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RESUMEN

Los modelos de evaluacion genética multirracial permiten la obtencion de los valores genéticos
de animales perteneciente a una poblacion de diferente composicion racial. La estructura de
este tipo de modelo va a depender de la caracteristica a evaluar y de la poblacion multirracial
a ser analizada, obteniendose al final de la evaluacién valores genéticos aditivos y no
aditivos, los cuales permiten tomar decisiones y direccionar los apareamientos de una forma
mas acertada.
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ABSTRACT

Multibreed genetic evaluation models allow the prediction of animal breeding values in a
population of animals of various breed compositions. The structure of this type of model
depends on the traits to be evaluated and the multibreed population to be analyzed, and
they eventually yield additive and nonadditive animal genetic values, which allow more
precise selection decisions and mating plans.
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INTRODUCCION

Todos los modelos animales se caracterizan
por la evaluacién de los valores de cria,
merito genético total o la predicciéon de los
registros futuros de todos los individuos en
la poblacién de interés (1). Dependiendo de
las caracteristicas consideradas en la
evaluacion y de la estructura de los datos,
diferentes modelos pueden ser utilizados para
la prediccion de los valores genéticos de los
individuos, por lo que se han desarrollado
modelos especificos para la aplicacion a
determinadas caracteristicas y estructura de
datos (2).

Importacion de semen, embriones, y de
animales vivos ha contribuido a que la
mayoria de los sistemas de producciéon de
carne y leche utilicen animales de diversa
composicion racial. Colombia en particular
tiene una gran diversidad de animales
Criollos, que sumados a la disponibilidad de
animales de razas extranjeras, ha permitido
la creacion de una tremenda diversidad
genética bovina. Esto indica la necesidad
de desarrollar sistemas de evaluacion
genética que sean capaces de evaluar a
todos los animales en poblaciones
compuestas de animales puros y cruzados
en Colombia.

En este trabajo se discutira al rededor de
evaluaciones multirraciales con énfasis en
factores que se deben considerar para su
implementacién, se describiran varios
modelos multirraciales y se explicaran los tipos
de evaluaciones genéticas producidos por
evaluaciones multirraciales y su posterior uso
para seleccionar animales por valores
genéticos aditivos, no-aditivos y totales.

MODELO ANIMAL PARA POBLACIONES
MULTIRRACIALES

Poblaciones multirraciales. Las
poblaciones multirraciales se definen como
aquellas compuestas por la reproduccién
cruzada de animales de razas puras y sus
cruzamientos. En las poblaciones
multirraciales, padres y madres pueden ser
de cualquier composicion racial (3,4). Segun
el esquema de apareamientos, las
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poblaciones multirraciales pueden ser
clasificadas como completas o incompletas.
Las poblaciones multirraciales completas
presentan un esquema total de apareamiento
dialélico, esto es, los grupos de padres y
madres son los mismos y los padres son
apareados con madres de cualquier grupo
racial (3,4). En poblaciones multirraciales
incompletas los toros y/o las vacas no estan
representados en algunos de los grupos
raciales, y los toros pueden no ser apareados
con vacas de todos los grupos raciales.
Ademas, gran parte de las poblaciones
multirraciales experimentales y comerciales
en todo el mundo encajan en la definicion
de multirraciales incompletas (4).

Modelo multirracial. Los modelos de
evaluacion genética multirracial son
simplemente extensiones de los modelos
genéticos intra-raciales que tienen en cuenta
los efectos genéticos aditivos y no aditivos
dentro y entre razas. En éstos modelos, los
efectos genéticos aditivos son el resultado
de la combinacion de los efectos genéticos
aditivos dentro y entre razas (4). Haciendo
referencia a lo anterior, en una poblacién
multirracial se definen tres tipos de efectos
genéticos: multirraciales aditivos, que se
deben a los efectos acumulados de todos
los genes que afectan un caréacter y se
predicen como desvio del valor de cada
animal relativo al de la base genética
multirracial aditiva; multirraciales no aditivos,
que se refieren a las interacciones entre
genes de una 0 mas razas que resultan de
la interaccion de los alelos de un toro y de
los alelos de todas las vacas apareadas con
este toro y se predicen como desvios del
valor de las interacciones interraciales de
un animal relativo al de la base no aditiva
genética interracial; y multirraciales totales,
que hacen referencia a la suma de los
valores genéticos aditivos mas las
interacciones genéticas interraciales y se
predicen como la suma de Ilos
correspondientes valores genéticos
predichos aditivos y no aditivos (5-8).

En poblaciones multirraciales los animales
cruzados sirven como unién entre las
poblaciones parentales de razas puras,
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generando asi mismo, una poblacién
multirracial simple compuesta de animales
puros y cruzados, por lo que los datos de
estas poblaciones deben ser analizados
usando procedimientos multirraciales, que
tengan en cuenta los efectos genéticos
aditivos y no aditivos, como también la
heterogeneidad de varianzas y covarianzas
dentro de grupos de razas puras y cruzadas.
Mientras que, si son usados procedimientos
intra-raciales para analizar datos
multirraciales, estos no explican los efectos
genéticos no aditivos, asumiendo que todas
las caracteristicas presentan las mismas
varianzas y covarianzas en todos los grupos
raciales (razas puras y cruzadas) (4). Las
estrategias computacionales necesarias para
construir las ecuaciones del modelo mixto
multirracial son mas complejas que aquellas
para los modelos intra-raciales. La diferencia
principal es la heterogeneidad de varianzas
y covarianzas genéticas y ambientales de
los modelos multirraciales (9,10).

La forma que pueden tomar los modelos de
evaluacion genética multirracial depende de
la poblacion multirracial a ser analizada, es
asi como Elzo (11) y Elzo y Famula (12) y
posteriormente Arnold et al (13), propusieron
el modelo animal para poblaciones
multirraciales como una necesidad de
desarrollar procedimientos que incluyan
animales de diversa composicion genética.
Elzo y Famula (12), advierten que para bases
de datos de programas de cruzamiento
abierto pueden existir problemas de confusion
en los efectos fijos genéticos, debido a
subclases vacias, lo cual es confirmado por
Rodriguez-Almeida et al (2), al afirmar que
el desarrollo de este modelo estéa limitado a
la estructura de la base de datos, donde el
numero de razas o cruces pueden ser una
limitante. La heterogeneidad de varianzas
genética aditiva, genética no aditiva y
ambiental sera facil de estimar en poblaciones
multirraciales balanceadas, pero
probablemente sera imposible estimarla en
poblaciones multirraciales altamente no
balanceadas, en donde los toros estan
pobremente representados mediante grupos
raciales de vacas. La aplicacion de modelos
de evaluacién genética multirracial a bases
de datos comerciales precisa tener en cuenta
los siguientes aspectos (4):
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1) Conexién entre grupos contemporaneos
multirraciales: similar a las evaluaciones
unirraciales, en las multirraciales, los grupos
contemporaneos deben estar conectados a
través del uso de padres en comun. Estos
padres pueden ser de razas puras o cruzados.
Lo ideal seria realizar estas conexiones con
padres de todos los grupos raciales
representados en cada grupo
contemporaneo para evitar problemas de
interacciones entre grupos raciales de padres
y grupos contemporaneos multirraciales
(13,14). Los procedimientos de evaluacion
genética multirracial requieren que los
descendientes de varios grupos raciales
combinados sean conservados sobre las
mismas condiciones ambientales. La definicion
de grupos contemporaneos para
procedimientos de evaluaciéon genética
multirracial, es similar a los procedimientos
intrarraciales (15).

2) Estimacion de varianzas y covarianzas
multirraciales: la estimacion de los
componentes de varianza y covarianza,
dependen en gran medida del buen
balanceamiento de la poblacién multirracial,
del nivel de conexién (grupos raciales y
animales) y de la cantidad de informacion
disponible por animal (4). Algo que en la
practica es muy dificil, ya que por lo general
se encuentran variedad de grupos raciales
y pocos individuos por grupo racial.

3) Elecciéon de una base genética multirracial:
se bebe escoger una base genética
multirracial para facilitar las comparaciones
de los animales de razas puras y cruzados
por medio de grupos raciales y tipos de
apareamiento. Una base que tenga dos
componentes: uno genético aditivo, similar
a las bases genéticas dentro de razas, y
uno genético no aditivo, para comparar
combinaciones de apareamientos (4).

4) Decision sobre cuales desvios esperados
de prediccién multirracial (DEPM) especificos
predecir: la decision de obtener predicciones
de DEPNM (desvios esperados de prediccion
multirracial no aditivo) e DEPTM (desvios
esperados de prediccion multirracial total)
regularmente dependera en gran medida de
las frecuencias esperadas de apareamientos
de toros y vacas de composiciones raciales
particulares (4).
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5) Desarrollo de medios apropiados para
divulgar las DEPM: una publicacion de
resumenes de toros impresos para las DEPAM
podria, sobre ciertas circunstancias, ser una
alternativa apropiada y econdmicamente
viable. No obstante, una publicacién impresa
de las DEPNM y DEPTM seria probablemente
limitada a un pequefio nimero de toros
ampliamente usados (ej.: toros usados para
conectar rebafos multirraciales). Una
publicacioén electrénica de sumarios de toros
completos para DEPAM parece ser una
alternativa econdmicamente mas viable (4).

6) Explicacion de las diferencias entre
predicciones genéticas aditivas, no aditivas
y totales y su uso para la seleccién y las
decisiones de direccionamiento genético.
Para que las DEPAM, DEPNM y DEPTM sean
efectivamente usadas, deben ser
interpretadas correctamente. Es
responsabilidad de las entidades que
efectian las evaluaciones multirraciales
explicar claramente su uso adecuado para
propésitos comerciales y de seleccion. Las
DEPAM deben ser usadas de la misma forma
como se usan las DEP dentro de raza (para
seleccionar animales para efectos genéticos
aditivos). La principal diferencia entre ambas
es que las DEPAM son predichas con relacion
a una base genética mas amplia, o sea, ellas
pueden ser usadas para comparar animales
de todas las posibles proporciones de las
razas base dentro de la poblaciéon
multirracial. No obstante, las DEPAM de
animales de diferentes poblaciones
multirraciales con por lo menos una raza base
diferente no pueden ser comparadas (4).

Arnold et al (13) propusieron el modelo animal
para la evaluacion simultanea de animales
de diferente composiciéon genética, el cual
permite el analisis simultaneo de datos de
multiples poblaciones de razas puras, como
también de la progenie resultante del
cruzamiento. Ademas, afirmaron que los datos
fenotipicos son tipicamente representados
en el modelo animal simple como una
combinacion de efectos fijos de grupos
contemporaneos, efectos genéticos aditivos
y efecto aleatorio del error, en el modelo
animal multirracial, este es expandido para
incluir efectos genéticos no aditivos,
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quedando el modelo de la forma:

yv=Xad+FZu+Wh+e

, donde:

y = es el vector de observaciones;

X = es la matriz de incidencia que relaciona
las observaciones a los efectos fijos de (B)
Z = es la matriz de incidencia que relaciona
las observaciones al vector de efectos
genéticos aditivos totales (u);

W = es la matriz de incidencia que relaciona
las observaciones al vector de efectos
genéticos no aditivos totales (h); y

e = es el vector de efectos aleatorios
residuales.

Una modificacion inicial a la expresién
anterior, precisamente en la particién de u
en componentes fijo y aleatorio. El vector
de los efectos genéticos aditivos totales (u),
pueden ser expresados como (16,17):

u=0e+a

donde;

Q = es la matriz que relaciona animales en el
vector u a grupos raciales puros en el vector
¢, a través de las fracciones de razas puras
presentes en cada animal;

¢ = es el vector de efectos fijos aditivos de
los grupos raciales puros;

a = es el vector de los efectos aleatorios
genéticos aditivos.

Similarmente, el vector de efectos genéticos
no aditivos totales (h) relacionado a la
heterosis, puede ser particionado en
componentes fijo y aleatorio, quedando de
laforma:

h=5v+Td

donde;

S = es la matriz de incidencia conocida que
relaciona el vector de efectos genéticos no
aditivos totales (h) al vector de efectos fijos
de heterosis (y);

T = es la matriz de incidencia que relaciona
el vector de efectos genéticos no aditivos
totales (h) al vector de efectos aleatorios
de heterosis (d).
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La magnitud de los valores diferentes a
cero en S y T estad determinada por la
heterocigosis de las progenies, la cual
depende de la composiciéon racial de los
padres. EIl efecto fijo de heterosis
representa el promedio de las habilidades
combinatorias de todos los animales
apareados en una poblacion. El efecto
aleatorio de heterosis (d) reconoce que
existe variabilidad en la habilidad
combinatoria de padres y madres. Se
considera que en el mejor de los casos la
posibilidad de predicciéon individual de
valores aleatorios de heterosis es
problematica, y puede ser impracticable
en poblaciones reales. En ciertas
poblaciones se tendria que suponer que el
componente fijo de heterosis es suficiente
(13). Sustituyendo a u y h en la ecuacioén
inicialmente planteada se tiene:

y= X8+ Z0@+ Za+ WSy + Wid +e

donde:

y = es el vector de observaciones;

X = es la matriz de incidencia que relaciona
observaciones a efectos fijos (B);

ZQ = son matrices de incidencia que
relacionan observaciones al vector de
efectos fijos aditivos de grupos raciales
puros (¢);

Z = es la matriz de incidencia que relaciona
observaciones al vector de efectos
aleatorios genéticos aditivos (a);

WS = son matrices de incidencia que
relacionan observaciones al vector de
efectos fijos de heterosis (y);

WT = son matrices de incidencia que
relacionan observaciones al vector de

xRy xRTED YRz X RS X R gl [ x'rYy
o rYzo IRz oz rRWs o2 RIwT & |0 Ry
FrRYz+a? E2rWws 2R gl=| Z'R1y
SR S RIWT | | sw Ry
| Sim TWRTWT + 57| 4] |[TWRTY]
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efectos aleatorios de heterosis (d); y
e = es el vector de efectos aleatorios
residuales.

Para el modelo, el primer y segundo momento
estan dados por:

Byl = X8+ 20+ Way

Al especificar una estructura apropiada para
las diferentes matrices y vectores
involucrados se tiene:

Fip
Fia
Hu Fi,
y= "}?" _ | ¥in
Fep

Fo
_..F:n

Donde el modelo mixto de ecuaciones estara
dado por:

En este modelo mixto de ecuaciones, los
elementos de las matrices y vectores se

representan de la forma M, donde i = (1, 2,
X), corresponde a los animales de las razas
1, 2 o cruzados, respectivamente, y j = (p,n),
es la porcion de la matriz o vector
correspondiente a los registros de padres y
no padres, respectivamente.
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X=Xy 2= 0 2, 0 |= 0 CD=
0 lr2?@ L Qﬂx
X 0 0 2.
W i {g D}_ o O
0 L Lap FEr]
L 0 fiﬂ _Ql:m Qﬂ:m_
Las matrices de incidencia X y Z tienen
basicamente la misma estructura que las (a. ]
usadas comunmente en el analisis de kr
intrarracial. La matriz Q relaciona animales dyy
puros y cruzados en el vector u a grupos dl_&,lﬂ g
raciales puros. Para animales puros, cada _ @ a= ¢2y y=(¥,) . d=|d e=|a
fila de la submatriz Q; tiene un solo 1, el o ay, | 127 pl2 1
cual relaciona al individuo con el elemento " 2 e,
adecuado del vector de grupos raciales puros By
(9). Para animales cruzados, cada fila tiene 4
coeficientes diferentes a cero, Lo
correspondientes a la composicion fraccional
de la raza del animal. Si todos los animales Donde el vector a, i = {1, 2, x} representa

tienen registros, Z es una matriz identidad.
Si los padres no poseen registros son
representados en Z por una columna de
ceros.

M0 ] 0 0 0
0 0 0 0
0 o 0 0
&= T =
0 o 0 0
S n, Ty Ty
—S?‘"‘— _Tlx ’Fﬂm T:m_

La matriz incidencia para S y T puede ser
representada simbdlicamente como:

Las matrices S y T relacionan el efecto fijo
y aleatorio del efecto de heterosis contenidos
en los registros fenotipicos de los animales
cruzados. Datos de individuos puros podrian
ser representados en Sy T por filas de ceros
y padres sin progenies cruzadas podrian tener
una columna nulaen T.

La organizacion de los vectores o, v, dy e,
seria de la forma:

la desviacién genética aditiva dentro de ¢
para individuos de las razas 1, 2 o
cruzadas, respectivamente. El vector vy,
(i, j={1, 2} i no=)) es el vector de efectos
fijos de la interaccion (heterosis). Para
caracteristicas que no tienen influencia
materna, se puede hacer la asuncidn que

Y2 = Yo

El vector de efectos aleatorios no aditivos
dip‘lz’i = {1,2,x} representa la desviacion
aleatoria dentro del efecto fijo de heterosis
representado por y,,. En un analisis de mas
de dos razas, el efecto fijo de heterosis
puede ser modelado por cada combinacion
de razas. En general, dip'jk’ contendria
elementos que representan una desviacion
de los padres dentro de d, donde jk seria
un tipo particular de apareamiento (13).

La estructura de la matriz de la varianza
residual para un modelo multirracial es la
siguiente:

Ie; 0 O
R=| 0 Ial ©
o 0o Ig
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Donde lainversa (R?) es el reciproco de cada
uno de los elementos de la diagonal.

El modelo planteado por Arnold et al (13) es
la base para el planteamiento de otros
modelos que puedan incluir efectos genéticos
directos y maternos o cualquier otro efecto
que pueda ser considerado para estimados
confiables de las evaluaciones genéticas.

Rodriguez-Almeida et al (2), al realizar un
estudio sobre el efecto directo y materno
para el peso al nacer y a los 200 dias en
tres poblaciones multirraciales hizo una
simplificacion del modelo presentado por
Arnold et al (13), quedando éste
representado de la siguiente manera:

y=EK8+58y+0,p+0,d+ S+ Z, mt+ e +e,

donde:

y = vector de observaciones;

B = vector de efecto fijo del grupo
contemporaneo;

v = vector de efectos de heterosis directa
y materna;

¢ y 80 = vectores de efectos fijos directo y
materno de la raza, respectivamente;

a = vector aleatorio de efecto genéticos
aditivo directo;

m y ¢ = vectores de efectos aleatorios
genético aditivo y ambiental permanente
materno;

e = vector de residuales;

X = matriz incidencia con ceros y unos
que relaciona observaciones a grupos
contemporaneos;

Q, vy Q, = matrices incidencia que
relacionan observaciones a efectos
directos y maternos de la raza a través
de las fracciones raciales de animales (f,)
y de madres (fjl), respectivamente; y
Z,Z, yW = matrices incidencia con ceros
Yy unos que relacionan las observaciones a
efectos genéticos aditivos directos,
aditivos maternos y de ambiente
permanente, respectivamente. Z|y Z,
serdn aumentadas con O en las columnas
para animales sin registros que fueron
incluidos en la matriz de relacion aditiva;

En un trabajo sobre predicciéon de efectos
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genéticos aditivos y no aditivos para el
peso al destete en un rebafo multirracial
Angus x Brahman, se encontraron
exactitudes muy bajas, debido al pequefio
componente de varianza utilizado en dicho
estudio y al escaso numero de progenies
por grupo racial de las vacas que cada
toro tuvo en la poblacién (18).

En un estudio sobre caracteristicas de
crecimiento predestete se estimaron los
componentes de varianza y las diferencias
esperadas de progenies de efectos
genéticos directos y maternos aditivas y
no aditivos en una poblacion multirracial
Angus X Brahman, en el cual se utilizé el
siguiente modelo mixto (19):

Donde:

y= }L’E:I+Zgﬂ,g1 +Zﬂgx +nga‘gmgd t+Z5,+2.8, +v

y : vector of observaciones para peso al
nacer y al destete;

b: vector de efectos de grupo
contemporaneo (bcg) y edad de la madre
dentro del sexo de la cria (b, );

g,- vector de efectos genéticos aditivos
directo dentro de la raza A (g,,,), materno
dentro de laraza A (g,,,,) , directo interracial
AB (9,4, - Y materno interracial AB (g,,,,.);
g,. vector de efectos del grupo genético
interracial A/B no aditivo directo (g,,,,) Y
materno (g,,,,.):

Opga’ VECTOr de efectos del grupo genético
de abuela materna;

s,. vector de efectos genéticos aditivos
directos del padre (s,,) y materno (s, ).

s,- vector de efectos genéticos no aditivos
directo (s,,) y materno (s, );

v: vector de residuales;

X: matriz que relaciona los registros de las
crias con 1) los elementos de bCg (de unosy
ceros) y 2) los elementos de b, a través
de la edad de la madre y la fracciéon esperada
de alelos A en la madre de la cria;

Z,: matriz que relaciona los registros de las
crias con 1) elementos de g, , a traves de
la fraccion esperada de alelos de A en el
padre y abuelo materno de la cria (p,, +
.5p,.), 2) elementos de g, a traves de la
fraccion esperada de alelos A en el abuelo
materno de la cria (p,, ), 3) elementos de
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0,54 & través de la probabilidad de alelos A
y B en los padres del padre y el abuelo
materno de la cria [(P,. Pg + Page Pegs) +
0.5(P,y Poeg + Pagg Pea)]: 4) elementos de
O, @ través de la probabilidad de alelos A
y B en los padres del abuelo materno de la
cria (pAsd Pesa T Paga ded)' donde p =
probabilidad y A = Angus, B = Brahman, s =
padre, m = abuelo materno, ss = padre del
padre, ds = madre del padre, sd = padre de
la madre (abuelo materno), dd = madre de
la madre;

Z,: matriz que relaciona los registros de la
cria con 1) elementos de g, , a través de la
probabilidad de alelos intralocus Ay B en la
cria (p,, Pgy + Py, P,y). 2) elementos de g, |
a través de la probabilidad de alelos
intralocus A 'y B en la madre de la cria (p,,

ded + szd pAdd);

Z_: matriz que relaciona los registros de la
cria con 1) elementos de s , a través del
padre (1) y el abuelo materno (0.5), 2)
elementos de s__ a través de abuelo materno

D;

Z_: matriz que relaciona los registros de la
cria con 1) elementos de s_, a través de la
probabilidad de alelos intralocus en la cria
(P, Pgy + Py P,y 2) elementos de s = a
través de la probabilidad de alelos intralocus
A'y B en la madre de la cria (p,., Pgyy + Ppeg

Pada)s Y

VAN matriz que relaciona los registros de la
cria con los elementos de g, a través de
la fraccion esperada de alelos A en la abuela
materna.

El modelo mixto de ecuaciones utilizado fue
el siguiente:

En este trabajo para estimar las diferencias

[rR'X FR'Z, IR'Z, XR'Z_,
vl | -l
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esperadas de progenie multirracial aditiva se
utilizé la siguiente expresion:

hy = PAZA, +(PAPB, + PAPE,)EAB, + 5,

Donde:

ﬁai : es la diferencia esperada en progenie
multirracial directa o materna para el padre
i;

PX, :
(X=A, B) en el grupo racial del animal k, k=i,
s (padre del padre i), d (madre del padre i);

es la fraccion esperada de la raza X

gA, : es el estimado por minimos cuadrados
generalizados de gA, — 9B, ;
: es el estimado por minimos cuadrados

generalizados de 9ABA, —0.5(gAA, +9BB, ).

§ai: es el mejor predictor lineal insesgado

de S

ai -

Las diferencias esperadas de progenie
multirraciales no aditivas se calcularon a
través de la formula:

U, = (PAPB, +PB,PA,)(G, +5,)

: es la diferencia esperada en progenie

multirracial no aditiva directa o materna para
el padre i;

PX, : es la fraccion esperada de la raza X
(X=A, B) en el padre i;

I R'Z, FRZ T 1 [ LR
Z.RE, Z.RTZ, £. ZL Ry
I RZ, Z,'RTZ, g, |_| Za R
2o RZ, 4G Z o RUZ, || g | B B2
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PX, : es la fracciéon esperada de la raza X

(X=A, B) en la madre del grupo racial d
apareada con el padre i;

gAE, : es el estimado por minimos cuadrados
generalizados de

gl B —0.5(gA/ A +gBIB Y,

S, es el mejor predictor lineal insesgado

de. s

Y las diferencias esperas de progenies
multirraciales totales a través de la ecuacion:

By =1y iy,

En esta investigacion se encontraron
estimados de covarianza genética intrarracial
e interracial aditivo e interracial no aditivo,
como se muestra en la Tabla 1 (19). Se puede
notar que los valores estimados de
covarianza genética aditivo interracial fueron
muy diferentes de las covarianza intrarracial,
esto debido al efecto de la heterocigosis en
los animales cruzados. Ademas, se observa
covarianza negativas entre el efecto directo
y materno intrarracial y en el interracial AB,
causada posiblemente por el tamafio de la
poblacion utilizada.

Elzo y Wakeman (19), estimaron ademas las
heredabilidades y las correlaciéon genética

Tabla 1. Estimados de covarianza genética
intrarracial e interracial aditivo, e
interracial no aditivo para peso al
destete en una poblacion multirracial
Angus x Brahman.

Covarianzas genéticas (Kg)

Aditivo Aditivo Aditivo Aditivo

Fe=zo al . L . . .
destete intrarracial intrarracial interracial interracial

A B AB ASB

0, D 138.01 208.53 3.64 138.78

0o, M -32.70 -39.91 -51.52 3.11

M, M 100.44 151.69 751.69 154.82

D=Directo; M=Materno; Adaptado de Elzo vy
Wakeman(19)

para el peso al destete, donde en términos
generales todos los parametros fueron de
valores medio a bajo (Tabla 2). Las
heredabilidades estimadas con relacion al
efecto directo y al materno para los
diferentes tipos de apareamiento fueron un
poco diferentes, por lo tanto, el efecto

1993

Tabla 2. Heredabilidades y correlacion genética
para peso al destete en bovinos puros y
cruzados de la raza Angus, Brahman.

Combinacion de grupos raciales

FParametro® Ax A BExEBE AxB 2AV:BxA lfiAA]-:f%I
h*D 0.25 0.29 0.22 0.18 0.15
h? M 0.18 0.21 0.16 0.35 0.41
re M -0.28 -0.22 -0.25 -0.22 -0.21

#h? = heredabilidad; r, = correlacion genética aditiva;
D = Directo; M = Materno. Adaptado de Elzo y
Wakeman (19)

materno debe ser considerado dentro del
modelo al hacer la evaluacion del peso al
destete. Ademas, se ven valores negativos
de la correlacion genética entre el efecto
aditivo directo y el materno.

Debido a la complejidad que presentan los
modelos de evaluacion genética multirracial
y a la estructura de las bases de datos, se
han realizados algunos trabajos que no
incluyen los efectos aleatorios genéticos no
aditivos (Tabla 3), incluyendo solo efectos
fijos (grupos contemporaneos y efecto de
raza), efectos aleatorios genéticos aditivos
y efectos fijos no aditivos (heterosis), ya
que la mayoria de los programas
computacionales de evaluacidon genética no
estan disefiados para analisis multirracial
completo(20).

VALORES GENETICOS
POBLACIONES MULTIRRACIALES

PARA

El objetivo de una evaluacién genética
multirracial es el de predecir los efectos
genéticos multirraciales aditivos, no aditivos,
y totales de los animales utilizando
informacién de animales de todos los grupos
raciales. Cada animal va a tener: una
prediccién aditiva, multiples predicciones no
aditivas, una por cada tipo de cruzamiento
(intrarracial e interracial) considerado, y
multiples predicciones totales (aditivas + no
aditivas), una por cada tipo de cruzamiento
(intrarracial e interracial) considerado. La
razén para tener multiples predicciones no
aditivas y totales, es que la probabilidad de
tener interacciones interraciales en un
locus va a ser diferente dependiendo de
la composicién racial del grupo con el cual
se aparee un individuo (4,5).



1994

REVISTA MVZ CORDOBA -

Volumen 15(1), Enero - Abril 2010

Tabla 3. Estimados de heredabilidades y correlaciones genéticas en poblaciones multirraciales utilizando

un modelo simplificado

Autor Poblacion multirracial Pais h*D h*M r.D,M
Boran - Barca - Horro -
Demeke et al (21) Holstein - lersey - Etiopia 0.07 0.02 0.10
Simmental
Rosales et al (22) Simmental - Brahman Meéxico 0.22 0.17 -
De los Reyes et al (23) Melare » Hereford Brasil 0.21 0.37 - 0.53
. Cebl -Adaptado .
Brocchi et al (24) —_Britanico —Continental Brasil 0.23 0.20 -
Angus - Blanco
Wergara et al (25) Creginegro — Cebu- Colombia 0.23 0.15 —0.42
Romosinuano
Brandt et al (26) Angus- Simmental Alemania 0.12 0.08 0.50

ah? = heredabilidad; r, = correlacién genética aditiva; D = Directa; M = Materna.

Los valores multirraciales de prediccion se
les denominan desvios esperados de
prediccion multirraciales (DEPM). Las siglas
para los diferentes efectos genéticos
evaluados por animal serian DEPMA para los
aditivos, DEPMN para los no aditivos, y DEPMT
para los totales. Estos valores predichos
aditivos (DEPMA), no aditivos (DEPMN), vy
totales (DEPMT) se utilizaran para seleccionar
los mejores toros, vacas, y terneros de
acuerdo a criterios de seleccion definidos por
los productores y(0) genetistas. Si emplean
varios caracteres, estos criterios de seleccion
probablemente ponderaran estas predicciones
con algun valor econémico (5).

Por ultimo, considerando la gran
variabilidad genética que existe en
Colombia, se considera de gran importancia
las evaluaciones genéticas multirraciales
en ganado bovino en todas las etapas del
crecimiento de los animales y en los
diversos ambientes, en busca de
direccionar los apareamientos utilizados en
los sistemas de produccién. Por lo tanto,
se debe disponer de base de datos solidas
y completa, que permitan estimados de
DEP multirraciales lo mas confiable posible,
para lo cual la colaboracién de los
productores es de gran importancia.
Teniendo en cuenta el modelo animal que
considere todas las relaciones genéticas
seré el mejor método de analisis para datos
provenientes de cruzamientos (27)
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