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RESUMEN

La prediccién de valores genéticos a través de las ecuaciones
de modelos mixtos con el modelo animal es la herramienta
mads confiable para la seleccién de sementales y vientres, y el
grado de conectividad de los datos es uno de los factores que
incide en su calidad. En poblaciones donde la seleccién y la
deriva genética repercuten en las medias genéticas de los gru-
pos contemporineos (GC), la prediccién de valores genéticos
puede ser sesgada si los GC estdn desconectados, disminuyen-
do la confiabilidad de sus comparaciones. El propdsito del
presente ensayo fue realizar una recopilacién y descripciéon
de los principales métodos disponibles en la literatura para
evaluar la conectividad genética entre GC. Se describieron
12 métodos para determinar conectividad genética entre GC,
dos cualitativos y 10 cuantitativos. Un método para deter-
minar la conectividad idealmente debe identificar GC des-
conectados, y conectados directa e indirectamente. Ademds,
debe evaluar el grado de conectividad, ser préctico, y ficil de
aplicar e interpretar. Las metodologias cualitativas para eva-
luar la conectividad entre GC sélo permiten separar los GC
que estdn conectados de los que no lo estdn, mientras que
los métodos cuantitativos evaliian adicionalmente el grado de
conectividad. Los métodos descritos son alternativas que se
deben comparar considerando una misma estructura de los
datos para escenarios comunes en evaluaciones genéticas de

animales.
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ABSTRACT

Predicting genetic values with mixed model equations
together with the animal model is the most reliable tool
for selection of sires and dams, and the degree of data
connectedness is one of the factors that influence selection
quality. In populations where selection and genetic drift
have an influence on the genetic means of contemporary
groups (GC), predictions of genetic values may be biased
and less reliable if the GCs are disconnected. The objective
of this essay was to present a compilation and description of
the main methods available in the literature for evaluating
genetic connectedness among GC. Twelve methods
that determine genetic connectedness among GC were
described, two qualitative and 10 quantitative. A method
for determining connectedness should ideally identify
disconnected and directly and indirectly connected GC. It
should also evaluate the degree of connectedness, and it
should be practical and easy to apply and interpret. The
qualitative methods for evaluating connectedness among
GC only allow separating GC that are connected from
those that are not, while quantitative methods additionally
evaluate the degree of connectedness. The methods described
are alternatives that need to be compared considering a
single structure of data for common scenarios in genetic

evaluations of animals.

Key words: genetic connectedness, connectedness methods,

genetic evaluation.
INTRODUCTION

he mixed model equations (MME) of
Henderson are used extensively with the
animal model to predict genetic values (VG)
of animals since they use all the additive genetic
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INTRODUCCION

as ecuaciones de modelos mixtos (EMM) de
LHenderson con el modelo animal se usan ex-

tensivamente para predecir los valores genéti-
cos (VG) de los animales, ya que utilizan todas las
relaciones genéticas aditivas de la poblacién a evaluar,
maximizando la exactitud de las predicciones (Hen-
derson, 1973). Esta metodologia supone que al incor-
porar los efectos ambientales en el modelo, incluyen-
do los del grupo contemporineo (GC), las compara-
ciones entre los méritos genéticos de animales naci-
dos en diferentes GC son apropiadas. Sin embargo,
si estos GC no estdn conectados genéticamente de
manera apropiada, existe el riesgo de cuantificar las
diferencias genéticas entre GC como diferencias am-
bientales (Clément et al., 2001; Kuehn ez a/., 2007;
Tarrés et al., 2010).

La calidad de las evaluaciones genéticas depende
de numerosos factores, en particular de la estructura
de los datos (Hanocq ez al., 1999) descrita segtin las
matrices de disefio y las matrices de (co)varianzas.
Al considerar la estructura de los datos, el grado de
conectividad entre los GC puede afectar la exac-
titud de la evaluacién genética (Kennedy y Trus,
1993; Tosh y Wilton, 1994; Carneiro ¢z al., 2001b),
y la confiabilidad de la comparacién entre animales
de diferentes GC (Mathur et a/., 2002a; Roso et al.,
2004; Fouilloux et al., 2006). La exactitud de los
VG se afecta por la sub o sobreestimaciéon de para-
metros genéticos, mientras que el efecto en la con-
fiabilidad de las comparaciones puede reflejarse en
la jerarquizacién incorrecta de animales (Fouilloux
et al., 2006; Kuehn ez al., 2009; Soga et al., 2010)
y por consiguiente en la respuesta a la seleccién
(Lewis y Simm, 2000; Simm ez al., 2001; Kuehn ez
al., 2008a).

Para predecir los VG, tedricamente no se requie-
re de conectividad (Fernando ez al., 1983; Kennedy
y Trus, 1993; Fries y Roso, 1997) y los GC desco-
nectados no causan predicciones sesgadas, siempre y
cuando los VG de los animales base estén aleatoria
e idénticamente distribuidos en toda la poblacién
(Kennedy y Trus, 1993; Tosh y Wilton, 1994). Sin
embargo, esto dificilmente se cumple para poblacio-
nes reales sujetas a fuerzas como la seleccién o la de-
riva genética, que repercuten en las medias genéticas
de los GC (Kuehn ez al., 2007; Tarrés ez al., 2010) y

en la validez y precisién de las estimaciones de los

678 VOLUMEN 46, NUMERO 7

relationships of the population to be evaluated,
maximizing the precision of the predictions
(Henderson, 1973). This methodology assumes that
when environmental effects are incorporated into
the model, including those of the contemporary
group (GC), comparisons among the genetic merits
of the animals born in different GC are appropriate.
However, if these GC are not connected genetically
in an appropriate way, there is a risk of quantifying
the genetic differences among GC as environmental
differences (Clement ez al., 2001; Kuehn ez 4/., 2007;
Tarres et al., 2010).

The quality of genetic evaluations depends on
numerous factors, particularly on the structure
of the data (Hanocq ez al., 1999) described using
design matrices and (co)variance matrices. When
the data structure is considered, the degree of
connectedness among GC can affect the accuracy
of the genetic evaluation (Kennedy and Trus, 1993;
Tosh and Wilton, 1994; Carneiro et al., 2001b)
and the reliability of the comparison of animals
from different GC (Matur et al., 2002a; Roso ez
al., 2004; Fouilloux ez al., 2006). The accuracy of
VG is affected by the under- or overestimation of
genetic parameters, while the effect on comparison
reliability may be reflected in incorrect ranking of
the animals (Fouilloux ez 4/., 2006; Kuehn ez al.,
2009; Soga er al., 2010), and consequently, in the
response to selection (Lewis and Simm, 2000;
Simm et al., 2001; Kuehn ez al., 2008a).

Predicting VG, theoretically, does not require
connectedness (Fernando ez al., 1983; Kennedy
and Trus, 1993; Fries and Roso, 1997) and the
disconnected GC do not cause biased predictions, as
long as the VG of the base animals are randomly and
identically distributed throughout the population
(Kennedy and Trus, 1993; Tosh and Wilton,
1994). This is, however, difficult to achieve for
real populations subject to forces such as selection
or genetic drift that have repercussions in genetic
measurements of GC (Kuehn ez /., 2007; Tarres et
al., 2010) and in the validity and precision of the
estimations of (co)variance components (Tosh and
Wilton, 1994; Clement et al., 2001).

The biases in VG due to disconnected GC can be
reduced by including the effect of genetic group in
the model to represent the mean genetic value of the
sires in each group. This alternative, however, is not
feasible in all scenarios. Inclusion of genetic groups



CONECTIVIDAD EN EVALUACIONES GENETICAS DE ANIMALES: 1. METODOLOGIAS

componentes de (co)varianza (Tosh y Wilton, 1994;
Clément et al., 2001).

Los sesgos en VG por GC desconectados pueden
reducirse al incluir el efecto de grupo genético en el
modelo para representar el valor genético medio de
los sementales en cada grupo; sin embargo, esta al-
ternativa no es viable en todos los escenarios. La in-
clusiéon de grupos genéticos deberia considerarse s6lo
para grupos con muchos animales, con alta conec-
tividad y alta exactitud, y en caso de detectar gran-
des diferencias genéticas entre las subpoblaciones de
animales base (Phocas y Laloé, 2004). Para caracte-
risticas con baja heredabilidad, estos sesgos se pue-
den disminuir mediante la evaluacién conjunta con
caracteristicas de mayor heredabilidad y altamente
correlacionadas, por una mejoria en la conectividad
genética (Tarrés ez al., 2010).

Al considerar un modelo de semental, la conecti-
vidad entre GC puede conocerse por la estimabilidad
de las funciones lineales entre sementales y GC. Se-
gin Hanocq ez al. (1999), para determinar la conecti-
vidad es mejor usar un modelo de semental que con-
sidera la mayor parte de las fuentes de conexidn; asi,
otras fuentes ignoradas en el andlisis son adicionales
y pueden eventualmente mejorar la conectividad.
Sin embargo, con un modelo animal donde todas las
relaciones de parentesco contribuyen a conectar los
GC, la forma de medir la conectividad es diferente y
generalmente se indica su grado.

La conectividad de los GC se puede estimar por
métodos cualitativos o cuantitativos. En el primer
caso sblo es posible identificar grupos conectados y
desconectados, mientras que en el segundo es posible
determinar el grado de conectividad ofreciendo una
medida de confiabilidad o riesgo de las comparacio-
nes entre animales en diferentes grupos (GC, hatos,
regiones, paises). Para evaluar el grado de conectivi-
dad genética entre GC, Kennedy y Trus (1993), Lewis
et al. (1999) y Mathur ez al. (2002b) proponen varios
métodos, mientras que Laloé ez al. (1996), Roso et
al. (2004) y Soga et al. (2010) compararon las ven-
tajas y desventajas de sélo algunos métodos. Ademads
se usan algunos métodos para cuantificar el impacto
de la implementacién de estrategias orientadas a me-
jorar la conectividad genética de poblaciones reales o
simuladas (Huisman ez 4/., 2006; Veseld et al., 2007,
Fouilloux ez al., 2008) y para evaluar la conectividad
genética de poblaciones reales (Nakaoka ez 4/., 2009;
Sun ez al., 2009; Pegolo et al., 2012).

should be considered only for groups with many
animals, with a high degree of connectedness and
high accuracy, and in the case in which large genetic
differences are detected among the subpopulations
of the base animals (Phocas and Laloe, 1004). For
low heritability traits, these biases can be reduced
by means of a joint evaluation with traits of
higher heritability that are highly correlated, by an
improvement in genetic connectedness (Tarres ez al.,
2010).

When considering a sire model, connectedness
among GC can be determined through the
estimability of the linear functions between sires
and GC. According to Hanocq et al., (1999),
to determine connectedness, it is better to use a
sire model that considers most of the sources of
connection; in this way, other sources ignored
in the analysis are additional and can eventually
improve connectedness. With an animal model,
however, in which all of the genetic relationships
contribute to connect GC, the way to measure
connectedness is different and generally indicates
its degree.

Contemporary group connectedness can
be estimated using qualitative or quantitative
methods. In the first case, it is only possible to
identify connected and disconnected groups, while
in the second it is possible to determine the degree
of connectedness offering a measure of reliability or
risk in comparing animals in different groups (GC,
herds, regions, countries). To evaluate the degree
of genetic connectedness among GC, Kennedy and
Trus (1993), Lewis et 2/. (1999) and Mathur ez a/.
(2002b) propose several methods, while Laloe ez al.
(1996), Roso et al. (2004) and Soga er al. (2010)
compared the advantages and disadvantages of only
a few methods. In addition, some methods are used
to quantify the impact of implementing strategies
aimed to improve genetic connectedness of real
or simulated populations (Huisman ez al., 2006;
Vesela et al., 2007; Fouilloux ez al., 2008) and to
evaluate genetic connectedness in real populations
(Nakaoka ez al.,2009; Sun ez al., 2009; Pegolo ez al.,
2012).

Routine national genetic evaluations in some
countries use different methods: the coefficient
of determination method in France for beef cattle
and goats (Pegolo er al, 2012), the degree of
connectedness method in Canada for hogs (Mathur
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En las evaluaciones genéticas nacionales rutina-
rias de algunos paises se usan diferentes métodos: el
método de coeficiente de determinacién en Fran-
cia para bovinos para carne y cabras (Pegolo ez al.,
2012), el método de grado de conectividad en Ca-
nadd para cerdos (Mathur ez a/., 2002a), el método
de correlacién entre las varianzas de los errores de
prediccién de VG en el Reino Unido para borregos
(Simm ez al., 2001), y el método de niimero total
de lazos genéticos directos entre GC en Canadd
para bovinos (Roso ez al., 2004). Para algunas po-
blaciones de animales (como razas de bovinos para
carne, ovinos y caprinos), los hatos estdn dispersos
en varias regiones geograficas, los tamafos de los
hatos y GC muchas veces son pequefios en relacién
con otras especies, y la inseminacién artificial se usa
en forma reducida. Por tanto, un problema comin
para la evaluacidon genética nacional en este tipo de
poblaciones es el bajo grado de conectividad entre
los GC, lo cual requiere de métodos precisos y pric-
ticos para su determinacidn.

En general, la mayoria de los métodos propues-
tos, comparados o utilizados usan la varianza del
error de prediccién (VEP) de las diferencias en VG
entre animales o medidas relacionadas con ésta. Sin
embargo, no hay consenso en recomendar el uso
generalizado de alguno de ellos. Para facilitar la
comparacién de los métodos propuestos, conside-
rando diversos escenarios y una misma estructura
de datos, es importante recopilar informacién que
describa los principios y célculos necesarios para
estimar conectividad genética. Por tanto, el propé-
sito de este ensayo fue realizar una recopilacién y
descripcién de los principales métodos disponibles
en la literatura para evaluar la conectividad genética

entre GC.

METODOS PARA EVALUAR
LA CONECTIVIDAD GENETICA

Métodos cualitativos
Método geométrico simple (MGS)
Este método, presentado por Searle (1987), se
basa en el producto de las matrices XZ, donde X
y Z son matrices de incidencia para GC y sementa-

les en los modelos mixtos. De manera esquemdtica
se construye una tabla de doble entrada donde se
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et al., 2002a), the method of correlation between
variances of VG prediction errors in Britain for
sheep (Simm ez al., 2001), and the method of
total number of direct genetic links among GC
in Canada for cattle (Roso et al, 2004). For
some animal populations (such as breeds of beef
cattle, sheep and goats) the herds are dispersed in
several geographic regions; herd and GC sizes are
often small relative to other species, and artificial
insemination is used on a small scale. Therefore, a
common problem for national genetic evaluation
in this type of populations is the low degree
of connectedness among GCs, and so, precise,
practical methods are required.

In general, most of the proposed, compared or
utilized methods use the variance of the prediction
error (VEP) of the difference in VG among animals
or highly correlated measurements. However, there
is no consensus in recommending the generalized
use of any of them. To facilitate comparison of the
proposed methods, considering diverse scenarios
and a single data structure, it is important to
compile information that describes the principles
and calculations necessary for estimating genetic
connectedness. Thus, the purpose of this essay
was to present a compilation and description
of the main methods available in the literature
for evaluating genetic among

GCs.

connectedness

METHODS FOR EVALUATING
GENETIC CONNECTEDNESS

Qualitative methods
Simple geometric method (SGM)

This method, presented by Searle (1987), is based
on the product of the matrices X7, where Xand Zare
incidence matrices for GC and sires in mixed models.
Schematically, a double-entry table is constructed
where sires (7)) and GC or herds (j) are represented,
and the intersections (cells) show the progeny of
the ith sire in the jth herd. Data connectedness is
indicated by the continuous horizontal or vertical
lines, which can change direction only if the cells
contain values; if a cell does not have data, the line
cannot be drawn. Cells joined by lines represent
groups of connected data.
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representan, por un lado a los sementales (7) y por
el otro a los GC o hatos (j), y las intersecciones
(celdas) muestran la progenie del i-ésimo semental
en el j-ésimo hato. La conectividad de los datos se
indica por el trazo de lineas continuas horizontales
o verticales, las cuales pueden cambiar de direccién
s6lo si las celdas tienen valores; si la celda no tiene
datos, el trazo no es posible. Las celdas unidas me-
diante lineas representan grupos de datos conecta-

dos.

Algoritmo para identificar los grupos
conectados (AIGC)

Tomando como base el método geométrico sim-
ple, Fernando ez al. (1983) propusieron un algo-
ritmo para identificar los GC (hato-afio-estacién)
conectados, en una clasificacién de dos vias sin in-
teraccién. No requiere la absorcién de efectos prin-
cipales, por lo que es computacionalmente simple.
El dlgebra se limita a dos vectores, por lo que el
algoritmo se puede aplicar cuando el nimero de
clases de cada uno de los efectos principales sea
grande. El resultado es un vector y los elementos
con el mismo nimero corresponden a grupos co-
nectados.

El algoritmo involucra cuatro pasos para cada
subgrupo (G): 1) forma un vector zxl (G;) con sus
Jj-ésimos elementos, siendo Gl-]:z' para j=1,...,7, si
un semental j tiene progenie en el subgrupo i, y
G;;=0 de otro modo; 2) toma ¢;=¢,~1+ G, don-
de ¢;=0; 3) examina cada elemento de este vector
iniciando con el primer elemento de ¢;, ¢;j; para el
primer elemento donde ¢;;>7, cambia a “i” aquellos
elementos de ¢; que son iguales que ¢;; y también
los que son iguales que ¢;;—7 y 4) repite el paso 3
hasta que cada 7 elemento de ¢; es menor o igual
que 7. Finalmente, los elementos de ¢,, con el mis-
mo nimero corresponden a sementales conectados

a través de GC.
M¢étodos cuantitativos

Promedio de relaciones genéticas
aditivas (PRGA)

Banos y Cady (1988) muestran que el PRGA se
puede usar como una medida de conectividad entre
GC. La mejor conectividad genética entre GC estd

Algorithm for identifying connected
groups (AIGC)

Taking the simple geometric method as the
base, Fernando ez a/. (1983) proposed an algorithm
to identify connected GC (herd-year-season) in a
two-way classification with no interaction. It does
not require the absorption of main effects, and
thus it is computationally simple. The algebra is
limited to two vectors, and so the algorithm can
be applied when the number of classes of each of
the main effects is large. The result is a vector and
the elements with the same number correspond to
connected groups.

The algorithm involves four steps for each
subgroup (G): 1) make a vector nxl (G) with
its jt elements, Gl-j-=z' for j=1,..., n, if a sire j has
progeny in the subgroup i, otherwise G,;=0; 2)
take ¢;=c,—1+ G, where ¢;=0; 3) examine each of
the elements of this vector beginning with the first
element of ¢;, ¢;; for the first element where ci]->z',
change to “i” those elements of ¢; that are equal to ¢;;
and also those that are equal to ¢;;—7 and 4) repeat
step 3 until each of the 7 elements of ¢ is less than or
equal to 7. Finally, the elements of ¢,, with the same
number correspond to sires connected through GC.

Quantitative methods

Average of additive genetic relationships

(PRGA)

Banos and Cady (1988) showed that PRGA can
be used as a measure of connectedness among GC.
The best genetic connectedness among GC is given
by the highest PRGA between animals from different
GC. PRGA among animals from different GC differs
from the other methods in that it is a direct measure
of genetic connectedness between GC and is easy to
obtain.

The PRGA is obtained from the inverse matrix of
additive genetic relationships (A7Y. A and A7 can
be subdivided in the following manner:

Al 1 A12 cee A]
A21 A22 ces A2

n

n

Ay Ay . 4,
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dada por el mayor PRGA entre animales de diferen-
tes GC. El PRGA entre animales de diferentes GC
se diferencia de los demds métodos en que es una
medida directa de conectividad genética entre GC y
es facil de obtener.

EL PRGA se obtiene de la inversa de la matriz de
relaciones genéticas aditivas AY. La A (y A7Y se
puede subdividir de la siguiente manera:

Al 1 A12 cee Al
A21 A22 e A2

n

n

A=
Ay Ay . 4,

donde Ay, Ayy,... A, es igual a A para animales del
GG, GC,,... GC,, respectivamente, y los elementos
fuera de la diagonal (4),... 4y, y A(,—1),) son sub-
matrices de relaciones genéticas aditivas (a;) para
animales de dos GC. La media de ;; para las subma-
trices de la diagonal (4,,) para i#j es:

xx)

ll(nz—n)iiaij

i=1 j=1

donde n=orden de A,,. La media de 4;; para las sub-
matrices de fuera de la diagonal (4,,) es:

“”ZZﬂij

i=1 j=1

donde 7=ntmero de filas, y c=ntimero de columnas
en Axy.

Indice de conectividad (ZC) e indice general
de conectividad (/GC)

Foulley ez al. (1992) presentaron el concepto de
grado o nivel de no conectividad, relacionando la va-
rianza del error de prediccién (VEP) de los efectos
genéticos de un modelo completo con la VEP de un
modelo reducido que excluye los efectos fijos. Estos
autores propusieron el indice de conectividad (/C),
que se basa en el uso de un vector de coeficientes de
contrastes (x):

IC(x)=x'Cpx [ x'Cx
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where Ay}, Ayy,..., A, is equal to A for animals from
GC, GG,,..., GC,, respectively, and the elements
outside the diagonal (Ayy,..., 4y, and A(,—),) are
sub-matrices of additive genetic relationships (al-j-) for
animals from two GC. The mean of a; for the sub-
matrices of the diagonal (4,,) for i#; is:

xx)

1/(n2—n)iiaij

i=1 j=1

where n=order of A,,. The mean for #;; for the sub-
matrices of values outside the diagonal (Ax},) is:

I/VCZEaij

i=1 j=1

where »=number of rows, and c=number of columns
in A,

Connectedness index (/C) and general
connectedness index (/GC)

Foulley er al. (1992) presented the concept of
degree or level of non-connectedness, related to the
prediction error variance (VEP) of the genetic effects
of a complete model with the VEP of a reduced model
that excludes fixed effects. These authors proposed
the index of connectedness (/C), which is based on
the use of a vector of coefficients of contrasts (x):

IC(x)=x'Crx | x'Cx

where Cp is a part of the inverse of the coefficient
matrix in a reduced model, and Cis part of the inverse
of the same coefficient matrix in a complete model.
This index reflects the reduction in VEP when the
fixed effects are precisely known or do not exist. The
IC(x) varies between 0 and 1 and is close to 1 when
the animals are well connected.

Foulley ez al. (1992) posited the hypothesis that
a well-connected data base is necessarily orthogonal
(balanced). If two factors are orthogonal to each
other, there is no bias in one of the factors if the
other is removed from the model. If a random factor
is totally orthogonal to a fixed factor eliminated from
the reduced model, VEP is the same for random
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donde Cp es una parte de la inversa de la matriz de
coeficientes en un modelo reducido, y C es una parte
de la inversa de la misma matriz de coeficientes en un
modelo completo. Este indice refleja la reduccién en
la VEP cuando los efectos fijos se conocen exactamen-
te o no existen. El /C (x) varia entre 0 y 1, siendo cer-
cano a 1 cuando los animales estdn bien conectados.

Foulley ez al. (1992) plantearon la hipétesis de que
una base de datos bien conectada es necesariamente
ortogonal (balanceada). Si dos factores son ortogo-
nales entre si, no hay sesgo en uno de los factores si
el otro se quita del modelo. Si un factor aleatorio es
totalmente ortogonal a un factor fijo eliminado en
el modelo reducido, la VEP es la misma para efectos
aleatorios en el modelo completo y en el reducido.
Por tanto, las formas cuadraticas sobre la base de la
inversa de la matriz de coeficientes del modelo com-
pleto y del reducido deberfan ser equivalentes, y el
ICl(x) serfa igual a uno.

Adicionalmente, Foulley ez a/. (1992) propusieron
un indice general de conectividad (/GC) entre GCy

VG, que es la media geométrica de los eigenvalores

(u;) de I:Clzez - ,Ltl-CZZ:ICZ- =0, determinada por:

1GC=(|cg|/|C )"

donde |C|y |Cg| son los determinantes de la inversa
de las matrices de VEP con y sin efectos fijos en el
modelo, y 7 es el nimero de animales o rango de
las columnas de la matriz de incidencia de los para-
metros a los que relacionan las subunidades Cpy C.

Coeficiente de determinacién (CD)
e indices generales de precisién

Aunque la ortogonalidad de los datos propuesta
por Foulley ez al. (1992) es deseable, Laloé (1993)
menciona que una medida de precisién es mds
apropiada para determinar si los animales de dife-
rentes ambientes pueden ser comparados, y propo-
ne el coeficiente de determinacién (CD) de un vec-
tor de contrastes (x) de VG, que es la forma general
del CD individual o exactitud de la prediccion del
VG. El CD(x) corresponde al cuadrado de la corre-
lacién entre la diferencia predicha y verdadera de
valores genéticos; también varfa de cero a uno y se
interpreta igual (mide la exactitud de la diferencia

effects in both the complete and the reduced model.
Therefore, the quadratic forms on the base of the
inverse of the coefficient matrix of the complete model
and of the reduced model should be equivalent, and
IC(x) would be equal to one.

Additionally, Foulley ez al. (1992) proposed a
general index of connectedness (/GC) between GC
and VG, which is the geometric mean of the eigenvalues

(u;) of [C;’gz - ,u,-CZZ:Icl» =0, determined by:
16 =(Gl/|C )"

where |C'| and |C| are determinant of the inverse of
the VEP matrices with and without fixed effects in
the model, and 7 is the number of animals or column
rank of the incidence matrix of parameters to which
the subunits Cp and C are related.

Coefficient of determination (CD)
and general precision indexes

Although data orthogonality, proposed by
Foulley et al. (1992), is desirable, Laloe (1993)
mentions that a measure of precision is more
appropriate to determine whether animals from
different environments can be compared and
proposes the coefficient of determination (CD) of
a vector of contrasts (x) of VG, which is the general
form of individual CD or accuracy of VG prediction.
CD(x) corresponds to the square of the correlation
between the predicted and true differences of the
genetic values; it also varies between zero and one
and is interpreted in the same way (it measures the
accuracy of the difference in genetic value between
two animals, or GC). Thus, the accuracy or
reliability of the comparison of VG between animal
iand j is given by:

Var(a: — ;) CF +C5 =2CF

CD(xij)=l—W=l—

Aiz' + Ajj - 2Az'j
where x;; is the contrast between animal 7 and j,
A=o’la’, A, Aj and Aj; are elements of the
matrix of additive genetic relationships, Cj*, C77%,
and C7 are elements of the inverse of the coefficient
matrix of the mixed model equations. In matrix

form, CD is
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del valor genético entre dos animales o GC). Asi,
la exactitud o confiabilidad de la comparacién del
VG entre el animal 7 y el j, estd dada por:

Var(2;— ;) CZ+C% —2CF

A; + A i — 2Aij
donde x;; es el contraste entre el animal 7 y el j,
}.=Of /sz, A Aij Ajj son los elementos de la
. . 7. .. 2z 2Z
matriz de relaciones genéticas aditivas, C;;°, CZ»]» .y
CZ.Z son los elementos de la inversa de la matriz de
coeficientes de las ecuaciones de modelos mixtos. En
forma matricial, el CD es:

/‘{(x/szx) _ x/(A—lsz)x

CD(x)=1- ,
x'Ax x'Ax

donde x es un vector cuyos elementos su-
man cero, c* =(ZMZ+/1A_1) Of,y
M=1-X(XX)-X"

Laloé (1993) también propone dos indices ge-
nerales de precisién usando las formas cuadriticas
del CD, y relaciondndolas con los eigenvalores (u))
y los eigenvectores (c;) resultantes de la solucién al
problema generalizado de los eigenvalores:

[(4=2c=)=u,A]e, =0

El ndmero de eigenvalores es igual al nimero
de VG predichos. El eigenvalor menor siempre serd
cero; el resto corresponde a todos los contrastes in-
dependientes posibles. Los ¢ deben ser ordenados
en forma ascendente. Los dos estadisticos propues-
tos estdn en funcién de esos eigenvalores:

” 1/(n—1)
P = [H Mz}
=2

El primer indice (p;) es la media aritmética de los

p1=EL

=1

n—1 eigenvalores, y el segundo indice (p,) es la me-
dia geométrica de los mismos eigenvalores; p, es mds
sensitivo a eigenvalores bajos. Un valor nulo de un
eigenvalor da un p, nulo, indicando que existe por lo
menos un contraste sin informacién suplementaria
(desconexidn).
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CD(x)=l—i(x’C x)=x (A—J.C )x
x'Ax x'Ax

where x is a vector whose elemgrllts add up
to  zero, c* =(ZMZ +lA_1) Of, and
M=I-X(XX)-X'

Laloé (1993) also proposes two general precision
indexes using the quadratic forms of CD and relating
them to the eigenvalues («;) and the eigenvectors
(¢;) resulting from the solution of the generalized
problem of the eigenvalues:

[(4=20%) = u,4]e, =0

The number of eigenvalues is equal to the number
of predicted VG. The lowest eigenvalue will always be
zero; the rest correspond to all possible independent
contrasts. The u should be arranged in ascending
order. The two proposed statistics are in function of

these eigenvalues:
" 1/(n—1)
= |:H /’ti:|
=2

The first index (p;) is the arithmetic mean of
the #n—1 eigenvalues, and the second index (p,) is
the geometric mean of the same eigenvalues; p, is
more sensitive to low eigenvalues. A null value of an
eigenvalue gives a null p,, indicating that there is at
least one contrast with no supplementary information
(disconnection).

For large databases, Boichard er al. (1992)
obtained a reasonable approximation (bias <4 %) of
tr(A7'Q) for an animal model with one class of fixed
effects and one of random effects, where zr=trace and

Q=Cc!= (ZMZ + /IA_I)_1 . Since p; isa function
of tr(A_IQ)(pl = I:l — A (A_IQ)] [ (n— 1)), this

method can be used to approach p, in large databases.

p1=EL

=11

VEP of the differences in VG
between animals (VEP(x))

Genetic connectedness between GCs reduces
VEP of the comparisons between animals from
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Para bases de datos grandes, Boichard ez al. (1992)
obtuvieron una aproximacién razonable (sesgo <4 %)
de 1(A7'Q) para un modelo animal con una clase de
efectosfijosyunadeefectosaleatorios,donde #r=trazay

Q=c! =(ZMZ +2.A_1)_1.Yaqueplesunafun—
ciénde tr(A_IQ)(pl = I:l—l tr(A_lQ)]/(n—l)),

este método se puede usar para aproximarse a p; en
bases de datos grandes.

VEP de las diferencias en VG
entre animales (VEP(x))

La conectividad genética entre GC reduce la
VEP de las comparaciones entre los animales en
diferentes GC, porque la VEP de las comparacio-
nes entre animales emparentados es menor que la
obtenida entre animales no emparentados, y por-
que las conexiones genéticas reducen la variabili-
dad de las estimaciones de las diferencias entre los
efectos de GC. Asi, Kennedy y Trus (1993) propu-
sieron el promedio de la VEP de las diferencias en
VG (a) entre animales con registro en diferentes
GC, o la VEP de la comparacién entre anima-
les, como una medida estadistica légica y apro-
piada del grado de conectividad de los datos. La
VEP de la diferencia entre dos animales (VEPD),
uno del i-ésimo y otro del j-ésimo grupo, estd

dada por:

VEPD; =Var(a;) +Var(a;) - 2Cov( 21,3

Ambas, el promedio de la VEP y la VEP de las
diferencias en VG entre animales de diferentes GC,
pueden obtenerse para un contraste (x):

VEP(x) = x'C¥x0?

donde C** es una parte de la inversa de la matriz de
coeficientes de las ecuaciones de modelos mixtos.
Esta medida no tiene un rango definido y estd muy
relacionada con el CD, que es mds ficil de interpre-
tar. Ademds, la obtencién de esta varianza para bases
de datos grandes, como ocurre en muchas evaluacio-
nes genéticas, es practicamente imposible (Carneiro
et al., 2001a; Mathur ez al., 2002a), por lo que la
aplicacién rutinaria de este método es poco factible

(Roso et al., 2004).

different GC because the VEP of the comparisons
between related animals is lower than that obtained
when the animals are not related and because the
genetic connections reduce the variability of the
estimations of the differences among GC effects.
Therefore, Kennedy and Trus (1993) proposed the
average VEP of the differences in VG () between
animals with records in different GC, or the VEP
of the comparison between animals, as a logical
statistical measure of the degree of connectedness
of the data. The VEP of the difference between two
animals (VEPD), one from the ™ and the other from
the jth group, is given by:

VEPDZ-]- = Var(?z,') +Vﬂr(2zj)—2Cov(Zz,~,¢Azj)
Both, the average VEP and the VEP of the

differences in VG between animals of different GC,
can be obtained for a contrast (x):

VEP(x) = x'C¥x0’

where C * is part of the inverse of the coefficient
matrix of the mixed model equations. This measure
does not have a defined range and is highly related
to the CD, which is easier to interpret. Moreover,
obtaining this variance for large databases, as occurs
in many genetic evaluations, is practically impossible
(Carneiro et al., 2001a; Mathur ez /., 2002a), and so
the routine application of this method is not feasible
(Roso et al., 2004).

Gene flow (FG)

This method is an extension, together with the
animal model, of the X7 matrix used with the
sire model to measure connectedness, and simply
traces the flow of genes from one GC to the next.
FG was proposed by Kennedy and Trus (1993),
and its main virtue is its computational ease. The
method measures historical connectedness (through
ancestors) by multiplying the matrices XZ7Q.
Geneflow can beapplied asa geometric measurement
of connectedness or as a quantitative measurement
between two GC, by taking the absolute difference
between the sum of the elements of the diagonal
and the sum of the elements outside the diagonal
(a small value indicates high connectedness). The Q
matrix identifies founder animals with respect to its
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Flujo de genes (FG)

Este método es una extensién, con el modelo ani-
mal, de la matriz XZ usada para medir conectividad
con el modelo de semental, y simplemente traza la
transferencia de genes de un GC al siguiente. El FG
fue propuesto por Kennedy y Trus (1993) su virtud
principal es la facilidad de cémputo y mide conec-
tividad histérica (a través de ancestros) mediante la
multiplicacién de las matrices X’Z7Q. El FG puede
aplicarse como una medida geométrica de conectivi-
dad o como una medida cuantitativa entre dos GC,
al tomar la diferencia absoluta entre la suma de los
elementos de la diagonal y la suma de los elemen-
tos fuera de la diagonal (un valor pequeno indica
alta conectividad). La matriz Q identifica animales
fundadores con respecto a su GC de origen, y 7 es
una matriz triangular inferior que traza el flujo de ge-
nes de una generacion a la siguiente; asi A=7"'WT;
donde Wes la diagonal de la matriz de las varianzas
de muestreo mendeliano. Para obtener la matriz 7
es necesario ordenar los animales por generacién y
seguir las instrucciones: 1) todos los elementos de la
diagonal son uno; 2) todos los elementos a la derecha
de la diagonal son cero; 3) los elementos a la izquier-
da de la diagonal que corresponden a las filas de los
animales base son cero; y 4) los elementos de las fi-
las a la izquierda de la diagonal de los animales con
padres conocidos son el promedio de los elementos
correspondientes a la fila del padre y de la madre. No
es necesario usar toda la matriz 7" generada, normal-
mente sdlo se usan las columnas que pertenecen a los
animales fundadores. Los elementos dentro de todas
las filas para animales con padres conocidos, mues-
tran la fraccién de genes de los animales fundadores
y suman uno.

Varianza de la deriva genética (VDG)

Este método se basa en el promedio de las relacio-
nes genéticas entre y dentro de los GC y no requiere
la identificacién de animales base o ancestros (Ken-
nedy y Trus, 1993). Considera el cémputo de la ma-
triz A o partes de ella, y aunque es mds dificil que la
obtencién de A™", su cémputo es factible para bases
de datos grandes.

La matriz XZAZ'X mide la suma de las relacio-
nes genéticas entre y dentro de GC. El promedio de
relaciones genéticas, entre y dentro de GC, se obtiene
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GC of origin, and 7'is a lower triangular matrix that
traces gene flow from one generation to the next,
so that A=T7T'WT, where W is the diagonal of the
matrix of variances from Mendelian sampling. To
obtain matrix 7, it is necessary to order the animals
by generation and follow these instructions: 1) all
the elements of the diagonal are one; 2) all the
elements to the right of the diagonal are zero, 3) the
elements to the left of the diagonal that correspond
to the rows of base animals are zero, and 4) the
elements of the rows to the left of the diagonal of
animals with known parents are the average of the
elements corresponding to the row of the sire and
the mother. It is not necessary to use the entire 7°
matrix generated, normally only the columns that
belong to founder animals are used. The elements
in all the rows for animals with known parents show
the fraction of genes from founder animals and that
add up to one.

Genetic drift variance (VDG)

This method is based on the average of the
genetic relationships between and within GC and
does not require identification of base animals or
ancestors (Kennedy and Trus, 1993). It considers
the computation of matrix A or parts of it and,
although it is more difficult than obtaining A_l, its
computation is feasible for large databases.

The matrix XZAZ'X measures the sum of genetic
relationships among and within GC. The average
of genetic relationships, among and within GC, is
obtained by dividing each element of the diagonal by
the number of records squared of each GC and the
elements outside the diagonal by the product of the
number of records in the GC involved. The resulting
matrix can be interpreted as the genetic components
of (co)variance of the genetic drift among GC, thus,
the VDG between groups would be equal to the sum
of the elements of the diagonal minus the sum of the
elements outside the diagonal, where a small value
indicates a high degree of connectedness (Kennedy

and Trus, 1993).

Variance of the differences between effects

of GC (VdGCO)

This method, proposed by Kennedy and
Trus (1993), is based on the computation of the
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al dividir cada elemento de la diagonal entre el nime-
ro de registros al cuadrado de cada GC, y los elemen-
tos fuera de la diagonal entre el producto del nimero
de registros en los GC involucrados. La matriz re-
sultante se puede interpretar como los componentes
genéticos de la (co)varianza de la deriva genética en-
tre los GC; asi, la VDG entre grupos seria igual a la
suma de los elementos de la diagonal menos la suma
de los elementos fuera de la diagonal, donde un valor
pequeno indica un alto grado conectividad (Kennedy

y Trus, 1993).

Varianza de las diferencias entre efectos de GC

(VdGCO)

Este método, propuesto por Kennedy y Trus
(1993), se basa en el computo de la matriz de (co)

varianzas de los efectos de GC, representada por

-1
x=xz(zz 424" 2} 02, Los ele-
mentos positivos fuera de la diagonal son el resul-
tado de las relaciones genéticas entre animales de
diferentes GC e indican la conectividad genética;
para grupos no conectados estos elementos son cero.
De acuerdo con Mathur ez al. (2002a) y Roso ez al.
(2004), la varianza de la diferencia entre el i-ésimo y
el j-ésimo grupo (gc) estd dada por:

VdGC; = Var(:éci - :écj)

= Var(éci ) + Var(gcj ) - 2C0”(§Ci’2‘j )

La VdGC mide la precisién con que son estima-
das las diferencias en las medias genéticas entre GC
(Kuehn ez al., 2008b); sin embargo, para poblaciones
grandes con muchos GC, el cdlculo de la matriz de
(co)varianzas de los efectos de GC puede ser dificil
(Kennedy y Trus, 1993). Ademads del desafio compu-
tacional, la VEP de la diferencia entre las estimacio-
nes de efectos de GC tiene otra desventaja; es depen-
diente del tamafio y la estructura de los GC, asi como
de la naturaleza de las conexiones entre ellos (Mathur
et al., 2002a).

Grado de conectividad (GrC)

Para separar los efectos de tamano de GC y es-
tructura en la conectividad, Mathur ez /. (2002a,b)
definieron este método como la correlacién entre los

matrix of (co)variances of GC effects, represented

-1

by X -xz(zz 424" Zx} 6. The
positive elements outside the diagonal are the result
of the genetic relationships between animals from
different GC and indicate genetic connectedness;
for non-connected groups these elements are zero.
According to Mathur ez al. (2002a) and Roso ez al.
(2004), the variance of the difference between the
ith and the jth group (gc) is given by:

VAGC, =Var(ge, - gc;)

= Var(gci ) + Var(gcj) - 2C0V<2%§Cj )

VdGC measures the precision with which the
differences in genetic means between GC are
estimated (Kuehn ez 2/., 2008b). However, for large
populations with many GC, calculation of the
matrix of (co)variances of GC effects can be difficult
(Kennedy and Trus, 1993). Besides the computational
challenge, the VEP of the difference between
estimations of GC effects has another disadvantage:
it is dependent on the size and structure of the GC,
as well as on the nature of the connections among
them (Mathur ez a/., 2002a).

Degree of connectedness (GrC)

To separate the effects of GC size from structure
in connectedness, Mathur et a/. (2002a,b) defined
this method as the correlation between the estimated

effects of two GC. Thus, the GrCbetween the M and
the jth GC is given by:

Cov(gci,gcj)

\/V‘”’(gfz‘ )Vﬂ”(éfj )

X100

GrCij =

where the components of (co)variances with a simple
animal model are obtained from the VEP matrix,

which is given by the product of the error variance and
the sub-matrix C* of the EMM.

According to Mathur ez al. (2002a), to overcome
the problem in obtaining the direct inverse of the
coefficient matrix in large databases, the following
procedure can be used:
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efectos estimados de dos GC. Asi, el GrC entre el i-
ésimo y el j-ésimo GC estd dado por:

Cozz(:écl-,:g\c]-)

\/Var(gci )Var(gcj )

GrCi]- = X100

donde los componentes de (co)varianzas con un mo-
delo animal simple se obtienen de la matriz de VEP,
que estd dada por el producto de la varianza del error

y la submatriz C** de las EMM.

De acuerdo con Mathur ez a/. (2002a), para supe-
rar el problema en la obtencién de la inversa directa
de la matriz de coeficientes en bases de datos grandes
se puede usar este procedimiento:

— 1 ’ p—
ccTl'=1 asd, CC7'=1,
donde, C=matriz de coeficientes de las EMM,
I/=matriz identidad, /;=un vector de la matriz iden-
tidad correspondiente al 7-ésimo GC (un vector con

uno para el GC y ceros), y C; ' =un vector de ele-
mentos de la inversa para el i-ésimo GC.

El vector C; ! se puede obtener para un GC a la
vez por iteraciones. Esos vectores se combinan y el
bloque de elementos de la inversa correspondientes
al GC mds reciente es extraido. Los elementos de la
inversa son las (co)varianzas del error de prediccién
de los efectos de GC de interés. Este método puede
usarse para obtener elementos de la inversa en las
filas o columnas de cualquier matriz grande donde
la inversa directa no es posible.

Correlacion entre las varianzas de los errores de
prediccién de VG (rl-j)

Tomando en cuenta que la covarianza del error
de predicciéon (CEP) entre los VG de dos animales
deberia ser cero si no estin conectados, Lewis ez al.
(1999) propusieron como criterio de conectividad
una correlacién estadistica similar al GrC, definida
como la correlacién entre las varianzas de los errores

de prediccién de VG (rl-j):

CEP(7:,4;)
;=
T JverGaver(a;)
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cC™'=I thus, CC7'=1,

where C=coefficient matrix of the EMM,
I=identity matrix, /;/=a vector of the identity matrix
corresponding to the i GC (one vector with one for
the GC and zeros), and C; ' =a vector of elements

of the inverse for the ith GC.

The vector C; ' can be obtained for one GC
at a same time through iterations. These vectors
combine and the block of elements of the inverse
corresponding to the most recent GC is extracted.
The elements of the inverse are the (co)variances of
the prediction error of GC effects of interest. This
method can be used to obtain elements of the inverse
in the rows or columns of any large matrix where the
direct inverse is not possible.

Correlation between variances of VG (r,-j)
prediction errors

Taking into account that the covariance of the
prediction error (CEP) between the VG of two animals
should be zero if they are not connected, Lewis ez al.
(1999) proposed, as a criterion of connectedness, a
statistical correlation similar to GrC, defined as the
correlation between the variances of the prediction
errors of VG (rij :

CEP(2,4;)

v Jver G )ver(a))

where 4; is the predicted VG for the M animal.
The authors suggest averaging this statistic for all
pairs of animals in different GC to evaluate their
connectedness.

Total number of direct genetic links among GC
(TLGD)

This method was developed by Fries and Roso
(1997), Fries (1998) and Roso et al. (2004) to
measure the degree of connectedness among GC
through direct genetic links due to common sires
and dams. The basic steps for the algorithm and the
criterion used for computing 7LGD are 1) calculate
the number of direct genetic links between pairs of
GC due to common sires (LGs) and dams (LGh);
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Cuadro 1. Escala de los métodos' para determinar conectividad, valores que representan mejor conectividad (VRMC),
requerimientos de matrices (C**Y y A) y capacidad de identificar grupos contemporineos desconectados
(GCD) y conectados indirectamente (GCCI).
Table 1. Scale of the methods' for determining connectedness, values that represent better connectedness (VRMC),
matrix requirements (C**?Y and 4) and capacity for identifying disconnected (GCD) and indirectly connected
(GCCI) contemporary group.

Métodos GCD GCCI c* A Escala VRMC Autor

PRGA v - - - =0 Mayores Banos y Cady, 1988
c - v v - O0al Mayores Foulley et al., 1992
CD - 4 v v Oal Mayores Lalog, 1993

VEP(x) - v v - =0 Menores Kennedy y Trus, 1993
FG - - - - =0 Menores Kennedy y Trus, 1993
VDG v - v O0al Mayores Kennedy y Trus, 1993
VdGC - v v - =0 Menores Kennedy y Trus, 1993
GrC v v 4 - 0a100 Mayores Mathur ez al., 2002b
7 v v v - —lal Extremos Lewis et al., 1999
TLGD v v - - =0 Mayores Fries y Roso, 1997

f PRGA=promedio de las relaciones genéticas aditivas, /C=indice de conectividad, CD=coeficiente de determinacién,
VEP(x)=varianza del error de prediccion de las diferencias en valores genéticos, FG=flujo de genes, VDG=varianza de la
deriva genética, VAGC=varianza de las diferencias entre efectos de grupos contempordneos, GrC=grado de conectividad,
7= correlacién de las varianzas de los errores de prediccion entre valores genéticos, 7LGD=ntmero de lazos genéticos directos
totales debidos a sementales y hembras comunes. $C* =inversa de la matriz de coeficientes en un modelo animal. ¥ La VDG
para grupos contempordneos (GC) desconectados (elementos fuera de la diagonal=cero) indica cierto grado de conectividad,
por lo que la medida se modificé de la siguiente manera: VDG, entre el GC;y GCJ-=1— [(DGC+ DGC})—Z(FGCZJ))/(DGQ
+DGCj)], donde DGC = elemento de la diagonal y FGC=elemento fuera de la diagonal. Con esta modificacion se obtiene
una medida proporcional de la varianza de la deriva genética entre dos GC, donde valores cercanos a uno indican mayor conec-
tividad y valores de cero indican GC desconectados < f PRGA=average of additive genetic relationships; /C=connectedness
index, CD=coefficient of determination; VEP(x)=variance of the prediction error of the differences in genetic values;
FG=gene flow; VDG=genetic drift variance; VdGC=variance of the differences between effects of contemporary groups;
GrC=degree of connectedness; 1= correlation of the variances of prediction errors among genetic values; 7ZLGD=total number
of direct genetic links due to common sires and dams; IC% =inverse of the coefficient matrix in an animal model. ¥ VDG
for disconnected (elements outside the diagonal zero) contemporary groups (GC) indicates a certain degree of connectedness;
thus, the measure was modified in the following manner: VDG, between GC; and GC]:I—[((DGCi+DGCj)—2(FGClj))/
(DGC; +DGC})], where DGC=element of the diagonal and FGC=element outside the diagonal. With this modification,
a proportional measure of the genetic drift variance between two GC is obtained, where values near one indicate greater
connectedness, and values of zero indicate disconnected GC.

donde #; es el VG predicho para el i-ésimo animal.
Los autores sugieren promediar este estadistico para
todos los pares de animales en diferentes GC con el
fin de evaluar su conectividad.

Nimero total de lazos genéticos directos entre

GC (TLGD)

Este método fue desarrollado por Fries y Roso
(1997), Fries (1998) y Roso ez al. (2004) para me-
dir el grado de conectividad entre GC a través de
lazos genéticos directos debidos a sementales y hem-
bras comunes. Los pasos bdsicos para el algoritmo y
el criterio usado para el cémputo de 7LGD son: 1)

then, for each GC the total number of genetic links
(LGT) is calculated with all the other GC; 2) the
GC with the largest LGT is called “main group”,
and the sires and dams with progeny in this group
form the initial connected core; 3) all the GC
are converted to zeros (LG7) and are analyzed
recurrently counting the LGs and LGh generated by
the initial connected core, at the end of each run
the GC with LG7>9 and at least three progenitors
(sires or dams) are considered connected with the
“main group”; 4) the rest of the GC (disconnected)
are converted to zeros and the process is repeated
until the number of connected GC is equal to that
of the previous run.
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calcular el nimero de lazos genéticos directos entre
pares de GC debido a sementales (LGs) y hembras
(LGh) comunes; luego, para cada GC se calcula el
namero total de lazos genéticos (LG7) con todos
los otros GC; 2) el GC con mayor LG 7 es llamado
“grupo principal”, y los sementales y hembras con
progenie en este grupo forman el nicleo inicial co-
nectado; 3) todos los GC se ponen en ceros (LGT)
y son analizados recurrentemente contando los LGs
y LGh generados por el nicleo inicial conectado; al
final de cada corrida los GC con LGT>9 y por lo
menos tres progenitores (sementales o hembras) son
considerados conectados con el “grupo principal”; y
4) el resto de los GC (desconectados) se ponen en
ceros y se repite el proceso hasta que el nimero de
GC conectados sea igual al de la corrida anterior.
Las parejas de GC que no tienen algin lazo gené-
tico directo pueden estar conectadas indirectamen-
te a través de otros GC y consecuentemente tener
alta exactitud de comparacién de VG estimados en-
tre ellos. Por esta razén, 7LGD es inadecuado para
indicar el grado de conectividad entre pares de GC.
La media aritmética también es inadecuada, ya que
un par de GC con igual media aritmética puede
tener un grado de conectividad diferente. Poten-
cialmente se sugiere el uso de la media arménica

de los LGT(2/[(1/LGTZ-)+(1/LGT]-)]) (Roso

et al., 2004). Para superar estas deficiencias, Roso y
Schenkel (2006) desarrollaron el programa AMC - A
Computer Program to Assess the Degree of Connec-
tedness Among Contemporary Groups para medir el
grado de conectividad entre los GC. El total de lazos
genéticos es funcién del nimero y tipo de relaciones
de parentesco entre animales en los diferentes GC.

Principales atributos de los métodos cuantitativos
para determinar conectividad

Un método para determinar conectividad ideal-
mente debe identificar GC desconectados, y conec-
tados directa e indirectamente; ademds, debe medir
el grado de conectividad, ser practico, y ficil de apli-
car e interpretar. En el Cuadro 1 se muestra la escala
de los métodos de conectividad, requerimientos de
matrices (C* y A), y su capacidad para identificar
GC desconectados y conectados indirectamente. De
los 10 métodos cuantitativos descritos, cinco identi-
fican GC desconectados, de los cuales tres estiman
conectividad en forma directa e indirecta (GrC, r; y

690 VOLUMEN 46, NUMERO 7

The pairs of GC that do not have a direct genetic
link can be connected indirectly through other GC
and consequently have high comparative precision
of estimated VG between the pair members. For
this reason, 7LGD is not suitable for indicating
the degree of connectedness between pairs of GC.
The arithmetic mean is also unsuitable since a pair
of GC with the same arithmetic mean can have a
different degree of connectedness. Potentially, the
use of the harmonic mean of the LGT is suggested

LGT (2/[(1/ LGT;)+(1/ LGT;)]) (Roso er al,

2004). To overcome these deficiencies, Roso and
Schenkel (2006) developed the software AMC
- A Computer Program to assess the degree of
connectedness among contemporary groups. The
total number of genetic links is a function of the
number and type of genetic relationships among
animals from different GC.

Main attributes of the quantitative methods
for determining connectedness

A method for determining connectedness
should identify disconnected and directly and
indirectly connected GC; it should also measure
the degree of connectedness, be practical and be
casy to apply and interpret. Table 1 shows the scale
of the connectedness methods, matrix requirements
(C*® and A), and their capacity to identify
disconnected and indirectly connected GC. Of the
ten quantitative methods described, five identify
disconnected GC, and three of these estimate
connectedness directly and indirecdly (GrC, 7; and
TLGD). For large databases, the most complex
matrices are the inverse of the coefficient matrix
(C*) and occasionally the A4 matrix; of the 10
methods considered here, six require C* and two
require the A matrix. Of the three methods that
can identify disconnected and indirectly connected
GC, only the 7LGD method does not require
the matrices. The interpretation of connectedness
values depends on the measurement scale; for five
methods, this interpretation is facilitated since their
scale is a defined interval, while for the rest, the
scale is greater than or equal to zero, with no upper
limit, making interpretation of connectedness
values difficult.

Choosing the best method for evaluating genetic
connectedness among GC depends on the size and
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TLGD). Para bases de datos grandes, las matrices mds
complejas para obtener son la inversa de la matriz de
coeficientes (C*) y en algunas ocasiones la matriz A4,
y de los 10 métodos considerados seis requieren C*
y dos la matriz A. De los tres métodos que pueden
identificar GC desconectados y conectados indirec-
tamente, s6lo el método 7ZGD no requiere las ma-
trices complejas mencionadas. La interpretacién de
los valores de conectividad depende de la escala de
medicidn; para cinco métodos esta interpretacion se
facilita dado que su escala es un intervalo definido,
mientras que para el resto la escala es mayor o igual
que cero, sin un limite superior, lo que dificulta la
interpretacién de los valores de conectividad.

La eleccién del mejor método para evaluar la co-
nectividad genética entre GC depende del tamano y
estructura de los datos de poblaciones animales, por
lo que se requiere comparar los métodos descritos,
considerando una misma estructura de datos para es-
cenarios representativos en evaluaciones genéticas.

CONCLUSIONES

Un método para determinar la conectividad,
idealmente debe identificar grupos contempordneos
desconectados, y conectados directa e indirectamen-
te; ademds, debe evaluar el grado de conectividad, ser
préctico, y fécil de aplicar e interpretar. Las metodo-
logias cualitativas para evaluar la conectividad entre
grupos contempordneos, solo permiten separar los
grupos que estdn conectados de los que no lo estin
y son ttiles cuando se utiliza el modelo de semental
para la prediccién de los valores genéticos. Debido al
uso generalizado de las ecuaciones de modelos mix-
tos de Henderson con el modelo animal, se utilizan
métodos cuantitativos que evaltan adicionalmente el
grado de conectividad, acercindose a las caracteristi-
cas de un método ideal. Los métodos cuantitativos
descritos en este ensayo son alternativas que se deben
comparar considerando una misma estructura de los
datos, para escenarios comunes en evaluaciones gené-
ticas de animales.
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structure of the animal population data. This requires
comparing the described methods, considering the
same data structure for representative scenarios in
genetic evaluations.

CONCLUSIONS

A method for determining connectedness
should ideally identify disconnected and directly
or indirectly connected contemporary groups.
Moreover, it should evaluate the degree of
connectedness; it should be practical and easy to
apply and interpret. Qualitative methodologies for
evaluating connectedness among contemporary
groups only permit separating groups that are
connected from those that are not; they are useful
when the sire model is used to predict genetic values.
Because of the generalized use of Henderson’s mixed
model equations with the animal model, quantitative
methods are used to evaluate, additionally, the
degree of connectedness, thus coming closer to the
characteristics of an ideal method. The methods
described in this essay need to be compared using
the same data structure and for common scenarios
in animal genetic evaluations.

—FEnd of the English version—
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