo
1 etapa
Tradicional PD, PA, AOCH, GD, ED1PART, INTPART
Tradicional - Gendmica PD, PA, AOCH, GD, EDIPART, INT PART, GPD, GPA, GAOCH,
GGD, GEDIPART, GINTPART
Gendmico GPD, GPA, GAOCH, GGD, GED1PART, GINTPART
2etapa 1° Tradicional PD, PA, AOCH, GD, EDIPART, INTPART
2° Tradicional - Gendmica PD, PA, AOCH, GD, EDIPART, INT PART, GPD, GPA, GAOCH,

GGD, GED1PART, GINTPART

1 .. . ., ;. , . . 7 Lo
Tradicional = informacion fenotipica, Gendmico= informacion gendmica

2PD= peso al destete, PA=peso al afio, AOCH= area del ojo de la chuleta, GD= espesor de la grasa dorsal, EDIPART= edad al primer parto, INTPART= intervalo entre partos,
GPD= peso al destete genémico, GPA= peso al afio gendmico, GAOCH= area del ojo de la chuleta gendmico, GGD= espesor de la grasa dorsal genomico , GEDIPART= edad
al primer parto genémico, GINTPART= intervalo entre partos genéomico.
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Fuentes de Informacion

Las fuentes de informacién que se utilizaron para la seleccion de los reproductores
dependieron del programa y criterio de seleccion empleandose: EBV estimados mediante
BLUP de informacion procedente de pedigri (informacion fenotipica (BLUP) y gendmica

(GBLUP)), registros propios y de mediohermanos (informacion fenotipica o gendmica).

En cada esquema se seleccionaron machos y hembras utilizando el mismo tipo de fuente de

informacion.
Seleccion en una etapa:

Las fuentes de informacion utilizada para las caracteristicas que componen el esquema

tradicional fueron:

Peso al destete directo (kg) y peso a ano (kg): registros propios, EBV (BLUP) y de

mediohermanos.

Area del ojo de la chuleta (cm?®) y espesor de la grasa dorsal (mm): registros propios
(evaluados al primer afio de edad, en la region de la 12 y 13 costilla usando ultrasonido) y

EBV (BLUP).
Edad al primer parto (dias) e intervalo entre partos (dias): EBV (BLUP).

En el programa genomico (Tabla 2) la fuente de informacion empleada para todas las
caracteristicas que forman parte de este sistema de seleccion fueron unicamente los
registros propios, obteniéndose el genotipo para los SNP con un chip Illumina de 50K al

nacimiento de cada animal.

39



Tabla 2 .- Fuente de informacion en el programa de seleccion gendémico

Criterio Caracteristicas ' Fuente de informacion
reproductivo GPD, GPA, GEDIPART, GINTPART registros propios
Carnico
GPD, GPA, GAOCH, GGD registros propios
completo

GPD, GPA, GAOCH, GGD, GEDIPART,
GINTPART registros propios

' GPD= peso al destete genomico, GPA= peso al afio gendmico, GAOCH = 4rea del ojo de la chuleta gendmico,
GGD= espesor de la grasa dorsal gendomico, GEDIPART= edad al primer parto gendémico, GINTPART=
intervalo entre partos gendmico.

El programa tradicional - genémico (Tabla 3) utiliz6 las mismas fuentes de informacion

descrita anteriormente en los esquemas tradicionales y gendmicos
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Tabla 3 .- Fuente de informacion en el esquema de seleccion tradicional - gendémico

Criterio Caracteristicas ' Fuente de informacién *
reproductivo
PD, PA registros propios, BLUP,
registros de mediohermanos
ED1PART, INTPART BLUP
GPD, GPA, GED1PART, GINTPART registros propios
Carnico
PD, PA registros propios, BLUP,
registros de mediohermanos
AOCH, GD registros propios, BLUP
GPD, GPA, GAOCH, GGD registros propios
Completo
PD, PA registros propios, BLUP,
registros de mediohermanos
AOCH, GD registros propios, BLUP

EDIPART, INTPART

GPD, GPA, GAOCH, GGD,
GEDI1PART, GINTPART

BLUP

registros propios

" PD= peso al destete, PA=peso al afio, AOCH= area del ojo de la chuleta, GD= espesor de la grasa dorsal,
EDI1PART= edad al primer parto, INTPART= intervalo entre partos, GPD= peso al destete genomico, GPA=
peso al afio gendmico, GAOCH= drea del ojo de la chuleta genémico, GGD= espesor de la grasa dorsal
genomico, GEDIPART= edad al primer parto genémico, GINTPART= intervalo entre partos genomico.
*BLUP= EBV estimados mediante BLUP.
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Seleccion en dos etapas:

En la primera etapa de seleccion para los tres criterios de seleccion la unica fuente de

informacion utilizada fue BLUP, mientras que en la segunda etapa se emple6 BLUP,

registros genomicos propios, de mediohermanos y GBV (GBLUP) (Tabla 4).

Tabla 4 .- Fuente de informacion en la seleccion en 2 etapas

Criterio Etapa

reproductivo
1 o
20
carnico
1 o
20
completo
1 o
20

Caracteristicas !

PD, PA, EDIPART, INTPART

GPD, GPA, GEDIPART, GINTPART

PD, PA, AOCH, GD
GPD, GPA, GAOCH, GGD
PD, PA, AOCH, GD, EDIPART,
INTPART

GPD, GPA, GAOCH, GGD,
GEDI1PART, GINTPART

Fuente de informacién >

BLUP

BLUP, GBLUP, registros propios,
registros de mediohermanos

BLUP

BLUP, GBLUP, registros propios,
registros de mediohermanos

BLUP

BLUP, GBLUP, registros propios,
registros de mediohermanos

"pD= peso al destete, PA=peso al afio, AOCH= area del ojo de la chuleta, GD= espesor de la grasa dorsal,
ED1PART= edad al primer parto, INTPART= intervalo entre partos, GPD= peso al destete genémico, GPA=
peso al ano genomico, GAOCH= area del ojo de la chuleta gendmico, GGD= espesor de la grasa dorsal
gendémico, GEDIPART= edad al primer parto genémico, GINTPART= intervalo entre partos genoémico.
2BLUP= EBV estimados mediante BLUP, GBLUP= GBV estimados mediante GBLUP.
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Obtencion de Pesos Econdmicos

Se utilizaron pesos econdmicos para las caracteristicas incluidas en el objetivo de seleccion
mediante una revision bibliografica de articulos publicados en revistas arbitradas. De estos
se seleccionaron aquellos articulos que presentaban como minimo pesos econdmicos
relativos para dos de las caracteristicas incluidos en nuestro objetivo de seleccion y donde
se incluyera el peso al destete. Esto permitid obtener pesos econdmicos relativos
estandarizados originando que el valor del peso relativo para peso al destete fuese igual a 1,
dividiendo los pesos de cada caracteristica entre el correspondiente peso al destete. Esto
facult6 a hacer comparables los pesos economicos de distintos estudios eliminando ademas
las diferencias debidas a las unidades monetarias. Los pesos fueron obtenidos de los
estudios de Wolfova et al. (2005); Brumatti et al. (2011); Krupova et al. (2009); Kahi y
Hirooka (2005); Mwansa et al. (2002); Krupa et al. (2005); Bittencourt et al. (2006),

Kluyts (2004), Aidar de Queiroz et al. (2005); Evans et al. (2007)

Los valores promedios fueron posteriormente ajustados de acuerdo a la opinion de
genetistas mexicanos especialistas en produccion de carne particularmente el espesor de la
grasa dorsal que tenia un promedio positivo de 4 a 0 considerando que un incremento en
esta caracteristica no es deseable para las condiciones de México debido a que podria
provocar una disminucién en la eficiencia reproductiva sin que se reflejara un mayor precio
en la carne. En el caso del area del ojo de la chuleta se dio un valor superior al promedio
(10) dado a que se tenia unicamente un estudio con un valor econdémico de 2.6 y se estima
que es una caracteristica importante dentro de los programas futuros de seleccion (Pimentel

y Konig 2012). Tabla 5 muestra los pesos econdomicos utilizados en este trabajo.
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Tabla 5.- Pesos econdmicos relativos usados en este estudio

Caracteristica ' $
PD 1
PA 0.5
AOCH 10
GD 0
EDIPART -0.1
INTPART -1

'PD= peso al destete, PA=peso al afio, AOCH= 4rea del ojo
de la chuleta, GD= espesor de la grasa dorsal, EDIPART= edad
al primer parto, INTPART= intervalo entre partos.

Parametros Genéticos

Para este trabajo los pardmetros genéticos (varianza genética y fenotipica, heredabilidad
directa (h?) y correlaciones genéticas y fenotipicas) de las caracteristicas a modelar se
obtuvieron a través de la revision de literatura para bovinos productores de carne. En la
revision bibliografica se escogieron aquellos articulos con evaluaciones en mas de 1,000
animales. A partir de los datos obtenidos se estim6 la media y desviacion estandar
presentandose los resultados en la Tabla 6. El numero total de estudios utilizados varié por
caracteristica siendo el rango desde 9 hasta 30 estudios. (Dominguez-Viveros et al. 2009;
Neser et al. 2012; Silva et al. 2013; Rios et al. 2007; Phocas y Laloe 2004; Dodenhoff et al.
1999; Rios-Ultreta et al. 2011; Torres-Vasquez et al. 2012; Meyer 1993; MacNeil et al.
1984; Arije y Wiltbank 1971; Oyama et al. 2002; Meyer et al. 1991; Smith et al. 1989;
Gregory et al. 1995; Gutiérrez et al. 2007; Pico et al. 2004; Eler et al. 1995; Roughsedge et

al. 2005; Martin et al. 1992; Knights et al 1984; Gutiérrez et al. 2002; Nelsen et al. 1986;
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Rios y Van Vleck 2004; Oikawa et al. 2006; Moser et al. 1998; Caectano et al. 2013;

Balieiro JC et al. 2008; Lee et al. 2006; Agustin et al. 2010)

Tabla 6.- Heredabilidades, correlaciones genéticas y fenotipicas promedio obtenidas de la
literatura asi como también media de la varianza fenotipica.

Caracteristicas
Varianza
PD ' PA' AOCH ' GD'  EDIPART' INTPART'  Fenotipica
PD 0.26 " 0.745" 0.334 0.149 -0.07 0.07 585.5
PA 0.752° 0.31 0.43 0.25 0 -0.25 865.4
AOCH 0.353 0.45 0.39 0.059 0.01 -0.03 1.42
GD 0.335 0.026 -0.09 0.32 -0.02 -0.015 2.54
EDIPART -0.096 0 0.05 -0.07 0.23 0.05 3044
INTPART -0.145 -0.238 -0.09 -0.015 -0.192 0.07 3711

" heredabilidad
*Correlaciones fenotipicas arriba de la diagonal
° Correlaciones genéticas debajo de la diagonal

'PD= peso al destete (kg), PA=peso al afio (kg), AOCH= area del ojo de la chuleta (cm?), GD=
espesor de la grasa dorsal (mm), EDIPART= edad al primer parto (dias), INTPART= intervalo entre
partos (dias).

Estructura de la Poblacién

Se model6 una poblacion de bovinos de carne la cual poseia un manejo adecuado para la
especie. Para ello se utilizd como base los parametros descritos por Santoyo et al. (2010) en
bovinos de carne europeos de la region del Altiplano mexicano; cambidndose segun los
objetivos reproductivos descritos por Barboa (2002) y Diskin (2012) el porcentaje de
gestacion y parto por un 80%. La Tabla 7 presenta los valores productivos y reproductivos

utilizados en el estudio:
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Tabla 7.- Pardmetros productivos y reproductivos

Caracteristica %
Porcentaje de gestacion 80
Porcentaje de parto 80
Probabilidad de sexo 50
Sobrevivencia perinatal® 95
Sobrevivencia al destete 95

"Sobrevivencia al ler dia de edad
“Sobrevivencia de los 2 a los 205 dias

Poblacion de vacas: Se usaron seis diferentes tamafios poblacionales de hembras
reproductoras (500, 1000, 5000, 10000, 20000 y 50000 vacas) con una proporcion fija de

hembras seleccionadas de 0.625 y un intervalo generacional (L) de 4.95 afios.

Poblacion de toros: Se usaron los programas Microsoft Excel 2010 y SelAction para
determinar el nimero total de machos y de mediohermanos en cada uno de los seis tamafios

poblacionales de vacas reproductoras, que permitiera obtener una AF < 1% en cada

generacion. En cada uno de los modelos (reproductivo, carnico y completo) vario el

nimero total de machos, de mediohermanos y la proporcion de seleccionados (p) originado

por la restriccion del AF. (Tabla 8).
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Tabla 8.- Numero total de toros, mediohermanos y proporciones seleccionadas.

Criterio
Reproductivo Carnico Completo
Toros Mediohermanos  p~ Toros mediohermanos p Toros  mediohermanos p
24 6 0.038 24 6 0.038 24 6 0.038
30 10 0.024 30 10 0.024 30 10 0.024
54 28 0.0085 50 30 0.008 50 30 0.008
69 44 0.0055 63 48 0.005 63 48 0.005
88 69 0.0035 76 80 0.003 76 80 0.003
120 126 0.0019 107 141 0.0017 107 141 0.0017

" p= proporcion seleccionada
En los modelos se utilizo6 la misma proporcion total de machos seleccionados (pt) (Tabla 8)
tanto en la seleccion en una como en dos etapas. Para la seleccion en dos etapas pt se
calculé como el producto de la p en la primera etapa (p1) por la p en la segunda etapa (p2)
(pt=pl x p2). En la primera etapa pl fue igual a 0.5 y en la segunda etapa p2 fue igual al

cociente entre pt / pl1. En los machos el L fue de 3.79 afios

Estructura de Edad

El médulo ages del programa GENUP version 5.5 (Kinghorm, 2007) se us6 para optimizar
la estructura de edad del hato con la meta de modelar una poblacién de tamafio constante,
que poseyera suficientes animales de reemplazo (en hembras del 18% y en machos del

24%) y una tasa de sobrevivencia entre clases de edad del 0.90.
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Debido a que el numero total de toros seleccionados entre los grupos de caracteristicas
vario (Tabla 8) se estim6 el numero de animales de cada categoria de edad utilizando el

valor mas alto. La estructura de edades usadas se muestra en la Tabla 9.

Tabla 9.- Estructura de edad en hembras y machos

HEMBRAS
Num. total animales 500 1,000 5,000 10,000 20,000 50,000
Num. animales por clase
clase edad 2 90 180 900 1,800 3,600 9,000
3 81 162 810 1,620 3,240 8,100
4 73 146 729 1,458 2,916 7,290
5 66 131 656 1,312 2,624 6,561
6 59 118 590 1,181 2,362 5,905
7 53 106 531 1,063 2,126 5,314
8 48 96 478 957 1,913 4,783
9 43 86 430 861 1,722 4,305
TOTAL 513 1,025 5,126 10,252 20,503 51,258
MACHOS
Num. total animales 22 26 48 60 74 108
Num. animales por clase
clase edad 2 5 6 12 14 18 26
3 5 6 10 13 16 23
4 4 5 9 12 14 21
5 4 5 8 10 13 19
6 3 4 8 9 12 17
7 3 4 7 9 10 15
TOTAL 25 29 54 67 83 121
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Modelacion de programas

Respuesta a la Seleccion

El progreso genético anual para la seleccion de machos y hembras reproductoras se estimo

utilizando la siguiente formula:

ig Tg04 + L7105
2
L+ Ls
2

AG =

T 1 i=~]

Donde d = hembras, S = machos, I = precision de la prediccion del valor genético aditivo, i

= intensidad de seleccion, o = desviacion estandar del valor genético aditivo y L = intervalo

generacional

Seleccion Genomica

En los modelos gendémicos se hicieron dos diferentes suposiciones: 1.- El tamafo de la
poblacion de referencia (TPR) era igual al tamafio de la poblacion de candidatos (TPC) y
2.- E1 TPR era diferente al TPC.

La TPC se constituy6 de los hijos nacidos de la TPR, a los que a las 24 horas de nacidos se
les obtuvo una muestra sanguinea para su posterior genotipificacion con un chip SNP de 50

K Illumina.

De acuerdo a Daetwyler (2009) se considerd que el chip SNP de 50 K capturaba el 0.80 de
la varianza genética asociada con los marcadores y una longitud del genoma bovino de 30

Morgans.
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Se obtuvo la precision del componente genético asociado con los marcadores (rg,) a traves

de la ecuacion desarrollada por Daetwyler et al. (2010) en donde h? (heredabilidad o
precision elevada al cuadrado) fue sustituida por la precision obtenida en los modelos de
seleccion tradicional, ademas de que se utilizé un Ne igual a 100 segun lo reportado por De

Roos et al. (2008) en bovinos Angus Australianos.

Se estimo la respuesta a la seleccion en los modelos gendomicos empleando la metodologia
multi caracteristica descrita por Dekkers (2007) la cual esta basada en el indice de seleccion
y en el programa SelAction.

Se supuso en los esquemas genomicos que los marcadores se encontraban distribuidos al
azar en el genoma asi como también que la proporcioén de varianza genética asociada con

los marcadores fuera igual para todas las caracteristicas.

El programa SelAction permitié incorporar la informacion de los marcadores genéticos a
través de la introduccion del GBV como una caracteristica correlacionada con
heredabilidad igual a 1, ademas del uso de correlaciones entre la caracteristica original y el

GBYV de la caracteristica gendmica (Dekkers 2007).

Las correlaciones para incluir el GBV en los célculos del indice de seleccion se estimaron

segun lo propuesto por Dekkers (2007).

Combinaciones entre el tamafio de la poblacion de referencia y el tamafo de la
poblacién de candidatos

En las combinaciones se seleccionaron aquellos TPR y TPC que aportaban mayores
cambios de la precision del GBV como predictor del verdadero valor de cria (rvg); esto a

través modelar para los tres criterios de seleccion el programa tradicional con el objetivo de
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obtener la precision del indice y calcular el ryg para los seis tamafios poblacionales de
hembras reproductoras (500, 1000, 5000, 10000, 20000 y 50000 vacas) donde se asumid
que el TPR era igual a estos seis tamanos de reproductoras (TPC).

En total se eligieron tres TPR (1000, 5000 y 10000) y tres TPC (500, 5000 y 20000) y se
procedio a modelar un total de 27 combinaciones por criterio para los programas de

seleccion genodmico, tradicional — gendomico y dos etapas.
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RESULTADOS
En los resultados de los modelos tradicionales se observd que el criterio carnico exhibid
resultados iguales (precision y progreso genético) que el criterio completo; siendo por lo
tanto el criterio carnico suficiente para seleccionar en la préactica con la reduccion de costos

asocilada.

Precisiones genomicas cuando el tamafio de la poblacion de referencia es igual al
tamanfo de la poblacion de candidatos

El criterio completo y el carnico presentaron iguales precisiones gendmicas sin embargo
ambos criterios obtuvieron mayores precisiones gendmicas en comparacion al reproductivo.
Los TPR que presentaron mayores cambios en la precision fueron: 1,000 con una precision

de 0.33, 5000 con una precision de 0.6 y 10,000 con una precision de 0.71 (Tabla 10).

Tabla 10.- Precisiones de las evaluaciones genémicas obtenidas para los tres criterios de
seleccion usados cuando el tamaio de la poblacion de referencia es igual a la poblacion

de candidatos.

Criterio
PR' reproductivo Cérnico completo
500 0.23 0.24 0.24
1000 0.31 0.33 0.33
5000 0.58 0.60 0.60
10000 0.70 0.71 0.71
20000 0.78 0.79 0.79
50000 0.84 0.85 0.85

' PR = Poblacién de referencia
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Combinaciones entre tamafio de la poblacion de referencia y el tamafio de la poblacion
de candidatos

Respuesta a la seleccion y precision

Las mayores precisiones y progresos genéticos se presentaron con un TPR de 10,000 y
5,000; con un TPC de 5000 y 20000, mientras que los menores resultados se obtuvieron
con un TPR de 1,000 y un TPC de 500 animales. Entre programas de seleccion los que
consiguieron mayores valores con TPR de 10,000 y 5,000 fueron los que incorporaron
informacion genoémica obteniendo el primer lugar tradicional - gendmico, el segundo el
gendmico, el tercero 2 etapas y al final el tradicional; sin embrago con un TPR de 1,000 el
segundo puesto lo ocupd el tradicional seguido del gendémico y 2 etapas (Tablas 11, 12 y

13).
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Tabla 11.- Progreso genético por afio en unidades econdmicas para peso al destete obtenidas de las diferentes

poblaciones de candidatos, de referencia, criterios y programas de seleccion.

Criterios Reproductivo Cérnico / completo
Programas Trad' Trad-Gen * Gen’ 2 etapas Trad-Gen 2 etapas
TPC* TPR ’
500 1000 4.0 43 2.8 2.6 4.2 4.6 3.1 2.9
5000 4.0 5.2 4.7 4.4 4.2 54 5.0 4.7
10000 4.0 5.6 53 5.0 4.2 5.8 5.6 5.2
5000 1000 5.0 5.5 3.5 33 53 5.8 3.9 3.7
5000 5.0 6.4 5.8 5.5 53 6.7 6.2 59
10000 5.0 6.9 6.5 6.2 53 7.2 6.9 6.6
20000 1000 5.6 6.0 3.9 3.7 5.9 6.4 4.3 4.2
5000 5.6 7.1 6.3 6.1 59 7.5 6.8 6.5
10000 5.6 7.6 7.1 6.8 5.9 8.0 7.6 7.3

!Trad = Tradicional

*Trad-Gen = Tradicional - Gendmico
3Gen = Gendmico

* TPC= Poblacion de candidatos

> TPR= Poblacién de referencia



Tabla 12.- Porcentaje de progreso genético entre poblacion de candidatos, de referencia, criterios y programas de seleccion
representando Unicamente el 100% de la ganancia genética los resultados del criterio reproductivo, programa tradicional
con poblacion de candidatos igual a 500

Criterios Reproductivo Cérnico / completo

Programas Trad' Trad-Gen * Gen® 2 etapas Trad Trad-Gen Gen 2 etapas

TPC* TPR ’

500 1000 100 109 70 65 105 115 78 73
5000 100 130 117 110 105 136 126 117
10000 100 140 134 125 105 147 141 132

5000 1000 126 137 88 84 132 145 98 93
5000 126 161 145 138 132 169 155 148
10000 126 173 164 156 132 181 173 165

20000 1000 139 152 97 93 147 161 109 104
5000 139 177 159 153 147 188 171 164
10000 139 190 179 172 147 200 190 182

' Trad = Tradicional

2 . . , .
Trad-Gen = Tradicional - Genomico

3 -
Gen = Gendémico

*TPC= Poblacién de candidatos

3> TPR= Poblacién de referencia
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Tabla 13.- Precisiones de los indices obtenidas para los diferentes tamafios de poblacion de referencia, de candidatos,
programas y criterios de seleccion

PROGRAMA Tradicional Tradicional - gendmico ~ Gendmico 2 etapas
carnico / carnico / carnico / carnico /

CRITERIO reproductivo completo reproductivo completo reproductivo completo reproductivo completo

TPR' TPC ?

1000 500 0.45 0.47 0.49 0.53 0.30 0.34 0.30 0.34
5000 0.47 0.49 0.52 0.55 0.31 0.35 0.31 0.35
20000 0.48 0.50 0.53 0.56 0.32 0.35 0.32 0.36

5000 500 0.45 0.47 0.61 0.65 0.54 0.58 0.54 0.58
5000 0.47 0.49 0.63 0.67 0.55 0.59 0.55 0.60
20000 0.48 0.50 0.64 0.68 0.55 0.60 0.56 0.60

10000 500 0.45 0.47 0.67 0.71 0.63 0.67 0.63 0.68
5000 0.47 0.49 0.69 0.73 0.64 0.68 0.65 0.69
20000 0.48 0.50 0.70 0.74 0.64 0.68 0.65 0.69

' TPR = Tamafio de la poblacién de referencia
2 TPC = Tamafio de la poblacion de

candidatos
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Precisiones gendémicas

Los valores de las precisiones gendmicas obtenidas por el criterio carnico/completo y el
reproductivo fueron muy parecidas. Las precisiones alcanzadas en ambos modelos con una
TPR de 10,000 fue de 0.7, con TPR de 5000 de 0.6 y con TPR de 1000 fueron de 0.3

(Figura 3)

Figura 3.- Precision de las evaluaciones gendmicas obtenidas para los tres criterios de

seleccion de acuerdo al tamafio de la poblacion de referencia.

Coeficiente de consanguinidad

El decremento en el TPC tiende a incrementar la AF presentandose los menores resultados
con la TPC de 20000 asi como los mayores resultados con TPC de 500. Entre programas de
seleccion el tradicional obtuvo los mayores AF, seguido del tradicional - gendmico y al
final del gendmico, mientras que entre criterios de seleccion los resultados de AF fueron

similares (Tabla 14)
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Tabla 14.- Coeficiente de consanguinidad en porcentaje para las diferentes combinaciones

de poblacion de candidatos y de referencia utilizando diferentes programas de seleccion.

TPC' Criterio TPR* Programas de Seleccion
Tradicional Trad - Genom® Genémico
AF % * AF % AF %
500 reproductivo 1000 0.89 0.79 0.45
5000 0.89 0.62 0.45
10000 0.89 0.57 0.46
carnico/completo 1000 0.85 0.75 0.45
5000 0.85 0.60 0.46
10000 0.85 0.56 0.46
5000 reproductivo 1000 0.83 0.65 0.24
5000 0.83 0.43 0.24
10000 0.83 0.36 0.24
carnico/completo 1000 0.83 0.65 0.26
5000 0.83 0.43 0.26
10000 0.83 0.37 0.26
20000 reproductivo 1000 0.82 0.59 0.15
5000 0.82 0.33 0.15
10000 0.82 0.27 0.15
carnico/completo 1000 0.89 0.63 0.17
5000 0.89 0.36 0.18
10000 0.89 0.30 0.18

"'TPC = Poblacién de candidatos
2 TPR= Poblacion de referencia
3 Trad-Genom= Tradicional - gendmico

* AF= Coeficiente de consanguinidad en porcentaje
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DISCUSION
Se estim6 el progreso genético anual en unidades econdmicas relativas a las del peso al
destete (Tabla 11) empleando diferentes TPR, TPC, programas y criterios de seleccion. Los
resultados para ser comparados se expresaron en porcentaje tomando Unicamente como
valor base que representaba el 100% de la ganancia genética los resultados obtenidos con el

indice reproductivo, esquema tradicional y una TPC de 500 animales (Tabla 12).

Comparacion entre programas de seleccion:

Para este trabajo se compararon cuatro programas de seleccion (tradicional, genomico,
tradicional - gendmico y 2 etapas) con respecto al progreso genético anual. Adicionalmente
se considerd una estrategia que fuese eficaz desde el punto de vista econdémico limitando
los costos de cria, mantenimiento, evaluacion de caracteristicas expresadas en adultos y
numero de animales candidatos a genotipificar; por lo que se decidi6é probar un programa
de seleccion en 2 etapas. Dentro de estos cuatro esquemas de seleccion nosotros
consideramos que el programa que registrd los mayores beneficios econdmicos es el de 2
etapas.

Se observo en los resultados obtenidos para los tres criterios de seleccion y utilizando
diferentes tamainos de TPR y de TPC que el programa tradicional - gendémico fue el
programa que obtuvo las mayores ganancias genéticas; esto debido al tipo de fuentes de
informacion que se utilizd en este programa (Tabla 3). Cameron (1997) menciond que el
aumento en el numero y en el tipo de fuentes de informacién tiende a incrementar la
precision y con ello la respuesta a la seleccion. El tipo de fuentes de informacién que
aportan las mas altas precisiones son las individuales y las de progenie, seguidas de

hermanos y mediohermanos (Van der Werf 2000; Cameron 1997); por lo que al utilizar en
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el programa tradicional - gendmico con registros fenotipicos y gendémicos propios aumento
el valor de la precision, en comparacion contra los esquemas gendomico y dos etapas donde
primordialmente se utilizaron registros gendmicos propios (Tablas 2 y 4) y contra el
tradicional que empled registros fenotipicos propios. Estos resultados concuerdan con los
obtenidos por Dekkers (2007) quien en cerdos evalud la incorporacion de la informaciéon
gendmica en diferentes estrategias de seleccion, encontrando que se obtenian las mayores
respuestas en la combinacidon de informacion fenotipica y gendomica en comparacion al uso
de solamente informacion fenotipica. Pimentel y Konig (2012) en bovinos de carne
compararon las ganancias genéticas de los objetivos de seleccion que incorporaban
informacion genomica, fenotipica o ambas para mejorar la calidad de la carne. Ellos
encontraron que las mayores ganancias genéticas se obtenia en los programas que
incorporaban unicamente informacion genomica, ocupando el segundo lugar los gendmico
- fenotipicos y por ultimo los fenotipicos. La razon por la que el programa tradicional -
gendmico no obtuvo los mayores progresos genéticos se debio a que en €l se plane6 en los
indices que solamente una sola caracteristica poseyera informacion genomica y las
restantes 3 0 4 caracteristicas presentaran Unicamente informacion fenotipica. Carvalheiro
(2014) en bovinos Nelore compard varios programas de seleccion donde existia
informacion fenotipica obtenida de varios métodos reproductivos (inseminacion artificial e
in vitro) asi como informacién gendémica. En sus resultados encontré que las mayores
ganancias genéticas eran obtenidas en los programas que combinaban informacién
fenotipica y gendmica; mientras que en los programas donde solo se utiliz6 informacién
fenotipica el progreso fue menor.

En los resultados se observd que los esquemas de seleccion que incorporaron informacién

gendmica obtuvieron los mayores progresos genéticos en comparacion con el programa
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tradicional, lo cual concuerda con los resultados obtenidos por Schaeffer (2006), Dekkers
(2007), Pimentel y Konig (2012).

La ganancia genética se encuentra en funcion de la intensidad de seleccion, varianza
genética, intervalo generacional y precision (Lorenz, 2013) por lo que en los modelos que
incorporan informacién genomica se han observado aumentos en la ganancia genética
originados por un incremento en la intensidad de seleccion y en la precision asi como la
reduccion del intervalo generacional (Johnston et al. 2012; Pimentel y Koénig 2012; Van
Grevenhof et al. 2012; Wickham BW et al. 2012; Calus et al. 2013; Miller 2010).

En los resultados se encontr6 que utilizando una TPR de 10,000 y 5,000 animales el
programa que ocupo el segundo lugar después del tradicional - genomico fue el gendémico
seguido del 2 etapas y del tradicional; ya que por ejemplo el porcentaje de contribucién al
progreso genético anual del criterio completo con TPR de 10,000 y TPC de 20,000 fue en el
programa gendmico del 190 %, el 2 etapas con 182 % y el tradicional con el 147 % (Tabla
12). Sin embargo cuando se utilizé una TPR de 1,000 animales el programa que ocupo la
segunda posicion fue el tradicional, seguido del gendémico y por ultimo el 2 etapas;
observandose para el criterio completo con una TPR de 1,000 y TPC de 20,000 que el
porcentaje de contribucion del esquema tradicional fue de 147%, el genomico de 109% y el
2 etapas del 104% (Tabla 12).

El TPR es un factor que puede afectar positiva o negativamente la precision del indice lo
cual repercute directamente en el progreso genético total. Con TPR altos la precision tiende
a aumentar y con ello la respuesta a la seleccion, como se observo en los resultados
obtenidos con TPR de 10,000 y 5,000 animales lo cual explica el por qué los programas
que incorporan informacion genOmica obtuvieron las mayores respuestas. Con TPR

pequetios la precision disminuye, lo cual se pudo observar con los resultados de TPR de
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500 animales donde el programa gendémico y dos etapas obtuvieron menores respuestas en
comparacion con el tradicional lo cual nos demuestra que con tamafos de TPR bajos la

informacion fenotipica es mas valiosa que la genémica (Van Grevenhof et al., 2012).

Comparacion entre criterios de seleccion.

El criterio que presentd los mayores progresos genéticos, independientemente del programa
de seleccion usado fue el completo y el carnico, que resultaron con respuestas idénticas
seguido del reproductivo. Smith (1983) menciond que la eficiencia del indice de seleccion
esta determinada por los pesos econdmicos y las heredabilidades de las caracteristicas. En
el indice existen caracteristicas o grupos de caracteristicas que dominan al indice las cuales
seran las que determinaran la eficacia de este. Si alguna caracteristicas domina el indice la
eficiencia no sera sensible a cambios en los pesos econdmicos de las otras caracteristicas
pero sera sensible a la pérdida o inversion (valores negativos) de sus pesos.

En nuestro trabajo el grupo de caracteristicas que dominaron el criterio carnico y completo
fueron las de calidad de carne razén por la cual estos dos indices obtuvieron iguales
precisiones y progresos genéticos; ademas de que al adicionar al criterio completo las
caracteristicas reproductivas no se obtuvo un mayor progreso debido a que las
heredabilidades y pesos econdmicos de las caracteristica reproductivas fueron bajos (Tablas
5y6).

Sin embargo se observo para el criterio reproductivo que mayores progresos genéticos eran
obtenidos al incorporar informacién genomica con TPR de 10,000 y 5,000 animales en
comparacion al uso de unicamente informacion fenotipica (Tabla 11). Estos resultados
concuerdan con Calus et al., (2013), Schaeffer (2006), Dekkers (2007), Johnston et al

(2012) y Van Marle-Koster et al., (2013) quienes encontraron que el uso de informacion
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gendmica aportaba informacion adicional en caracteristicas con bajas heredabilidades, bajas
precisiones y en evaluaciones fenotipicas limitadas por el sexo.

Schaeffer (2006) en bovinos de leche encontr6 que en caracteristicas con bajas
heredabilidades y donde las estimaciones del mérito genético eran menos precisas la
informacion gendmica mejoraba la precision e incrementaba la ganancia genética.

Johnston et a. (2012) menciond que la informacion gendmica incrementaba la precision y el
diferencial de seleccion en hembras elite utilizadas en programas de multiovulacion y de

transferencia de embriones en bovinos de carne.

Efecto del tamafio de la poblacion de candidatos

En todos los TPR, criterios y programas de seleccion se observo que el TPC que obtuvo los
mayores progresos genéticos fue el de 20,000, ocupando el segundo puesto el de 5,000 y en
tercero el de 500 animales. Por ejemplo tomando los resultados del criterio completo,
programa tradicional - genémico, TPR de 10,000, con una TPC de 20,000 el progreso
genético fue del 200%, con una TPC de 5,000 fue de 181% y con una TPC de 500 fue de
147% (Tabla 12). La principal razén por la que se obtuvieron estos resultados es que
aunque en todos los tamafios poblaciones de vacas reproductoras se utilizé la misma
proporcion de animales seleccionados (0.625), en los toros al aumentar el TPC disminuyd
la proporcidon de animales seleccionados originando con ello un aumento en la intensidad

de seleccion que afecto positivamente el progreso genético en TPC grandes (Tabla 8).

Efecto del tamaiio de la poblacion de referencia

El TPR que present6 los mayores progresos genéticos en todos los criterios y TPC fue el de
10,000, seguido en el segundo lugar del de 5,000 y en tercero del de 1,000 animales. Por
ejemplo en el criterio completo, programa tradicional - genémico, TPC de 20,000; con una
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TPR de 10,000 el progreso fue del 200%, con TPR de 5000 fue del 188% y con una TPR de
1,000 fue del 161% (Tabla 12). Estos resultados e obtuvieron debido a que grandes TPR
maximizan la precision del indice lo que deriva en mayores progresos genéticos (Lorenz
2013; Goddard y Hayes 2009)

Johnston et al. (2012), Goddard y Hayes (2009), Calus et al. (2013), Miller (2010), y Van
Grevenhof et al. (2012) mencionaron que TPR debe ser lo suficientemente grande para
obtener grandes precisiones de los EBV lo cual es importante debido a que el éxito de la
GS depende de la precision con que los GBV sean predichos en la TPC. Ademas de que
grandes TPR aumentan la precision y pueden incrementar la intensidad de seleccion
(Lorenz 2013).

Fan et al., (2010) mencion6 que grandes TPR eran necesarias para evaluar caracteristicas

con bajas heredabilidades y que se encontraran compuestas de QTL de efectos pequetios.

Precisiones Genémicas

El criterio que obtuvo las mayores precisiones gendmicas fue el carnico/completo (rango de
0.32 - 0.70) seguido del reproductivo (rango de 0.3 - 0.69) (Figura 3). EI TPR que
consiguid las mayores precisiones genomicas fue el de 10,000 seguido del de 5,000 y de
1,000. El criterio carnico/completo obtuvo los mayores resultados debido a que para
calcular las precisiones gendomicas de acuerdo a la ecuacion desarrollada por Daetwyler et
al. (2010) es necesaria la precision obtenida del programa tradicional la cual presento
mayores valores (Tabla 13) esto originado por el nimero y al tipo de informacion que se
utilizé en la construccion de este indice (Tabla 3).

El criterio reproductivo obtuvo menores precisiones gendmicas en comparacion al

completo debido a que presento bajos resultados en el programa tradicional (Tabla 13).
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Consanguinidad

El programa que obtuvo mayores AF fue el tradicional, seguido del tradicional - genémico
y por ultimo el gendmico. Al comparar los resultados se observa existe una reduccion
drastica de la AF del programa genomico en relacion con los resultados del programa
tradicional. La principal razon que origina que la AF se reduzca en los programas que
incorporan informaciéon gendmica en comparacion a los tradicionales se debe a que los
marcadores proveen de informacion del muestreo mendeliano, el cual permite reducir el
impacto de la informacion familiar que era la que originaba el incremento en las
probabilidades de co-seleccion entre parientes. La informacion genomica realiza mayor
énfasis en la informacion individual lo que permite poner mayor énfasis en las diferencias
genéticas dentro de familias en lugar de entre familia, como ocurre con la informacion de
ancestros EBV tradicionales (Dekkers 2007), por lo que existe con el uso de la informacion
genodmica grandes oportunidades de aumentar mas la intensidad de seleccion y obtener con
ello menores incrementos de AF.

Al comparar los AF del programa tradicional contra el tradicional - gendémico para por
ejemplo los resultados obtenidos del criterio reproductivo con TPC de 500 y TPR de 1000,
se observa que el AF disminuye ligeramente, lo cual es debido a que el tradicional -
genomico hace uso de fuente de informacion fenotipica (Tabla 3)

Entre criterios de seleccion los resultados de AF fueron muy similares esto debido a que en

el planteamiento de este trabajo se fijo una AF < 1% por generacion.

El TPR que obtuvo los mayores AF fue el de 1000 , mientras que el que TPR que tuvo los
menores AF fue el de 10,000 animales. Para TPC los mayores AF se tuvieron en la de 500,

mientras que los menores AF se produjeron con 20000 animales (Tabla 14).
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Dekkers et al. (2014) menciond que la AF tiende a incrementarse en tamafios poblacionales
pequetios; razon por la cual los TPC y TPR pequefios obtuvieron mayores AF, ademas de
que también explica el por qué existieron menores AF en poblaciones de TPC y TPR
grandes.

En este trabajo no se considerd la optimizacion de programas de seleccion ni aspectos
econdmicos ni se varid la estructura de la poblacion para hacer programas de seleccion de

toros jovenes. Estos aspectos pueden ser abordados en estudios posteriores.
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CONCLUSIONES

Los programas que incorporan GS son atractivos para los bovinos de carne mexicanos
debido a mayores progresos genéticos anuales que son obtenidos bajo las suposiciones
establecidas en este estudio utilizando diferentes TPR, TPC, programas y criterios de
seleccion.

Nuestros resultados sugieren que es conveniente utilizar en las poblaciones mexicanas de
bovino de carne el esquema tradicional - gendmico con una TPR de 5000 y TPC de 5000
debido a que existi6 mayores progresos genéticos; sin embargo no hay que dejar de lado
que el utilizar el programa gendémico y dos etapas proveen de ventajas cercanas a las
obtenidas con el tradicional - genémico y estas ademads existen ventajas econdmicas.

En este trabajo se escogieron diferentes TPR, sin embargo para México es necesario
optimizar el nimero de animales que conforman la TPR por lo que es en trabajos
posteriores se investigard y calculardn los tamafos mas adecuados que minimicen los

costos que al mismo tiempo maximicen el progreso genético.
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