https://doi.org/10.22319/rmcp.v16i3.6675

Articulo

Evaluacidn genética para rasgos de crecimiento en ovinos Pelibuey
mexicanos ‘

Lino De La Cruz Colin &b~
Samuel F. Walkom P

Andrew A. Swan °f

Instituto Nacional de Investigaciones Forestales, Agricolas y Pecuarias (INIFAP). Ciudad de
México, México.

b University of New England. Animal Genetics and Breeding Unit., Armidale, NSW, Australia.

* Autor de correspondencia: delacruz.lino@inifap.gob.mx

Resumen:

El objetivo de este estudio fue estimar los pardmetros genéticos de rasgos de peso de ovinos
Pelibuey. Los rasgos analizados fueron peso al nacer (PN), peso al destete (PD), peso a los 120
dias (P120), peso a los 150 dias (P150), y peso a los 210 dias (P210). Se utiliz6 un conjunto de
datos con registros de 51,382 corderos, progenie de 1,440 sementales y 14,715 madres para
realizar analisis genéticos, utilizando un modelo animal. Se ajustaron seis modelos que variaban
los efectos aleatorios, incluidos los efectos genéticos, maternos y ambientales permanentes
maternos. Luego, los mismos modelos base se ajustaron con el efecto aleatorio adicional de la
interaccion semental por rebafio. Las estimaciones de heredabilidad directa para los modelos
base oscilaron entre 0.13 y 0.18 y se redujeron en todos los rasgos cuando la interaccion
semental por rebafio se ajustd en el modelo (0.03 a 0.11). Las correlaciones genéticas aditivas
variaron de 0.49 a2 0.96 y de 0.81 a 1.00 para los modelos base y los modelos de semental por
rebafo, respectivamente. Se realizaron analisis de validacion para estudiar la predictibilidad de
los VGE de los sementales en el rendimiento de la progenie, con un procedimiento de validacion
cruzada desarrollado para P120. El ajuste de semental por rebafio mejoré la predictibilidad, con
valores de 0.22 para todos los sementales, y de 0.43 para los sementales de enlace, cerca del
valor esperado de 0.50. Las tendencias genéticas anuales estimadas fueron 0.011, 0.051, 0.060,
0.068 y 0.045 kg/afio para PN, PD, P120, P150 y P210, respectivamente, para el periodo
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comprendido entre 2010 y 2017. En general, los resultados indican que es posible realizar una
evaluacion genética entre rebafios para ovinos Pelibuey en México.

Palabras clave: Evaluacion genética, Ovinos Pelibuey, Heredabilidad, Correlacion genética,
Estudio de validacion, Validacion cruzada.
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Introduccion

La produccion ovina en Meéxico incorpora una gran diversidad de razas, las cuales se
distribuyen de acuerdo con su potencial productivo y las condiciones ambientales®.
Actualmente, los ovinos de pelo representan un recurso genético importante para diversificar la
produccion de pequefios rumiantes, demostrando ventajas de adaptacién ambiental en
condiciones tropicales®. Una de las primeras razas de ovinos de pelo introducidas en México
fue la Pelibuey, que hoy en dia es una caracteristica fundamental de los diversos sistemas de
produccion en la industria ovina mexicana®. La raza Pelibuey es deseada por los productores
debido a su alta adaptabilidad a los territorios tropicales y templados de México*®. La raza
Pelibuey es conocida por su alta fertilidad y prolificidad, ausencia de estacionalidad, tolerancia
a parasitos internos y buena adaptacion a una amplia gama de condiciones ambientales (lluvia,
calor, frio)®®, lo que la convierte en una raza ideal como raza materna en un programa de cruce
de corderos de primera calidad”®. Los ovinos Pelibuey mexicanos son de tamafio pequefio a
mediano (35-80 kg), con alta fertilidad (> 80 %) y prolificidad que oscila entre 1.51 y 1.80
corderos por nacimiento y a menudo producen tasas de crecimiento mas bajas que las razas de
lana, donde una combinacion de varios factores ambientales y genéticos contribuyen al
rendimiento productivo y reproductivo®09,

La tecnologia genética estd cambiando el sector ganadero en todo el mundo® vy la
implementacion de programas de cria basados en valores genéticos estimados (VGE) utilizando
datos de rendimiento y pedigri ha sido la clave para aumentar la productividad y la rentabilidad
en la industria ovina*3). Sin embargo, la ejecucion de un programa de cria requiere un buen
disefio y una definicion clara de un objetivo de cria®™). El registro preciso del pedigri y el
rendimiento son la base de un programa de cria exitoso, y las mejoras en la calidad y efectividad
de los datos fortalecen la precision de los VGE®®). En la cria de animales, la estimacion de los
parametros genéticos para los rasgos objetivos de cria es un requisito previo para establecer un
programa de seleccion®”. La estimacion precisa de estos parametros genéticos y, en particular,
las correlaciones genéticas entre rasgos, requiere grandes conjuntos de datos
intergeneracionales para cada poblacion relevante que no siempre estan disponibles®®),
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La produccion ovina en México ha contribuido de manera importante a abordar la pobreza rural,
proporcionando ingresos significativos para muchos productores™®. No obstante, durante un
largo periodo, el manejo del rebafio ha seguido practicas tradicionales sin la adopcion de
programas modernos de mejoramiento genético®”, lo que en combinacion con otros factores
como una amplia gama de sistemas de produccién y una mala definicion de los objetivos de
cria®, ha dado lugar a una baja productividad en el sector®. De esta manera, es muy
recomendable el establecimiento de programas de mejora genética, que han sido clave para
aumentar la rentabilidad de los ovinocultores en todo el mundo. Sin embargo, el éxito de estos
programas depende del uso de herramientas genéticas disponibles para realizar evaluaciones
genéticas; incluyendo modelos de evaluacion sensatos, buena calidad de datos y una serie de
estrategias efectivas para aumentar la adopcion y difusion de los valores genéticos estimados®.

En el caso de la industria ovina mexicana, existe una brecha de conocimiento sobre los
beneficios del uso de herramientas genéticas modernas y el registro del desempefio de rasgos
econdmicamente importantes, y esto ha afectado el desarrollo de programas sistematicos de cria
para mejorar la raza. La industria ovina mexicana, después del establecimiento de los sistemas
de registro de datos, ha podido realizar evaluaciones genéticas principalmente para rasgos de
crecimiento, que son relativamente faciles de recopilar y econémicamente importantes®?. No
obstante, estas evaluaciones se han abordado de manera irregular y hay una falta de informacion
sobre los parametros genéticos de rasgos de crecimiento y reproductivos, los cuales son
importantes y podrian usarse para estimar los valores genéticos para realizar programas de
cria®,

Actualmente, la raza Pelibuey es la tercera raza mas prevalente en los registros del libro
genealdgico nacional, con 51,382 animales en el conjunto de datos de la Unidad Nacional de
Ovinocultores (UNO) desde 2018. Historicamente, esta raza ha liderado los registros del libro
genealdgico v, al igual que las otras razas, se ha intentado establecer una evaluacion genética
oficial para los rasgos de crecimiento y reproduccion®®. Sin embargo, hasta la fecha no se ha
realizado ningun esfuerzo para establecer una evaluacion genética para esta raza. En
consecuencia, la comprension y el interés en las herramientas genéticas entre los criadores de
Pelibuey se han quedado atras de otras razas y paises.

Los objetivos de este estudio fueron desarrollar un analisis para estimar los valores genéticos
para rasgos de peso utilizando datos de la industria de Pelibuey, y validar el analisis evaluando
aspectos que incluyen un ligamiento entre rebafios y estrategias de agrupacion contemporanea,
lo que podria informar el desarrollo de evaluaciones de rutina para la raza.
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Material y métodos

Datos de crecimiento de Pelibuey

La UNO proporcioné datos e informacion genealdgica para el periodo comprendido entre 2000
y 2018. Se recolectaron registros de rasgos de crecimiento desde el nacimiento hasta los 210
dias de edad de 127 rebafios distribuidos en ocho regiones ambientales de México: Noroeste,
Centro Norte, Noreste, Pacifico Centro, Centro, Golfo Centro, Pacifico Sur y Sureste. El mayor
namero de registros fue para la region Pacifico Centro (15,306) y el mas bajo fue para el Centro
Norte (1,201). La informacion climatica, incluida la temperatura promedio anual y la
precipitacion para las diferentes regiones de México, se muestra en el Cuadro 1.

Cuadro 1: Informacion climatica para diferentes regiones de México

3 _ T Pp Cor_ltrib.
Region Estados Clima o Pelibuey
(C)  (mm)
Noroeste Sinaloa Subhldmedo, semiseco 25 790 5.59
Centro Norte Aguascalientes,  Semiseco, subhimedo, 17 512 2.68
Chihuahua, muy seco
Zacatecas
Noreste Nuevo Leon, Semicalido humedo, 215 793 6.35
San Luis Potosi, subhimedo, templado
Tamaulipas seco, calido semiseco
Pacifico Centro Jalisco, Semicélido subhimedo, 20 850 34.10
Michoacan calido subhiimedo
Centro Tlaxcala, Templado, templado 16 728 11.30
Hidalgo, Estado  subhimedo, semicalido
de México, semiseco, semifrio
Querétaro,
Guanajuato
Golfo Centro ~ Tabasco, Célido humedo y 25 2,025 12.76
Veracruz subhiimedo
Pacifico Sur Chiapas, Subhumedo y 25 1,585 11.80
Guerrero subhdmedo tropical,
calido semiseco
Sureste Yucatan Caélido subhumedo, 26 1,100 15.42

semiseco muy calido
Fuente de informacion®?,
T°= temperatura; Pp= precipitacion. * Contribucion a los registros en el libro genealdgico nacional de Pelibuey.

El conjunto de datos final comprendio informacién de 51,382 corderos, la progenie de 1,440
sementales y 14,715 madres con un pedigri total de 53,235 durante 12 generaciones. La
depuracién de datos y la estadistica descriptiva se realizaron en el lenguaje de programacion
estadistica R®®). Los datos de todos los rasgos se filtraron para excluir faltantes de sementales,
madres, tipo de nacimiento y crianza, y edad en el momento de la medicion. Ademas, el
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conjunto de datos se filtré para eliminar los grupos contemporaneos donde solo se representaba
1 semental y se registraban menos de 3 animales. En el Cuadro 2 se muestra un resumen de las
estadisticas descriptivas y el nimero de registros, sementales, madres, rebafios y el numero de
grupos contemporaneos.

Cuadro 2: Estructura de datos y resumen de estadisticas descriptivas para rasgos de

crecimiento
Componente PN PD P120 P150 P210
NUmero de registros 21,102 17,517 12,054 11,649 4,294
Media 3.02 16.6 27.63 33.63 39.45
Deviacion estandar 0.66 3.86 6.82 8.08 9.73
Coeficiente de variacion 21.85 23.25 24.68 24.03 24.66
NUmero de sementales 988 892 589 576 359
NUmero de madres 9,215 7,892 5,249 5,118 2,549
Numero de rebafos 127 122 70 68 50
Ndmero de grupos 1084 1007 679 668 357
contemporaneos

PN= peso al nacer (kg); PD= peso al destete (kg); P120= peso a 120 d (kg); P150= peso a 150 d (kg); P210=
peso a los 210 d de edad (kg).

Conectividad genética entre rebafios Pelibuey

La conectividad genética entre rebafios es importante para aumentar la precision en la
estimacion de los valores genéticos de los animales en una evaluacion genética®. La raza
Pelibuey en México present6 niveles moderados de ligamiento entre rebafios (Cuadro 3). De
los 992 sementales en el conjunto de datos de Pelibuey, el 87 % estan representados en un solo
rebafio. Los sementales con progenie entre rebafios (132) tuvieron 5,507 descendientes, lo que
representa el 26 % de la descendencia total.

Cuadro 3: Resumen de ligamiento para toda la poblacion, para la progenie nacida a partir del

afio 2000
Sementales representados en un rebafio 860 (87 %)
Prog~en|e de sementales representados en un 15,695 (74 %)
rebafio
Se,m(_entales d~e enlace representados en 132 (13 %)
multiples rebafios
Progenie de sementales de enlace 5,507 (26 %)
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Estimacidn de pardmetros genéticos

Los parametros genéticos se estimaron a partir de un modelo animal, utilizando el software
ASReml 4.1CG% en una serie de analisis univariados y multivariados entre rasgos de peso. Los
rasgos analizados fueron peso al nacer (PN), peso al destete (PD), peso a los 120 dias (P120),
peso a los 150 dias (P150) y peso a los 210 dias (P210). Los grupos contemporaneos (GC) se
definieron por el rebafio de nacimiento, el afio de nacimiento y la estacion. Las estaciones
fueron invierno (diciembre a febrero), primavera (marzo a mayo), verano (junio a agosto) y
otofio (septiembre a noviembre). Para los animales nacidos en la temporada de invierno que
comprendié de diciembre a febrero, los animales nacidos en diciembre se asignaron al afio
siguiente.

Los efectos fijos incluyeron sexo, tipo de nacimiento, tipo de cria, edad de la madre y edad del
animal en el momento de la medicion. El sexo se ajusté como factor con dos niveles (masculino
y femenino). El tipo de nacimiento y el tipo de crianza se ajustaron de forma independiente y
se codificaron con tres niveles, definidos como Unico, gemelo y trillizo (3+). La frecuencia de
camadas de cuatrillizos 0 mayores fue muy baja, por lo que se agruparon con la clase de trillizos.
La edad de la madre se ajusté como un factor con ocho categorias, que incluyé edades mayores
de 8+ afos agrupadas en la subclase de 8 afios, y 5.4 % asignadas a una subclase “desconocida”.

La seleccién del modelo de efectos aleatorios significativos para cada rasgo de peso se realizd
comparando una serie de andlisis univariados utilizando la prueba de razon de verosimilitud
(LRT), criterio de informacion de Akaike (AIC) y criterio de informacion bayesiano (BIC). Se
probaron seis modelos base con una combinacion de efectos aleatorios que incluyeron efectos
directos, efectos maternos, efectos genéticos directos-maternos correlacionados y efectos
ambientales permanentes maternos, seguidos de los mismos modelos con el efecto aleatorio
adicional de semental por rebafio. Ademas, el efecto de grupos contemporaneos se ajustd como
aleatorio, lo que puede ser beneficioso cuando los grupos contemporaneos son pequefios®?. La
seleccion del modelo final fue un equilibrio entre estos tres criterios con aspectos cualitativos;
también se consider( descartar los andlisis con estimaciones extremadamente negativas de la
correlacion entre los efectos genéticos directos y maternos. Los componentes de varianza de
los andlisis univariados para los modelos base mas informativos y los modelos de semental por
rebafio se utilizaron en los analisis de validacion.

Los efectos aleatorios evaluados incluyeron un efecto genético directo aditivo (var(a) = Ad?),
un efecto genético aditivo materno (var(m) = Ac?), un efecto ambiental permanente materno
(var(pe) = Ia,) y un efecto de semental por rebafio (var(sf) = Iaszf). Cuando se ajustaron
los efectos genéticos directos y maternos, también se exploré la ventaja de ajustar una
covarianza genética (cov(a, m) = Ao gp).
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La varianza fenotipica total de los modelos univariados se calcul6 como la suma de los
componentes de la varianza ajustados en cada modelo (por ejemplo, para el Modelo 12: o7 =

0f + o+ Ogm + 05 + 0 + o, donde o es el componente de varianza residual). La
heredabilidad del efecto genético directo se estimé como hj; = o7 /o7, la heredabilidad del
efecto genético materno como h, = o5, /o;, la correlacion genética entre los efectos genéticos

directos-maternos como 7,,,,, = 04m /04 0m, la proporcion de efectos ambientales permanentes
maternos como pe® = oy, /a7, la proporcién de varianza fenotipica debida a la varianza de

semental por rebafio como s = ¢ /07

Los modelos preferidos definidos por este proceso de seleccion de modelos se utilizaron luego
en andlisis bivariados por pares para estimar covarianzas y correlaciones entre rasgos.

Teniendo en cuenta todos los efectos posibles, la forma multivariada general de las estructuras
de varianza fue la siguiente:

a Goa ® A G ® A 0 0 0 0
m Cra @A G @ A 0 0 0 0
var| re |= 0 0 PRI 0 0 0
sf 0 0 0 S®I 0 0
cg 0 0 0 0 CGRI O
e - 0 0 0 0 0 RQI

Donde G, es una matriz de covarianzas genéticas directas entre rasgos, G, €S una matriz de
covarianzas genéticas maternas y G, €S una matriz de covarianzas entre efectos genéticos
directos y maternos. A es la matriz de relaciones de numeradores para todos los animales del
pedigri y ® representa la operacion de la matriz del producto de Kronecker. P es una matriz
de covarianzas entre los efectos ambientales permanentes maternos de los rasgos, S es una
matriz diagonal de las varianzas de la interaccion semental por rebafio, CG es una matriz
diagonal de las varianzas de grupos contemporaneos, R es una matriz de covarianzas residuales
entre rasgos e I representa matrices de identidad de orden apropiado para cada efecto aleatorio.

Estimacion de valores genéticos

BLUP de rasgos multiples

Los valores genéticos (VGE) se estimaron a partir de un modelo BLUP de rasgos multiples
utilizando los cinco rasgos en ASReml 4.1G%, con y sin (modelos base) la interaccion semental
por rebafio. Los BLUP se desarrollaron utilizando los parametros genéticos del analisis
univariado de la seleccion de modelos estadisticamente mas sensatos. Las correlaciones
genéticas para construir las matrices G, P y R se tomaron del analisis bivariado. El lenguaje de
programacion estadistica R®® se utilizo para asegurar que las matrices de covarianza de rasgos
multiples G,,, P y R fueran definidas positivas.
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BLUP de rasgo unico

Los valores genéticos se estimaron a partir de un modelo animal de un solo rasgo (BLUP) solo
para el peso a los 120 d utilizando el software ASReml 4.1CG%. Para este estudio ese rasgo se
eligio debido a las altas correlaciones genéticas entre rasgos de crecimiento, particularmente
entre los rasgos de crecimiento posterior (P120, P150 y P210), asi como al mayor nimero de
registros en esta edad. Los BLUP se desarrollaron empleando los componentes de varianza del
analisis univariado utilizando los modelos mas informativos, incluyendo y excluyendo la
interaccion semental por rebafio. Se utilizd un procedimiento de validacion cruzada del
conjunto de datos del peso a los 120 d para desarrollar los BLUP de rasgo Unico.

Analisis de validacion de valores genéticos

Se realizaron andlisis de validacion para estudiar la predictibilidad de los VGE de los
sementales en el rendimiento de la progenie. Se utiliz6 un procedimiento de validacién cruzada,
donde el conjunto de datos se dividié en 5 partes con base en la asignacion aleatoria del total
de rebarfios (70), se replico 5 veces en un procedimiento de remuestreo. Secuencialmente, cada
parte se definié como datos de “Validacion”, y luego la estimacion de los valores genéticos se
realiz6 a partir de los datos de “Entrenamiento” combinando fenotipos de las otras cuatro partes,
utilizando un modelo animal de un solo rasgo con modelos base y de la interaccion semental
por rebafio. Luego, el rendimiento de la progenie ajustado en los datos de validacion se model6
en funcion de los VGE de los sementales con base en los datos de entrenamiento para todos los
sementales, los sementales de enlace entre los conjuntos de datos de entrenamiento y
validacion, y los sementales solo en los datos de validacion (sementales no vinculantes). Las
regresiones del rendimiento de la progenie en funcion de los valores genéticos de los sementales
se calcularon a partir de modelos lineales en el lenguaje de programacion estadistica R,
donde el valor esperado de esta regresion es 0.5. EI modelo lineal incluy6 los efectos fijos del
sexo, el tipo de nacimiento, el tipo de cria, la edad de la madre, la edad en el momento de la
medicion en el peso a los 120 dias y los VGE de los sementales.

Se realizaron validaciones quintuples en tres conjuntos de datos del peso a los 120 d con
diferentes niveles de calidad de datos. El conjunto de datos Q1 fue el conjunto de datos
completo para el rasgo, mientras que Q2 se filtré de Q1 para considerar solo rebafios con
sementales representados en al menos dos rebafios (rebafios vinculados), y Q3 se filtrd de Q2
para eliminar grupos contemporaneos cuando solo se representd 1 semental y se registraron
menos de 10 animales. Se utilizé la misma asignacion aleatoria de rebafios a las partes entre
conjuntos de datos. En el Cuadro 4 se presenta un resumen de los tres conjuntos de datos para
el peso a los 120 d utilizados en los analisis de validacion.
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Cuadro 4: Resumen de conjuntos de datos de peso a los 120 dias en ovinos Pelibuey

. . NU
Conjunto  Animales 3 UMero Grupos
. NUmero de de ,
de datos  registrados - contemporaneos
rebanos
Sementales Madres Numero Tamanq
promedio

Q1 12,054 589 5,249 70 679 17.75

Q2 9,433 441 3,781 36 527 17.89

Q3 8,072 362 3,265 29 311 25.95

Q1= conjunto de datos completo; Q2= filtrado de Q1, considerado solo rebafios con sementales representados en
al menos dos rebafios (rebafios vinculados), Q3= filtrado de Q2, eliminando grupos contemporaneos cuando solo
1 semental estaba representado y menos de 10 animales registrados.

Anélisis de tendencias genéticas

Los valores genéticos estimados para predecir las tendencias genéticas se derivaron del BLUP
de rasgos multiples, incluyendo todo el conjunto de datos entre 2000 y 2018. Se calcularon
medias anuales de VGE para PN, PD, P120, P150 y P210. Por ultimo, las tendencias genéticas
se generaron graficando todos los rasgos de peso a lo largo del tiempo.

Resultados y discusion

Parametros genéticos

En el Cuadro 5 se muestra un resumen de las estimaciones de los componentes de varianza y
los parametros genéticos para los modelos seleccionados tanto para los modelos base como para
los de interaccion semental por rebafio. Los efectos directos, los efectos aditivos maternos y los
efectos ambientales permanentes maternos se ajustaron para PN; mientras que, para PD, P120,
P150 y P210, se ajustaron los efectos aditivos directos y los efectos ambientales permanentes
maternos.

La varianza fenotipica tanto para los modelos base (rango, 0.27 a 16.15) como para los de la
interaccion semental por rebafio (0.28 a 17.02) de los rasgos de crecimiento aumenté de PN a
P210 (Cuadro 5). Las estimaciones de heredabilidad directa para los modelos base oscilaron
entre 0.13 y 0.18 y se redujeron en todos los rasgos cuando se ajusto el término de la interaccion
semental por rebafio en el modelo (0.03 a 0.11). La estimacion de la heredabilidad materna para
PN fue similar tanto para el modelo base (0.03) como para el modelo que incorpora el término
de semental por rebafio (0.02). La proporcién de efectos ambientales permanentes maternos
fluctud entre 0.10 y 0.07 tanto en los modelos base como en los de la interaccién semental por
rebafio de PN a P150, pero para P210 la proporcion fue de 0.17. La proporcién del término de
semental por de rebafio vari6 de 0.06 a 0.14.
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La heredabilidad estimada para PN fue de 0.13 y 0.11 para el modelo base y para el de semental
por rebafio (Cuadro 5). Estas estimaciones concuerdan con hallazgos anteriores en ovinos de
carne australianos de multiples razas y la raza Suffolk®23%, Otras estimaciones mas altas se
reportaron en ovinos Marino y ovinos Afshari iranies®+%). Aunque se informaron
heredabilidades mas bajas en las razas Pelibuey (0.01) y Blackbelly (0.05)@5),

La heredabilidad estimada para PD en el modelo base fue mayor (0.18) que la heredabilidad
del modelo de semental por rebafio (0.11). Se estimd una heredabilidad similar de 0.20
utilizando un modelo estandar en una evaluacion genética de Pelibuey mexicano®®. Sin
embargo, se observé una estimacion mas alta (0.39) cuando se ajusté la interaccion semental
por rebafio en un estudio en ovinos Merino australianos®?.

La heredabilidad directa para P120 para el modelo base fue de 0.13. Se reportaron estimaciones
de heredabilidad ligeramente mas altas de una evaluacioén genética en Pelibuey mexicano
(0.17)@9 y en Katahdin (0,18)¢®).

Las heredabilidades directas para P150 fueron de 0.14 y 0.08, respectivamente, para los
modelos base y de la interaccién semental por rebafio. Las estimaciones de los modelos base
en este estudio fueron ligeramente mas bajas que otras informadas a los 6 meses de edad en
ovinos australianos de razas multiples®, en las razas Suffolk y Charollais®, que oscilaron
entre 0.16 y 0.32.

La heredabilidad para un P210 fue de 0.15 y 0.03 para los modelos base y los de semental por
rebafo, respectivamente. No obstante, se reportaron estimaciones mas altas en razas de lana
(0.30), de doble proposito (0.28) y de carne (0.22)“9),

La heredabilidad materna para PN fue la misma para los modelos base y el modelo de la
interaccion semental por rebafio (Cuadro 5). Esta estimacion concuerda con estimaciones en la
literatura en las razas carnicas Suffolk, Texel y Charollais, que oscilan entre 0.02'y 0.06C%. Los
efectos ambientales permanentes maternos fueron similares tanto para los modelos base como
para los de la interaccion semental por rebafio, oscilando entre 0.10 y 0.07 entre rasgos a partir
de PN a P150. En ambos casos, los efectos ambientales permanentes maternos se vuelven
menos importantes con la edad. Sin embargo, las estimaciones para P210 aumentaron en los
modelos base y en los de semental por rebafio con el mismo valor de 0.17, lo que puede deberse
a un bajo numero de registros y una estructura de datos deficiente. Para investigar esto mas a
fondo, se realiz6 un analisis para separar mejor los efectos directos de los maternos, filtrando
el conjunto de datos para incluir solo la progenie de las madres con mas de una descendencia.
Aun asi, la proporcion de efectos ambientales permanentes maternos tanto para los modelos
base como para los de semental por rebafio no fue significativamente diferente (0.13). Estas
estimaciones de los efectos ambientales permanentes maternos son similares a las estimaciones
en la literatura, de 0.08 para PN en ovinos Afshari iranies®), 0.07 para PD en ovinos Merino
australianos®?, y 0.04 para P120 en ovinos Katahdin mexicanos 2.
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La inclusion de la interaccion semental por rebafio en los modelos ha mostrado una mejora
significativa en la evaluacion genética®”44?, Esta interaccion es importante en general en la
evaluacion entre rebafios, porque el comportamiento de los sementales entre rebafios y afios
tiende a ser diferente y puede variar debido a la interaccion genotipo por ambiente y al trato
preferencial de la progenie de sementales de inseminacién artificial. EIl ajuste de la interaccion
puede ayudar a mejorar el ajuste del modelo, lo que da como resultado valores genéticos que
representan un rendimiento promedio entre ambientes, pero puede conducir a la eliminacion de
la variacion genética para rasgos con efectos maternos“*#%, Las estimaciones de la interaccion
semental por rebafio en este estudio oscilaron entre 0.06 y 0.12 entre los rasgos de crecimiento.
Se estimaron proporciones mas bajas en ovinos Poll Dorset australianos (2-4 %)“%, y en ovinos
Merino (4 %)©®7. Las estimaciones de la varianza de semental por rebafio en este estudio indican
una gran variacion en el rendimiento de los sementales entre granjas. Esto indica que el conjunto
de datos presenta problemas relacionados con la estructura y, en el futuro, es necesario mejorar
el ligamiento de los sementales.

Correlaciones genéticas

Las correlaciones estimadas entre los cinco rasgos de peso de los modelos base y los del término
semental por rebafio se presentan en el Cuadro 6. Tanto las correlaciones genéticas aditivas de
los modelos base como los modelos de semental por rebafio fueron positivas y moderadas a
fuertes, con un rango de 0.47 2 0.96 y de 0.81 a 1.00, respectivamente.

Las estimaciones de las correlaciones genéticas tanto en los modelos base como en los de
semental por rebafio entre PN y PD fueron de 0.63 y 0.97, respectivamente. A partir de P120,
las correlaciones genéticas con PN disminuyeron, pero no significativamente (Cuadro 6). Se
han reportado correlaciones genéticas mas bajas entre PN y rasgos de crecimiento posterior en
ovinos australianos de razas multiples®® y Merino®¥,

Las correlaciones genéticas estimadas entre PD, P120, P150 y P210 tanto para los modelos base
como para los de la interaccion semental por rebafio oscilaron entre 0.65 y 0.95 (Cuadro 6). En
otros estudios se reportaron estimaciones similares de correlaciones genéticas aditivas entre PD
y peso posdestete a los 6 meses de edad. Por ejemplo, las razas de carne irlandesas oscilaron
entre 0.77 y 0.99G®, en ovinos Merino y australianos de razas maltiples las estimaciones fueron
de 0.78 y 0.74, respectivamente®439),

Las correlaciones fenotipicas de los modelos base y los de semental por rebafio fueron positivas
variando de 0.21 a 0.89 (Cuadro 6). Tanto en los modelos base (0.21 — 0.30) como en los
modelos de semental por rebafio (0.22 — 0.31), PN tuvo bajas correlaciones genéticas
fenotipicas con PD, P120, P150 y P210. Estas estimaciones concuerdan con otros hallazgos en
razas australianas (0.09)® y (0.32)®?). Las correlaciones fenotipicas entre el PD y los rasgos
de crecimiento corporal posterior tanto en los modelos base como en los de semental por rebafio
fueron moderadas, variando de 0.47 a 0.53. Las estimaciones de estudios en otras razas y
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diferentes sistemas de produccion oscilan entre 0.52 y 0.90 en ovinos de carne Merino y
australianas®+*9,

Cuadro 6: Correlaciones estimadas a partir de los modelos base (por encima de la diagonal) y
los modelos de la interaccién semental por rebafio (por debajo de la diagonal) entre rasgos de

crecimiento en ovinos Pelibuey

Rasgo PN PD P120 P150 P210
Correlacion genética aditiva

PN 0.63+£0.06 049+£0.09 051+£0.09 047+0.12
PD 0.97 £0.09 0.80+0.04 0.66+0.06 0.65+0.09
P120 0.81+£0.13 0.95+0.05 0.96+0.01 0.89+0.04
P150 0.83+£0.14 0.86+0.08 1.00+0.01 0.92£0.03
P210 094+025 093+0.15 097+£0.39 1.00+0.04

Correlacién fenotipica

PN 030+£0.01 0.23+0.01 021+£0.01 0.21+£0.02
PD 0.31+0.01 052+0.01 047+£0.01 0.48+0.01
P120 0.23+0.01 053+0.01 0.88+0.00 0.77+0.01
P150 022+0.01 048+0.01 0.89+0.00 0.86 £ 0.00
P210 0.23+£0.02 050+£0.01 0.77+£0.01 0.86+0.00

Correlacion ambiental permanente materna

PN 0.38+0.06 035+0.08 030+£0.09 0.50+£0.10
PD 0.32 £ 0.06 0.50+0.07 0.48+0.08 0.60+0.08
P120 0.30+£0.08 0.45+0.07 0.83+0.04 0.70+0.07
P150 025+0.09 0.44+0.08 0.81+0.04 0.75+0.06
P210 045+0.10 056+0.09 0.80+£0.06 0.73+0.06

PN= peso al nacer (kg); PD= peso al destete (kg); P120= peso a los 120 d (kg); P150= peso a los 150 d (kg);
P210= peso a los 210 d de edad (kg).

Las estimaciones de las correlaciones ambientales permanentes maternas fueron similares tanto
para los modelos base (0.30 a 0.83) como para los modelos de semental por rebafio (0.25a 0.81)
(Cuadro 6). Se encontraron bajas estimaciones de correlaciones ambientales permanentes
maternas entre PN y PD, P120 y P150, las cuales variaron para los modelos base (0.30 - 0.38)
y los modelos de la interaccion semental por rebafio (0.25 - 0.32). Las estimaciones de
correlaciones ambientales permanentes maternas entre PN y P210 fueron similares y
aumentaron a 0.50 en el modelo base y 0.45 en el modelo de semental por rebafo. Las
estimaciones de correlaciones ambientales permanentes maternas para los modelos base y
modelos de semental por rebafio entre PD y rasgos de crecimiento posterior (0.44 - 0.60).

Validacién de los valores genéticos

El objetivo de los analisis de validacion fue estudiar la predictibilidad de los VGE de los
sementales en el rendimiento de la progenie. Sin embargo, debido a los bajos niveles de
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conectividad de los sementales entre los rebafios, el estudio de validacion se complementd
utilizando un procedimiento de validacidn cruzada en el que se mejoro la calidad del conjunto
de datos al restringir el tamafio minimo de los grupos contemporaneos y seleccionar los rebafios
con mayor ligamiento, lo que puede ser mas adecuado para evaluaciones genéticas precisas.

Las medias y desviaciones estandar de los coeficientes de la regresion semental-descendencia
de P120 para los modelos base y los de la interaccion semental por rebafio en la raza Pelibuey
mexicana se muestran en el Cuadro 7. La regresion promedio del rendimiento de la progenie en
funcidn de los valores genéticos de los sementales en los conjuntos de datos Q1, Q2 y Q3 mostro
una baja predictibilidad para los modelos base con todos los sementales (0.15), sementales de
enlace (0.26) y sementales no vinculantes (-0.03) entre los conjuntos de datos de entrenamiento
y validacion, y en todos los casos la desviacion por debajo del valor esperado de 0.5 demostrd
una sobreprediccion. No obstante, cuando se ajustd la interaccion semental por rebafio, la
predictibilidad mejor6 con todos los sementales (0.22) y los sementales de enlace (0.43), pero
fue menor para los sementales no vinculantes (-0.21).

Cuadro 7: Coeficientes de regresion (b) y sus desviaciones estandar para el rendimiento de la
progenie en funcion de los valores genéticos estimados de los sementales para el rasgo de
peso a los 120 dias para los modelos base y los de la interaccion semental por rebafio en
ovinos Pelibuey

Conjunto de Todos los Sementales Sementales no
Modelo .
datos sementales comunes vinculantes
Coeficientes de regresion
Modelo base
Q1 0.12 (0.27) 0.27 (0.45) 0.07 (0.25)
Q2 0.18 (0.39) 0.25 (0.45) -0.07 (0.73)
Q3 0.15 (0.46) 0.28 (0.51) -0.11 (0.60)
Promedio 0.15 0.26 -0.03
Semental por
rebafio
Q1 0.21 (0.57) 0.50 (0.96) 0.04 (0.46)
Q2 0.24 (0.80) 0.35 (1.07) -0.33(1.21)
Q3 0.21 (0.82) 0.45 (1.10) -0.35 (1.03)
Promedio 0.22 0.43 -0.21

Q1= conjunto de datos completo; Q2= filtrado de Q1, considerado solo rebafios con sementales representados en
al menos dos rebafios (rebafios vinculados); Q3= Filtrado de Q2, eliminando grupos contemporaneos cuando
solo se represent6 1 semental y se registraron menos de 10 animales.

La Figura 1 se presenta para apoyar el Cuadro 7 y muestra los valores medios de los coeficientes

de regresion del rendimiento de la progenie en funcion de los VGE de los sementales estimados
en tres conjuntos de datos para todos los sementales y sementales de enlace en los modelos base
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y los de la interaccion semental por rebafio. Los coeficientes de regresion para sementales no
vinculantes no se incluyen en la figura.

Figura 1. Valores medios de los coeficientes de regresion del rendimiento de la progenie en
funcion de los VGE de los sementales
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De manera alentadora, estos resultados demuestran que existe un potencial real para desarrollar
una evaluacion genética nacional, aunque el conjunto de datos mostro algunos problemas con
la estructura y el ligamiento deficiente entre rebafios, ain se logré una predictibilidad razonable
para los sementales comunes entre rebafios.

Tendencias genéticas predichas
Las tendencias genéticas predichas entre 2000 y 2017 para PN, PD, P120, P150 y P210,
respectivamente, se muestran en la Figura 2. Las tendencias genéticas de 2000 a 2003 fueron

ligeramente negativas, pero entre 2004 y 2017, los valores genéticos medios aumentaron. Esto
significa que la seleccion ha sido consistente en este periodo de evaluacion.
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Figura 2: Tendencias genéticas para rasgos de crecimiento en ovinos Pelibuey de 2000 a
2017
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Las tendencias genéticas anuales estimadas fueron 0.011, 0.051, 0.060, 0.068 y 0.045 kg/afio
para PN, PD, P120, P150 y P210, respectivamente, para el periodo comprendido entre 2010 y
2017. Estas estimaciones fueron ligeramente mas altas que los hallazgos anteriores en otras
razas, que oscilan entre 0.04 y 0.12(44-47),

La industria ovina mexicana ha hecho un esfuerzo moderado durante la ultima década para
aumentar la adopcion y difusion de herramientas genéticas. Los VGE como producto de
evaluaciones genéticas no estan siendo utilizados actualmente por los criadores o los
compradores de carneros, y cuando han estado disponibles5:348) en el pasado, los usuarios los
han encontrado confusos y han tenido una confianza limitada en su capacidad para predecir el
rendimiento de la progenie. Los resultados presentados en este estudio contribuyen a aumentar
la participacion de la industria en los valores genéticos. Se observa que los datos de este estudio
tienen sus limitaciones tanto en volumen como en calidad y, aun asi, los resultados de la
validacion muestran una predictibilidad favorable para los rasgos de crecimiento. El analisis y
los valores geneéticos resultantes proporcionaran una piedra angular importante para la adopcion
por parte de la industria. Ser capaz de comparar la ganancia genética y dar a conocer a los
sementales lideres en rasgos, incluso para solo una pequefia cantidad de rasgos, proporciona a
la industria un resultado tangible de sus esfuerzos por capturar registros de pedigri y
rendimiento. A medida que la base de datos crezca para incluir mas animales, rasgos y
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potencialmente informacion gendmica, los hallazgos y modelos presentados en este documento
requeriran revision.

Conclusiones e implicaciones

Las estimaciones de heredabilidad en este estudio fueron razonablemente consistentes con las
estimaciones presentadas en una variedad de hallazgos anteriores, aunque ligeramente mas
bajas. Las estimaciones de correlacion genética y fenotipica fueron positivas y de moderadas a
fuertes, en concordancia con las estimaciones de estudios anteriores. El estudio de validacion
de los VGE de los sementales en la progenie de la descendencia mostrd una buena
predictibilidad cuando las interacciones sementales por rebafio se ajustaron en los modelos, con
sementales de enlace entre los conjuntos de datos de entrenamiento y validacion; lo que indica
que es posible una evaluacion genética entre rebafios cuando se incluy6 el término semental por
rebafio en los modelos. Las tendencias genéticas predichas en esta evaluacion genética
mostraron un progreso genético razonable para los rasgos de crecimiento en la poblacién
Pelibuey mexicana. Los ovinos Pelibuey en México han jugado un papel importante en la
industria y han demostrado una buena adaptacion a diferentes condiciones ambientales. Esta
adaptabilidad es crucial para la sostenibilidad futura de la produccién ovina. Para desarrollar
un sistema de evaluacion genética eficaz para la raza Pelibuey, sera necesario un programa
intensivo de inseminacion artificial para fortalecer el ligamiento genético entre rebafios. Esto
permitird investigar las interacciones genotipo por ambiente (G por A), las cuales pueden estar
presentes debido a que la raza se encuentra en todo México en una amplia gama de condiciones
ambientales. Un paso mas es explorar la evaluacion genética de los rasgos reproductivos, lo que
sera econdmicamente importante para esta raza ovina materna.
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Cuadro 5: Estimaciones de la varianza de grupos contemporaneos (c%g), la varianza fenotipica (c?), la varianza aditiva (c%), la varianza
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materna (o?m), la varianza ambiental permanente materna (c%e), la varianza de semental por rebafio (c%), la varianza residual (c%), la
heredabilidad (h?), la heredabilidad materna (h%m), efectos ambientales permanentes maternos (m?) y efectos de semental por rebafio (s?)

sin 'y con la interaccion semental por rebafio para rasgos de crecimiento en ovinos Pelibuey

Rasgo Gzcg Gzp Gza 0'2m Gzpe 625 Gze hza th m2 32
Modelos base:
PN 0.12 + 0.27 + 0.03 + 0.01 + 0.02 + n.a 0.20 + 0.13 + 0.03 0.09 + na
0.01 0.00 0.00 0.00 0.00 o 0.00 0.02 0.01 0.01 o
PD 7.18 + 5.97 + 1.07 + n.a 0.60 + n.a 4.31 + 0.18 + n.a 0.10 + na
0.37 0.08 0.12 o 0.06 o 0.09 0.02 o 0.01 o
P120 29.03 + 1140 + 1.46 + n.a 0.90 + n.a 9.05 + 0.13 + n.a 0.08 + na
1.70 0.17 0.25 o 0.13 o 0.20 0.02 o 0.01 o
P150 4041 + 1526 =+ 221 + n.a 1.06 + n.a 1199 + 0.14 + n.a 0.07 + na
2.31 0.23 0.34 h 0.17 o 0.28 0.02 o 0.01 o
P210 7588 + 16.15 * 240 + n.a 2.75 + n.a 11.01 + 0.15 + n.a 0.17 + na
6.01 0.41 0.66 h 0.43 o 0.54 0.04 o 0.03 o
Semental por rebafio:
PN 0.11 + 0.28 + 0.03 + 0.00 + 0.02 + 0.02 + 0.20 + 0.11 + 0.02 0.09 + 0.06 +
0.01 0.00 0.01 0.00 0.00 0.00 0.00 0.02 0.01 0.01 0.01
PD 5.97 + 6.54 + 0.69 + n.a 0.60 + 0.90 + 4.35 + 0.11 + n.a 0.09 + 0.14 +
0.34 0.12 0.13 h 0.06 0.10 0.09 0.02 o 0.01 0.01
P120 27.07 + 1183 + 0.89 + n.a 0.87 + 0.88 + 9.19 + 0.08 + n.a 0.07 + 0.07 +
1.63 0.21 0.27 o 0.13 0.15 0.21 0.02 e 0.01 0.01
P150 3749 + 1591 + 134 + n.a 1.06 + 1.31 + 1220 + 0.08 + n.a 0.07 + 0.08 +
2.28 0.29 0.37 o 0.17 0.22 0.28 0.02 e 0.01 0.01
P210 7355 + 17.02 + 0.52 + n.a 2.92 + 2.06 + 1153 + 0.03 + n.a 0.17 + 0.12 +
5.91 0.52 0.77 o 0.44 0.46 0.55 0.04 o 0.03 0.02

PN= peso al nacer (kg); PD= peso al destete (kg); P120= peso a los 120 d (kg); P150= peso a los 150 d (kg); P210= peso a los 210 d de edad (kg); n.a.= efecto aleatorio

no ajustado.
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