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Resumen:

El estudio tuvo como objetivo comparar dos estrategias de agrupacion de conjuntos de
padres desconocidos o padres fantasmas (GPF) en la evaluacion genética de rasgos de
crecimiento para el ganado Braunvieh mexicano. Los datos fenotipicos incluyeron los
pesos al nacimiento (PN), destete (PD) y al afio (PA). El pedigri incluyé 57,341 animales.
La primera estrategia involucré 12 GPF (G12) segun el afio de nacimiento de la progenie
del padre desconocido y el sexo del padre desconocido, mientras que la segunda involucré
24 GPF (G24) segun el afio de nacimiento de la progenie del padre desconocido y las
cuatro vias de seleccion. Los modelos animales incluyeron efectos fijos y el efecto
genético aditivo directo aleatorio; el PD también incluy6 efectos aleatorios genéticos
maternos y ambientales permanentes maternos. Las correlaciones producto-momento
entre el VGE de GO (sin GPF) y G12 fueron 0.96, 0.77 y 0.69 para PN, PD y PA,
respectivamente, y entre el VGE de GO y G24 fueron 0.91, 0.54 y 0.53, respectivamente.
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Las correlaciones de rango correspondientes entre GO y G12 fueron 0.94, 0.77y 0.72, y
entre GO y G24 fueron 0.89, 0.61 y 0.60. Las tendencias genéticas mostraron una
desviacion base de la tendencia genética de GO, a excepcion para PN de G12. Los
resultados no respaldan el uso de las dos estrategias de agrupacion en la poblacion y los
rasgos estudiados, y se requiere investigacion adicional. Es importante introducir GPF en
el modelo, una contribucién suficiente del fenotipo de los descendientes a los GPF y evitar
la colinealidad entre GPF y los efectos fijos. Los grupos genéticos deben reflejar los
cambios en la estructura genética de la poblacion para los padres desconocidos, incluidas
las diferentes fuentes de materiales genéticos, y los cambios realizados por seleccion a lo
largo del tiempo.

Palabras clave: Bovinos Braunvieh, VGE, Grupos genéticos, Correlacion de rango,
Padres desconocidos.
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Introduccion

El Braunvieh mexicano es una raza de ganado de doble propoésito. Desde junio de 2003,
se han realizado evaluaciones genéticas nacionales para los rasgos de crecimiento de esta
raza en México. Como en cualquier poblacion ganadera, hay padres desconocidos en el
pedigri. Se asume que los padres desconocidos no estadn relacionados, no son
endogamicos y tienen un solo descendiente. Los padres desconocidos pueden
corresponder a animales base en la primera generacion o extenderse a lo largo de
generaciones. Ellos afectan el progreso genético de varias formas: (i) reduciendo la
intensidad de la seleccion para animales con padres desconocidos, (ii) la incertidumbre
de linaje disminuye la precision de las evaluaciones genéticas, (iii) la identificacién
incorrecta de los padres produce sesgos en estimaciones de valores genéticos (VGE) y de
heredabilidad . La mejor prediccion lineal insesgada (MPLI) regresa las predicciones
de mérito genético de los animales para padres desconocidos de media cero. Dependiendo
de los antecedentes genéticos y la generacion a la que pertenecen los padres desconocidos,
su mérito genético esperado podria ser diferente de cero. Quass® establecié una
metodologia para considerar grupos de padres fantasmas (GPF) o grupos geneticos en
MPLI. Aungue los GPF no son de interés per se, se consideran para facilitar el modelado
y el computo™. Ademas, junto con la correccion estadistica de la informacion de pedigri
faltante no aleatoria, los GPF permiten la estimacion directa de parametros genéticos
cuantitativos®.
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Debido a que no existen reglas especificas para determinar los GPF, su definicién se basa
principalmente en los criterios del investigador, pero generalmente incluye un
componente de tiempo®. Otros factores cominmente considerados en las estrategias de
agrupacion son el sexo del progenitor o la intensidad de seleccion®’®. Todos los
descendientes de un individuo con GPF contribuyen a la estimacion del efecto GPF®),
por lo que es poco probable que tener GPF con un numero igual de individuos afecte la
capacidad del modelo animal para estimar el efecto GPF con una precision aceptable. Sin
embargo, cualquier estrategia para asignar padres desconocidos a GPF debe reflejar el
nivel genético promedio de los padres desconocidos®.

Debido a la inclusion de GPF en el modelo, Theron et al”? observaron un cambio
significativo y una reduccion del sesgo en la tendencia genética de la produccion de leche
para las Holstein sudafricanas. Del mismo modo, se detect6 una reduccion en el sesgo de
VGE al incluir GPF en los anélisis genéticos para los pesos al destete, posdestete y al afio,
la circunferencia escrotal y la puntuacion de musculatura en ganado Nelore®?), El objetivo
de este estudio fue comparar dos estrategias de agrupacion de padres desconocidos a GPF
en la evaluacion genética de rasgos de crecimiento en el ganado Braunvieh mexicano.

Material y métodos

Datos

Los registros de pedigri y fenotipicos del ganado Braunvieh mexicano se obtuvieron de
la Asociacion Mexicana de Criadores de Ganado Suizo de Registro (Ciudad de México).
Los registros fenotipicos fueron pesos al nacimiento (PN), destete (PD) y al afio (PA) de
animales nacidos entre 1985y 2017, en 229 ranchos en todo México. Los pesos de destete
y al afio se ajustaron a 240 d y 365 d de edad, respectivamente, de acuerdo con el
procedimiento propuesto por la Federacion para el Mejoramiento Genético de Bovinos
de Carne®. Los registros fuera del rango de la media + 3 DE para el rasgo de interés no
se incluyeron en los analisis. Los registros de PD y PA fuera de 240 £ 45 d y 365 + 45 d
de edad, respectivamente, también fueron excluidos de los analisis. El pedigri se obtuvo
(padres), comenzando de animales con un fenotipo disponible (para cualquiera de los tres
rasgos), y limitado a animales nacidos desde 1970. El pedigri final incluyo 57,341
individuos, 18,689 machos, 38,652 hembras, 2,746 padres y 27,015 madres.

Los grupos contemporaneos se formaron teniendo en cuenta el hato, el afio y la estacién
de nacimiento (lluviosa o seca). Los registros de grupos contemporaneos con menos de
cuatro animales se excluyeron de los analisis. EI Cuadro 1 muestra el nimero final de
registros y la estadistica descriptiva para cada rasgo.
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Cuadro 1: Estadistica descriptiva para los rasgos de crecimiento en la poblacion
Braunvieh mexicana

Rasgo N Minimo Media £ DE Maximo
Peso al nacimiento 31,654 23.00 38.11+4.84 53.00
Peso al destete 21,333 100.59 235.07 +42.85 372.62
Peso al afio 14,439 146.66 324.07 £ 56.07 504.84

Analisis genéticos

Los anélisis genéticos comprendieron la estimacion de parametros genéticos y la MPLI*?
para la poblacion Braunvieh mexicana, utilizando los siguientes modelos de un solo
rasgo:

y=Xb + Ziu + g, 1)
para PNy PA,y

y =Xb + Ziu + Zom + Zzsmpe + e, (2)

para PD, donde y, b, u, m, mpe y e son vectores de registros fenotipicos, efectos fijos,
efectos genéticos aditivos directos, genéticos aditivos maternos, ambientales permanentes
maternos y residuales, respectivamente. X, Zi1, Z2y Z3 son matrices de incidencia que
relacionan los registros con b, u, my mpe, respectivamente. Los efectos fijos fueron:

ben = [sexo, pureza Braunvieh, edad de la madre, (edad de la madre)?, grupo
contemporaneo de nacimiento]

beo = [sexo, pureza Braunvieh, edad de la madre, (edad de la madre)?, grupo
contemporaneo de predestete, condicién de alimentacion con leche]

brpa = [sexo, pureza Braunvieh, grupo contemporaneo de posdestete, alimentacion
posdestete]

Hubo 1,778, 1,450 y 1,038 grupos contemporaneos de nacimiento, grupos
contemporaneos de predestete y grupos contemporaneos de posdestete, respectivamente.
Las condiciones de alimentacion con leche eran amamantamiento sin ordefia,
amamantamiento con ordefia adicional y alimentacion con sustituto de la leche. Los
regimenes alimentarios posdestete fueron pastoreo, semiestabulacién y estabulacion total.
Las proporciones sexuales fueron cercanas a 1. La edad de la madre en el parto tuvo un
minimo, media, DE y maximo de 1.70, 6.64, 3.04 y 17.00 afios, respectivamente. La
pureza de Braunvieh tuvo un minimo, media, DE y maximo de 0.88, 0.99, 0.01 y 1.00,
respectivamente. Se utilizaron los modelos oficiales para la evaluacién de los rasgos
estudiados en ganado Braunvieh mexicano. Las estructuras de (co)varianza fueron:
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(- (5,2

para PNy PA,y

u AcgZ 0 0 0
m\| 0 Ac3 O 0

var pe B 0 0 INd Grzrlpe 0 '
e 0 O 0 Iyo?

para PD, donde A es la matriz de relacién genética aditiva basada en pedigri, Ing € In SON
matrices de identidad de orden igual al nimero de madres y observaciones. o2, 622, a,%lpe
y o2 son las varianzas genéticas aditivas directas, genéticas aditivas maternas,
ambientales permanentes maternas y residuales, respectivamente. Aplicando GPF, el
término Z1Qg se agrega al modelo (Ec. [1] y Ec. [2]), donde g es el vector de los efectos
de GPF, y Q es la matriz que relaciona a los animales con los GPF. Los componentes de
la varianza se obtuvieron sin GPF, con base en REML libre de derivadas, utilizando el
software MTDFREML®?),

Grupos genéticos

La evaluacion de las estrategias de agrupacion genética se realiz6 mediante la
comparacion de VGE a partir de la MPLI con y sin GPF. Los criterios utilizados para
formar los grupos de padres desconocidos fueron:

1) Afio de nacimiento: El afio de nacimiento del padre desconocido fue cinco afios antes
del afio de nacimiento de su progenie. Los afios de nacimiento de los padres desconocidos
se agruparon en seis clases: 1965-69, 1970-74, 1975-79, 1980-84, 1985-89 y 1990-96.
2) Sexo del padre desconocido.

3) Via de seleccion (padre de padre, padre de madre, madre de padre, madre de madre).

Las dos estrategias de agrupacion genética fueron:
G12: Clase del afio de nacimiento (6 niveles) x sexo del padre desconocido (2 niveles).
G24: Clase del afio de nacimiento (6 niveles) x via de seleccion (4 niveles).

Los grupos genéticos basados en criterios como el sexo del ancestro faltante o las vias de
seleccion permiten la evaluacion de diferentes diferenciales de seleccion genética™®.
Asimismo, la inclusién de la categoria afio de nacimiento permite modelar el
mejoramiento genético a lo largo del tiempo®”. El Cuadro 2 muestra el nimero de padres
desconocidos en cada GPF para cada estrategia.
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Cuadro 2: Criterios y frecuencia de padres desconocidos en los grupos de padres

fantasmas

Padre Grupo de afios?

Estrategial desconocido 1965- 1970- 1975- 1980- 1985- 1990-
1969 1974 1979 1984 1989 1996

612 Padre 540 513 820 941 678 433

Madre 647 457 664 891 564 35

Padre de padre 119 58 72 90 87 143
G4 Padre de madre 421 455 748 851 591 290

Madre de padre 145 57 51 84 73 9
Madre de madre 502 400 613 807 491 26

1 Grupo de padres fantasmas con niveles 12 (G12) y 24 (G24).
2 Afio de nacimiento de la progenie — 5.

Las ecuaciones del modelo mixto (para PN y PA), sin incluir GPF en el modelo, fueron:

X'X X'Z ”B] _ [X’y] 3)
Z’X Z'Z+A A |u 'yl

Donde A = ¢2/02. Aiiadiendo el efecto de GPF al modelo, las ecuaciones del modelo
mixto se convierten en ®):

X'X X'Z X'ZQ 1[b X'y

ZX ZZ+A'A 7'2Q |li|l=]| Zy | (4)

QZX  QzzZ Qzzq||8] |Qzy
La incorporacion de los efectos de GPF en el mérito genético de los animales (es decir,
VGE = i@ + Qg) se puede hacer directamente en las ecuaciones del modelo mixto,
utilizando la transformacion de Quaas y Pollak®™ que implica la absorcion de las
ecuaciones de GPF, lo que da®:

A~

X'X X'Z 0 b X'y
ZX ZZ+A2 -AT'Qi||a+Qg|=|zyl (5)
0 -QA 2 QA Q|| g 0

Este procedimiento evita el paso adicional de calcular O + Qg después de la Ec. [4] y la
necesidad de recrear la matriz Q, que es computacionalmente costosa. La transformacion
de Quaas y Pollak®¥ no esta implementada en el software MTDFREML. Por lo tanto, las
Ec. [3, 4] se aplicaron para la MPLI con y sin GPF, respectivamente (términos adicionales
de los efectos genéticos maternos y de los ambientales permanentes maternos se
involucraron para PD). Los valores genéticos estimados que representan GPF (O + Qg)
se obtuvieron utilizando las funciones "gmat" y "Qgpu" del paquete "ggroups” de R 19,
donde se calculé la matriz de contribuciones de GPF a los individuos en un pedigri (Q),
y se agregaron contribuciones de GPF (Qg) al mérito genético de los animales (0), con g
y (0 obtenidos de MTDFREML®),
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Comparaciones de estrategias de agrupacion

Las comparaciones entre las estrategias de agrupamiento se realizaron mediante:

Las correlaciones producto-momento de Pearson y rango de Spearman entre los VGE
obtenidos con y sin PPG. Las tendencias genéticas obtenidas para cada analisis,
promediando los VGE por afio de nacimiento.

Resultados y discusién

Hubo 3,925 animales con padre desconocido, 3,258 animales con madre desconocida y
2,430 animales con padre y madre desconocidos. Los padres desconocidos fueron
asignados a 12 0 24 GPF (G12 y G24; Cuadro 2). Los componentes de varianza obtenidos
con y sin GPF se muestran en el Cuadro 3. Las estimaciones de los parametros para los
rasgos estudiados bajo diferentes escenarios fueron muy similares. Por lo tanto, la
eleccion del modelo no debe interferir con la estimacion de los parametros genéticos.

Cuadro 3: Componentes de varianza para el peso al nacimiento (PN), peso al destete
(PD) y peso al afio (PA) para la poblacion Braunvieh mexicana estimados con 12 (G12),
24 (G24) y sin (G0) grupos de padres fantasmas

Estrategia Rasgo o’ a2, Orpe o>
PN 2.69 - - 8.54
GO PD 87.76 8.80 23.12 435.85
PA 86.27 - - 692.96
PN 2.69 - - 8.53
G12 PD 83.14 8.43 23.06 436.58
PA 81.30 - - 695.01
PN 2.71 - - 8.52
G24 PD 90.27 10.09 21.37 435.37
PA 85.72 - - 692.52

o= varianza genética aditiva, 0,5, = varianza genética materna, o,5,,. = varianza ambiental permanente
materna, o2 = varianza residual.

Theron et al® reportaron que la inclusion de GPF tiene una influencia menor en la
estimacion de los componentes de co(varianza), asimismo, Shiotsuki et al*® mostraron
que el uso de una matriz de relaciones que incluye grupos genéticos no genera diferencias
en las estimaciones de la varianza contrastadas con el uso de una matriz sin grupos
genéticos. En algunos estudios”#1% se obtuvieron componentes de varianza considerando
un modelo "control", el cual no incluia grupos genéticos, y esos componentes de varianza
se utilizaron para predecir valores genéticos en un modelo que incluia GPF, similar al
procedimiento aplicado en esta investigacion.

Las estadisticas descriptivas para VGE obtenidas con modelos que incluyen o excluyen
GPF se muestran en el Cuadro 4. En un modelo animal basico, se asume la existencia de
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un solo grupo genético”. Dado que los valores genéticos son desviaciones de la media
del grupo genético, todos los valores en la poblacion base tienen una esperanza de
cero®). La metodologia de grupos genéticos permite asignar efectos genéticos a
maultiples grupos dentro de la poblacion base, que podrian tener una media diferente®. El
VGE que incluye grupos genéticos considera que cada individuo hereda la media de los
efectos en el grupo genético de sus padres mas la media del valor genético de sus padres;
por lo tanto, la esperanza del VGE para la poblacion no es cero®* porque no se cumple
con el supuesto de distribucién de los valores genéticos. Asignar padres desconocidos a
GPF con un promedio posiblemente distinto de cero de mérito genético cambiaria el VGE
de sus descendientes. En consecuencia, la media esperada del VGE obtenido tras
considerar los grupos genéticos cambia para el producto Qg®.

Cuadro 4: Estadisticas descriptivas de los valores genéticos estimados para los rasgos
de crecimiento obtenidos con 12 (G12), 24 (G24) y sin (G0) grupos de padres fantasmas
para el ganado Braunvieh mexicano

Estrategia Rasgo Minimo Media £ DE Maximo
PN -5.36 0.03+£0.79 5.13

GO PD -26.67 -0.17 £ 3.87 25.32
PA -24.06 0.32 +3.39 24.34
PN -5.24 0.31+0.83 5.37

G12 PD -18.73 14.19+520  39.77
PA -50.60 -71.77 £ 4.81 18.08
PN -3.67 2.06 £ 0.88 7.57

G24 PD -53.15 -10.75+£8.17  32.23
PA -49.13 31.10 £ 7.27 82.12

PN= Peso al nacimiento, PD= Peso al destete, PA= Peso al afio.

Las correlaciones producto-momento de Pearson y de rango de Spearman entre el VGE
con y sin GPF se muestran en el Cuadro 5. Los coeficientes de correlacion entre el VGE
sin GPF (G0) y G12 fueron superiores a los de GO y G24, para todos los rasgos y grupos
de animales (es decir, machos y hembras, con y sin fenotipo). Las correlaciones fueron
menores para los animales sin fenotipo que con fenotipo, y mas bajas para las hembras
que para los machos. En general, las correlaciones fueron més altas para PN que para PD,
y mas altas para PD que para PA (Cuadro 5).

Se ha propuesto que los coeficientes de correlacién entre el VGE inferiores a 0.90 podrian
cambiar la jerarquizacion de los animales para la evaluacion genética®®. Las
estimaciones de los coeficientes de correlacion obtenidos aqui sugieren posibles cambios
en la jerarquizacion principalmente para PD y PA. Petrini et al® también sefialaron
cambios en el orden para PD debido a la inclusion de GPF (las estimaciones de
correlacion de Pearson y Spearman variaron de 0.50 a 0.70). Por otro lado, la inclusién
de GPF resulté en pequefios cambios en la jerarquizacion de PN en este estudio. Los
resultados para PN concuerdan con lo observado para la produccion de leche®, PAy la
ganancia de peso posdestete®® la circunferencia escrotal o la puntuacion de
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musculatura®. Los cambios de orden se deben a los cambios que los grupos genéticos
hacen en el VGE de sus descendientes.

La Figura 1 ilustra el efecto de GPF en las tendencias genéticas. Las tendencias fueron
relativamente similares para machos y hembras. Para PN, G12 aumentd la pendiente de
la tendencia genética, en comparacion con GO; G24 también aumenté la pendiente de la
tendencia genética, pero mostrd una desviacion base de GO. Para PD, tanto G12 como
G24 mostraron grandes fluctuaciones en los primeros afios. Las tendencias genéticas de
G12 y G24 mostraron diferencias base positivas y negativas con GO, respectivamente
(Figura 1). Para PA, la tendencia genética de G24 mostrd una gran desviacion base de las
tendencias genéticas de GOy G12 (Figura 1). Generalmente, si una tendencia genética no
pasa de cero, indica un problema base para los VGE. Por lo tanto, G24 esta descartado
para PN y PA, y G12 esté descartado para PD, ya que G24 no cruza cero para PN y PA,
y G12 no cruza cero para PD (Figura 1). Por otro lado, se espera que una estrategia de
agrupacion robusta funcione bien para diferentes rasgos®“®, ya que una estrategia de
agrupacion de rasgos especifica seria una complejidad adicional para las evaluaciones
genéticas de rutina.

Cuadro 5: Coeficientes de correlacion de Pearson (y Spearman) entre los valores
genéticos estimados sin grupos de padres fantasmas (VGE_GO0), con 12 grupos de
padres fantasmas (VGE_G12) y 24 grupos padres fantasmas (VGE_G24), en la
poblacion Braunvieh mexicana

Rasgo
Tipo de correlacion Peso al Peso al destete Peso al afio

nacimiento
Total de animales n =57,341 n=>57,341 n=>57,341
r(VGE_GO, VGE_G12) 0.959 (0.942) 0.766 (0.766) 0.692 (0.717)
r(VGE_GO0, VGE_G24) 0.912 (0.891) 0.538 (0.610) 0.535 (0.605)
Machos con fenotipo n=15,810 n= 10,748 n=7,384
r(VGE_GO0, VGE_G12) 0.988 (0.982) 0.914 (0.886) 0.853 (0.846)
r(VGE_GO, VGE_G24) 0.975 (0.964) 0.786 (0.763) 0.743 (0.737)
Machos sin fenotipo n=2,.879 n=7,941 n=11,305
r(VGE_GO, VGE_G12) 0.941 (0.923) 0.796 (0.797) 0.719 (0.760)
r(VGE_GO, VGE_G24) 0.861 (0.830) 0.606 (0.627) 0.587 (0.636)
Hembras con fenotipo n=15,844 n = 10,585 n=7,055
r(VGE_GO, VGE_G12) 0.986 (0.979) 0.901 (0.879) 0.844 (0.840)
r(VGE_GO, VGE_G24) 0.972 (0.960) 0.752 (0.749) 0.710 (0.743)
Hembras sin fenotipo n=22,808 n = 28,067 n = 31,597
r(VGE_GO, VGE_G12) 0.895 (0.877) 0.635 (0.659) 0.596 (0.634)
r(VGE_GO, VGE_G24) 0.799 (0.781) 0.407 (0.491) 0.445 (0.515)
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Figura 1: Tendencias genéticas de los rasgos de crecimiento por MPLI (VGE (linea
solida)), MPLI con 12 grupos de padres fantasmas (VGE_G12 (linea discontinua)) y
MPLI con 24 grupos de padres fantasmas (VGE_G24 (linea punteada)), con seis clases
de afios de nacimiento consideradas en los grupos de padres fantasmas
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Sin embargo, en la practica, una estrategia de agrupacion puede funcionar bien para un
rasgo, pero no para otro rasgo, especialmente si los efectos fijos son diferentes para los
dos rasgos®. Es probable que los posibles problemas con la implementacion de GPF se
deban a la colinealidad o confusion entre GPF y efectos fijos®®. Una solucion a este
problema es considerar a los GPF como efectos aleatorios.

El efecto de la inclusion de GPF en la tendencia genética ha sido variable. Theron et al”

mostraron que la inclusion de GPF en la evaluacion genética tuvo un efecto dréstico en
la tendencia genética de los rasgos de produccion de leche, teniendo una respuesta mas
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alta (casi el doble) cuando se incluyd GPF. Ademas, Shiotsuki et al“® observaron
tendencias genéticas mas altas para el peso posdestete y PA cuando el modelo incluyo
GPF. En contraste, la inclusion de GPF en los andlisis genéticos para PD, circunferencia
escrotal y puntuacion de musculacién mostr6 una tendencia genética mas baja que cuando
no se incluyeron GPF®. Se podria inferir que la efectividad de los GPF en las
evaluaciones genéticas depende de la estructura de la poblacién, los rasgos estudiados y
los criterios adoptados para definir los GPF. Se ha propuesto que la definicion de los GPF
debe equilibrar la complejidad de los grupos genéticos y la representacion de las
diferencias genéticas®. Ademas, los grupos genéticos deben considerar los criterios de
seleccion adoptados por los criadores.

Se consideran dos posibles razones de los problemas observados con las tendencias
genéticas: la escasez de fenotipos de la progenie que apoyan la inferencia de algunos GPF,
y la posible confusion o colinealidad entre GPF y los efectos fijos en el modelo,
especialmente los grupos contemporaneos. La Figura 2 muestra la frecuencia de animales,
padres y madres faltantes a lo largo de los afios de nacimiento, y la Figura 3 muestra la
frecuencia de fenotipos por afio de nacimiento. Se puede interpretar que no hubo
suficientes fenotipos que respaldaran la prediccion de soluciones de GPF en los primeros
afios (padres desconocidos nacidos antes de 1990, es decir, su progenie nacida antes de
1995). La contribucion de los fenotipos disminuye a medida que aumenta el nimero de
generaciones entre el GPF y el descendiente fenotipado, y disminuye con una menor
heredabilidad.

Figura 2: Numero de animales (linea solida), padres desconocidos (linea discontinua) y
madres desconocidas (linea punteada) por afio de nacimiento
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Figura 3: Numero de fenotipos de peso de nacimiento (linea solida), peso al destete
(linea discontinua) y peso al afio (linea punteada) por afio de nacimiento
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La Figura 2 muestra que la poblacion estudiada no tenia una necesidad real de GPF en el
modelo animal, o que los GPF podrian limitarse a solo unos pocos grupos, de modo que
los fenotipos de generaciones distantes de descendientes podrian respaldar la estimacion
de esos pocos GPF. Los modelos animales con GPF son mas benéficos para las
poblaciones con una prevalencia mas alta y amplia de informacion de pedigri faltante,
especialmente si diferentes antecedentes genéticos (por ejemplo, materiales genéticos
importados) o diferentes estrategias/presion de seleccion estan involucrados en diferentes
grupos de animales (por ejemplo, machos vs. hembras o diferentes vias de seleccién). Las
tendencias genéticas (Figura 1) muestran que la poblacion no ha estado bajo una seleccion
eficiente, y existe una oportunidad excelente para el mejoramiento genético hacia la
produccion sostenible en los sistemas y ambientes de produccion mexicanos. Las Figuras
2 y 3 también muestran problemas de recopilacion de datos entre los afios 2003 y 2014,
y entre 2014 y 2017. La integridad y exactitud de los datos son esenciales para
evaluaciones genéticas precisas y confiables.

Como se menciono en la subseccion Datos, se obtuvo el pedigri (parentesco) a partir de
animales fenotipados. EI nimero de animales y padres faltantes (Figura 2) fue mayor sin
esta restriccion. Sin embargo, en ese caso, hubo padres faltantes adicionales sin
contribucion del comportamiento de la progenie; por lo tanto, no hay informacion para
hacer inferencias sobre ellos. Se recomienda extraer el pedigri de animales fenotipados,
decidir sobre la formacion de grupos genéticos, luego agregar animales que no habian
sido extraidos y asignar a sus padres desconocidos a los GPF existentes.

Idealmente, deberia haber una conectividad de grupo fija entre diferentes GPF (es decir,

como el concepto de conectividad genética entre grupos fijos (niveles de un efecto fijo)).
En otras palabras, los fenotipos de diferentes grupos de efectos fijos deben aportar
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informacién a diferentes GPF. Incluso se ha recomendado formar (algunos) GPF
compuestos tanto de padres y madres®. El paquete "ggroups” de R permite formar
GPF de ambos sexos. Definiciones similares de GPF y algunos efectos fijos pueden
causar colinealidad. En esa situacion, el nimero de grupos de efectos fijos que aportan
informacion a cada GPF disminuye. Una forma de comprobar la colinealidad dentro y
entre los efectos fijos y GPF es comprobar el eigenvalor minimo de [X Qp]'[X Qp],
donde Qp es Q con filas limitadas a animales fenotipados. Los problemas de estimacién
de GPF en el modelo no se limitan a este estudio. Estos problemas se observan a menudo
debido a efectos de confusion (colinealidad) entre GPF(. Incluso, al reducir tal
confusion cambiando la composicion de GPF, podria haber confusion entre GPF y otros
efectos fijos. Esos problemas de estimabilidad se eliminaron y la estimacion de valores
genéticos parecen normales al considerar GPF como efectos aleatorios mediante la
adicion de o2 /a2 a las diagonales de las ecuaciones de GPF en el modelo animal®.

Conclusiones e implicaciones

Se probaron dos estrategias para agrupar a padres desconocidos en GPF (G12 y G24) en
PN, PD y PA en ganado Braunvieh mexicano. Las dos estrategias utilizaron los criterios
mas comunes para definir los GPF (afio de nacimiento de la progenie, sexo del padre
desconocido para G12 y via de seleccidn para G24). Las tendencias genéticas tuvieron
una desviacién compensada de la tendencia genética de la MPLI sin GPF, a excepcion de
PN del G12. Ademas, la inclusién de GPF en el modelo puede haber causado colinealidad
entre GPF y algunos efectos fijos. La escasez de fenotipos que respaldan las soluciones
para algunos efectos de GPF fue otra razén para la falta de beneficio de las dos estrategias
de agrupacion en la poblacion y los rasgos estudiados. Se recomienda definir los GPF con
base en un subconjunto de pedigri, en el que los padres estan conectados a descendientes
fenotipados, luego agregar el resto de animales y asignar a sus padres desconocidos a los
GPF existentes, para evitar un niUmero excesivo e innecesario de grupos genéticos. Mas
importante que el numero de progenie por GPF o intervalos de afios iguales que definen
los GPF, es la cantidad de contribuciones fenotipicas para predecir los efectos de los GPF.
Se recomienda tener menos traslape entre las definiciones de los GPF y los efectos fijos
para reducir la colinealidad entre ellos.
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