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RESUMEN

El objetivo principal de esta tesis fue evaluar la aplicacion de distintos modelos
para analizar los caracteres reproductivos (tamafio de camada) en cuatro
lineas de conejos para carne. Esto a los efectos de cuantificar las componentes
genéticas mas relevantes, incluyendo la dominancia y proporcionar informacion
de base para el desarrollo de planes de mejora. Las lineas involucradas fueron
la A, V, Hy LP, originadas bajo diferentes criterios, pero todas seleccionadas
por el tamafio de camada al destete. El nUmero de registros analizados fue
respectivamente de 18000, 23000, 8500 y 6700. Los caracteres estudiados
fueron el tamafio de camada al nacimiento (NT), el nUmero de nacidos vivos
(NV), el nimero de gazapos destetados (ND) y el nimero de gazapos
sacrificados (NS). Este ultimo caracter no se incluyo en la linea LP.

Los objetivos especificos de este trabajo fueron la descripcion fenotipica de los
caracteres en las distintas lineas, la estimacion de las varianzas y parametros
genéticos y el estudio de tendencias genéticas en el caracter ND. También se
incluy6 la estimacion del efecto de la consanguinidad en distintos modelos y
caracteres, en el contexto de una estrecha asociacion de la consanguinidad,
los efectos afio-estacién y el progreso genético. Conforme se produce el
progreso se va incrementando la consanguinidad.

Dependiendo de la linea y el modelo propuesto, se han considerado diferentes
conjuntos de datos, diferenciados por la cantidad de generaciones que
incluyeron. Al modelo que considera el efecto de la consanguinidad sobre la
media y las matrices de covarianzas dominantes, le hemos denominado
“‘completo”. En algunas lineas, este modelo fue evaluado con archivos que
contaron con registros de mas generaciones. El modelo completo fue aplicado
solo al caracter ND, en las lineas A, Vy H.

En la seccion IV.1. se presentan los resultados del andlisis descriptivo de las
lineas empleando la informacion de las generaciones 0 a 37 para la linea A, 0 a
34 paralaV,0a 14 parala Hy 0 a 7 para la LP. Las distribuciones de los
caracteres manifiestan una leve asimetria a izquierda. En la evolucion de las
medias fenotipicas por generacion se observa que los caracteres NV, ND y NS,
acompafian la evolucion de NT. En las lineas A y V se aprecian tendencias
claramente ascendentes en tanto que en las lineas H y LP, que llevan menos
generaciones de seleccion y han comenzado de valores medios mas altos, la
evolucion de las medias es mas estable. El agrupamiento de las generaciones
en cada linea, permite ver de manera mas adecuada el resultado del proceso
selectivo sobre los caracteres. Los grupos iniciales y finales incluyeron las
siguientes generaciones: 0 a9y 30a37enlaA,0a9y30a34enlaV,0a4
yl0al5enlaVyOa2y6a7enlaH.

Para ND, la diferencia entre los promedios de los grupos generacionales finales
e iniciales fue de 2.4, 0.61, 1.68 y 0.14 gazapos en las lineas A, V, Hy LP.
Todas las lineas mostraron un aumento en los coeficientes de consanguinidad
promedio por generacion. En las Ultimas generaciones de las lineas Ay V estos
coeficientes alcanzaron los valores de 0.30 y 0.25, respectivamente. A igual
generacion, las lineas Hy LP, presentan valores semejantes alos de la Ay V.

En la seccion IV.2. se muestran los resultados de los modelos que no
consideran la dominancia en estructura de consanguinidad completa. Todos los
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modelos incluyen como efectos fijos el estado fisiologico de la hembra al
momento de la monta (EF) y en ocasiones el afio estacion (AE) y el efecto de la
consanguinidad como covariable (F). En los efectos aleatorios siempre se
incluyo el valor de cria (a), el efecto permanente de la hembra (p), el error (e) y
en ocasiones el afio-estacion (ae) y el efecto de dominancia (dg) en estructura
aleatoria. Los modelos evaluados fueron:

Modelo 1: Efectos Fijos: EF y AE Efectos Aleatorios: a,py e
Modelo 2: Efectos Fijos: EF, AEY F Efectos Aleatorios: a,py e
Modelo 3: Efectos Fijos: EF y AE Efectos Aleatorios: a,p,dg y e
Modelo 4: Efectos Fijos: EF, AEy F Efectos Aleatorios: a,p,dg Y e.
Modelo 5: Efectos Fijos: EF Efectos Aleatorios: a,p,ae y e
Modelo 6: Efectos Fijos: EF y F Efectos Aleatorios: a,p,ae y e
Modelo 7: Efectos Fijos: EF Efectos Aleatorios: a,p,ae, dy y e
Modelo 8: Efectos Fijos: EF y F Efectos Aleatorios: a,p,ae, dy y e

Existe una fuerte asociacion entre la consanguinidad de los animales y el afio-
estacion, reflejado por altos coeficientes de correlacion intraclase en relacion al
AE. Al comparar los modelos 1y 2, cuando el efecto del afio-estacion es fijo y
no se incluye el efecto de la dominancia dg, no se observaron diferencias en
las estimaciones de las varianzas aditivas (o5z), permanentes (o;), del error
(62) y las heredabilidades (h?). Los valores mas altos de h? correspondieron a
NT (0.16 en lineas V y LP y 0.09 en H). Con excepcion a la linea H, cuyas
estimas son algo menores, en NV los valores oscilaron entre 0.09 y 0.12 y en
ND y NS entre 0.08 y 0.10. La varianza de los efectos permanentes fue mayor
para NT y luego decrece en los sucesivos caracteres, oscilando entre 0.15 y
0.06.

En los modelos 3 y 4, y al igual que los modelos 1 y 2, la inclusién de F no
modific6 substancialmente las estimas de las varianzas ni de p? = o; /o7,
aunque en la linea H se observé una ligera disminucién de la ¢; y un aumento
de o5y. La estima de o2 resulté de mayor magnitud en las lineas H y LP para
NT, NV y ND. Inclusive, en los Ultimos dos caracteres el cociente d3=c3y/c?
result6 mayor que h?. La inclusién de dp; indujo a una disminucion de las
estimas g2z Yy o, en las lineas Hy LP (excepto de NS en la linea H que en los
modelos 1, 2 y 3 no se modificd). También disminuyeron las h? de NT, NV y ND
en la linea H, de NV y ND en la linea LP y de NT en la linea A. En estos casos
la disminucion de p? fue mas notoria.

En los modelos 5 y 6 que incluyeron el afio-estacion (ae) como efecto aleatorio,
sin la presencia de dg, se observaron cambios en las estimaciones de gz, y o
al incluir la consanguinidad (modelo 6), en particular se aprecia una tendencia
al aumento de la magnitud de las estimas de ¢ y a una disminucion en las de
o, no alterandose la ¢Z. También se observé un incremento en las estimas de
las heredabilidades, mientras que las de p? no se modificaron sustancialmente.
La inclusiéon del afio-estacidon como efecto aleatorio, atenda la asociacion con
F, al considerar de manera implicita una distribucion normal para su efecto
como informacion a priori. En general, en la comparacion con los modelos 1y 2
(con efecto afio-estacion fijo), se observd wuna disminucion de las
heredabilidades en todas las lineas y caracteres.
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Cuando el afio-estacion fue aleatorio (ae) y se incluyé d2 (modelos 7 y 8), el
ajuste de depresién consanguinea provoco una tendencia a aumentar la g2, y
disminuir la o35. Las heredabilidades manifestaron leves cambios tendiendo a
aumentar. Los valores de d3 en las lineas H y LP, fueron superiores a los
obtenidos en los modelos 3 y 4 (afio-estacion fijo) con valores de 0.10, 0.12 y
0.09 en H y 0.06, 0.09 y 0.11 en LP, en los caracteres NT, NV y ND. Al
comparar los modelos 4 y 8 se detecté que la ¢ aumentd ligeramente con el
modelo 8, aunque la ¢%; disminuy6 para el Gltimo, la Unica excepcion a esto se
dio para NV en la linea LP que tuvo valores estimados semejantes en ambos
modelos. De manera contraria, ¢35 tendid a ser mayor para el modelo 8 que
para el 4, en todas las lineas salvo en la V, ya que en ésta linea la componente
gjr €s casi nula. Para algunos caracteres (NV) de la linea LP la g3z disminuy6
ligeramente al tratar el afio-estacion como aleatorio.

Los coeficientes de repetibilidad (r) fueron similares en todas las lineas cuando
éstos son estimados con los modelos 1 y 8, claramente hubo una tendencia
decreciente en la direccion NT, NV, ND y NS.

La depresion consanguinea se expresé como numero de gazapos por camada
para un coeficiente de consanguinidad igual a 1. Cuando las depresiones
consanguineas se estimaron en los modelos 2 y 4, ciertas estimas fueron
contrarias a lo esperado (efecto positivo de la consanguinidad sobre el tamafio
de camada) y en general no confiables. En cambio, cuando las depresiones
consanguineas fueron estimadas en los modelos 6 y 8 donde el afio-estaciéon
es aleatorio, se observo un relajamiento en la asociacion entre los coeficientes
de consanguinidad y el afio-estacion, permitiendo una mejor interpretacion de
los resultados. En estos dos ultimos modelos, las estimas fueron siempre
negativas, aunque con errores tipicos elevados, especialmente en la linea LP.
También hay que sefialar que estos errores son mas bajos que los
correspondientes para las estimadas con los modelos 2 y 4 donde el afio-
estacion es fijo. La linea que manifest6 menor efecto de depresion
consanguinea fue la A, siendo el caracter mas afectado NV, con -2.7
gazapos/camada. En el resto de las lineas, la depresion para NT fue similar, -
7.38 a -7.56 gazapos/camada. Para NV el mayor efecto de depresién lo mostro
la linea V (-9.06 gazapos/camada). Para los caracteres ND y NS los valores
fueron semejantes, fluctuando entre -5.21 y -6.7 gazapos por camada.

En relacidon a las tendencias genéticas, ambientales y fenotipicas se tomaron
como referencia dos lineas: una en la cual la o3z se mostré importante (linea
H) y otra en la que no (linea A). En la linea H, la tendencia fenotipica se mostré
sin pendiente significativa. Al analizar los distintos componentes de ésta,
cuando se predijeron con los modelos 2 y 4 (efecto de afio-estacion fijo), se
evidencié una tendencia negativa de las soluciones para afio-estacién y una
tendencia genética aditiva de 0.11 y 0.06 gazapos por generacion,
respectivamente. Con las estimaciones realizadas con los modelos 6 y 8
(efecto de afio-estacion aleatorio), las tendencias del afio-estacion fluctuaron,
como era de esperar, en torno al cero. La tendencia genética fue de 0.07 y 0.03
gazapos por generacion, respectivamente. En términos de tendencia genética,
la inclusién de di en un modelo con afio-estacion fijo, tuvo un efecto similar al
de incluir el afio-estacién como aleatorio en un modelo sin dj.
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Cuando ambos, afo-estacion aleatorio y di estan presentes en el modelo, la
tendencia genética se aproxima mas a la fenotipica, lo que es un indicio de la
falta de sesgo en la estimacion de la primera. En el caso de la linea A, en
donde la tendencia fenotipica fue de 0.088 gazapos por generacién, el modelo
2 estimd una respuesta genética aditiva de 0.15 gazapos por generacion y una
tendencia negativa para el efecto afo-estacion. La incorporacion del afio-
estacion como aleatorio estimo una tendencia de 0.10 gazapos por generacion,
resultando mas acorde a los resultados fenotipicos y la respuesta estimada
previamente empleando una poblacién control.

La seccion 1V.3.1. presenta el analisis genético del caracter ND, en las lineas
A, V y H, con modelos sin dominancia, dominancia en estructura aleatoria y
dominancia completa (modelos 6, 8 y completo), con el objeto de estimar
parametros genéticos con metodologia bayesiana que usa muestreo de Gibbs.
Tanto con el modelo 6, como con el 8 las heredabilidades estimadas para ND
fueron muy similares a las previamente estimadas usando REML y una base de
datos ligeramente mas pequefa (en las lineas A y V). Algo parecido ocurrid
para la componente o2, . Sin embargo, respecto a las estimas de las o2, en las
lineas Ay V con la consideracién de un mayor niumero de registros, se observo
un aumento de ellas.

Con respecto al modelo completo, que ademas del efecto del afio-estacion
aleatorio y de la dominancia en estructura aleatoria, considero el efecto de la
dominancia en estructura de consanguinidad completa y la covarianza entre los
valores aditivos y dominantes en la poblacion completamente consanguinea,
las estimas de g3, y o3, fueron de 0.09y 2.15 en lalinea A, 0.13y 1.99 en la V
y de 0.3y 4.99 en la H. La covarianza entre los efectos aditivos y dominantes
en la poblacion completamente consanguinea fue de -0.65, -0.69 y -0.06 para
las lineas A, V y H, respectivamente. Los resultados con el modelo completo
mantuvieron una concordancia razonable con los correspondientes a los
modelos aproximados. El criterio DIC, seleccion6 el modelo 8 para la linea V y
el completo para las lineas Ay H.

En la seccion 1V.3.2. se desarroll6 la estimacion de la varianza genética
poblacional, varianza genética para un cierto subconjunto de animales de cada
una de las lineas, y de su composicion. En los casos estudiados estos
subconjuntos los definen animales de las uUltimas generaciones de las lineas A,
V y H. En tal sentido las poblaciones A, V y H se conformaron con las
generaciones 40 a 43, 37 a 39 y 11 a 14, respectivamente. Los modelos
considerados fueron el 6, el 8 y el completo.

El interés de estimar los componentes de la varianza genética poblacional en
las Ultimas generaciones de las lineas estudiadas permite disponer de
estimaciones actuales de los parametros genéticos. Esto puede ser de valor
para predecir el progreso genético que en el momento actual se podria esperar.
Por comparacion de estos valores con los estimados en la poblacion base se
apreciara el efecto de la seleccion sobre el cambio de las varianzas genéticas.
En la linea A se observd una disminucion de la varianza genética aditiva en
todos los modelos. La varianza dominante, en estructura aleatoria disminuyo en
los modelos 8 y completo, mientras que la varianza genética total, disminuyd en
los modelos 6 y 8. Las heredabilidades en sentido estricto disminuyeron en la
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poblacién de las generaciones recientes. En la linea V a nivel de la poblacién
se observé una reduccion de la estima de la heredabilidad y de las varianzas
aditiva, dominante y total. En la linea H, pese a la disminucion en las varianzas
aditiva y dominante en estructura aleatoria, se observd un aumento de la
varianza total impulsada por la estima de la varianza dominante en estructura
de consanguinidad total. De igual manera, en esta linea es en la Unica en la
que la covarianza aditiva-dominante en consanguinidad no es claramente
negativa.

Del conjunto de resultados presentados en este trabajo, a modo de implicacion
practica, resultaria aconsejable considerar el efecto afio estacion como
aleatorio e incluir la dominancia tanto en estructura aleatoria como
consanguinea, aunque dada la dificultad de implementacion que el modelo
completo supone, una solucion alternativa pudiera ser considerarla sélo en
estructura aleatoria en los modelos de evaluacion de caracteres de tamafo de
camada en conejos para carne



RESUM

L'objectiu principal d'esta tesi va ser avaluar l'aplicacio de distints models per a
analitzar els caracters reproductius (tamany de ventrada) en quatre linies de
conills de carn per a quantificar les components genetiques més rellevants,
incloent la dominancia i proporcionar informacio de base per al desenrotllament
de plans de millora. Les linies involucrades van ser la A, V, H i LP, originades
amb diferents criteris, pero totes seleccionades per tamany de ventrada al
deslletament. EI nombre de registres analitzats va ser respectivament de
18000, 23000, 8500 i 6700. Els caracters estudiats van ser tamany de ventrada
al naixement (NT), nimero de nascuts vius (NV), nimero de deslletats (ND) i el
namero de sacrificats (NS) . Este ultim caracter no es va incloure en la linia LP.
Els objectius especifics d'este treball van ser la descripcié fenotipica dels
caracters en les distintes linies, I'estimacié de les variancies i parametres
geneétics i l'estudi de tendéncies genétiques en el caracter ND. També es va
incloure l'estimacié de l'efecte de la consanguinitat en distints models i
caracters, en el context d'una estreta associaciO de la consanguinitat, els
efectes any-estaci6 i el progrés genétic. Conforme es produix el progrés es va
incrementant la consanguinitat. Depenent de la linia i el model proposat, s'han
considerat diferents conjunts de dades, diferenciats per la quantitat de
generacions que van incloure. Al model que considera l'efecte de la
consanguinitat sobre la mitjana i les matrius de covariancies dominants, li hem
denominat "complet”. En algunes linies, este model va ser avaluat amb arxius
gue van comptar amb registres de més generacions. El model complet va ser
aplicat només al caracter ND, en les linies A, Vi H.

En la seccio 1V.1. es presenten els resultats de I'analisi descriptiu de les linies
utilitzant la informacié de les generacions 0 a 37 per a la linia A, 0 a 34 per a la
V,0aldperalaHiOa?7peralaLP. Les distribucions dels caracters
manifesten una lleu asimetria cap a lI'esquerra. En l'evolucié de les mitges
fenotipiques per generacié s'observa que els caracters NV, ND i NS,
acompanyen l'evoluci6 de NT. En les linies A i V s'aprecien tendencies
clarament ascendents en tant que en les linies H i LP, que porten menys
generacions de seleccid i han comencat amb valors mitjans més alts, I'evolucié
de les mitges és més estable. L'agrupament de les generacions en cada linia,
permet veure de manera més adequada el resultat del procés selectiu sobre els
caracters. Els grups inicials i finals van incloure les generacions segients: 0 a 9
iI30a37enlaA,0a9i30a34enlaV,0a4d4il0al5enlaViOaz2i6a7en
la H.Per a ND, la diferéncia entre les mitjanes dels grups generacionals finals i
inicials va ser de 2.4, 0.61, 1.68 i 0.14 gazapos deslletats en les linies A, V, H i
LP. Totes les linies van mostrar un augment en els coeficients de
consanguinitat mitjans per generacio. En les Ultimes generacions de les linies A
i V estos coeficients van aconseguir els valors de 0.30 i 0.25, respectivament. A
la mateixa generacio, les linies H i LP, presenten valors semblants als de la A i
V.

En la seccio IV.2. es mostren els resultats dels models que no consideren la
dominancia en estructura de consanguinitat completa. Tots els models inclouen
com a efectes fixos I'estat fisiologic de la femella al moment de la muntada (EF)
i de vegades l'any estacié (AE) i I'efecte de la consanguinitat com covariable
(F). En els efectes aleatoris sempre es va incloure el valor de cria (a) , I'efecte
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permanent de la femella (p), I'error (e) i de vegades l'any-estacio (ae) i I'efecte
de dominancia (dg) en estructura aleatoria. Els models avaluats van ser:

Model 1: Efectes Fixos: EF i AE Efectes Aleatoris: a,pie

Model 2: Efectes Fixos: EF, AE i F Efectes Aleatoris: a,pie

Model 3: Efectes Fixos: EF i AE Efectes Aleatoris: a,p,dg i e
Model 4: Efectes Fixos: EF, AE i F Efectes Aleatoris: a,p,dy i e.
Model 5: Efectes Fixos: EF Efectes Aleatoris: a,p,ae i e
Model 6: Efectes Fixos: EF i F Efectes Aleatoris: a,p,ae i e
Model 7: Efectes Fixos: EF Efectes Aleatoris: a,p,ae, dp i e
Model 8: Efectes Fixos: EF i F Efectes Aleatoris: a,p,ae, dp i e

Hi ha una forta associacié entre la consanguinitat dels animals i I'any-estacio,
reflectit per alts coeficients de correlacioé intraclasse en relacié a I'AE. Al
comparar els models 1 i 2, quan l'efecte de I'any-estacié és fix i no s'inclou
I'efecte de la dominancia dg, no es van observar diferencies en les estimacions
de les variancies aditives (gfz), permanents (g;), de l'error (¢7) i en les
heretabilitats (h?). Els valors més alts de h?van correspondre a NT (0.16 en les
linies Vi LP i 0.09 en H). Amb excepci6 de la linia H, les estimes de la qual sén
guelcom menors, en NV els valors van oscil-lar entre 0.09 1 0.12 i en ND i NS
entre 0.08 i 0.10. La variancia dels efectes permanents va ser major per a NT i
després decreix en els successius caracters, oscil-lant entre 0.15 i 0.06.

En els models 3 i 4, i igual que els models 1 i 2, la inclusié de F no va modificar
substancialment les estimes de les variancies ni de p? = ¢} /07, encara que en
la linia H es va observar una lleugera disminuci6 de la g i un augment de o5
L'estima de g3 va resultar de major magnitud en les linies Hi LP per a NT, NV
i ND. Inclusivament, en els Ultims dos caracters el quocient di=c3z/c? va
resultar major queh?. La inclusié de dpr va induir a una disminucié de les
estimes oz i g en les linies H i LP (excepte de NS en la linia H que en els
models 1, 2 i 3 no es va modificar) . També van disminuir les h?2 de NT, NV i ND
en la linia H, de NV i ND en la linia LP i de NT en la linia A. En estos casos la
disminucié de p? va ser més notoria.

En els models 5 i 6 que van incloure l'any-estacié (ae) com a efecte aleatori,
sense la preséncia de dg, es van observar canvis en les estimacions de o7 i
o; a lincloure la consanguinitat (model 6), en particular s'aprecia una
tendéncia a I'augment de la magnitud de les estimes de g2, i @ una disminucio
en les de g7, no alterant-se la ¢7. També es va observar un increment en les
estimes de les heretabilitats, mentres que les de p? no es van modificar
substancialment. La inclusié de l'any-estaci6 com a efecte aleatori, atenua
I'associacié amb F, al considerar de manera implicita una distribucié normal per
al seu efecte com a informacié a priori. En general, en la comparacié amb els
models 1 i 2 (amb efecte any-estacio fix), es va observar una disminucio de les
heretabilitats en totes les linies i caracters.

Quan l'any-estaci6 va ser aleatori (ae) i es va incloure d2 (models 7 i 8), l'ajust
de depressié consanguinia va provocar una tendéncia a augmentar la o2z, i
disminuir lac3;. Les heretabilitats van manifestar lleus canvis tendint a
augmentar. Els valors de d2en les linies H i LP, van ser superiors als obtinguts
en els models 3 i 4 (any-estacio fix) amb valors de 0.10, 0.12 i1 0.09 en H i 0.06,
0.09i 0.11 en LP, en els caracters NT, NV i ND. Al comparar els models 4 i 8
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es va detectar que la g2 va augmentar lleugerament amb el model 8, encara
que la g;; va disminuir per a I'Gltim, I'Gnica excepcié a aco es va donar per a
NV en la linia LP que va tindre valors estimats semblants en ambdds models.
De manera contraria, g3 va tendir a ser major per al model 8 que per al 4, en
totes les linies excepte en la V, ja que en esta linia la component ¢35 és quasi
nul-la. Per a alguns caracters (NV) de la linia LP la o2, va disminuir
lleugerament al tractar I'any-estacié com aleatori.

Els coeficients de repetibilitat (r) van ser semblants en totes les linies quan
estos eren estimats amb els models 1 i 8. Clarament va haver-hi una tendéncia
decreixent en la direccié NT, NV, ND i NS.

Quan les depressions consanguinies es van estimar en els models 2 i 4, certes
estimes van ser contraries al que s espera (efecte positiu de la consanguinitat
sobre el tamany de ventrada) i en general no confiables. En canvi, quan les
depressions consanguinies van ser estimades en els models 6 i 8 on l'any-
estacio és aleatori, es va observar un relaxament en l'associacio entre els
coeficients de consanguinitat i I'any-estacié, permetent una millor interpretacié
dels resultats. En estos dos ultims models, les estimes van ser sempre
negatives, encara que amb errors tipics elevats, especialment en la linia LP.
També cal assenyalar que estos errors son meés baixos que els corresponents
per a les estimades amb els models 2 i 4 on l'any-estacio és fix. La linia que va
manifestar menor efecte de depressio consanguinia va ser la A, sent el caracter
més afectat NV, amb -2.7 gazapos/ventrada. En la resta de les linies, la
depressio per a NT va ser semblant, -7.38 a -7.56 gazapos/ventrada. Per a NV
el major efecte de depressié ho va mostrar la linia V (-9.06 gazapos/ventrada) .
Per als caracters ND i NS els valors van ser semblants, fluctuant entre -5.21 i -
6.7 gazapos per ventrada.

En relaci6 a les tendencies genetiques, ambientals i fenotipiques es van
prendre com a referéncia dos linies: una en la qual la g3z es va mostrar
important (linia H) i una altra en que no (linia A) . En la linia H, la tendencia
fenotipica es va mostrar sense pendent significatiu. A l'analitzar els distints
components d'esta, quan es van predir amb els models 2 i 4 (efecte d'any-
estaci6 fix) , es va evidenciar una tendencia negativa de les solucions per a
any-estacié i una tendéencia genetica aditiva de 0.11 i 0.06 gazapos per
generacio, respectivament. Amb les estimacions realitzades amb els models 6 i
8 (efecte d'any-estacié aleatori), les tendéncies de l'any-estacié van fluctuar,
com era d'esperar, entorn del zero. La tendéncia genetica va ser de 0.07 i 0.03
gazapos per generacio, respectivament. En termes de tendéncia genética, la
inclusio de di en un model amb any-estacio fix, va tindre un efecte semblant al
d'incloure I'any-estacié com aleatori en un model sense diz.Quan ambdds, any-
estacio aleatori i dgp estan presents en el model, la tendéncia genética
s'aproxima més a la fenotipica, la qual cosa és un indici de la falta de sesgo en
I'estimacié de la primera. En el cas de la linia A, on la tendencia fenotipica va
ser de 0.088 gazapos per generacid, el model 2 va estimar una resposta
genetica aditiva de 0.15 gazapos per generacio i una tendencia negativa per a
I'efecte any-estacio. La incorporacié de l'any-estacio com aleatori va estimar
una tendéncia de 0.10 gazapos per generacio, resultant més coincident als
resultats fenotipics i la resposta estimada préviament emprant una poblacié
control.

La seccid IV.3.1. presenta I'analisi genétic del caracter ND, en les linies A, V i
H, amb models sense dominancia, dominancia en estructura aleatoria i
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dominancia completa (models 6, 8 i complet) , amb l'objecte d'estimar
parametres genétics amb metodologia bayesiana que usa mostratge de Gibbs.
Tant amb el model 6, com amb el 8 les heretabilitats estimades per a ND van
ser molt semblants a les previament estimades usant REML i una base de
dades lleugerament més xicoteta (en les linies A i V) . Quelcom paregut va
ocarrer per a la components3z. No obstant aixo, respecte a les estimes de les
a2, en les linies A i V amb la consideracié d'un nombre més gran de registres,
es va observar un augment d'elles.

Respecte al model complet, que a més de I'efecte de I'any-estaci6 aleatori i de
la dominancia en estructura aleatoria, va considerar |'efecte de la dominancia
en estructura de consanguinitat completa i la covariancia entre els valors aditius
i dominants en la poblacié completament consanguinia, les estimes de g3y i 03
van serde 0.09i2.15enlalinia A, 0.13i1.99enlaVide0.3i4.93enlaH. La
covariancia entre els efectes aditius i dominants en la poblaci6 completament
consanguinia va ser de -0.65, -0.69 i -0.06 per a les linies A, V i H,
respectivament. Els resultats amb el model complet van mantindre una
concordanca raonable amb els corresponents als models aproximats. El criteri
DIC va seleccionar el model 8 per a la linia V i el complet per a les linies A i H.
En la seccié IV.3.2. es va desenrotllar I'estimacié de la variancia genetica
poblacional, variancia genética per a un cert subconjunt d'animals de cada una
de les linies, i de la seua composicio. En els casos estudiats estos subconjunts
els definixen animals de les ultimes generacions de les linies A, Vi H. En este
sentit les poblacions A, V i H es van conformar amb les generacions 40 a 43,
37 a 39111 a 14, respectivament. Els models considerats van ser el 6, el 8 i el
complet.

L'interés d'estimar els components de la variancia genética poblacional en les
ultimes generacions de les linies estudiades permet disposar d'estimacions
actuals dels parametres genetics. Aco pot ser de valor per a predir el progrés
genétic que en el moment actual es podria esperar. Per comparacid d'estos
valors amb els estimats en la poblacié base s'apreciara I'efecte de la seleccid
sobre el canvi de les variancies genétiques. En la linia A es va observar una
disminucié de la variancia genética aditiva en tots els models. La variancia
dominant, en estructura aleatoria va disminuir en els models 8 i complet,
mentres que la variancia genetica total, va disminuir en els models 6 i 8. De
manera corresponent les heretabilitats en sentit estricte van disminuir des de la
poblacié base a les generacions recents. En la linia V a nivell de la poblaci6 es
va observar una reduccio de I'estima de I'heretabilitat i de les variancies aditiva,
dominant i total. En la linia H, a pesar de la disminuci6 en les variancies aditiva
i dominant en estructura aleatoria, es va observar un augment de la variancia
total impulsada per l'estima de la variancia dominant en estructura de
consanguinitat total.
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ABSTRACT

The main objective of this dissertation was to use different models to analyze
reproductive traits (litter size) in four different lines of meat production rabbit,
with the aim of quantifying the relevance of the different genetic components, in
particular dominance variation, and in order to provide basic information for the
management of breeding programs. The studied lines were A, V, H and LP, all
created and reared at the Universidad Politécnica de Valencia under different
criteria, but all of them selected for litter size at weaning. The number of records
analyzed was 18000, 23000, 8500 and 6700, respectively. Traits studied were
litter size (number) at birth (NB), number of rabbits born alive (NA), litter size at
weaning (NW) and number of rabbits slaughtered (NS). The latter was not
analyzed in line LP.

The specific objectives of this work were, first, the phenotypic description of the
different traits across the different lines, the estimation of variance components
and genetic parameters, and the study of genetic trend for NW. In addition, the
effect of inbreeding depression was estimated using different models and
across different traits, in the particular context of a strong association between
levels of inbreeding, environmental year-season effects, and genetic trend. In
particular, genetic trend is associated with increases in inbreeding.

Depending on the line and model, we considered slightly different data sets
including, or not, a few more (last) generations. A particular model includes
covariances across individuals due to dominance action considering inbred
relationships (so called “complete” model). In some lines, this model was
evaluated with more generations and, in all cases, it was only used for one trait,
NW.

Description of the lines is given in section IV.1. This includes records from
generation O up to 37, 34, 14 and 7 generations for lines A, V, H and LP
respectively. Traits are left skewed. A phenotypic trend per generation can be
observed, with increasing trends as traits go from NA to NW, NS and NB.

Lines A and V show steeper positive phenotypic trends than H and LP, the latter
two having less generations of selection and higher averages for the traits at
generation 0. Visualization of these trends is simplified by using averages
including a few initial and final generations. These were: 0-9 vs. 30-37 (line A),
0-9 vs. 30-34 (line V), 0-4 vs. 10-15 (line H) and 0-2 vs. 6-7 (line LP). The
respective increases in NW were 2.4, 0.61, 1.68 and 0.14.

All lines showed an increase of average inbreeding per generation. In the last
generation (37 and 34) of lines A and V average inbreeding was 0.30 and 0.25,
respectively. At comparable generation numbers, lines H and LP showed similar
average inbreeding than lines A and V.

Section V.2 presents results of models that ignore the covariance of dominant

deviations due to the presence of inbred relationships and only considers non
inbred relationships. All models included as fixed effects the physiological state
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of the female at mating (PS). Depending of the model, other fixed effects
included year-season (YS) and individual level of inbreeding (F) fit as
covariable. Random effects included breeding values (a), permanent
environmental effect of the female (p), a residual term (e) and, depending on
the model, year-season (ys) and “random” dominance deviations which include
covariances due to non-inbred relationships (dg). The models under study were:

Model 1: Fixed effects: PS and YS Random effects: a, p and e
Model 2: Fixed effects: PS, YSand F  Random effects: a, p and e
Model 3: Fixed effects: PS and YS Random effects: a, p, dg and e
Model 4: Fixed effects: PS, YSand F Random effects: a, p, dz and e

Model 5: Fixed effects: PS Random effects: a, p, ys and e
Model 6: Fixed effects: PSand F Random effects: a, p, ys and e
Model 7: Fixed effects: PS Random effects: a, p, ys, dg and e
Model 8: Fixed effects: PSand F Random effects: a, p, ys, dg and e

In all data sets, there is a very strong colinearity between individual inbreeding
coefficients and YS, which shows up in high intra-class correlations of
inbreeding coefficients within YS groups. Models 1 and 2 fit YS as fixed effect
and did not include dominance deviations. Estimates of additive (c2z),
permanent (o;) and residual () variances, as well as heritabilities (h*), were
very similar in both models. The most heritable trait is NB (0.16 in lines V and
LP; 0.09 in line H). Excepting line H for which lower estimates were found,
heritabilities for NA were estimated as 0.09 — 0.12 (NW) and 0.08-0.10 (NS).
Permanent environmental variation was highest for NB decreasing with the
successive traits, with values between 0.15 and 0.06.

In models 3 and 4, as in models 1 and 2, inclusion of F did not modify neither
estimates of variance components, nor of p* = o} /of, excepting line H for
which ¢ lowered with an increase of g3;. Estimate of j; was higher in the H
and LP lines for NB, NA and NW. For NA and NW d=c3x/c# was higher than
h?. Including dy lowered the estimates of o y o/ in lines H and LP (excepting
for NS in line H). Estimates of h? lowered in NB, NA and NW in line H, NA and
NW in line LP, and NB in line A. In all these cases the decrease in p? was more
marked.

Models 5 and 6 included year-season (ys) as random effect but did not include

dg. Inclusion of inbreeding in Model 6 resulted in an increase of the estimated
; . ) e >

gir and a decrease in og,. Heritabilities increased, but p“ did not change.

Including year-season as random effect alleviates colinearity with individual

inbreeding. Comparing these two models with models 1 and 2 with year-season

fit as fixed effect, there was a general decrease of heritabilities.

Models 7 and 8 included, in addition to ys as random, the dominant deviations
in random (not inbred) structure, dz. When inbreeding depression was included
in the model, 62, increased and o3, decreased. Heritabilities slightly increased.
Estimates of d3=d3z/d? in H and LP increased from estimates in models 3 and
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4 with fixed ys, with values with values of 0.10, 0.12 y 0.09 (H) and 0.06, 0.09 y
0.11 (LP) for NB, NA and NW. Total variance increased from model 4 to model
8 even if o7, lowered, except for NA in line LP where estimates were
comparable. In the opposite direction, a3z was higher in model 8 than 4, except
in V for which the estimate is close to 0, and for NA in line LP.

Repeatabilities (r) estimates were similar across all models 1 to 8 but
decreased across traits (NB, NA, NW and NS).

When inbreeding depression was estimated in models 2 and 4, certain
estimates were unexpected (a seemingly positive effect of inbreeding on litter
size) and not reliable. However, estimates from model 6 and 8 with random
year-season gave more logical results, due to the breakdown of colinearity
between inbreeding coefficients and year-season. These estimates where
consistently negative although with high standard errors, in particular for LP.
Errors were nevertheless smaller than in models 2 and 4 with fixed year-
season.

Phenotypic, environmental and genetic trends were studied in two lines: H, in
which o3, was estimated with high value, and A, in which the estimate had a
small value.

Line H did not show a significant phenotypic trend. However, models 2 and 4
showed a negative trend for year-season and a positive genetic trend of 0.11 y
0.06 rabbits, respectively, per generation. In models 6 and 8 there was no trend
for year-season, as expected, and the estimated genetic trend was 0.07 and
0.03 rabbits per generation. Results were similar including dominant deviations
dp with fixed year-season. When both year-season (as random) and dominant
deviations dp were included, the genetic and phenotypic trends are similar,
which suggest an unbiased estimate of the genetic trend.

In line A, the phenotypic trend in model 2 was 0.088 rabbits per generation,
composed of a negative trend of year-season and a positive trend of 0.15
rabbits per generation. Fitting year-season as random resulted in an estimated
genetic trend of 0.10, more according to phenotypic trend and also to result
from a control population.

Section 1V.3.1 contains a genetic analysis of NW in lines A, V and H for three
increasingly complex models: models with no dominance (model 6), with
‘random” dominance deviations in covariance structure considering non-inbred
relationships (dg, model 8), and dominance deviations in covariance structure
including also inbred relationships (d;), the latter being the so called “complete”
model. Genetic parameters were estimated by Bayesian methods via the Gibbs
sampler.

Using this complete model, estimates of g2z and o3, were 0.09 and 2.15 in line
A, 0.13 and 1.99 in line V and 0.13 and 1.99 3 in line H. The Covariance
between additive and dominant effects was -0.65, -0.69 and -0.06 for lines A, V
and H, respectively. The results with the full model are in reasonable agreement
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with those of the approximate models. The DIC criteria selected the model 8 for
the line V and the full line for lines A and H.

Section 1V.3.2 contains estimates, for all models, of populational genetic
variance, that is, the genetic variance of a certain set of individuals from each
line. These individuals were generations 40 to 43, 37 to 39 and 11 to 14 in lines
A,V and H.

The interest of these estimates is to provide variance components in the current
populations, as opposite to the base populations, for instance to estimate the
genetic trend or the opposition between additive values and dominant
deviations. Comparison of these results with base population variances shows
the effect of selection on the genetic variances.

In line A, the decrease in the additive genetic variance in all models was
observed. The dominant variance in random structure decreased in models 8
and complete, while the total genetic variance decreased in models 6 and 8.
Narrow sense heritabilities decreased in the last generations population. In
population V heritabilities additive, dominant and total variances decreased. In
line H, despite the decline in additive and dominant variances in random
structure, total genetic variance increased from the base to the last generations,
due to a buildup of inbred relationships across individuals. And in addition to the
fact that in this line the genetic covariance between additive and dominance in
imbreeding is not negative.

Recommendations from this work concerning genetic evaluations are to fit the
year-season effect as random and also to include dominance deviations, if not
considering both covariance structure due to non inbred relationships and
random mating, because the first ones are computationally difficult to account
for, at least those related with the covariancie structure due to non inbred
relationships.

XVl



I. INTRODUCCION

La produccion de conejos para carne genera un producto saludable y de alto
valor nutritivo, que al mismo tiempo promueve la actividad econémica y la
creacion de trabajo genuino de forma directa e indirecta. Es necesario reactivar
la produccion de carne de conejo. Es una especie con alta eficiencia bioldgica,
gue provee un producto de alta calidad en momentos en que crece la demanda
de alimentos a nivel mundial. Los planes de mejora genética organizados y con
evaluaciones objetivas son los pilares de la produccion cunicola industrial
moderna. Las evaluaciones genéticas requieren de la aplicacion de
metodologias y modelos que permitan cuantificar adecuadamente los
principales factores que explican la expresion fenotipica de un caracter y su
variacion. Seguidamente hacemos una revision de la produccion de carne de
conejo y de los aspectos principales de la selecciébn genética, en lo que
concierne a los caracteres reproductivos de las hembras, sefialando aspectos
insuficientemente considerados, que seria razonable investigar.

I.1. Produccidon de carne de conejo

La produccion mundial de carne de conejo ha crecido sostenidamente desde la
década de 1990 hasta la actualidad. Se observa un pico en el afio 2007 que
supera las 1,850,000 toneladas, siendo en el 2013 de 1,781,617.5 toneladas.
En veinte afos, desde 1993 a 2013 se produjo un crecimiento de la produccién
de un 74 % (Grafica 1.1.1)
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Gréfica 1.1.1: Evolucion de la produccion de carne de conejo en el mundo.
(Elaboracion propia con datos de FAO STAT 2015)

También es interesante observar la evolucién de la produccion de carne de
conejo en relacion con las carnes de las especies de mayor demanda mundial,
para lo cual se estim6 su porcentaje en relacion a la produccién de carne de
ovino, caprino, vacuno, cerdo y pollo. En las graficas 1.1.2 y 1.1.3 se observa
como su incremento ha sido mayor que la carne de ovino, vacuno y cerdo y
levemente inferior al caprino. La Unica carne que la supera ampliamente es la



de pollo, que es la especie que mayor incremento de su produccion ha
registrado en el citado periodo.
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Grafica 1.1.2: Evolucion relativa de la produccion de carne de conejo respecto
de la produccion de carne de las especies ovina y caprina. (Elaboracion propia
con datos de FAO STAT 2015)
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Gréafica 1.1.3: Evolucion relativa de la produccion de carne de conejo
respecto de la produccion de carne de cerdo, vacuno y pollo. (Elaboracion
propia con datos de FAO STAT 2015)



Asia y Europa, lideran el ranking de los continentes con mayor produccion de
carne de conejo con el 76 % de la produccion mundial entre ambos,
considerando los valores de produccion promedio de veinte afios (1993 — 2013)
(Tabla1.1.1y Gréfica I.1.4).

Tabla 1.1.1: Producciéon de carne de conejo mundial en toneladas, segun
continente.

Area Geogréfica Produccién Promedio (1993-2013)
Africa 76,586.62
Américas 267,216.75

Asia 549,460.43
Europa 527,174.43

Total Mundial 1,420,438.24

Fuente: FAO STAT (2015)
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Gréfica l.1.4: Produccion mundial de carne de conejo a nivel continental.
Fuente: FAO STAT (2015)

Tomando los valores promedio de veinte afios (1993-2013), los tres paises con
mayor produccién de carne de conejo se encuentran uno en cada continente:
China Continental (464,971.43 ton), Venezuela (245,921.05 t) e ltalia
(227,758.05 ton), siguiéndoles en la escala pero bastante alejados Espafia
90,702.1 ton) y la Republica Popular de Corea (90,642.5 t) (Gréfica 1.1.5).



500,000
450,000
400,000
350,000
300,000
250,000
200,000
150,000
100,000

0

China Venezuela Italia Espafia Republica
Continental Popular de
Corea

Gréfica 1.1.5: Produccion anual (Promedio 1993-2013) de los cinco principales
paises productores de carne de conejo. Fuente FAO STAT 2015.

Parece ser que la tendencia mundial a consumir alimentos mas saludables, ha
generado un impulso a la produccion de carne de conejo (Murcia, 2014). La
calidad nutricional de la carne de conejo, es 6ptima para el consumo humanao,
principalmente de nifios y ancianos ya que es rica en proteinas, contiene bajos
porcentajes de grasas, bajo colesterol y reducida en calorias, respecto de la
carne de otras especies (Tabla I.1.2). Ademas es de facil digestion, muy rica en
vitamina B y en minerales.

Tabla 1.1.2: Calidad nutricional comparativa entre las carnes mas consumidas
en el mundo.

Tipos de Carne % Proteina % Grasa Calorias/libra

Conejo 21.5 4.5 795

Res 16.3 28 1,440
Ternera 19.1 12 840

Cordero 15.7 27.7 1,420
Pollo 20 17.9 810

Cerdo 11.9 45 2,050

Pato 16 28.6 1,015

Pavo 20.1 20 1,190

Fuente USDA (1985)

Ademas de los atributos de la carne de conejo, se deben destacar también las
caracteristicas productivas propias de la especie cunicola, que la convierten en
una de las especies de interés zootécnico mas eficientes y versatiles, debido a:
-Requiere espacios reducidos, s6lo se necesitan 2 metros cuadrados por cada
hembra y su produccion.

- Tiene un ciclo reproductivo rapido que le permite procrear de 30 a 42 gazapos
por afo (unos 75 a 105 kg de peso vivo.)



- Presenta buena conversion de alimentos (3 a 3,5 kg de racion para producir 1
kg de conejo vivo). Tomando en cuenta la eficiencia total del criadero (machos,
reposicion y hembras en reposo) es de 4,2 a 4,5 kg de racién para producir 1
kg de conejo vivo.

- Ciclo de gestacion corto (entre 29 y 34 dias).

- Excelente velocidad de crecimiento, a los 75-80 dias de nacido el gazapo,
llega a pesar 2,4 a 2,5 kg de peso vivo.

- Buena precocidad sexual: a los 4,5 meses la hembra estd apta para la
reproduccion y los machos a los 5 meses.

- Buena fertilidad, la hembra puede quedar prefiada casi inmediatamente
después del parto.

- Optima fecundidad: 6-8 gazapos de promedio por cada parto y unos 6-7
partos anuales.

- Rendimiento de la canal promedio entre 55% al 60% del peso vivo. Es decir
un conejo de 2,5 kg peso vivo, luego de faenado va a pesar 1,3 kg a 1,5 kg.

- Requiere menores inversiones que otras actividades agropecuarias.

I.1.1. Caracteristicas de la produccion de carne de conejo en Argentina

La produccién de carne de conejo es una actividad de elevado potencial dadas
las caracteristicas geograficas y disponibilidad de recursos que presenta la
Argentina. La actividad todavia presenta un bajo desarrollo relativo, siendo este
un pais muy eficiente productor de forrajes y granos que pueden ser
transformados en carne de conejo, de alto valor biolégico, agregandole valor
econémico a la produccion primaria y generando fuentes de trabajo genuino
ante el incremento mundial de la demanda de alimentos saludables. En
particular, el conejo se alimenta de cebada, maiz, sorgo, avena y trigo, que
complementado con alfalfa oreada conforman una racion adecuada y de alta
disponibilidad en el pais. La produccion cunicola moderna es una actividad
intensiva que se realiza en un ambiente controlado con baja incidencia de la
disponibilidad de tierra. Las caracteristicas que distinguen esta actividad
econdémica le permite adecuarse con cierta rapidez a las oscilaciones del
mercado (Viera y de Obschatko, 2003). Aunque el conejo es una especie
altamente productiva, no necesariamente es una alternativa de menor costo, ya
que ello depende de los precios relativos de los factores que componen el
costo de produccién de otras especies. Por ejemplo, Argentina produce carne
vacuna a bajo costo lo que hace que para la carne de conejo sea dificil
competir (Moules, 2005). La actividad cunicola se adapta a ambitos espaciales
suburbanos e incluso urbanos y permite la utilizacion de mano de obra de tipo
familiar (1 persona cada 300/400 madres) e incluso puede realizarse como
segunda actividad. Su principal insumo es el alimento balanceado siguiéndole
en importancia los reproductores, la sanidad y la mano de obra. Aunque su
nivel actual de produccion esta lejos de las dos especies de mamiferos mas
comunes (bovinos y cerdos) y de la principal de aves (pollo), el conejo es la
quinta especie ganadera mas explotada del mundo y la tecnologia para su
produccion estd disponible en todos los paises y ha logrado un desarrollo
considerable.

Argentina cuenta con 14 establecimientos habilitados para la faena de
conejos con transito federal que se localizan en 7 provincias: Buenos Aires,



Cérdoba, Santa Fe, Mendoza, San Luis, La Rioja y La Pampa. La distribucion
de la faena total por provincias en los meses de Julio-Agosto-Septiembre 2014
fue de: Buenos Aires 62 %, La Rioja 21 %, Salta 8 %, Mendoza 4 %, Santa Fe
4 % y Cordoba 1 % (Oliva, 2014), lo cual muestra una amplia distribucion
territorial de su produccion. Histéricamente la carne de conejo se comercializd
como canal entera con cabeza, pero actualmente se ha avanzado en su
presentacion comercial, ofreciéndose también troceada y envasada al vacio y
otros productos elaborados como chorizos, albondigas, hamburguesas y
milanesas. El consumo interno es muy bajo en comparacién con otros paises;
la informalidad de buena parte de la produccion impide llegar a un dato de
consumo aparente confiable. De acuerdo a datos para 2014 se consumen 2.27
gr por habitante y afio, pero la informacién cualitativa indica que ese valor seria
superior (Oliva, 2014).

Uno de los pilares actuales de la produccion cunicola moderna y que ha
contribuido de manera decisiva al incremento de la produccion de carne de
conejo a nivel mundial, es la organizacion de la mejora genética y la
implementacion de programas de mejora adecuados a cada necesidad.

[.2. Organizacion de la mejora genética

Los programas de mejora genética formales en el conejo productor de carne,
se iniciaron a nivel internacional hace alrededor de cuarenta afios. El primer
programa de mejora genética se inicia en la década de los afios 70 en Francia
y es desarrollado por el INRA (Institut National de la Recherche Agronomique)
a peticion del Ministerio de Agricultura (Legault y col., 1996). Luego, a
principios de la década del 80, se inician en Espafa los programas de
seleccion de la Universidad Politécnica de Valencia (UPV) y del IRTA (Institut
de Recerca i Tecnologia Agroalimentaries) en Catalufia (Blasco, 2002). Los
programas de mejora geneética tienen por objeto producir el material genético
gue luego es difundido a los productores (Rochambeau, 1988). Como es dificil
conjugar en una misma linea los rasgos deseables en hembras reproductoras
con los pretendidos en los gazapos destinados al cebo, en el caso del conejo y
al igual que en otras especies, los planes de mejora combinan seleccién dentro
de lineas y cruzamientos entre lineas. La organizacién es de tipo piramidal, en
el vértice se encuentran los nucleos de seleccién, encargados de seleccionar
lineas maternas y paternas especializadas y el esquema clasico de la mejora
de conejos implica un cruzamiento de tres vias: en una primera etapa se
cruzan dos lineas maternas que producen hembras cruzas, que luego en una
segunda etapa, son apareadas en criaderos comerciales con machos
provenientes de una linea paterna (Matheron y Rouvier, 1977; Blasco, 1996;
Rochambeau, 1988; Baselga, 2004; Antonini y col., 2010 y Lavara y col., 2011).
Este proceso puede resumirse esquematicamente de la siguiente manera
(Grafica 1.2.1):



Linea Maternal A Linea Maternal B Linea Paternal C
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Grafica 1.2.1: Esquema de la produccion cunicola intensiva.

La utilizacion de hembras cruza en este proceso se sustenta en que se espera
gue estas tengan un mejor desempefo reproductivo respecto a hembras puras,
debido a la manifestacion de heterosis, la complementariedad entre lineas y
una disipacion de la consanguinidad acumulada dentro de lineas (Baselga y
col., 2003; Piles y col., 2006). Los objetivos y criterios de seleccion difieren
entre las lineas paternas y maternas. En las lineas paternas, se pretende
mejorar la tasa de conversion alimenticia, rasgo que es dificil y costoso de
medir. Por tal motivo el criterio de seleccion empleado es la tasa de crecimiento
o el peso a una determinada edad, que ademas de ser faciles de medir,
presentan una correlacién negativa y favorable con la tasa de conversion del
alimento (Baselga y col., 1992; Moura y col., 1997; Piles y col., 2004) lo que es
importante para una produccién eficiente. No obstante hay programas que
actualmente consideran la eficiencia en el uso del alimento directamente como
un criterio de seleccion (Garreau y col., 2013). En la linea paternal Pannon
White, iniciada en 2004, se incluye el volumen de musculo de la pierna, medido
por tomografia computarizada, junto con la ganancia diaria como objetivos de
seleccion (Nagy y col., 2013a). El rendimiento a la canal y la resistencia a
problemas digestivos se han incluido en la seleccién de las lineas paternales
AGP39 y AGP59 de Hypharm (Garreau y col., 2008b). En el caso de las lineas
maternales, el rasgo a mejorar se relaciona con el tamafio de camada (al
nacimiento o destete) ya sea por seleccion directa o indirecta (Estany y col.,
1989; Garreau y col., 2004) y la consecucién de este objetivo constituye un
punto crucial para el desarrollo de programas de mejora de conejos para carne
(Ragab y Baselga, 2011). En un caso el criterio de seleccion por tamafio de
camada al nacimiento, se amplio con el peso a las nueve semanas a efectos de



evitar respuestas negativas en el peso adulto (Bolet y Saleil, 2002a). Por otra
parte existen propuestas y programas que incluyen caracteres relacionados
con la capacidad de la hembra para satisfacer las exigencias de lactacion de su
camada, como son el peso individual al destete (Garreau y Rochambeau, 2003;
Garreau y col., 2005), el peso de la camada al destete o la produccion total de
leche. En lItalia, dos lineas maternales, basadas en las razas Neozelandés
Blanco y California, respectivamente se seleccionan por pesos a los 60 dias y
peso de la camada a los 19 dias. En el programa italiano se da importancia al
namero de pezones. Algunas compafilas en Francia aplican métodos que
tratan de incrementar la uniformidad del peso de los gazapos al nacimiento
(Garreau y col. 2008a). La longevidad funcional esta, actualmente, incluida en
los objetivos de seleccion de la linea AGP77 de Hypharm. El niumero de
animales que constituyen las poblaciones de seleccion suele ser de unas 100-
140 hembras, algo menor en las lineas de crecimiento, y unos 20-25 machos
alojados en las mismas condiciones en una granja. Lo que diferencia a los
ndcleos de seleccion respecto a las granjas de produccion, en cuestion de
manejo, es que se extreman las medidas de higiene.

[.2.1. Desarrollo de lineas maternas de interés productivo

Se han llevado a cabo muchos experimentos y programas de seleccién para
desarrollar lineas maternales de interés productivo. El comienzo fue en Francia,
seguido por Espafa, y luego en muchos paises de todo el mundo. El INRA en
Francia ha desarrollado varias lineas maternales: INRA2066, cuyas razas
originarias fueron California e Himalaya gigante, seleccionada por tamafio de
camada al nacimiento por el método BLUP (siglas en inglés de Prediccion
Lineal Insesgada de Minima Varianza), ya lleva mas de 34 generaciones de
seleccion; INRA2666, originada con animales de la linea anterior y de la linea V
de la UPV seleccionada por tamafio de camada al nacimiento por el método
BLUP; INRA1777, originada de animales de la linea INRA 1077, seleccionada
por tamafio de camada al nacimiento y longevidad por el método BLUP con
méas de 5 generaciones de seleccion (Mora y Grifa, 2009). El IRTA, en
Barcelona creé la linea Prat, seleccionada por tamafio de camada al destete,
utilizando el método BLUP empleando toda la informacién familiar desde la
fundacién de la linea (Gémez y col., 1996).

En el departamento de Ciencia Animal de la Universidad Politécnica de
Valencia (UPV) existen cuatro lineas maternas (A, V, Hy LP). Estas lineas son
el material de estudio del presente trabajo y en material y métodos se brinda
una descripcion mas sucinta de sus caracteristicas. A continuacion se detallan
sus procesos de fundacion y posterior seleccion.

Los trabajos de fundacién de la linea A se iniciaron en 1976 muestreando
conejos de la raza Neozelandesa Blanca (NZW), criados por cunicultores en las
proximidades de Valencia (Espafia). El criterio usado para la creacion de la
linea A fue que los fundadores estuvieran aparentemente sanos y que se les
considerase como pertenecientes a dicha raza. Después de tres generaciones
sin selecciodn, la linea es seleccionada, desde 1980 por un indice familiar para
aumentar el tamafo de la camada al destete. En la actualidad se ha alcanzado
la generacion 45 y la linea se mantiene cerrada desde su fundacién (Estany y
col., 1989; Minguez, 2011).
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La linea V es una linea maternal fundada en el afio 1981 mediante el cruce de
cuatro lineas sintéticas de aptitud maternal. Después de tres generaciones sin
seleccidn, la linea es seleccionada para aumentar el tamafio de la camada al
destete utilizando como método de evaluacion de los animales el BLUP con un
modelo animal de repetibilidad. En la actualidad ha alcanzado la generacion 41
de seleccién manteniéndose cerrada desde su fundacion (Estany y col., 1989;
Minguez, 2011).

La linea H fue fundada aplicando una gran intensidad de seleccion para
caracteres de prolificidad muestreando animales de una gran poblacion
comercial, repartida por diferentes granjas espafiolas y empleando técnicas de
criopreservacion. Los animales fundadores de la linea H, debian satisfacer uno
o ambos de los siguientes criterios: tener 17 o mas nacidos vivos en una
camada o tener un numero de nacidos vivos en todos los partos registrados
iguales o superiores al umbral correspondiente al 1% mejor de una poblacion
con una media de 9 conejos nacidos vivos por camada, una desviacion
estandar de 2,65 conejos/camada y una repetibilidad de 0,2. La primera etapa
se realiz6 en 1993 para obtener descendencia masculina por histerectomia de
20 hembras hiperprolificas, apareadas con los nueve machos de la linea V
mejor evaluados para prolificidad de entre los diferentes nucleos de la red UPV.
En un segundo paso, un nuevo lote mas numeroso de hembras hiperprolificas
(87 conejas) fueron apareadas con los machos provenientes de la primera
etapa (47 machos) obteniéndose 464 animales de 63 dias que constituyeron la
generacion 0 de la linea H. En la actualidad se esta llegando a la generacion
22, siendo su criterio de seleccion el tamafio de la camada al destete y el
método de evaluar los animales el mismo que el indicado para la linea V (Cifre
y col., 1998a; Minguez, 2011). Por cuestiones de espacio limitado en la UPV,
esta linea fue trasladada a una granja asociada, ubicada en Sant Carles de la
Rapita (Tarragona) a partir de la generacion 10.

La linea LP fue fundada seleccionando hembras en granjas comerciales
caracterizadas por su alta longevidad y que estuvieran por encima de la
prolificidad media de la poblaciéon. La fundacion de la linea LP tuvo lugar en
tres etapas y comenzé en abril de 2002. En un primer paso se detectaron 15
hembras hiperlongevas en ocho granjas comerciales. Fueron inseminadas con
semen de machos de la generacién 27 de la linea V. El segundo paso fue tener
descendencia de un nuevo lote de hembras LP después de aparearlas con los
machos obtenidos de la primera etapa. Otro conjunto de 15 hembras
hiperlongevas fue seleccionado y alojado en el mismo lazareto que el lote
anterior. Finalmente, la generacion base de la linea LP quedd constituida a
partir de la progenie de 32 hembras hiperlongevas detectadas en 25 granjas de
Espafia y Portugal e inseminadas con 17 machos obtenidos en la etapa
anterior. Una vez fundada la linea, ésta se selecciona por tamafio de camada al
destete utilizando el mismo método de evaluacion que el indicado para las
lineas V y H. Actualmente, la linea LP se encuentra en la generacién 11 de
seleccion (Sanchez y col., 2008; Minguez, 2011).

En Arabia Saudita, se creo la linea Saudi-2, originada a partir de la linea V de
la UPV vy de la raza Gabali Saudi, seleccionada por peso de camada al destete



y peso a los 84 dias de vida, utilizando el método BLUP. En ltalia, dos lineas
maternales, basadas en las razas Neozelandés Blanco y California,
respectivamente se seleccionan por pesos a los 60 dias y peso de la camada a
los 19 dias (Baselga, 2015). En Hungria se selecciona una linea maternal, la
Pannon Ka, por tamafo de camada (Nagy y col., 2011).

[.2.2. Criterios y métodos de seleccién del tamafio de camada

Un objetivo comun en el desarrollo de lineas maternas es el relacionado con el
tamafo de camada, al nacimiento o al destete (Baselga y col., 2003; Argente y
col., 1997). Si bien estos rasgos tienen baja heredabilidad y los machos no los
expresan de manera directa, lo que hace mas compleja la seleccion en lineas
maternas (Baselga y col.,, 2003), son faciles de medir a un costo bajo
(Santacreu, 2002; Sorhue, 2013). En 1977, Matheron y Rouvier desarrollaron
por primera vez, un indice que utilizaba como criterios de seleccion, la
informacion de la hembra a evaluar, de su madre, y de un numero fijo de
hermanas y medio hermanas de la hembra. Posteriormente (Baselga y col.,
1984) ampliaron el indice anterior de tal manera que se podia disponer de una
cantidad variable de informacion y que ademas permitia valorar los machos. En
1983, comenzd a utilizarse para la evaluacion de reproductores cunicolas el
método BLUP, con un modelo animal con repetibilidad que valoraba tanto
hembras como machos, considerando todos los datos y los efectos fijos del
afo-estacion y del estado fisiologico de las hembras (Estany y col., 1989).

Alternativas a la seleccion directa del tamafio de camada han sido las que han
utilizado sus componentes, como la tasa de ovulacion, la supervivencia fetal y
la capacidad uterina. Bolet y col. (1994), realizaron un experimento de
seleccion divergente con conejas ovariectomizadas seleccionadas por el
namero de fetos muertos entre la implantacion y el parto de la segunda
gestacion y luego de tres generaciones de seleccién no obtuvieron respuesta ni
para el caracter objeto de seleccion ni para el tamafio de camada al
nacimiento. Blasco y col. (1994), sugirieron que la seleccion por capacidad
uterina, empleando hembras unilateralmente ovariectomizadas, podria ser una
manera mas eficiente de mejorar el tamafio de camada respecto a la seleccion
directa sobre estos rasgos. Argente y col. (1997), encontraron una alta
correlacién genética y fenotipica entre la cantidad de embriones implantados y
el tamafio de camada (0,71 y 0,6 respectivamente) y postularon la factibilidad
de seleccionar tamafio de camada a través de la capacidad uterina, aunque
expresan que la ventaja sobre la selecciéon directa requeria ser investigada. En
tal sentido, Blasco y col. (2005) concluyeron, sobre la base de un experimento
con conejas ovariectomizadas, que la respuesta lograda es similar a la
obtenida con seleccion directa. Similar resultado fue obtenido cuando se
selecciond por tasa de ovulacion (Laborda, 2008).

Los experimentos de seleccién directa por tamafio de camada siempre se han
realizado con lineas o poblaciones de animales cerradas reproductivamente a
lo largo de las generaciones manteniendo el tamafio de la poblacién o linea. La
consecuencia de ello es que las presiones selectivas aplicables no han podido
ser muy intensas y suelen oscilar entre 0.2 y 0.5. La alternativa de incrementar
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fuertemente la presidon selectiva, exige la necesidad de contar con lineas o
poblaciones de mayor censo.

Cuando la seleccion se aplica sobre el tamafio de camada y las hembras se
seleccionan con presiones selectivas del orden del 0.05 o inferiores, se esta
seleccionando por hiperprolificidad, constituyéndose en otro criterio para
seleccionar tamafio de camada (Cifre y col., 1998a). Este criterio se aplica con
éxito en cerdos, donde por ejemplo en Francia las camadas procedentes de
hembras hiperprolificas Large White tienen 1.27 lechones nacidos totales y
1,23 lechones nacidos vivos mas que sus contemporaneas no hiperprolificas
(Estany y col., 1997). En conejos, una hembra se considera hiperprolifica (HH)
cuando cumple con uno o los dos criterios siguientes: a) Tiene 17 o mas
gazapos nacidos vivos (criterio puntual), o cuando tiene un numero de nacidos
vivos acumulado para el conjunto de partos conocidos igual o superior a los
siguientes umbrales: 16; 28; 41; 53; 66; 78; 90; 102; 115; 127; 139 (Cifre,
1997). La linea H fue fundada aplicando un esquema de seleccion por
hiperprolificidad y mostré superioridad en la comparacién con las hembras AxV
y con el promedio de la linea V con las hembras AxV, no mostrando
penalizacion en la fertilidad de las hembras (Cifre y col., 1998a). También se
observé un mayor peso de la camada a los 21 dias y mayor peso individual de
los gazapos al destete, no penalizandose la viabilidad de los gazapos hasta
destete, lo que sugiere las buenas cualidades maternales de la linea
hiperprolifica H (Cifre y col., 1998Db).

Dada la alta tasa de reemplazo anual de hembras en la produccién de conejos
(Ramén y col., 2004), otro rasgo que ha merecido atencion es el de la
longevidad productiva de las conejas. Rosell (2003) reporté que alrededor de
un 50 % de las hembras descartadas lo son dentro de las primeras tres
pariciones, por lo tanto, la estructura de la poblaciébn se compone de hembras
jévenes que son menos productivas y manejables. Por otro lado, la seleccion
por longevidad productiva no afecté al tamafio de camada y ambos criterios
pueden emplearse en programas de mejora (Sanchez y col., 2006). En un
experimento de seleccion divergente por longitud de vida productiva (Larzul y
col., 2014), demostraron que es factible obtener respuesta a la seleccion por
longitud de vida productiva, si bien el problema de la asimetria de la respuesta
no fue dilucidado. Por otra parte, la mejor productividad de las conejas
longevas puede atribuirse a su mayor tamafio y condicién corporal, lo cual les
permite hacer frente con mayor éxito a condiciones ambientales adversas
(Theilgaard y col., 2009). Ademas la seleccion por longevidad productiva puede
contribuir a mejorar la fertilidad y la condicibn de salud de los animales
(Savieto, 2013).

[.2.3. Parametros genéticos del tamafio de camada

La seleccion intralinea y el andlisis de sus resultados requiere establecer de
manera razonable los objetivos y los métodos a emplear. Para esto, es
necesario estimar la variabilidad de los caracteres implicados, sus
heredabilidades y las relaciones genéticas entre ellos (Baselga y Torres, 1993;
Ayyat y col., 1995; Egena y col.,, 2012). En este apartado, y en relacion al
tamafio de camada y sus componentes, se presentan estimaciones para
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distintos aspectos vinculados al desarrollo y monitoreo de lineas, tales como:
componentes de varianza, heredabilidades, repetibilidades, correlaciones
genéticas, depresion consanguinea y respuesta a la seleccion. Se emplean las
abreviaturas NT para nacidos totales, NV para nacidos vivos, ND para numero
de destetados y NS para numero de sacrificados.

[.2.3.1. Heredabilidad y repetibilidad

En general, las estimaciones de la heredabilidad para tamafio de camada son
bajas (Blasco y col., 1993). También es cierto que las mismas son variadas en
la literatura, inclusive debido a la evolucion de los métodos estadisticos
(Rochambeau, 1997). La mayor parte de las estimaciones encontradas se
basan en modelos aditivos con repetibilidad, aunque recientemente se han
propuesto modelos que consideran la componente genética dominante, lo cual
constituye una potencial fuente de variacion adicional en las estimas. A
continuacion se presenta una revision de estimaciones de heredabilidad y
repetibilidad reportadas por diferentes autores en relacién al tamafio de
camada y que se resumen en la Tabla .2.3.1.1.

En una investigacion comparativa que incluyo las primeras 11 generaciones de
la linea A y las primeras 8 de la linea V (ambas de origen espafol), se
estimaron las heredabilidades y repetibilidades para las variables NT, NV, y ND
(Baselga y col., 1992). Las heredabilidades fueron respectivamente 0.07, 0.08 y
0.07 en la linea A y 0.03, 0.02 y 0.01 para la linea V. Las repetibilidades
estimadas mostraron valores decrecientes para dicho orden de variables en
ambas lineas: 0.19,0.13y 0.12en Ay 0.17,0.10y 0.08 en V.

Ferraz y col. (1992) realizaron estimaciones empleando por primera vez un
modelo animal en las razas Neozelandesa Blanca (NZW) y Californiana (CAL),
obteniendo estimas de 0.05, 0.06 y 0.14 para NT, NV y ND respectivamente.

Ferraz y Eler (2000), investigaron el impacto de emplear diferentes modelos
mixtos (con diferentes componentes aleatorias), en la estimacion de
parametros genéticos en las razas NZW y CAL. Los autores concluyeron que la
mayoria de los caracteres reproductivos, no estuvieron afectados por efectos
maternos y que un modelo que considere el valor genético directo del animal y
el efecto permanente podria ser el mas adecuado. Para este modelo las
heredabilidades para NT, NV y ND estimadas fueron 0.077, 0.11 y 0.00 en CAL
y 0.08, 0.10y 0.10 en NZW.
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Tabla 1.2.3.1.1: Revision de estimaciones de heredabilidad (h?) y repetibilidad
(r) en caracteres de tamafio de camada en conejos.

Caracter Raza o linea h? r Autores
A 0.07 0.19 Baselga y col. 1992
V 0.03 0.17 Baselga y col. 1992
A 0.15 0.24 Garcia y Baselga 2002b
NZW 'y CAL 005 | - Ferraz y col. 1992
CAL 008 | - Ferraz y Eler 2000
NZW 0.08 | - Ferraz y Eler 2000
NZW 0.2 0.25 Ayyat y col. 1995
Compuesta 0.19 0.18 Sorensen y col. 2001
NZW,CAL y sus cruzas 0.13 0.21 Lukefahr y Hamilton 1997
A, V, Hy sus cruzas 006 | - Baselga y col. 2003
OR-LS 0.07 | - Ziadiy col. 2013
No definida 0.08 | - Sorhue y col. 2011
NT APRI 0.09 0.34 Abou Khadiga y col. 2012
NZW 0.09 0.3 Rastogi y col. 2000
Caldes 01 | - GoOmez y col. 2000
Saudi2y3 004 | - Al-Saef y col 2008
ucC 011 | - Blasco y col. 2005
OR 0.07 | ----- Laborda, 2008
CPC-ltaly 0.08 | ---- Mantovani y col. 2008
A, V,HYLP 014 | - Ragab y Baselga 2011
Pannon White 0.07 | - Nagy y col. 2011
Pannon Ka 006 | --- Nagy y col. 2011
Pannon White 006 | --- Nagy y col. 2013b
Pannon White 006 | --- Nagy y col. 2013b
Pannon Ka 012 | - Nagy y col. 2014
Pannon Ka 012 | - Nagy y col. 2014
Promedio NT 0.09 0.24
A 0.08 0.13 Baselga y col. 1992
A 0.13 0.21 Garcia y Baselga 2002b
vV 0.02 0.1 Baselga y col. 1992
NZW 'y CAL 006 | --- Ferraz y col. 1992
CAL 011 | - Ferraz y Eler 2000
NZW 01 | - Ferraz y Eler 2000
NZW 0.27 | - Krogmeier y col. 1994
HL 012 | - Krogmeier y col. 1994
A, V, Hy sus cruzas 0.07 | - Baselga y col. 2003
Botucatu 005 | - Moura y col 2001
INRA1077 0.07 | ---- Bolet y Saleil 2002a
INRA 2066 0.06 | --—-- Bolet y Saleil 2002b
NV INRAQ9O77 0.07 | - Bolet y Saleil 2002¢
No definida 0.02 | - Sorhue y col. 2011
APRI 0.12 0.3 Abou Khadiga y col. 2012
NZW 0.12 0.32 Rastogi y col. 2000
Caldes 0.07 | ---- Gomez y col. 2000
CPC-ltaly 005 | - Mantovani y col. 2008
A V,HYLP 01 | - Ragab y Baselga 2011
Pannon White 006 | - Nagy y col. 2011
Pannon Ka 004 | - Nagy y col. 2011
Pannon White 006 | ----- Nagy vy col. 2013b
Pannon White 006 | - Nagy y col. 2013b
Pannon Ka 009 | - Nagy y col. 2014
Pannon Ka 009 | - Nagy y col. 2014
Promedio NV 0.08 0.21
NM A, V, Hy sus cruzas 0.07 | - Baselga y col. 2003
No definida 001 | - Sorhue y col. 2011
Promedio NM 004 | -
N21d NZW,CAL y sus cruzas 0.04 0.08 Lukefahr y Hamilton 1997
NZW 0.06 0.26 Rastogi y col. 2000
Promedio N21d 0.05 0.17

13




Tabla 1.2.3.1.1: Continuacion.

Caracter Raza o linea h? r Autores
A 0.07 0.12 Baselga y col. 1992
A 0.11 0.17 Garcia y Baselga 2002b
\Y 0.01 0.08 Baselga y col. 1992
NZW 'y CAL 014 | - Ferraz y col. 1992
CAL 0 | - Ferraz y Eler 2000
NZW 0.1 | - Ferraz y Eler 2000
NZW 0.23 | - Krogmeier y col. 1994
HL 005 | - Krogmeier y col. 1994
NZW 0.08 0.12 Ayyat y col. 1995
Danesas y Hungaras 0.08 0.18 Sorensen y col. 2001
ND NZW,CAL y sus cruzas 0.06 0.07 Lukefahr y Hamilton 1997
Botucatu 0.03 | - Moura y col 2001
INRA1077 0.04 | - Bolet y Saleil 2002a
INRA 2066 004 | --—-- Bolet y Saleil 2002b
INRA9077 0.04 | ---- Bolet y Saleil 2002¢
APRI 0.1 0.27 Abou Khadiga y col. 2012
NZW 0.09 0.25 Rastogi y col. 2000
Caldes 003 | --- GoOmez y col. 2000
Saudi2y3 005 | - Al-Saef y col 2008
A V,HYLP 0.08 | - Ragab y Baselga 2011
A 012 | - Fernandez y col. 2010
A 011 | - Fernandez y col. 2010
Promedio ND 0.08 0.16
NS A, V,HYLP 0.08 | ---- Ragab y Baselga 2011
A 0.12 0.17 Garcia y Baselga 2002b
Promedio NS 0.10 0.17
uUC 032 | - Blasco y col. 2005
OR uUC 036 | ---- Argente y col 1997
OR-LS 021 | - Ziadiy col. 2013
Promedio OR 030 | ----
ucC 0.22 | - Blasco y col. 2005
IE uUC 019 | - Argente y col 1997
OR-LS 01 | - Ziadiy col. 2013
Promedio IE 0.17 | -
ucC 009 | - Blasco y col. 2005
PS uc 018 | - Argente y col 1997
OR-LS 016 | --—-- Ziadiy col. 2013
Promedio PS 014 | -
ucC 0.04 | - Blasco y col. 2005
ES uc 0.08 | - Argente y col 1997
OR-LS 0.07 | --—--- Ziadiy col. 2013
Promedio ES 0.06 | ----
ucC 014 | - Blasco y col. 2005
FS uc 005 | - Argente y col 1997
OR-LS 012 | - Ziadiy col. 2013
Promedio FS 0.10 | --—-

NT: Nacidos totales, NV: Nacidos vivos; NM: Nacidos muertos, N21d: Vivos a los 21 dias, ND:
Numero de destetados, NS: Numero de Sacrificados, IE: NUmero de embriones implantados,
PS: Supervivencia prenatal, ES: Supervivencia embrionaria, FS: Supervivencia fetal, NZW:
Neozelandesa Blanca, CAL: Californiana, HL: Helle Gosilbe.

Krogmeier y col. (1994), realizaron un experimento con cruzamientos
reciprocos entre animales NZW y Helle Grosilber (HL). Los autores concluyen
gue la contribucién de los efectos aditivos a la variabilidad son mas importantes
al nacimiento y durante el periodo post-destete. Las heredabilidades estimadas
para NV y ND fueron 0.27 - 0.23 en NZW y 0.12 - 0.05 en HL.

Ayyat y col. (1995) condujeron una experiencia con el objeto de cuantificar los
factores genéticos y no genéticos que afectan a la produccion de leche y a los
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caracteres de camada pre-destete en conejas NZW, determinando
estimaciones de heredabilidad para NT y ND de 0.20 y 0.08, con repetibilidades
de 0.25 y 0.12 en dichos rasgos. Resultados similares para heredabilidad
fueron reportados por Sorensen y col. (2001), en una poblacion compuesta de
dos lineas blancas danesas y una hangara, aunque la repetibilidad para ambos
rasgos fue de 0.18. Lukefahr y Hamilton (1997) estimaron parametros
genéticos en conejas NZW y CAL y sus cruzas. Las estimaciones en ambos
grupos (puros vs cruza) fueron similares. En lo que refiere a caracteres
reproductivos se evaluaron el tamafio de camada total al nacimiento (NT), a los
21 dias (N21d) y ND. Las heredabilidades en el total de los datos para NT,
N21d y ND fueron 0.13, 0.04, y 0.06 respectivamente. En tanto las
repetibilidades para dichos rasgos fueron de 0.21, 0.08 y 0.07. Baselga y col.
(2003) en un experimento que involucro las lineas maternales puras de origen
espafol A, V, H y sus cruzas, estimaron heredabilidades de 0.06, 0.06 y 0.07
para NT, NV y nacidos muertos (NM). Garcia y Baselga (2002b) estimaron en
la linea A heredabilidades de 0.15, 0.13, 0.11 y 0.12 y repetibilidades de 0.24,
0.21, 0.17 y 0.17 para los caracteres NT, NV y NS respectivamente.

Blasco y col. (2005) en la linea UC, derivada de la linea V, empleando técnicas
estadisticas bayesianas obtuvieron estimaciones para la heredabilidad de la
capacidad uterina, medida como el numero total de conejos nacidos (NT) en
hembras unilateralmente ovariectomizadas, y los componentes del tamafio de
camada: tasa de ovulacion (OR), niumero de embriones implantados (IE),
supervivencia prenatal (PS), supervivencia embrionaria (ES) y supervivencia
fetal (FS). La heredabilidad estimada para NT fue de 0.11, mientras que para
OR, IE, ES, FS y PS estimaron valores de 0.32, 0.22, 0.04, 0.14 y 0.09
respectivamente. En La linea UC, Argente y col. (1997) obtuvieron
estimaciones similares a las anteriores en OR = 0.36 y IE = 0.19, superiores en
ES = 0.08 y PS = 0.18 e inferiores para FS = 0.05. Ziadi y col. (2013) en un
experimento de seleccion por tasa de ovulacién y tamafio de camada (linea
OR-LS, derivada de la line UC) estimaron heredabilidades de 0.07, 0.21, 0.10,
0.07,0.12 y 0.16 para NT, OR, IE, ES, FS y PS respectivamente.

En un estudio llevado a cabo sobre la linea multipropdsito Botucatu
(seleccionada por caracteres reproductivos y de crecimiento simultdneamente,
mediante un indice de seleccion), Moura y col. (2001), estimaron la
heredabilidad para NV y ND en valores de 0.05 y 0.03. En las lineas francesas
INRAL1077, INRA 2066 e INRA9077, se estimaron heredabilidades para NV y
ND de 0.07 y 0.04 (Bolet y Saleil, 2002a); 0.06 y 0.04 (Bolet y Saleil, 2002b) y
0.07 y 0.04 (Bolet y Saleil, 2002c), respectivamente.

Empleando un modelo que contemplé el efecto de padres y madres anidadas
dentro padres, utilizando animales provenientes de granjas locales sin raza
definida, Sorhue y col. (2011) estimaron la heredabilidad de caracteres
reproductivos segun componentes paternas 0 maternas. Los valores
resultantes fueron superiores cuando se derivaron desde las componentes de
madres dentro de padre; al considerar las componentes paternas las
estimaciones de la heredabilidad arrojaron los valores 0.08, 0.02 y 0.01 para
NT, NV y NM respectivamente.
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Abou Khadiga y col. (2012) estimaron parametros genéticos en la linea
sintética APRI de Egipto. Al momento dicha linea se encontraba en un estado
inicial del programa de seleccion y considerando las primeras seis
generaciones se obtuvieron las siguientes estimas de heredabilidad: 0.09 (NT),
0.12 (NV) y 0.10 (ND). Las repetibilidades para dichos rasgos fueron 0.34, 0.30
y 0.27 respectivamente. Estos valores de heredabilidad y repetibilidad son
concordantes con los reportados en la raza NZW por Rastogi y col. (2000).

Gbémez y col. (2000), estimaron en la linea Caldes heredabilidades de 0.10,
0.07 y 0.03 para NT, NV y ND respectivamente, siendo las repetibilidades
inferiores a 0.23. Los autores Al-Saef y col. (2008), estimaron valores de
heredabilidad de similar magnitud para NT y ND (0.04 y 0.05 respectivamente)
con datos pertenecientes a dos esquemas de cruzamientos empleados en el
desarrollo de las lineas Saudi 2 y Saudi 3, adaptadas a climas calidos en
Arabia Saudita. Un valor de heredabilidad de 0.07 fue estimado para NT en un
experimento de seleccidn por tasa de ovulacion (Laborda y col., 2008).

Un aspecto a considerar como fuente de variacion en las estimaciones, es si se
considera un caracter o varios en el modelo. Los modelos multicaracter tienen
como ventaja el empleo de la correlacidbn genética entre caracteres, lo cual
incrementa la cantidad de informacién. En tal sentido, Mantovani y col. (2008),
compararon las estimaciones de la heredabilidad para NT y NV en la linea
sintética CPC-Iltaly empleando ambos tipos de modelos de analisis. Las
estimaciones fueron similares en los modelos unicaracter y multicaracter con
valores de 0.08 y 0.05 respectivamente. Ragab y Baselga (2011), en un estudio
comparativo de las lineas A, V, H y LP, de origen espafol, informaron que la
heredabilidad mostr6 una tendencia decreciente desde el nacimiento al
sacrificio, con valores de 0.14 para NT; 0.10 para NV; 0.08 para ND y 0.08 en
NS. En las lineas sintéticas Pannon White y Pannon Ka de Hungria, Nagy y col.
(2011) estimaron heredabilidades de 0.07 y 0.06 para NT y NV en la primera
linea y respectivamente 0.06 y 0.04, en la segunda. Las repetibilidades para
dichos caracteres, oscilaron entre 0.14 y 0.19.

Pocos trabajos han estimado componentes de varianza para la desviacion
dominante. Fernandez y col. (2010) estimaron heredabilidades de 0.12 para ND
en la linea A empleando un modelo aditivo —permanente y de 0.113, cuando al
modelo se le incluyé la dominancia y la consanguinidad como covariable.
Posteriormente, Nagy y col. (2013b) compararon las estimas de la
heredabilidad empleando modelos sin y con dominancia (APe vs. ADPe) para
NT y NV en la linea Pannon White. No se evidenciaron diferencias en las
estimas entre modelos, obteniéndose un valor de heredabilidad de 0.06 en
ambos caracteres. Nagy y col. (2014) compararon los modelos APe y ADPe en
la linea materna Pannon Ka. Las estimas de heredabilidad para NT y NV fueron
de 0.12 y 0.09 en los modelos APe y de 0.116 y 0.087 en los ADPe. Hay que
resaltar que las estimas con modelos de dominancia son escasas,
comparativamente a las estimas con modelos sin ella y que se han realizado
con modelos aproximados. Un tratamiento mas preciso de los modelos que
incluyen la dominancia, en la estimacion de la heredabilidad y de las
componentes de varianza asociadas a la dominancia y a su relacion con la
aditividad seria conveniente, analizando sus repercusiones en la evaluacién
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genética de los objetivos de seleccion, en las respuestas esperables y en las
alternativas de apareamiento de los individuos seleccionados (Maki-Tanila,
2007).

En general se puede afirmar que las heredabilidades son bajas o muy bajas y
por tanto la consideracion de la prolificidad, a pesar de ser un caracter facil de
medir, puede ser compleja. Otro aspecto a sefialar seria que el modelo de
analisis empleado puede condicionar los resultados obtenidos lo que es un
indicio claro de que quizds modelos que asuman acciones génicas no
estrictamente aditivas sean adecuados y permitan obtener una mayor
concordancia entre las respuestas esperadas y las obtenidas.

1.2.3.2. El efecto de la consanguinidad

La endogamia se produce en cualquier poblacién de tamafo finito, pudiendo
disminuir su incremento si se toman medidas especificas para evitar el
apareamiento entre individuos emparentados (Miglior y col., 1992). El aumento
de la consanguinidad es generalmente considerado indeseable porque
conduce a una disminucion de la variacion genética dentro de una poblacion, y
a una reduccion en el rendimiento en rasgos asociados con la aptitud: la salud,
la fertilidad, la supervivencia (Toit y col., 2012). Este fendbmeno de disminucién
del valor medio de los caracteres cuantitativos debido a la consanguinidad, se
conoce como depresion consanguinea y su magnitud depende de las
propiedades genéticas de la poblacion y del caracter medido. Estudios
recientes muestran que el fendbmeno de depresién consanguinea no se limita
Unicamente a caracteres relacionados a la aptitud reproductiva. Leroy (2014),
llevd a cabo un meta-andlisis que incluydé 57 estudios realizados sobre 7
especies productivas. Al agrupar a los caracteres en 5 categorias encontrd que
los caracteres de tipo productivo manifestaban mayor depresiéon que los
reproductivos. En particular, se observa este efecto en caracteres que estan
sujetos a un control genético no estrictamente aditivo, por lo tanto apreciar
depresion consanguinea es una consecuencia indirecta de un determinismo
genético dominante o epistatico no aditivo en el caracter objeto de estudio. Por
lo tanto la consideracién rigurosa de estos efectos genéticos en modelos de
evaluacion genética implica, en poblaciones consanguineas, la consideracion
de ésta, tanto por su efecto sobre la media como sobre la varianza, mas
adelante se revisa este punto con detalle.

Desde una perspectiva aplicada, en los procesos de seleccion es necesario
que la tasa de incremento de la consanguinidad sea de moderada a baja para
mantener la diversidad en un nivel aceptable de modo que la variacién genética
asegure a los animales poder responder a los cambios ambientales del futuro
(Van Wyk y col., 2009). En este sentido en los programas de seleccion en
especies prolificas, conejos y cerdos, las tres medidas que se suelen emplear
para ralentizar el incremento progresivo de consanguinidad son:

1.- Impedir el apareamiento entre parientes cercanos, como por ejemplo
animales con algun abuelo en comun.

2.- Mantener un numero de machos activos mayor del estrictamente necesario
para garantizar las cubriciones de las hembras.
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3.- Tratar de igualar las contribuciones de los reproductores a la generacién
siguiente, en este sentido lo que se hace es que cada macho se reemplaza por
alguno de sus hijos y que las hembras de las que se deja reposicidon
contribuyen de igual manera a la siguiente generacion.

La consideracion de estas medidas permite explicar cdmo niveles muy
elevados de consanguinidad no parecen ejercer unos efectos excesivamente
negativos en la eficacia productiva y reproductiva de las poblaciones (Ragab y
col.,, 2015). Es importante mencionar que la consanguinidad aumenta la
homocigosidad, exponiendo a los alelos recesivos detrimentales a la seleccion
natural y artificial. Este proceso es conocido como “purga genética”, y tiene
como consecuencia la reduccion de la frecuencia de alelos cuyos homocigotos
son menos favorables en la poblacién a causa de la seleccion, reduciendo la
depresion consanguinea futura (Leberg y Firmin, 2008).

En practicamente todas las especies de interés zootécnico se han reportado
efectos negativos del incremento de la consanguinidad. Por ejemplo en cuatro
lineas White Leghorn seleccionadas por produccion de huevos, la tasa de
aumento de la consanguinidad promedio por generacion estuvo comprendida
entre 0.18 y 1.50 %. En todas las lineas se observé que la consanguinidad
condujo a reducir el nUmero de huevos y a retrasar la madurez sexual, aunque
con diferencias entre lineas (Sewalem y col., 1999). Un aumento del 1% de la
consanguinidad basada en el pedigri o en datos gendmicos se asocié con una
disminucién de la produccion de leche, del contenido de grasa y de proteina de
alrededor de 0.4 a 0.6% de la media fenotipica y con un aumento en el
intervalo entre partos de 0.02 a 0.05% de la media fenotipica en las razas
bovinas Holstein y Jersey (Pryce y col., 2014). En cerdos con un incremento del
10 % de la consanguinidad de las madres se redujo la media en 0.23 animales
nacidos vivos y en 0.52 kg el peso de la camada a los 21 dias de vida
(Culberstone y col., 1998) y por otro lado Rodrigafiez y col. (1998) estimaron
gue con el mismo incremento de la consanguinidad de la camada, se redujo la
media de NT y NV en 0.27 y 0.39 lechones respectivamente.

En conejos, Ferraz y col. (1991) estudiaron el efecto de la consanguinidad de
las madres y de la camada en las razas de conejo para carne NZW y CAL
sobre las variables: duracion de la gestacién, porcentaje de muerte fetal,
porcentaje de mortalidad predestete, tamafios de camada y pesos al
nacimiento, 21 dias de vida y al destete (28 dias). Los autores concluyeron que
la consanguinidad de las conejas madres afecté negativamente el peso de la
camada al destete, el tamafio de la camada a los 21 y 28 dias y el peso de la
camada a los 21 dias; por el contrario la consanguinidad de la camada no
afectd significativamente a ningun caracter. En conejos de la raza Botucatu se
observé una asociacion lineal negativa del coeficiente de consanguinidad de
las madres, con NV, ND y el peso de la camada al destete (PCD) estimandose,
para un 10 % de incremento de la consanguinidad en las madres, una
reduccion de 0.805 gazapos nacidos, 0.589 gazapos destetados, 211 gr. en
PCD, mientras que la consanguinidad de la camada no afecté a ninguno de los
caracteres estudiados (Moura y col., 2000). En la misma raza se estimé que un
incremento del coeficiente de consanguinidad de las conejas madres de 0 a 1
reduciria la media de NV (-4.20 gazapos), de ND (-3.21 gazapos) y de PCD (-
1.565 Kg.) (Moura y col. 2001). Sanchez y col. (2005), empleando técnicas
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bayesianas, estudiaron el efecto de la dominancia sobre el caracter nimero de
dias desde la primera palpacion positiva hasta la muerte o eliminacion por
alguna causa patolégica de la hembra. Para el modelo que incluy6 la
componente dominante y la consanguinidad, la depresion consanguinea se
estimo mediante el intervalo més pequefio para el 95 % de la probabilidad. Los
limites del intervalo fueron 0.024 y 0.151.

Fernandez y col. (2010), en la linea materna A, empleando un modelo que
contemplé los efectos aleatorios aditivos, dominantes y permanentes y
considerando a la consanguinidad como covariable, estimaron la depresion
consanguinea para ND en 1.84 gazapos. Es decir, la consanguinidad tiene un
efecto aparente de aumento del tamafio de camada. Si bien el error estandar
fue alto, los autores argumentan que el resultado podria obedecer a un
determinismo puramente aditivo del caracter o bien a problemas intrinsecos de
la estructura de los datos.

Ragab y Baselga (2010, 2011) en un estudio que contempld cuatro lineas
(incluyendo la A), estimaron el efecto de la consanguinidad como un efecto fijo
agrupado en clases segun nivel de consanguinidad para soslayar la
colinealidad entre los niveles de consanguinidad y el efecto rodeo-afio-
estacion. Los resultados evidenciaron la presencia de depresion en los
caracteres reproductivos estudiados NT, NV, ND, NS e intervalo entre camadas
(IP). La depresion fue creciendo en la direccion a las clases de mayor
consanguinidad; para niveles de consanguinidad de entre 30 a 35 % las
estimaciones de la depresion consanguinea fueron: -0.66 (NT), -0.69 (NV), -
0.67 (ND), -0.51 (NS) y -2.19 (IP). Los autores opinan que estos efectos no son
importantes y no han enmascarado el resultado exitoso del proceso selectivo.

En conejos de la raza CAL, un estudio realizado en Zaira, Nigeria, se concluyo
gue la consanguinidad no tuvo efecto de depresion sobre los caracteres NT,
ND, PCN, PCD, PGN y PGD (Kabir y col., 2012). Cabe sefalar que en el
trabajo no se informan los niveles de consaguinidad de los animales y ademas
que las estimas fueron obtenidas con un namero reducido de registros. Nagy y
col. (2013b) estudiaron el efecto de la consanguinidad en la linea terminal de
conejos Pannon White sobre la ganancia media diaria entre 5 y 10 semanas de
edad (GMD) y para el volumen muscular del muslo (VMM). Los resultados
indicaron que la depresion consanguinea, solo se presenté en GMD a raz6n de
0.57 g/d por cada 10% de incremento de consanguinidad. En una investigacion
que tuvo por objeto analizar la contribucion de la dominancia y la
consanguinidad de la madre y la camada en la linea Pannon White (con origen
en las razas NWZ y CAL) para los caracteres NT, NV y NM (Nagy y col., 2012),
las estimas de la depresion endogamica se vieron poco afectadas por la
inclusion de la dominancia en el modelo (a diferencia de las componentes
aditivas y permanentes que si se vieron reducidas en tal situacién). Incluir la
consanguinidad como covariable, tampoco afectd las estimas de las
componentes de varianza. Un 10 % de aumento en la consanguinidad de las
madres aumentdo NM (0.18) y en el caso de la consanguinidad de la camada
disminuy6 NV (-0.41) y NT (-0.34).
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Ragab y col. (2015) focalizaron su investigacion en el efecto de la
consanguinidad vieja (Fold), intermedia (Fint) y nueva (Frew) Sobre caracteres
reproductivos (NT, NV y ND) en las lineas maternas A, V, Hy LP de origen
espafol. Los autores encontraron para todas las caracteristicas, que los
coeficientes de regresion decrecen en direccion Foid - Frew, pasando de valores
positivos en Fod a negativos para Fnew. En los casos de Fod y Fint los
coeficientes de regresion positivos fueron significativos para NT y NV. La
significancia de los coeficientes de regresion negativos para Fnew N0 pudo ser
mensurada por los altos errores estandar de las estimaciones. Los autores
atribuyen estos resultados a un efecto de purga genética, en la cual los alelos
desfavorables se van perdiendo, efecto potenciado por la seleccion, y por lo
tanto el efecto de la consanguinidad vieja deja de ser negativo. Por otro lado,
Ferndndez y col. (2015), observaron que en la linea materna A, las soluciones
para el efecto fijo afio-estacion evidenciaban una tendencia atipica, decreciente
en el tiempo, atribuyendo este comportamiento a una posible co-linealidad
entre el efecto afio-estacion con la consanguinidad de los animales. Esto abre
la posibilidad de investigar los efectos de reducir esta asociacion en la
estimacion de componentes de varianza y la depresion consanguinea.

1.2.3.3. Respuesta directay correlacionada

La estimacién de la respuesta a la seleccién (directa o indirecta) para tamafio
de camada ha sido realizada por muchos autores. Estany y col. (1989),
estimaron para la linea A (seleccionada por tamafio de camada al destete, ND)
una tendencia genética de 0.05 gazapos destetados por generacion, tras siete
generaciones de seleccién. En el mismo trabajo, se destaca que la seleccién
por ND conduce también a encontrar respuestas genéticas correlacionadas:
0.04 para nacidos totales (NT), 0.05 para nacidos vivos (NV) y 0.06 para
namero de sacrificados (NS). Garcia y Baselga (2002b), condujeron un
experimento para evaluar la respuesta a la seleccién en el nimero de gazapos
destetados, comparando un grupo selecto y otro control (crioconservado 9
generaciones antes) en la linea materna A. Adicionalmente, estimaron la
correlacion entre tamafio de camada y sus componentes. La respuesta a la
seleccion directa por tamafio de camada fue de 0.085 gazapos destetados por
generacion cuando se estimé por diferencias con el grupo control y de 0.175
cuando se estimdé como tendencia genética usando las predicciones de los
modelos mixtos. Si bien respuestas altas para ND habian sido encontradas
previamente en otras lineas como la A1077 (0.162 gazapos por generacion)
(Rochambeau y col., 1994), la respuesta de 0.175 gazapos por generacion,
condujo a los autores a cuestionar el modelo aditivo con repetibilidad y
especular que la inclusién de la dominancia y un tratamiento adecuado de la
consanguinidad podrian hacer concordar las estimas de la respuesta por
ambos métodos.

En este mismo estudio (Garcia y Baselga, 2002b) no se encontraron
correlaciones genéticas significativas entre el tamafio de camada y sus
componentes, aunque los autores atribuyen este hecho al reducido tamafio
muestral. Sin embargo, existi0 una respuesta correlacionada positiva y
significativa entre el nimero de gazapos destetados con el de nacidos totales
(0.855 + 0.025) y nacidos vivos (0.934 £ 0.014). Esta situacion, hace presumir
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una relacién con las componentes prenatales, en particular con supervivencia
fetal y la supervivencia prenatal.

Garcia y Baselga (2002a) encontraron para la linea V una correlacion
significativa (0.18) entre el tamafio de camada y la tasa de ovulacion,
atribuyendo a esto el éxito en la respuesta a la seleccion por tamafo de
camada. Minguez y col. (2012), encontraron correlaciones genéticas positivas
(aunque bajas) entre el numero de gazapos destetados y el peso al destete
(0.29), el peso al sacrificio (0.13), y la ganacia media diaria (0.15). La magnitud
de la respuesta esperada a la seleccion puede depender del método empleado
para la estimacion de los valores genéticos. Armero y col. (1995) compararon
tres métodos de prediccion de la respuesta y diferentes tipos de apareamientos
(dirigidos y aleatorio) en relacion a la respuesta esperada para el caracter
tamafo de camada al destete; los autores concluyeron que el empleo de BLUP
completo (incluyendo los datos de todas las generaciones) aventaja en un 8 %
en el valor de la respuesta esperada, al empleo de un indice Familiar o el BLUP
reducido (considerando datos de la generacion actual y la anterior). En estudios
realizados en lineas seleccionadas por tamafio de camada y ganancia de peso
en simultdneo, Moura y col. (2001) estimaron una respuesta anual a la
seleccién de 0.034 gazapos para NV y 0.039 para ND (ambas tendencias
menos pronunciadas que las obtenidas para caracteres de crecimiento).

En la linea Caldes, seleccionada hoy en dia por la ganancia de peso diaria
individual, no se encontr6 respuesta correlacionada con NT y NV, aunque si se
detect6 una correlacion genética de 0.65 entre el peso de la camada al destete
y ND (Gémez y col., 2000). Bolet y Saleil, (2002a y 2002b) informaron que las
respuestas estimadas (gazapos por camada y generacion) para NT y ND en la
linea francesa INRA1077 fueron 0.11 y 0.08, en tanto que para la linea
INRA2066 las estimaciones fueron 0.12 y 0.07, respectivamente. En un ensayo
realizado sobre animales provenientes de granjas comerciales Sorhue y col.
(2013) encontraron una correlacién genética positiva de 0.93 entre NT y NV.
Valores similares se encontraron en las lineas sintéticas CPC-Italy (Mantovani
y col., 2008) y Pannon White y Pannon Ka (Nagy y col., 2011). Fernandez y col.
(2010) incluyeron la componente dominante en el modelo, con el objeto de
verificar si su consideracion en la linea A podria justificar la sobreestimacion de
la respuesta estimada con modelos mixtos respecto a una linea control,
reportada por Garcia y Baselga (2002b). Los autores obtuvieron una respuesta
para ND de 0.1738 y concluyen que incluir la dominancia no resolvio el
problema planteado.

Santacreu y col. (2005), en un estudio de seleccion divergente por capacidad
uterina, concluyen que la respuesta no fue mas efciente que la seleccion
directa por tamafio de camada y que la respuesta correlacionada con esta
tltima depende tanto de la supervivencia fetal y embrinaria.

Laborda y col. (2012) condujeron una investigacién para evaluar la respuesta a
la seleccion por tasa de ovulacion durante 10 generaciones, contrastando la
poblacién seleccionada con una poblacion control crio — conservada. Si bien la
tasa de ovulacibn aumento respecto a la poblacion control, no se observé
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respuesta correlacionada con el tamafio de camada, debido a que en la
poblacién seleccionada disminuyo la supervivencia fetal.

Ziadi y col. (2013) estimaron la respuesta directa y correlacionada sobre la tasa
de ovulacion y tamafio de camada en conejos. Hasta la generaciéon 6, (primer
periodo de seleccidn) la seleccion se llevo a cabo por tasa de ovulacion en la
segunda gestacion. Desde la generacion 7 a la 13, se llevd a cabo una
seleccion en dos estados. En el primer estado se seleccionaron las hembras
con mayor tasa de ovulacion en la segunda gestacion y en el siguiente, a las
hembras seleccionadas en el primer estado que mostraron mayor promedio de
nacidos totales en los dos primeros partos. En el primer periodo se obtuvo una
respuesta de 0.22 Ovulos por generacion, sin modificarse el numero de
gazapos nacidos, debido a una disminucion de la supervivencia fetal. Los
resultados del segundo periodo indicaron una mejora en la tasa de ovulacion
(0.19 o6vulos por generacion) y una respuesta correlacionada con el tamafio de
camada (0.13 gazapos por generacion), basicamente atribuible a una
disminucién de la mortalidad pre y pos implantacion.

[.2.4. Grupos de contemporaneos: fijo o aleatorio

En las evaluaciones genéticas es necesario considerar en el modelo estadistico
aquellos factores ambientales que puedan explicar parte de la variacion del
caracter en estudio. Entre las fuentes de variacion ambiental que deben ser
consideradas se encuentra la relacionada con el efecto al que son sometidos
un grupo de animales que han nacido en una misma época y lugar y que han
sido sometidos a un mismo manejo y situaciones ambientales. A este efecto se
lo conoce como Grupos de Contemporaneos (GC). Un animal es asignado a un
determinado GC acorde al lugar y época en donde se obtuvo su dato fenotipico
(por ejemplo: rodeo — afio — estacién). Henderson (1973), propuso considerar al
efecto rodeo-afio estacion como fijo, para evitar el sesgo producido por la
asociacion direccional entre padres y rodeos. En cualquier caso, no incluir los
GC en el modelo produce un sesgo en las predicciones de los valores de cria
(Henderson, 1975 a) y se subestima la varianza del error de prediccion (PEV)
(Henderson 1975 b).

En la mayoria de las evaluaciones el efecto de GC se introduce como fijo,
siguiendo la recomendacion de Henderson. Sin embargo, conceptualmente, el
efecto de un GC es un efecto aleatorio, ya que no es posible predecir cuél sera
su efecto antes de que este suceda (Schaeffer, 2009). Ademas, considerar a
los GC como aleatorios permite recuperar informacién adicional para la
prediccion de los valores de cria. Estudios de simulacién sugieren que tratar al
GC como aleatorio conduce a predicciones genéticas mas precisas, aun
cuando exista alguna correlacion positiva entre los GC y los valores genéticos
de los animales. También, en el contexto de analisis de datos de naturaleza
categorica, alivia el problema de la presencia de categorias extremas, en
donde algunas subclases de GC tienen la misma respuesta extrema, por
ejemplo en un determinado nivel de GC todos los animales tuvieron asistencia
al momento de parto (Tempelman, 1988). Una ventaja de considerar los GC
aleatorios es aumentar la correlacion entre los valores de cria verdaderos y
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predichos (Ugarte y col., 1992; Visscher y Goddard, 1993). Sin embargo, la
especificacion de la matriz de varianzas y covarianzas asociada al efecto
aleatorio de los GC, puede demandar la estimacion de muchos parametros
para proveer un ajuste adecuado. Wade y Quaas (1993), sugirieron emplear
una estructura autorregresiva de primer orden (AR(1)), que requiere de la
estimacion de un Unico parametro adicional (p), que presupone que la
correlacion entre efectos de GC disminuye con el tiempo. Vitezica (1999),
empleando modelos de simulacién, concluyé que la varianza de prediccion de
los valores aditivos aumenta cuando los GC fueron fijos y que el modelo con
GC aleatorio con una estructura AR(1) fue superior en términos de respuesta a
las seleccion, exactitud y error cuadratico medio. Dicha estructura debe
emplearse con precaucion cuando el nimero de GC por rodeo es escaso, y en
especial cuando el tamafio de los GC es reducido.

Un aspecto de interés, que en la bibliografia revisada no se ha encontrado, es
el de las consecuencias de considerar los GC como fijos o aleatorios sobre la
precision en la estimacion de los efectos de otro factor fijo. En la revision de los
efectos de la consanguinidad, que se ha realizado en el apartado anterior, se
han sefalado dificultades en la estimacion de dichos efectos que se han
atribuido a la asociacion de los valores de F con los GC (Ragab y Baselga,
2010, 2011; Ragab y col., 2015). Resulta obvio apreciar dicha asociacion si una
poblacibn se mantiene cerrada reproductivamente, las generaciones son
independientes y el manejo reproductivo es constante de generacién en
generacion, de esta manera en un momento dado del proceso de seleccién —
en un determinado GC - la variabilidad que mostraran los coeficientes de
consanguinidad individuales es de esperar que sea escasa. Sin embargo, en
esta situacion, la consideraciéon de los GC como aleatorios es posible que
mejore la precision de la estimacion del efecto de la consanguinidad, dado que
la informacion sobre la distribucion de los efectos GC podria disminuir la
colinealidad entre ambos.

I.3. Evaluaciones genéticas con dominancia y consanguinidad

La mayoria de los estudios relacionados con la evaluacién genética o0 mejora
genética animal, consideran solo la variacion debida a los efectos aditivos. Sin
embargo, cuando los efectos de dominancia estan presentes, su exclusion del
modelo puede potencialmente provocar un sesgo en la estimacién de la
varianza aditiva y provocar una sobrevaloracion de la estimacion de la
respuesta a la seleccion (Mizstal y col., 1996). Histéricamente, y mas alla de la
importancia adjudicada a la componente aditiva, la problematica de incluir los
efectos de dominancia en el modelo obedece por un lado a razones
operacionales relacionadas al coOmputo de la inversa de la matriz de relaciones
de dominancia (D~1) y por otro, a una expresiéon mas compleja de la estructura
de varianzas y covarianzas cuando existe dominancia en presencia de
consanguinidad. En el siguiente apartado se expone la relacion existente entre
la componente dominante y la consanguinidad.
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[.3.1. Dominancia y Consanguinidad

.3.1.1. Cambios en el valor medio

Considerando un modelo simplificado, a la expresion fenotipica de un caracter
(P) la podemos expresar como la suma de una componente genética (G), mas
otra ambiental (E). En el caso de considerar un locus en una poblacion en
equilibrio Hardy-Weinberg y siguiendo la nomenclatura de Falconer y Mackay
(1996), podemos expresar a la media de la poblacibn como una funcion de
valores genéticos y de las frecuencias de los alelos. Para esto, es necesario
definir valores genéticos arbitrarios: a para el genotipo A1A1, —a para el A2A2y d
(promedio de los homocigotos reciprocos) para el heterocigota Ai1A2. Cabe
destacar que un valor de d=0, indica accion aditiva o codominante entre los
alelos A1y A2 (ausencia de dominancia). Si las frecuencias de los alelos A1y A2
son p y g respectivamente, podemos expresar a la media poblacional (up)
como:

pp=a(p-q) +2pqd

Asumiendo que las desviaciones ambientales tienen media cero, la media
fenotipica, es igual a la media genotipica (ug).

El valor genotipico de un individuo puede subdividirse en dos componentes,
una asociada a los valores aditivos de los genes que porta (valor de cria o valor
genético aditivo) y otra vinculada a la interaccion entre los alelos de un mismo
locus (desviacion dominante). La primera de ellas se define como la suma de
los efectos medios de los genes que porta un individuo. El efecto medio de un
gen mide el valor promedio de los genotipos producidos por él, respecto a la
media de la poblaciéon, bajo apareamiento aleatorio. Los efectos medios de los
alelos A1 (a;) y A2 (ay) son:

a;=qla+d(q-p)]

a,=-pla+d(q-p)]

De dichas expresiones se desprende que los efectos medios son funcién de los
valores genotipicos (a 'y d) y de las frecuencias de los alelos (p y q). Ya que el
valor aditivo de un genotipo o valor de cria, es la suma de efectos medios,
podemos expresar al valor de cria de la siguiente manera:

Genotipo Valor de cria
A1A1 a;+a;=2a;,=2qa
A1A2 a;+a,=(q-p)a
A2A2 a,ta,=2a,=-2pa

Donde a=[a+d(q-p)] es el efecto medio de la sustitucion de un gen y
representa la diferencia entre efectos medios.
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Como se menciond anteriormente, el valor genotipico de cada genotipo es la
suma de su valor de cria y su correspondiente desvio dominante. Cuando la
accion génica es aditiva (d=0), no existe desvio dominante. La tabla que figura
a continuacion presenta los desvios dominantes de los tres genotipos:

Genotipo Desvio dominante
A1A1 -20° d
A1A2 Zpqd
A2A2 28 d

Es importante destacar que bajo condiciones de equilibrio Hardy-Weinberg, el
valor medio de los valores de cria y de los desvios dominantes es igual a cero
(E(A) = E(D)=0).

En genética cuantitativa, la manera clasica de partir la varianza fenotipica es
expresar la misma en funcion de las componentes del modelo simplificado:

=it}

, donde o2 es la varianza fenotipica, ¢Z es la varianza genética y o2 es la
varianza ambiental.

La varianza genética puede explicarse como la suma de las varianzas aditiva
(62) y dominante (o3):

5= 0440}

Esta expresion surge de considerar condiciones de equilibrio Hardy Weinberg,
en cuyo caso, las componentes aditivas y dominantes no covarian. Las
varianzas son funcion de las frecuencias génicas y ademas de los valores
genotipicos:

o4=2pqla+d(q-p)|*=2pga’

op=(2pqd)’

Existen muchas circunstancias en las cuales el apareamiento entre individuos
emparentados es mas frecuente que lo esperado en condiciones de equilibrio
Hardy-Weinberg, como suele suceder en poblaciones pequefias o en lineas. La
consecuencia de este apareamiento entre parientes es la presencia de
consanguinidad en la descendencia. Dos individuos emparentados pueden
portar en un locus, alelos que sean réplicas de un ancestro en comun (alelos
idénticos por descendencia). Luego, si estos se aparean pueden transmitir, con
cierta probabilidad dichas copias a un hijo. Una manera de cuantificar dicha
probabilidad es a través del coeficiente consanguinidad, F (Falconer y Mackay,
1996), que determina la probabilidad de que un individuo porte en un locus
alelos idénticos por descendencia.
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Para deducir el cambio en la media de la poblacién, es necesario deducir las
frecuencias de los genotipos A1A1, A1A2y A2A2 en funcidn de la consanguinidad
de la poblacion (F). Dichas frecuencias se indican a continuacion:

Genotipo Frecuencia
A1A1 P’ +pqgF
A1A2 2pq-2pgF
A2A2 q° +pqgF

Por lo tanto la nueva media, en presencia de consanguinidad (upr) €s:

upr =a(p?-q°) +2pqd-2pqd¥ =pp-2pqdF

De esta manera, se concluye gue un locus, contribuye al cambio de media solo
si existe accidn génica no aditiva (d diferente de cero). En ausencia de
epistasis, puede generalizarse este resultado, siempre que exista dominancia
direccional, es decir, que los valores de dominancia en los diferentes loci
tiendan a ir en una misma direccion.

[.3.1.2. Cambios en la varianza y covarianza

Como se menciond, asumiendo condiciones de equilibrio Hardy — Weinberg y
considerando un solo locus, la variacién total puede expresarse como la suma
de la varianza aditiva, la varianza dominante (varianza genética no aditiva) y la
varianza ambiental (Falconer y Mackay, 1996). La covarianza genética entre
parientes explica en gran parte el parecido fenotipico entre individuos
relacionados, y su desarrollo teérico comenzo a principios de siglo XX. Fisher
(1918) desarrollo formulas para la covarianza entre algunos tipos de parientes
en una poblacién bajo apareamiento aleatorio. Wright (1921) considero6 el caso
en una poblacion consanguinea para un modelo aditivo, en donde define el
concepto de coeficiente de consanguinidad (F) en términos de la correlacién
entre gametos que se unen para formar un individuo. Malécot (1948) define el
concepto de identidad por descendencia con lo cual generaliz6 el desarrollo de
Fisher (1918) y otorgé una interpretacion probabilistica al coeficiente del
consanguinidad de Wright. Luego, Kempthorne (1954) y Cockerham (1954)
extienden los resultados al considerar la epistasis en una poblacion con
apareamientos aleatorios. Kempthorne (1955) desarrollé férmulas para la
covarianza entre algunos tipos de parientes bajo sistemas regulares de
endocria.

Estos resultados fueron generalizados por Harris (1964) quien para una
poblacion consanguinea derivada de otra con apareamientos aleatorios,
formalizdé una expresion para un nivel arbitrario de consanguinidad, cualquier
tipo de parentesco, asumiendo efectos aditivos y dominantes en n loci no
ligados, en equilibrio de ligamiento. Cockerham y Weir (1984) y luego de Boer y
Hoeschele (1993) incorporaron a dicha expresion un término vinculado a la
correlacion entre los coeficientes de consanguinidad entre distintos loci. Asi, y
dependiendo de la estructura de la poblacion de la que se parta, la covarianza
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entre dos individuos para un modelo aditivo-dominante con consanguinidad,
depende de 6 parametros: 1- varianza aditiva en la poblacién base, 2- varianza
dominante en la poblacion base, 3- varianza dominante en la poblacion
consanguinea, 4- covarianza entre efectos aditivos y dominantes en la
poblacion consanguinea, 5- suma a traves de los loci de los efectos cuadraticos
de la depresidn consanguinea y 6- la covarianza entre los indicadores de
identidad por descendencia realizada entre distintos loci. Cada uno de estos
componentes es multiplicado por su correspondiente coeficiente de relaciones,
que son funcién de la probabilidad de que los alelos que portan ambos en un
locus determinado, sean idénticos por descendencia. A continuacion
desarrollamos estos conceptos.

Si consideramos un individuo, derivado de una poblacion base de tamafio
infinito (Gillois, 1964; Falconer y Mackay, 1996), podemos expresar la varianza

de su valor genotipico para el locus | (G{,) como de Boer y Hoeschele (1993):
Var(Gb) = (1 + F) ar () + (1 F)O’;r 0 + FO’;i ) + F(l-F)(ADZ + ZFO—adi(l)

, donde F es el coeficiente de consanguinidad del individuo, oz, ) ¥ 6, ) SON
las varianzas aditiva y dominantes en la base para el locus |, a7, Y Oaaiqy SON
la varianza dominante y la covarianza aditivo-dominante entre homocigotos en
la poblacion completamente consanguinea y finalmente Al es la depresion
consanguinea para el locus |. Es importante destacar que el valor esperado de
la componente aditiva es cero, exista 0 ho consanguinidad. Sin embargo, en el
caso de la componente dominante, su valor es cero cuando la poblacion no es
consanguinea. Cuando este no es el caso, el valor esperado de la componente
dominante es funcién del coeficiente de consanguinidad (F) y de la depresion
consanguinea (A}).

La formula anterior puede generalizarse a L loci bialélicos de la siguiente
manera:

Var(Gy)=(1+ F)oZy + (1 — F)oin + Foy + 2Foup; + F(Z-F)(Z hH?)
:(1+F)O-AR+(1 F)O-DR+FO_DI+2F0-ADI+F(]-F)AI

, donde o7, es la varianza adtiva, o2, la varianza dominante en estructura
aleatoria, o3, la varianza dominante en estructura de consanguinidad total y
o,p; la covarianza entre la varianza del valor aditivo y el dominante en
estructura de consanguinidad total. La expresién anterior es un caso particular
de la expresion de la covarianza entre dos individuos. Una expresion general
para la covarianza entre los individuos V y W esta dada por:

— 2 2 : 2 2
Cov(Gy,Gw)= aywoar + drywopg + diywOp; + CywOapr + UywAi
, en donde ayy, es la relacién genética aditiva entre V y W, dry,y es la relacion

de dominancia entre V y W en la poblacién base, diyy e€s la relacion de
dominancia entre V y W en la poblacion consanguinea, cyy €s la relacion entre
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el efecto aditivo de V con el efecto dominante de W y uyy, €s la relacion entre V
y W debido a la suma de cuadrados de la depresién consanguinea.

De esta manera la matriz de varianzas y covarianzas (G) entre los efectos
aditivos (a) y los dominantes (d) es:

Var (a) _ <A0/%R Coup; )
d C'oap;  (Dropg + Djop; + UAY)

, donde A es la matriz de relaciones aditivas de Wright, € es la matriz de
relaciones entre efectos aditivos y dominantes, Dy es la matriz de relaciones
debida a la varianza dominante en la poblacion base, D, es la matriz de
relaciones debida a la varianza dominante en la poblacién completamente
consanguinea y U es la matriz de relaciones debida a la suma de cuadrados de
la depresion consanguinea. Esta Ultima se suele ignorar en el analisis de una
repeticion Unica de una poblacién, en cuyo caso se considera el término A?
como fijo e incluido en la depresion consanguinea al haber una sola repeticion
de la poblacion. Asi se procedera en el presente trabajo.

De la misma manera, la matriz de varianzas y covarianzas del valor genético
total es:

Var(g) = Var(a+d) = (AoZ + Coap; + C'o,p; + Drofy + D,of; + UA?)
Las matrices de relaciones que acompafian a los parametros, se relacionan

con los posibles modos de identidad (Jacquard, 1974) entre los genes paternos
y maternos de los individuos V y W y sus respectivas probabilidades:

1 1

dTVW = 69 + 612
diVW = 61

1
cyw = 61 + 5(54 + 8s)
1
Cwy =01 + 5(52 + 83)
Se pueden definir nueve estados de identidad condensados, cuyas

probabilidades se relacionan con las probabilidades de los 15 estados
detallados, de la siguiente manera:

A =64
A, =66
A; =6, + 63
Ay =67
A5=64+55
Ag = b3
A; =69 + 612
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Ag = 619 + 811 + 613 + 814
Ay = 515

Usando estas equivalencias, los coeficientes de parentesco entre dos
individuos V y W se calculan como:

1
aVW:2A1+A3+A5+A7+_A8

2
dTVW ES A7
diVW = Al
1
Cyw = Al + EAS
1
Cwy = Al + §A3

Estas expresiones tienen la ventaja que los A; pueden calcularse empleando el
algoritmo de Karigl (1981).

[.3.2. Estimacion de la componente dominante

La metodologia de modelos mixtos — BLUP, (Henderson 1975 abc, 1984), es
ampliamente empleada en la prediccidn de valores genéticos. En la mayoria de
las aplicaciones solo la componente aditiva es considerada, sin embargo,
incluir efectos genéticos no aditivos podria incrementar la exactitud de las
evaluaciones genéticas (Mizstal y col., 1996), y maximizar el mérito genético
total de la progenie (Uimari y Maki Tanila, 1992; DeStefano y Hoeschele, 1992).
Henderson (1985) demostr6 como predecir las componentes aditivas y no
aditivas mediante BLUP en poblaciones no consanguineas. Este procedimiento
requiere el célculo de la matriz de relaciones dominantes (D) a partir de los
elementos de la matriz de relaciones aditivas (4) y la inversion directa de D.
Como se menciond anteriormente la consanguinidad afecta tanto la media
fenotipica como a la estructura de (co)varianzas genéticas en la poblacion.
Kennedy y col. (1988) propusieron incluir la consanguinidad en el modelo como
covariable para explicar su efecto sobre la media y posteriormente Smith y
Maki Tanila (1990) desarrollaron el método de la matriz gendémica extendida (E)
para contemplar los cambios en la media y en la estructura de (co)varianzas
genéticas. Hoeschele y VanRaden (1991) presentaron un método para invertir
directamente la matriz D, en ausencia de consanguinidad. Estudios de
simulacién evidencian que la inclusion de la consanguinidad como covariable
en el modelo e ignorar los efectos de la consanguinidad en la estructura de
(co)varianzas, produce estimadores empiricamente insesgados de las
componentes aditivas y dominantes (de Boer y van Arendonk, 1992).

Muchos autores han estimado componentes genéticas dominantes en distintas
especies y con diversos modelos: Tempelman y Burnside (1990a) estimaron
valores de varianzas dominantes, como proporcion de la varianza total (d?), de
0.16, 0.15 y 0.13 para capacidad, calificacién final y sistema mamario
respectivamente, en Holstein Canadiense; Tempelman y Burnside (1990b)
obtuvieron valores para d@?de 0.25 y 0.06 para produccion de leche y grasa en
ganado Holstein Canadiense; Hoeschele (1991) estimO para caracteres de
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fertilidad en ganado Holstein estadounidense valores de d? que oscilaron entre
de 0.014 y 0.034; VanRaden y col. (1992) informaron valores de d? de 0.035 y
0.033 para produccion de leche y grasa en ganado Holstein estadounidense;
Misztal (1997) obtuvo estimaciones promedio de d? de 0.0919 para la estatura
de animales evaluados por la Holstein Asociation of America; Misztal y col.
(1997) encontraron para la raza Holstein estimaciones de 0.098, 0.08, 0.069
para profundidad del cuerpo, resistencia y estatura respectivamente; Druet y
col. (2001) estimaron entre 0.003 y 0.014 los valores de d? para caracteres de
fertilidad en ganado vacuno de las razas Pardo Suizo y Simental australiano.
Rodriguez Almeida y col. (1995) estimaron un promedio d? de 0.18 y 0.28 para
peso al nacimiento y peso a los 205 dias respectivamente, en tres lineas
sintéticas de bovinos para carne; Gengler y col. (1998) estimaron valores de d?
que variaron de 0.10 a 0.18, dependiendo del modelo, para la ganancia post
destete en animales de la raza Limousin del Reino Unido. Culberston y col.
(1998) trabajaron con cerdos de la raza Yorkshire y estimaron en 0.002, 0.063,
0.103 y 0.048 las magnitudes de d? para nimero de nacidos vivos, dias a 104.5
Kgrs y grasa a los 104.5 Kgrs respectivamente. Shaw y Woolliams (1999)
estimaron la varianza dominante en tres razas de ovejas y Sus cruzas
obteniendo valores significativos solo en algunas cruzas para el peso a 24
semanas Yy el cociente entre el numero de foliculos primarios — secundarios y
en la raza Welsh Mountain para la Gltima caracteristica. Wei y van der Werf
(1993) registraron para caracteristicas del huevo en tres lineas de gallinas
ponedoras valores de d? que variaron entre 0.01 y 0.15; Misztal y Besbes
(2000) trabajaron con lineas de ponedoras de la raza Rhode Island Red y
registraron valores de d? entre 0.10 y 0.14 para el nimero de huevos entre las
semanas 26-38 y entre 0.13 y 0.14 para resistencia de la cascara, segun
distintos modelos. Pante y col (2002) evaluaron entre 0 y 0.22 las estimaciones
de d? para el peso posterior al sacrificio de la Trucha Arcoiris, dependiendo del
modelo empleado.

En conejos, Rollins y col. (1963), desarrollaron un experimento para estimar los
componentes de varianza para los caracteres NV, ND y peso total de la
camada al destete (PCD) en la raza NZW; los autores obtuvieron estimaciones
para d? de 0.45 (NV), 0.60 (ND) y 0.52 (PCD), concluyendo que las mismas
podrian estar sobreestimadas por efectos del disefio empleado. Sanchez y col.
(2005), indagaron la importancia de la dominancia en relacién a la longevidad
(dias entre palpacion positiva y muerte o descarte por causas patoldgicas)
ajustando el riesgo de eliminacion o muerte; concluyen que la dominancia tiene
un efecto pequefio sobre este caracter (0 a 0.22). Los autores postulan que los
datos empleados podrian no contar con informacién suficiente para estimar la
componente dominante. Por otro lado, estas estimaciones surgen de
considerar una matriz de varianzas y covarianzas para el efecto dominante
correspondiente a la situacion de equilibrio aleatorio no apropiada, basada en
la metodologia propuesta por Rico (1999). Esta matriz sin embargo no es
correcta ya que utiliza reglas de construccién que son correctas solamente en
ausencia de consanguinidad.

Fernandez y col. (2010) estimaron para la linea materna A, de origen espafiol,

un d? de 0.0022 para ND en modelos con o sin consanguinidad como
covariable. Al igual que el trabajo anterior, la matriz de varianzas y covarianzas
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asociada al efecto dominante fue la propuesta por Rico (1999). Nagy y col.
(2013b) con datos provenientes de la linea Pannon White (con origen en la
raza NZW), llevaron adelante una investigacion con el objeto de indagar sobre
la contribucion de la dominancia y la consanguinidad sobre caracteres
relacionados al tamafio de camada. Los autores encontraron valores bajos de
d?: 0.081, 0.048 y 0.053 para NT, NV y NM respectivamente. Sin embargo, el
cociente entre la varianza dominante y la varianza aditiva arrojo valores de
1.80, 0.87 y 2.60, para dicho orden de variables, concluyendo que la
componente dominante en esta linea no es despreciable y que podria ser util
para la seleccidon de apareamientos. Con datos provenientes de la linea
materna Pannon Ka, Nagy y col. (2014), estimaron los siguientes valores de d?
para NT, NV y NM: 0.005, 0.048 y 0.068. Si bien para NV y NM los resultados
son semejantes a los encontrados en la linea materna Pannon White, la
variacion dominante en el caso de NT fue notoriamente diferente. Los autores
consideraron que en esta linea se justifica la inclusion de la dominancia en el
modelo y que ademas mejora la estimacion de las varianzas aditivas y
permanentes.

Todos estos resultados previos indican que es necesario investigar en las
distintas lineas de conejos y para los rasgos de interés econémico, cuales son
los modelos mas apropiados, haciendo énfasis en el andlisis de la importancia
de la dominancia.
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II. OBJETIVOS

[I.1. Objetivo general

Estudiar distintos modelos aplicables a los caracteres reproductivos (tamafio de
camada) en cuatro lineas de conejos para carne a los efectos de cuantificar las
componentes genéticas mas relevantes, incluyendo la dominancia y
proporcionar informacion de base para el desarrollo de planes de mejora.

II.2. Objetivos especificos

-Descripcion fenotipica de caracteres reproductivos.

-Estimar los componentes de varianza de los efectos aleatorios incluidos en los
distintos modelos y los parametros relacionados con ellos, con inclusién
especifica de los efectos de dominancia.

-Predecir tendencias genéticas de caracteres relacionados al tamafio de
camada.

-Estimar el efecto de la consanguinidad sobre la media de caracteres
relacionados al tamafio de camada para los distintos modelos, en el contexto
de una asociacién estrecha de la consanguinidad y los efectos afio-estacion.
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lIl. MATERIALES Y METODOS
[1.1. Material Animal

El material animal esta constituido por cuatro lineas maternales de conejos: A,
V, H y LP originadas en el departamento de Ciencia Animal de la Universidad
Politécnica de Valencia (UPV) Espafia, cuyo manejo y descripcion del proceso
selectivo se detalla en el apartado siguiente.

[11.1.1. Manejo

Los animales de las lineas A, V y LP se han mantenido desde su fundacion
hasta la actualidad en la misma granja del Departamento de Produccion Animal
de la Universidad Politécnica de Valencia. La linea H se aloj6é en esta granja
hasta la 102 generacién de seleccibn (mayo 2004), época en que fue
trasladada a otra granja situada a 180 Km al norte de Valencia (Sant Carles de
la Rapita, Tarragona). Estas lineas se han mantenido como poblaciones
cerradas desde el momento de su fundacion hasta la actualidad. En las cuatro
lineas, la seleccion por tamafio de camada al destete (ND) se realizd sin
solapar reproductivamente las generaciones. Las hembras de la siguiente
generacion eran seleccionadas de los mejores apareamientos evaluados. Cada
macho contribuia con un hijo a la siguiente generacion, que se seleccionaba
del mejor apareamiento de cada macho como medida de reducir el incremento
de la consanguidad. Las hembras fueron cubiertas por primera vez alrededor
de las 17 semanas de edad y posteriormente a los 10-12 dias post parto,
realizandose el diagnostico de gestacion mediante palpacion abdominal el dia
12 post-cubricién. Hubo una excepcién en este manejo, en las lineas V y LP,
desde diciembre 2003 hasta noviembre de 2005, periodo en que las hembras
fueron cubiertas el dia 25 post-parto. Las hembras que no aceptaban el macho
eran de nuevo presentadas al macho una semana después y las conejas que
no resultaban gestantes eran vueltas a cubrir. Siempre se evitaron
apareamientos entre animales que tuvieran abuelos comunes como una
medida para controlar el incremento de la consanguinidad. A los mismos
efectos del control de la consanguinidad el nimero de machos utilizados por
generacion fue muy superior al necesario para la produccion (25 machos para
120-150 hembras, en lugar de los 10-12 necesarios en monta natural).

El equipamiento utilizado en la granja fue comun a todas las lineas,
exceptuando los comederos utilizados desde septiembre de 1998 hasta
noviembre de 2003, que fueron diferentes para la linea H. Las camadas fueron
siempre criadas durante 28 dias por sus propias madres, registrandose en el
dia del parto, el nimero de nacidos totales (NT) y vivos (NV) sin realizarse
adopciones. En el destete, los gazapos eran identificados individualmente
mediante un numero tatuado en su oreja y alojados en jaulas colectivas de
nueve individuos hasta la edad de sacrificio (63 dias), registrandose en ese
momento el nimero de conejos vivos por camada (NS). Durante este periodo
de crecimiento, los animales se alimentaron mediante un pienso comercial
administrado “ad libitum”. Durante el periodo de engorde, los lotes eran de
aproximadamente 8-9 individuos y en general las camadas se mantenian juntas
o en jaulas préximas durante todo el cebo.
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[11.1.2. Descripcién de las lineas

Linea A: Los trabajos de fundacion de la linea A se iniciaron en 1976
muestreando conejos de la raza Neozelandesa Blanca (NZW), criados por
cunicultores en las proximidades de Valencia (Espafa). El criterio usado para la
creacion de la linea A fue que los fundadores estuvieran sanos y que se les
considerase como pertenecientes a dicha raza. Después de tres generaciones
sin seleccion, en 1980 comenzo el desarrollo del proceso selectivo de la linea,
gue tuvo como objetivo el incremento del tamafio de camada al destete. Este
se llevo a cabo utilizando para elegir a los reproductores un indice familiar con
informacion variable (Baselga y col., 1984; Estany y col., 1989). La linea se
mantiene cerrada desde su fundacion.

Linea V: Los trabajos de fundacién comenzaron en el afio 1981 mediante el
cruce de cuatro lineas sintéticas de aptitud maternal. Después de tres
generaciones de apareamientos sin seleccion, la linea comenz6 a ser
seleccionada para aumentar el tamafio de la camada al destete utilizando como
método de evaluacion de los animales el BLUP con un modelo animal de
repetibilidad. La linea se mantiene cerrada desde su fundacion.

Linea H: Fue fundada a partir de animales provenientes de granjas comerciales
espafiolas aplicando una gran intensidad de seleccion para caracteres de
prolificidad. Se eligieron hembras hiperprolificas, es decir conejas que hubiesen
tenido un parto con 17 o0 mas gazapos nacidos vivos, o si el nimero acumulado
de nacidos vivos en el conjunto de todos sus partos permitia clasificar a esa
hembra dentro del 1 % mejor. El primer paso del procedimiento realizado en
1993, fue el obtener descendencia masculina de un primer grupo de hembras
hiperprolificas (20) montadas con machos normales (9 machos pertenecientes
a la linea V). En el segundo paso, los machos obtenidos en el primero (47),
montaron a un segundo grupo, mas numeroso de hembras hiperprolificas (87),
con el fin de ir acumulando en su descendencia alelos favorables para
prolificidad. La descendencia de este segundo grupo se considerd la poblacion
fundadora (Generacion cero). Para evitar problemas sanitarios se realizaron
histerectomias en el primer paso y congelacion de los embriones producidos en
el segundo. Tras descongelar y transferir estos embriones se obtuvieron 474
conejos de la generacidn cero. Luego de tres generaciones sin seleccion se
inicio el programa selectivo por NV, criterio que luego cambi6 a ND a partir de
la séptima generacién de seleccién (Baselga, 2015). Se utilizé como método de
evaluacion el BLUP con un modelo animal de repetibilidad.

Linea LP: Fue fundada a partir de hembras hiperlongevas de prolificidad
superior a la media ubicadas en granjas comerciales. La fundacion de la linea
LP tuvo lugar en tres etapas y comenzo en abril de 2002. En un primer paso se
detectaron 15 hembras hiperlongevas en ocho granjas comerciales. Fueron
inseminadas con semen de machos de la generacion 27 de la linea V. El
segundo paso fue tener descendencia de un nuevo lote de hembras LP
después de aparearlas con los machos obtenidos de la primera etapa. Otro
conjunto de 15 hembras hiperlongevas fue seleccionado y alojado en el mismo
lazareto que el lote anterior. Finalmente, la generacion base de la linea LP
qued6 constituida a partir de la progenie de 32 hembras hiperlongevas
detectadas en 25 granjas de Espafia y Portugal e inseminadas con 17 machos
obtenidos en la etapa anterior. Una vez fundada la linea, esta se selecciona por
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tamafio de camada al destete (Ragab y Baselga, 2011), siendo el método de
evaluacion el BLUP con un modelo animal de repetibilidad.

[1l.2. Descripcion de las bases de datos empleadas

Dependiendo de la linea y el modelo propuesto, se ha dispuesto de diferentes
conjuntos de datos, basicamente diferenciados por la cantidad de generaciones
gue incluyeron. A los modelos que consideraron el efecto de la consanguinidad
sobre la media y las matrices de covarianzas dominantes, los hemos
denominado “completos”. En algunas lineas, estos modelos fueron evaluados
con archivos que contaron con registros de mas generaciones. En la Tabla
[11.2.1 se presenta el periodo en afios, de los datos considerados en este
trabajo, dependiendo de la linea y tipo de modelo.

El modelo completo solo fue considerado para el caracter ND, en las lineas A,
V y H. El resto de los modelos fueron aplicados a los caracteres NT, NV, ND y
NS en todas las lineas, a excepcion de NS en la linea LP donde no se dispuso
de dichos datos. La Tabla 111.2.2 presenta informacion referida a la cantidad de
registros, el nUmero de animales en el pedigri, de conejas y generaciones para
las lineas, variables y modelos trabajados.
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Tabla 111.2.1: Periodo para los datos considerados segun linea y modelo.

Periodo (afios)
No

Linea / Modelo C Completo
ompleto
A 1980 -2009 1980 -2014
V 1982-2009 1982-2014
H 1996 -2008
LP 2004 - 2013

Tabla I11.2.2: Composicion del conjunto de datos.

, . NUumero
NUumero Animales ,
. . de NUmero de
Linea Variable de en el . :
. o Conejas Generaciones
Registros Pedigri
con datos

NT 15878

NV 15878 5668 4853 38
A ND 15861
NS 15755

ND* 18457 6443 5452 43
NT 19280

NV 19280 5799 5022 35
\% ND 19262
NS 19244

ND* 23296 6689 5781 39
NT 8570

H NV 8570 2391 2082 15
ND-ND* 8570
NS 4230
NT 6776

LP NV 6776 1410 1232 8
ND 6776

NS -

ND* indica niUmero de destetados analizado con el modelo completo, NT: nacidos totales, NV:
nacidos vivos, ND: niumero de destetados, NS: nimero de sacrificados
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111.3. Andlisis de datos

[11.3.1. Analisis descriptivo

Para las lineas A, V, H y LP se indican las frecuencias de la cantidad de
pariciones por coneja y las frecuencias de los cinco estados fisiologicos de las
conejas al momento de la monta (nulipara, primipara lactante, multipara
lactante, primipara no lactante y multipara no lactante). En las cuatro lineas se
registraron los caracteres NT, NV y ND. El caracter NS también se registré en
todas ellas, salvo en la linea LP. Asi, para cada linea y caracter registrado se
dan los valores medios y otros estadisticos descriptivos, para todos los
registros y para los registros agrupados por estacion del afio. Con el fin de
mostrar como las lineas han ido cambiando a lo largo de las generaciones se
muestran graficas con las medias de los caracteres por generacion y tablas con
dichas medias agrupadas por conjuntos de generaciones sucesivas. Estas
tablas, al agrupar generaciones, muestran de modo mas estable el cambio de
los valores fenotipicos a lo largo de las generaciones de seleccion. La parte
descriptiva termina con la indicacién, para cada una de las lineas de la
consanguinidad media por generacion.

[11.3.2. Analisis genético

De Boer y Hoeschele (1993) muestran la descomposicion del valor genético
total de un individuo en depresién consanguinea, valor aditivo y desviacion
dominante. Tradicionalmente en las evaluaciones genéticas se considera solo
el efecto aditivo de los genes. En el presente trabajo, consideraremos ademas,
el efecto dominante mediante dos enfoques: i) un modelo “aproximado” que
considera el efecto de la consanguinidad sobre la media y solamente una parte
de la desviacion de dominancia, la que corresponde a la estructura de
genotipos en equilibrio, es decir bajo apareamiento aleatorio; ii) y otro modelo
“‘completo”, que especifica la desviacion dominante anterior y la que
corresponde a estructura de consanguinidad total. Se llevaron a cabo dos
grupos de andlisis: i) en el primero de ellos se analizaron cuatro caracteres de
tamafio de camada (NT, NV, ND, NS) en cuatro lineas con modelos que no
incluian la dominancia en estructura de consanguinidad, estimando
componentes de varianza, depresion consanguinea y las tendencias genéticas;
i) en el segundo se analiz6 el caracter ND en tres lineas en modelos sin
dominancia, con dominancia en estructura aleatoria, y con dominancia tanto en
estructura aleatoria como en consanguinidad total (modelo completo), el
propésito de estos andlisis fue el de evaluar de manera mas rigurosa la
importancia de las desviaciones dominantes.
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[11.3.2.1. Andlisis genético de NT, NV, NDy NS en las lineas A, V,Hy LP
con modelos sin dominancia o con dominancia en estructura aleatoria.

Se analizaron los caracteres NT, NV, ND y NS en las lineas A, Vy H. En la
linea LP, se consideraron Unicamente los primeros tres caracteres. Por caracter
y linea se utilizaron ocho modelos distintos, que se distinguian por considerar o
no la consanguinidad (F) como covariable, por incluir o no la dominancia en
estructura aleatoria (dr) y por considerar el efecto afio-estacion como factor fijo
(AE) o aleatorio (ae).

Todos los modelos tenian en comun el estado fisiologico (EF) como efecto fijo,
el efecto aditivo del animal (a), el efecto permanente de la hembra (p) y el error
(e), estos tres ultimos como efectos aleatorios.

Los niveles de los efectos afio-estacion se definian por trimestres sucesivos.
En el estado fisiologico se consideraron cinco niveles, en funcion del estado de
la coneja en el momento de la monta efectiva: nulipara, primipara lactante,
multipara lactante, primipara no lactante y multipara no lactante.

Los distintos modelos quedaron definidos del modo siguiente:

e Modelo 1:
o Efectos Fijos: EF y AE Efectos Aleatorios: a,py e
e Modelo 2:

o Efectos Fijos: EF, AEYy F Efectos Aleatorios: a,py e
e Modelo 3:

o Efectos Fijos: EF y AE Efectos Aleatorios: a,p,dg Y e
e Modelo 4:

o Efectos Fijos: EF, AEYy F Efectos Aleatorios: a,p,dg Y e.
e Modelo 5:

o Efectos Fijos: EF Efectos Aleatorios: a,p,ae y e
e Modelo 6:

o Efectos Fijos: EFy F Efectos Aleatorios: a,p,ae y e
e Modelo 7:

o Efectos Fijos: EF Efectos Aleatorios: a,p,ae, dg y e
e Modelo 8:

o Efectos Fijos: EFy F Efectos Aleatorios: a,p,ae, dg y e

La matriz de varianzas-covarianzas de los factores aleatorios considerados fue
la siguiente:

a AO-A%R 0 0 0 0
dR\ 0 DRO-DZR 0 0 0 w
0
0

var| p [=]| o 0 I,o? 0
ae/ 0 0 0 I,d2 /
e 0o 0 o0 0 Iod

En la expresién anterior 4 es la matriz de relaciones aditivas entre individuos y
Dr la matriz de relaciones dominantes entre individuos en estructura aleatoria
(ver apéndice VII.1), g2, es la varianza aditiva del caracter, o35 la varianza de
los efectos dominantes en estructura aleatoria, ag la varianza de los efectos
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permanentes de hembra, ¢2, la varianza de los efectos afio-estacion y ¢2 la
varianza del error.

Los modelos anteriores se resolvieron con metodologia REML, utilizando el
paquete  WOMBAT (Meyer, 2007), obteniéndose las estimas de las
componentes de varianza y de los efectos fijos, y las predicciones de los
aleatorios, mostrandose las tendencias genéticas.

[11.3.2.2. Andlisis genético de ND, en las lineas A, Vy H, con modelos sin
dominancia, dominancia en estructura aleatoria y dominancia completa.

Se analiz6 en las lineas A, V y H el caracter ND, utilizando tres modelos de
complejidad creciente, en cuanto a la consideracion de los efectos dominantes.
Estos modelos fueron el modelo 6 y 8, especificados en el apartado anterior y
el modelo que llamamos “completo”. En este, el efecto dr es substituido por el
efecto dominante (d) que considera las desviaciones de dominancia en
estructura aleatoria (dr) y en estructura de consanguinidad total (d).

Es decir los modelos utilizados fueron:

e Modelo 6:

o Efectos Fijos: EFy F Efectos Aleatorios: a,p,ae y e
e Modelo 8:

o Efectos Fijos: EFy F Efectos Aleatorios: a,p,ae, dg y e
e Modelo completo :

o Efectos Fijos: EFy F Efectos Aleatorios: a,p,ae, dy e

La matriz de varianzas-covarianzas de los factores aleatorios considerados en
el modelo completo fue la siguiente:

/ a \ / AO_AZR C O-ADI O O 0
d Coup; D;oj;+Drofr 0 0 0
Var| p | =

0 0 I,o; 0 0
ae 0 0 0 Iaeo-c%e 0
e 0 0 o o0 IJi

En la expresion anterior, los elementos no definidos anteriormente son: D; que
es la matriz de relaciones dominantes entre individuos en estructura
consanguinea total (ver apéndice VIIl.1), € es la matriz de relaciones entre
efectos aditivos y dominantes en estructura consanguinea total, o3, es la
varianza de los efectos dominantes en estructura consanguinea total y agyp; la
covarianza entre efectos aditivos y dominantes en estructura consanguinea
total.

Los modelos anteriores se resolvieron bayesianamente mediante muestreo de
Gibbs (gibbs2f90, Misztal y col., 2002). Para el caso de los modelos 6 y 8 los
muestreos consistieron en una cadena simple de 100,000 iteraciones para
cada linea, considerando como periodo de burn-in 10,000 iteraciones y
reteniendo 1 de cada 10 muestras. Para el caso del modelo completo en todas
las lineas se generaron varias cadenas (3 para la linea Ay Hy 2 para la linea
V) partiendo de diferentes semillas aleatorias y cada cadena comprendio un
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total de 100,000 iteraciones, descartandose las primeras 10,000 como periodo
de burn-in y reteniendo 1 de cada 50 muestras.

Se emplearon distintos procedimiento para evaluar la convergencia de las
cadenas: 1) Inspeccion visual de las gréficas de traza de los componentes de
varianza mas dificiles de estimar, para el caso del modelo completo la
covarianza aditiva-dominante en estructura de consanguinidad completa. 2)
Para el caso de los modelos completos como se lanzaron varias cadenas se
pudo explorar la convergencia utilizando el método de las cadenas apareadas
(Garcia-Cortés y col., 1998). 3) Asi mismo se utilizaron diferentes funciones del
paquete de R CODA (Plummer y col., 2006). Una de estas funciones fue la que
permitid el calculo del namero efectivo de muestras de las cadenas, que
implementa este calculo basado en teoria de series de tiempo (Geyer, 1992). El
calculo de los intervalos de maxima densidad posterior al 95% se llevé a cabo
utilizando la funcion emp.hpd del paquete de R TeachingDemos, esta funcién
define el intervalo en base a las propias realizaciones siguiendo la propuesta
de Cheny Shao (1999)

Como subproducto del muestreo de Gibbs se calculo el Deviance Information
Criteria (DIC) (Spiegelhalter y col., 2002), que es un criterio de comparacion de
modelos similar al criterio de Akaike (Akaike, 1981). Un valor pequefio de DIC
indica un mejor modelo, tomando en cuenta tanto ajuste como parsimonia del
mismo.

DIC =D + pp

, donde D es una medida de probabilidad de los datos (p(y|®)), promediado
por todas las muestras de 0, el vector de incognitas del modelo, y p, es el
namero efectivo de parametros:

, donde @ es la media posterior de los parametros del modelo.

Los andlisis se hicieron en los servidores de célculo dodo128 y dodo256 de la
Universidad de Georgia (cuyo uso agradecemos a Ignacy Misztal y
colaboradores) y en la plataforma bioinformatica Genotoul de Toulouse.

La estructura de covarianza que supone el modelo completo no es adecuada
para la utilizacién directa del programa gibbs2f90 (Misztal et al., 2002). En
particular para los efectos aditivos y dominantes esta estructura es

Var (a) _ Ac? Coup;
d C'oxp; Dyoj; + Drojp

, Y no puede expresarse de la forma, Var(8) = G, ® K, que es la que el
programa gibbs2f90 y otros similares permite considerar de manera directa. En
esta situacion la inversa se puede expresar de la forma Var(8)™! = G;* @ K1.
Consecuentemente, la resoluciéon del modelo completo con el programa
gibbs2f90 requirid el uso de un modelo equivalente al completo, que tuviese la
estructura de varianzas-covarianzas adecuada (ver apéndice VIII.2). En las
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expresiones anteriores K es una matriz de relaciones y G, una matriz de
componentes de varianza y covarianza.

Las distribuciones a priori para los parametros a estimar, tanto los de posicion
como los de dispersion, el programa gibbs2f90 los asume por defecto como
uniformes dentro de su espacio paramétrico. Fue esta configuracion por
defecto la que se empled en los analisis.

Finalmente se estudiaron las varianzas genéticas poblacionales, en la
generacion base de las lineas y en la poblacion definida por las ultimas
generaciones de seleccion. También se indicd la contribucion a la varianza
genética poblacional total, la contribucién de las componentes aditivas y
dominantes de ambos tipos de estructura (ver apéndice VIII.3). En resumen, la
estima de la varianza genética total poblacional (I7Gp) del conjunto de animales

componentes de la poblacion es:

Vs, = (diagA — )63z + (diagDg — Dg)63z + (diagD; — D;)65,
+ Z(dlagC - E)@wl

, donde la primera parte es la varianza aditiva, la segunda la de dominancia en
estructura aleatoria, la tercera la de dominancia en estructura de
consanguinidad total y la cuarta es debida a la covarianza aditivo-dominante en
estructura de consanguinidad total. Las cantidades (diagA —A4), (diagDy —
D), (diagD; —D;) y (diagC— C) se refieren a las matrices de relaciones
dentro de la poblacion considerada, no al conjunto de animales en toda la
genealogia. En cada expresion dentro de un paréntesis, el primer término
representa la media de los términos de la diagonal de la matriz y el segundo la
media de todos sus términos.
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IV. RESULTADOS y DISCUSION

IV.1. Analisis descriptivo

En lo que sigue, se presenta informacion descriptiva de las variables bajo
estudio en todas las lineas consideradas. Se describe el nUmero de partos, la
frecuencia de estados fisiologicos de las hembras al momento del parto, la
frecuencia del numero de gazapos en cada variable y los estadisticos
descriptivos segun generaciones.

Para la linea A se dispuso de un archivo de datos con 15878 registros para las
variables nacidos totales (NT), nacidos vivos (NV), numero de destetados (ND)
y numero de sacrificados (NS), correspondientes a 4853 conejas. El archivo de
genealogia contd, desde la generacion 0 a la 37, con un total de 5668
animales. En la linea V el archivo de datos para las mismas variables que la
linea A, incluyd 19280 registros de 5022 conejas, mientras que el archivo de
genealogia, estuvo representado por 5799 animales para las generaciones 0 a
34. Para la linea H el archivo de datos estuvo constituido por 8570 registros
para dichas variables, provenientes de 2082 conejas. La genealogia abarco
desde la generacion 0 a la 15, con un total de 2391 animales. El caracter NS
solo pudo ser registrado hasta la generacion 9, ya que en la granja donde se
trasladod la linea desde el nucleo de la Universidad Politécnica de Valencia, el
manejo no permitia el control de NS por camada. Para la linea LP, no se
dispuso del caracter NS. Se contd con un total de 6776 registros provenientes
de 1232 conejas. El archivo de genealogia estuvo representado por 1410
animales abarcando desde la generacibn O ala 7.

La Tabla IV.1.1 presenta la distribucion de frecuencias para la cantidad de
pariciones por coneja en las cuatro lineas. Se observa que solo las lineas V' y
LP tuvieron conejas con mas de 10 pariciones. El % de conejas con mas de 6
pariciones fue en aumento en el orden de lineas A, V, Hy LP con valores de
11.02,20.4, 24.88 y 54.22 % respectivamente. La cantidad de conejas con un
solo parto, sigui6 el orden inverso. La cantidad mas frecuente de namero de
pariciones por coneja fue de 1 enlalinea A, 4enlaVyHy7enlalLP,loque
marca la longevidad en esta ultima.

La Tabla IV.1.2 muestra la frecuencia del estado fisiolégico de las hembras en
el momento de la monta en todas las lineas. Se desprende de aqui que los
estados mas frecuentes en las lineas A, V y H son los de multiparas lactantes,
nuliparas y primiparas lactantes, a diferencia de lo que sucede en la linea LP
en la cual el orden es nuliparas, multiparas lactantes y primipara no lactante.

Las distribuciones de las variables en las diferentes lineas evidencian una leve
asimetria a izquierda y ponen de manifiesto los mayores valores modales en
NT y NV respecto a ND y NS (esta ultima variable, no ha sido estudiada en la
linea LP). Estas distribuciones se presentan en la Gréficas IV.1.1 a IV.1.4.
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Tabla IV.1.1: Frecuencia de la cantidad de pariciones.

) Linea A Linea V Linea H Linea LP
Cantidad ; i ; §
de Nu(rjr;ero o Nugneero y Nu(rjr:aero o Nu(rjr:aero o
Pariciones Conejas Conejas Conejas Conejas
1 1,022 21.1 810 16.1 279 13.4 118 9.58
2 920 19 816 16.3 226 10.9 115 9.33
3 774 16 794 15.8 262 12.6 75 6.09
4 889 18.3 883 17.6 451 21.7 109 8.85
5 713 14.7 695 13.8 346 16.6 147 11.9
6 315 6.49 458 9.12 237 11.4 211 17.1
7 133 2.74 249 4.96 164 7.88 256 20.8
8 47 0.97 127 2.53 106 5.09 72 5.84
9 28 0.58 85 1.69 9 0.43 43 3.49
10 8 0.16 46 0.92 2 0.1 27 2.19
11 4 0.08 23 0.46 0 0 11 0.89
12 0 0 16 0.32 0 0 15 1.22
13 0 0 10 0.2 0 0 22 1.79
14 0 0 8 0.16 0 0 11 0.89
15 0 0 2 0.04 0 0 0 0
Total 4,853 100 5,022 100 2,082 100 1,232 100

Tabla IV.1.2: Frecuencia del estado fisiol6gico de las hembras al momento de

la monta.
Linea A Linea V Linea H Linea LP
Estado Numero Numero Numero Numero
Fisiologico de % de % de % de %
registros registros registros registros
Nulipara 4,810 30.3 4,819 25 2,070 24.2 3,749 55.3
imibeara 2002 183 3396 176 1551 181 681 101
actante
Multbara 5795 365 8825 458 4,365 509 1232 182
lactante
Primipara 954 582 778 404 249 291 913 135
no lactante
Mulipara = 446 911 1462 758 335 391 201  2.97
no lactante
Total 15,878 100 19,280 100 8,570 100 6,776 100
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Grafica IV.1.1: Distribucidn de las variables nacidos totales (NT), nacidos
vivos (NV), numero de destetados (ND) y niumero de sacrificados (NS) en la
linea A
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Grafica I1V.1.2: Distribucion de las variables nacidos totales (NT), nacidos
vivos (NV), numero de destetados (ND) y numero de sacrificados (NS) en la
linea V.
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Linea H
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Gréfica IV.1.3: Distribucion de las variables nacidos totales (NT), nacidos
vivos (NV), nimero de destetados (ND) y numero de sacrificados (NS) en la
linea H.
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Grafica IV.1.4: Distribucién de las variables nacidos totales (NT), nacidos
vivos (NV) y nimero de destetados (ND) en la linea LP

Las Gréficas IV.1.5 a IV.1.8 presentan la evolucion de las medias fenotipicas
por generacion para todas las variables en cada linea. En todas las lineas en
general se observa que los caracteres NV, ND y NS, acompafian la evolucion
de NT a través de las generaciones. En las lineas A y V se aprecian tendencias
claramente ascendentes (Graficas IV.1.5 y IV.1.6), en tanto que en las lineas H
y LP el cambio de las medias es menor (Gréaficos I1V.1.7 y 1V.1.8). Hay que
tener presente que estas lineas son mas recientes y llevan pocas generaciones
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de seleccion. Ademas, han partido de valores medios mas elevados que las
lineas Ay V.
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Gréfica IV.1.5: Evolucion de las medias fenotipicas por generacion de las
variables nacidos totales (NT), nacidos vivos (NV), nimero de destetados (ND)
y numero de sacrificados (NS) en la linea A.
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Gréfica IV.1.6: Evolucion de las medias fenotipicas por generacion de las
variables nacidos totales (NT), nacidos vivos (NV), numero de destetados (ND)
y nimero de sacrificados (NS) en la linea V.
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Grafica IV.1.7: Evolucién de las medias fenotipicas por generacion de las
variables nacidos totales (NT), nacidos vivos (NV), numero de destetados (ND)
y nimero de sacrificados (NS) en la linea H.
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Grafica IV.1.8: Evolucion de las medias fenotipicas por generacion de las
variables nacidos totales (NT), nacidos vivos (NV) y numero de destetados
(ND) en la linea LP.

Las Tablas IV.1.3 a IV.1.6, presentan los estadisticos descriptivos para
agrupamientos secuenciales de generaciones. El primer grupo de generaciones
(1) estuvo representado por las generaciones 0-9 en lalinea Ay V,0-4enHy
0-2 en LP. El segundo grupo (2) se correspondid con las generaciones 10-19
enAyV,5-9enHy3-5en LP. El tercer grupo abarcé las generaciones 20-29
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en Ay YV, 10-15 en H y 6-7 en LP. En el cuarto grupo se incluyen las
generaciones restantes de las lineas A y V. En todas las lineas puede
observarse que los coeficientes de variacion (CV) de los caracteres se
incrementan desde el nacimiento hasta el sacrificio (0 destete en caso de la
linea LP). El promedio global de los CV fue de 35.4, 35.6, 35.6 y 32.7 para las
lineas A, V, Hy LP respectivamente. La diferencia entre los valores medios de
los grupos de generaciones finales e iniciales en cada linea para los caracteres
NT, NV, ND y NS fue la siguiente: 2.2, 2.12, 2.4,y 2.8 en la linea A; 0.63, 0.38,
0.61y1l.13 enlalineaV; 0.6,0.31,0.06 y0.1enlalineaHyO0.9, 1.17,y 0.14
en la linea LP (aqui no se registré el caracter NS). Estos valores no son
comparables entre las lineas debido a que los valores medios iniciales fueron
diferentes, al igual que la cantidad de generaciones que separan a los grupos
de generaciones final e inicial. Sin embargo y en especial en las lineas mas
antiguas (A y V) pueden ser indicadores del buen resultado de los procesos
selectivos. Para los caracteres NT, NV y ND parece que los valores modales,
en los grupos generacionales final e inicial, no se han modificado en las lineas
H y LP, en cambio si lo hicieron en la linea A (aumento de 2 gazapos) y la V
(aumento de 1 gazapo en NT y ND y de 2 en NV). Las Tablas también
evidencian la asimetria a izquierda antes mencionada.

Tabla 1V.1.3: Medidas resumen segun agrupamiento secuencial de las
generaciones en la linea A.
G Caracter n  Pro Med Mod Min Max CV

NT 2775 74 8 8 1 16 363
0ag NV 277569 7 7 0 16 411
ND 2767 56 6 7 0 12 487
NS 2684 48 5 5 0 12 562
NT 4582 84 9 9 1 18 332
NV 4582 78 8 8 0 17 382
10819 b 4582 68 7 8 0 14 411
NS 4582 63 7 8 0 14 445
NT 4261 91 9 10 1 18 289
NV 4261 86 9 10 O 17 33.6
20829 \p 4250 77 8 8 0 14 362
NS 4229 69 7 8 0 14 422
NT 4260 96 10 10 1 19 281
NV 4260 9 9 9 0 18 345
30837 b 4260 8 9 9 0 15 37

NS 4,260 7.6 8 9 0O 15 38.8
G: generaciones, n: nimero de registros, Pro: promedio, Med: mediana, Mod: moda, Min:
minimo, Max: maximo, CV: coeficiente de variacién. NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos,
ND: nimero de destetados, NS: numero de sacrificados
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Tabla IV.1.4. Medidas resumen segun agrupamiento secuencial de las

generaciones en la linea V.

G Caracter

n

Pro Med Mod Min Max CV

NT 4613 957 10 10 1 20 30.2
0a9 NV 4,613 894 9 9 0 18 354
ND 4,613 749 8 9 0 15 38.9
NS 4,613 6.62 7 8 0 14 452
NT 5602 10 10 10 O 21 295
NV 5502 923 10 10 0 21 36.4
10a19
ND 556502 791 9 9 0 14 371
NS 5502 7.42 8 9 0 14 397
NT 5,66 10.7 11 11 1 26 27.6
NV 5166 10 10 11 0 19 327
20a29
ND 5,148 852 9 10 0 16 34.3
NS 5,130 79 8 9 0O 16 38
NT 3999 10.2 11 11 1 20 30.8
NV 3,999 932 10 11 0 19 37.6
30a34 ND 3999 81 9 10 O 15 387
NS 3999 775 8 10 0 15 401

G: generaciones, n: niumero de registros, Pro: promedio, Med: mediana, Mod: moda, Min:
minimo, Max: maximo, CV: coeficiente de variacion. NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos,
ND: nimero de destetados, NS: numero de sacrificados

Tabla IV.1.5: Medidas resumen segun agrupamiento secuencial de las

generaciones en la linea H.

G Caracter n Pro Med Mod Min Max CV
NT 1,790 106 11 11 0O 20 278
0aa NV 1,790 9.79 10 11 0 19 351
ND 1,790 842 9 10 0 15 36.8
NS 1,790 7.44 8 10 0 15 419
NT 2555 10.8 11 11 O 22 289
NV 2,555 957 10 11 0 22 387
Sas ND 2555 8.12 9 10 0 16 40
NS 2,440 754 8 10 0 15 42.6
NT 4225 112 11 12 0 24 293
NV 4,225 10.1 11 11 0O 20 35

10a 15
ND 4,225 848 9 10 0 18 38.3
NS - - - - - - -

G: generaciones, n: nimero de registros,

Pro: promedio, Med: mediana, Mod: moda, Min:
minimo, Max: maximo, CV: coeficiente de variacion. NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos,
ND: nimero de destetados, NS: nimero de sacrificados
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Tabla IV.1.6: Medidas resumen segun agrupamiento secuencial de las
generaciones en la linea LP.
G Caracter n Pro Med Mod Min Max CV

NT 3,243 10.2 10 11 1 18 285
0OaZ2 NV 3,243 953 10 11 0 18 347
ND 3243 825 9 10 O 15 36
NT 208 105 11 11 1 19 286
3ab NV 208 991 10 11 0 19 337
ND 208 845 9 10 O 16 35
NT 1,447 111 11 11 1 20 264
6a’ NV 1,447 107 11 11 O 20 299
ND 1,447 839 9 10 O 15 403

G: generaciones, n: numero de registros, Pro: promedio, Med: mediana, Mod: moda, Min:
minimo, Max: maximo, CV: coeficiente de variacién. NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos,
ND: nimero de destetados, NS: niumero de sacrificados

Respecto a las estaciones del afio, en la Tabla IV.1.7, se presentan los
promedios y los coeficientes de variacion (CV) en cada linea para el caracter
ND. Se observa que las medias aumentan en la direcciobn verano — otofio —
invierno y primavera. Los CV, disminuyen en la misma direccion. Una
excepcion se produce en LP, en donde se invierte el orden de los dos
estadisticos en invierno y primavera.

Tabla IV.1.7: Promedio (Pro) y Coeficiente de variacion (CV) en las lineas A.
V, Hy LP para el caracter nimero de destetados, segun las estaciones del afio.
A Vv H LP

Pro CV Pro CV Pro CV Pro CV

Verano 6.9 429 7.5 40.6 8.04 38.13 8.82 325

Otofio 7.1 41.3 7.9 36.8 8.31 38.72 9.51 31.5

Invierno 7.2 41.0 8.2 36.0 8.33 41.2 9.78 30.3

Primavera 7.4 39.7 8.4 35.1 8.66 35.64 9.21 35.9

Estacion

Los coeficientes de consanguinidad promedio (F) en cada generacion, se
muestran para cada linea en las Gréficas 1V.1.9 a IV.1.12. En todas las lineas
se aprecia que, luego de unas tres o cuatro generaciones, los valores de F
aumentan. La linea A tuvo un incremento desde la generacion 0 a la 37 de 0.3.
La linea V incrementé a un valor de 0.25 hasta la generacion 34. Comparando
a mismas generaciones con la linea A, la V mostr6 coeficientes F algo
menores. Si bien las lineas H y LP son mas recientes y se dispone de menos
generaciones, los F de ambas lineas en sus estados iniciales se corresponden
con los de las lineas A y V. Por ejemplo para la generacion 7, los F fueron de
0.04 enlaslineas A,HyLPy0.05enlaV.
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Gréfica IV.1.9: Evolucién del coeficiente de consanguinidad promedio por
generacion en la linea A
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Gréfica IV.1.10: Evolucién del coeficiente de consanguinidad promedio por
generacion en la linea V.
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Grafica IV.1.11: Evolucion del coeficiente de consanguinidad promedio por
generacion en la linea H.
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Gréfica IV.1.12: Evolucién del coeficiente de consanguinidad promedio por
generacion en la linea LP.

El aumento de la consanguinidad es inevitable en poblaciones cerradas con el
curso de las generaciones. En general los valores de incremento observados
en las lineas estan en acuerdo con valores reportados por otros autores (Ferraz
y col., 1993; Ragab y Baselga, 2011), aungue son mayores a los informados
por Nagy y col. (2013b).
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IV.2. Modelos que no consideran la dominancia en estructura de
consanguinidad completa

En esta seccidn se presenta la estructura de los modelos que no consideran la
varianza de dominancia en estructura de consanguinidad total. Todos los
modelos incluyen como efectos fijos el estado fisiologico de la hembra al
momento de la monta (EF) y en ocasiones el afio estacion (AE) y el efecto de la
consanguinidad como covariable (F). Como efectos aleatorios siempre se
consider6 al valor genético aditivo de los animales (a), el efecto permanente de
la hembra (p), el error (e) y en ocasiones el afio-estacion (ae) y el efecto de
dominancia (dg) en estructura aleatoria (DR). La identificacion de los modelos y
sus componentes han sido ya descritos en material y métodos, aunque para
facilitar la lectura, volvemos a indicarlos:

e Modelo 1:
o Efectos Fijos: EF y AE Efectos Aleatorios: a,py e
e Modelo 2:

o Efectos Fijos: EF, AEYy F Efectos Aleatorios: a,py e
e Modelo 3:

o Efectos Fijos: EF y AE Efectos Aleatorios: a,p,dg Y e
e Modelo 4:

o Efectos Fijos: EF, AEYy F Efectos Aleatorios: a,p,dg Y e.
e Modelo 5:

o Efectos Fijos: EF Efectos Aleatorios: a,p,ae y e
e Modelo 6:

o Efectos Fijos: EFy F Efectos Aleatorios: a,p,ae y e
e Modelo 7:

o Efectos Fijos: EF Efectos Aleatorios: a,p,ae, dg y e
e Modelo 8:

o Efectos Fijos: EFy F Efectos Aleatorios: a,p,ae, dg y e

Los modelos fueron empleados para el analisis de los caracteres nacidos
totales (NT), nacidos vivos (NV), numero de destetados (ND) y numero de
sacrificados (NS), en las lineas A, V, Hy LP. Cabe aclarar que en la linea LP
no fue analizada la variable NS.

Para facilitar la lectura, en las tablas del siguiente apartado se exponen primero
los resultados de los modelos con afio-estacion fijo y luego cuando es aleatorio.
Dentro de cada uno de dichos grupos, primero se muestran los modelos que no
incluyen dy .

IV.2.1. Estimacion de componentes de varianzas y parametros genéticos
Cuando el efecto del afo-estacion es fijo y no se incluye el efecto de la
dominancia dg, no se observan diferencias en las estimaciones de las

varianzas aditivas (%), permanentes (o;7) y del error (6Z) entre los modelos sin
y con consanguinidad (modelos 1 y 2) (Tablas 1V.2.1.1, IV.2.1.3 y IV.2.1.5).
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Esto se debe a la asociacion presente entre la consanguinidad de las conejas y
el AE, hecho que se refleja en el coeficiente de correlacion intraclase respecto
al AE, dentro de las lineas. Estos valores son: 0.98 para las lineas Ay V, 0.91
para la linea H y 0.81 para la linea LP. Esta asociacion, puede visualizarse
también a través del coeficiente de regresion lineal de la consanguinidad
respecto al afio-estacion. Este modelo tiene la ventaja de indicar como la
consanguinidad se incrementa con el curso de los afios-estacion vy
consecuentemente con el posible progreso genético. Los valores estimados
para los coeficientes de regresion lineal mencionados fueron: 0.003 (R?=0.96)
en la linea A; 0.003 (R?=0.96) en la linea V; 0.003 (R?=0.89) en la H y 0.0009
(R°=0.46) en la LP. La desventaja de expresar la asociacién entre
consanguinidad y afio-estacion de este modo, es que solo se recoge la parte
lineal. Cuando la asociacidén se expresa a través de la correlacion intraclase, no
se asume ninguna forma de relacion.

Las estimaciones de g2; resultaron mayores en los caracteres NT y NV. Los
valores mas bajos corresponden a la linea H y en general, sin discriminar entre
lineas, los rangos para NT, NV, ND y NS oscilaron en los valores: 0.84-1.37,
0.83-1.31, 0.44-0.74 y 0.36-0.78, respectivamente.

Tabla 1V.2.1.1: Estimacion de g2, en las lineas A, V, Hy LP. Modelos afio-
estacion fijo, sin dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad (1) o

con ella (2).

M C A Vv H LP

1 NT 0.92+0.13 1.37+0.15 0.84+0.20 1.30+0.26
1 NV 0.95+0.15 1.31+0.16 0.83+0.23 0.99+0.27
1 ND 0.74%0.12 0.73+#0.11 0.44+0.15 0.67+0.20
1 NS 0.78+0.12 0.69+0.11 0.36+0.17 -

2 NT 0.92+0.13 1.37+0.15 0.89+0.20 1.30+0.26
2 NV 0.95+0.15 1.31+0.16 0.86+0.23 1.00£0.27
2 ND 0.74%0.12 0.74+0.11 0.44+0.15 0.68+0.20
2 NS 0.78+0.12 0.70+0.11 0.35+0.16 -

M: Modelo, C: Caréacter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, ¢2,: varianza aditiva.

Las heredabilidades estimadas (h?) se muestran en la Tabla IV.2.1.2. No se
encontraron diferencias con la inclusion o no de F. Los valores mas altos
corresponden a NT. En este caracter, las estimas mayores se observaron en
las lineas V y LP (0.16) y las mas bajas en la linea H (0.09). En NV los valores
oscilaron entre 0.09y 0.12 y en ND y NS entre 0.08 y 0.10, con la excepcién de
la linea H cuyo valor estimado es de 0.04. La fraccion de la varianza explicada
por los efectos permanentes, respecto a la total p? (aﬁ/a%) (Tabla 1V.2.1.4) es
mayor para NT y luego decrece en los sucesivos caracteres, oscilando entre
0.15y 0.06.
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Tabla IV.2.1.2: Estimacién de h? en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-
estacion fijo, sin dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad (1) o

con ella (2).

M C A V H LP

1 NT 0.13+0.02 0.16%0.02 0.09+0.02 0.16+0.03
1 NV 0.11+0.02 0.12+0.01 0.07+0.02 0.09+0.03
1 ND 0.09+0.02 0.09+0.01 0.04+0.02 0.08+0.02
1 NS 0.10+0.02 0.08+0.01 0.04+0.02 -

2 NT 0.13+0.02 0.16%0.02 0.09+0.02 0.16+0.03
2 NV 0.11+0.02 0.12+0.01 0.07+0.02 0.09+0.03
2 ND 0.10+0.02 0.09+0.01 0.05+0.02 0.08+0.02
2 NS 0.10+0.02 0.08+0.01 0.04+0.02 -

M: Modelo, C: Caréacter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, h?: heredabilidad.

Tabla IV.2.1.3: Estimacion de o} en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-
estacion fijo, sin dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad (1) o

con ella (2).
M @ A \Y H LP
1 NT 0.69+0.09 0.82+0.10 1.41+0.17 0.80+0.20
1 NV 0.84+0.11 0.92+0.11 1.59+0.21 1.13+0.23
1 ND 0.56+0.09 0.71+0.09 1.07+0.15 0.72+0.18
1 NS 0.47+0.09 0.62+0.08 0.72+0.19 -
2 NT 0.69+0.09 0.82+0.10 1.38+0.17 0.80+0.20
2 NV 0.83+#0.11 0.93+0.11 1.57+0.21 1.13+0.23
2 ND 0.56+0.09 0.71+0.09 1.07+0.15 0.72+0.18
2 NS 0.47+0.09 0.61+0.08 0.73+0.19 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, o;7: varianza de los efectos permanentes.

Tabla 1V.2.1.4: Estimacion de p? en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-
estacion fijo, sin dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad (1) o

con ella (2).
M C A \Y H LP
1 NT 0.10+0.01 0.10+0.01 0.15+0.02 0.10+0.02
1 NV 0.09+0.01 0.09+0.01 0.13+0.02 0.12+0.02
1 ND 0.07+0.01 0.08+0.01 0.11+0.02 0.08+0.02
1 NS 0.06+0.01 0.07+0.01 0.08+0.02 -
2 NT 0.10+0.01 0.10+0.01 0.14+0.02 0.10+0.02
2 NV 0.10+0.01 0.09+0.01 0.13+0.02 0.11+0.02
2 ND 0.07+0.01 0.08+0.01 0.11+0.02 0.08+0.02
2 NS 0.06+0.01 0.07+0.01 0.08+0.02 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, p?: fraccion de la varianza explicada por los efectos permanentes
respecto a la total.

Al comparar los modelos 3 y 4, que tienen el efecto de AE como fijo e incluyen
el efecto de la dominancia dg, en general la inclusién de F, no modificé las
estimas de las varianzas. Como excepcidén se observé en la linea H para NS
una disminucién en la estima de ag (0.72 a 0.65) y un aumento en la
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estimacion de o2z (0.004 a 0.15) (Tablas 1V.2.1.6, IV.2.1.8, 1V.2.1.10 y
IV.2.1.12).

Tabla 1V.2.1.5: Estimacion de ¢2 en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-
estacion fijo, sin dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad (1) o

con ella (2).

M C A \% H LP

1 NT 5.57+0.07 6.35+0.07 7.29+0.13 6.25+0.12
1 NV 6.94+0.09 8.58+0.10 9.98+0.17 8.42+0.16
1 ND 6.57+0.09 7.20+0.08 8.42+0.15 7.47+0.14
1 NS 6.58+0.09 7.35+0.09 8.41+0.21 -

2 NT 5.57+0.07 6.35+0.07 7.29+0.13 6.25+0.12
2 NV 6.94+0.09 8.58+0.10 9.96+0.17 8.42+0.16
2 ND 6.57+0.09 7.20+0.08 8.42+0.15 7.47+0.14
2 NS 6.58+0.09 7.35+0.09 8.41+0.21 -

M: Modelo, C: Caréacter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, ¢2: varianza del error.

En funcién a las estimaciones, o2 toma importancia en NT, NV y ND de las
lineas Hy LP y en menor grado en NT de la linea A. Los valores para NV y ND
fueron de 0.78 y 0.56 en lalinea Hy de 0.99 y 0.73 en la linea LP, superiores a
las obtenidas para la varianza aditiva en dichas lineas. En estas situaciones el
cociente entre la varianza estimada o3y la total (di=c3g/c), €s superior a la
heredabilidad (Tablas IV.2.1.7 y 1V.2.1.9). Las estimaciones de este parametro,
fueron mas elevadas para los caracteres NT, NV y ND de las lineas Hy LP
(oscilando entre 0.03 y 0.10) y para NT de la linea A (0.03). Para NT, Nagy y
col. (2013b y 2014) reportaron estimas superiores a las de este trabajo en la
linea Pannon White, y semejantes a las obtenidas en las lineas A, Hy LP en la
linea Pannon Ka. En cuanto a NV, estos autores informaron estimaciones en
ambas lineas similares a las obtenidas aqui para la linea H e inferiores a las de
la LP. Fernandez y col. (2010) obtuvieron una estima menor de d% para ND en
la linea A. Estimas muy superiores fueron reportadas por Rollins y col. (1963)
para los caracteres NV y ND en la raza NZW (0.60 y 0.52 respectivamente),
aunque los mismos autores alertan de un efecto del disefio empleado que
podria afectar las estimaciones.
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Tabla 1V.2.1.6: Estimacion de g2, en las lineas A, V, Hy LP. Modelos afio-
estacion fijo, con dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad (3) o

con ella (4).

M C A \% H LP

3 NT 0.82+0.14 1.34+0.17 0.70£0.23 1.23+0.28
3 NV 0.90+0.16 1.31+0.19 0.53+0.27 0.73+0.30
3 ND 0.74+0.14 0.73+0.14 0.24+0.18 0.43+0.22
3 NS 0.77+0.14 0.69+0.13 0.36+0.20 -

4 NT 0.82+0.14 1.34+0.17 0.7610.24 1.22+0.28
4 NV 0.90+0.16 1.31+0.19 0.55+0.28 0.72+0.30
4 ND 0.74+0.14 0.74+0.14 0.23+0.18 0.43+0.22
4 NS 0.77+0.14 070+0.13 0.31+0.20 -

M: Modelo, C: Caréacter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, g2 varianza aditiva.

Las estimaciones p? (Tabla 1V.2.1.11) no se modificaron entre los modelos 3 y

4. Fluctuaron mayoritariamente entre valores de 0.06 y 0.09 siendo los casos
extremos 0.12 en NT de la linea H y 0.03-0.02 para NV y ND de la linea LP,
respectivamente.

Tabla IV.2.1.7: Estimacion de h? en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-
estacion fijo, con dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad (3) o

con ella (4).

M @ A \Y H LP

3 NT 0.11+0.02 0.16+0.02 0.07+0.02 0.15+0.03
3 NV 0.10+0.02 0.12+0.02 0.04+0.02 0.07+0.03
3 ND 0.09+0.02 0.09+0.02 0.02+0.01 0.05+0.03
3 NS 0.10+0.02 0.08+0.02 0.04+0.02 -

4 NT 0.11+0.02 0.16+0.02 0.08+0.03 0.15+0.03
4 NV 0.10+0.02 0.12+0.02 0.05+0.02 0.07+0.03
4 ND 0.09+0.02 0.09+0.02 0.02+0.02 0.05+0.03
4 NS 0.10+0.02 0.08+0.02 0.03+0.02 -

M: Modelo, C: Caréacter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: niumero de destetados,
NS: namero de sacrificados, h?: heredabilidad.

Tabla IV.2.1.8: Estimacion de o35 en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-
estacion fijo, con dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad (3) o

con ella (4).

M S A Vv H LP

3 NT 0.22+0.16 0.09+0.25 0.39+0.45 0.28+0.46
3 NV 0.10+0.19 0.000+0.31 0.78+0.58 0.99+0.61
3 ND 0.01+0.16 0.000+0.24 0.56+0.42 0.73+0.46
3 NS 0.01+0.16 0.06+0.23 0.004+0.45 -

4 NT 0.22+0.16 0.10+0.25 0.37+0.44 0.31+0.47
4 NV 0.10+0.19 0.001+0.31 0.81+0.58 1.03+0.62
4 ND 0.01+0.16 0.000+0.24 0.61+0.42 0.74+0.46
4 NS 0.01+0.16 0.001+0.23 0.15+0.47 -

M: Modelo, C: Caréacter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,

NS: nimero de sacrificados, o2: varianza dominante en estructura aleatoria.
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Tabla 1V.2.1.9: Estimacion de d3 en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-
estacion fijo, con dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad (3) o

con ella (4).

M C A \% H LP
3 NT 0.03+0.02 0.01+0.03 0.04+0.05 0.03+0.06
3 NV 0.01+0.02 0.000+0.03 0.06+0.05 0.09+0.06
3 ND  0.001+0.02 0.000+0.03 0.06+0.04 0.08+0.05
3 NS  0.001+0.02 0.01+0.03 0.000+0.05 -
4 NT 0.03+0.02 0.01+0.03 0.04+0.05 0.04+0.06
4 NV 0.01+0.02 0.000+0.03 0.07+0.05 0.10+0.06
4 ND  0.001+0.02 0.000+0.03 0.06+0.04 0.08+0.05
4 NS  0.001+0.02 0.001+0.03 0.02+0.05 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nlimero de sacrificados, d3: fraccion de la varianza explicada por los efectos dominantes
en estructura aleatoria respecto a la total.

Tabla IV.2.1.10: Estimacion de ag en las lineas A, V, Hy LP. Modelos afio-
estacion fijo, con dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad (3) o

con ella (4).

M @ A \Y H LP

3 NT 0.59+0.12 0.77+0.17 1.17+0.33 0.58+0.41
3 NV 0.79+0.14 0.92+0.20 1.12+0.42 0.40+0.51
3 ND 0.55+0.12 0.71+0.16 0.73+0.31 0.21+0.37
3 NS 0.46+0.11 0.62+0.15 0.72+0.39 -

4 NT 0.59+0.12 0.77+0.17 1.15+0.33 0.56+0.41
4 NV 0.79+0.14 0.92+0.20 1.08+0.42 0.35+0.51
4 ND 0.55+0.12 0.71+0.16 0.69+0.31 0.20+0.38
4 NS 0.46+0.11 0.61+0.15 0.63+0.39 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: niumero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, o;: varianza de los efectos permanentes.

Tabla IV.2.1.11: Estimacion de p? en las lineas A, V, Hy LP. Modelos afio-
estacion fijo, con dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad (3) o

con ella (4).
M C A \% H LP
3 NT 0.08+0.02 0.09+0.02 0.12+0.04 0.07+0.05
3 NV 0.09+0.02 0.09+0.02 0.09+0.03 0.04+0.05
3 ND 0.07+0.02 0.08+0.02 0.07+0.03 0.02+0.04
3 NS 0.06+0.02 0.07+0.02 0.08+0.04 -
4 NT 0.08+0.02 0.09+0.02 0.12+0.04 0.07+0.05
4 NV 0.09+0.02 0.09+0.02 0.09+0.03 0.03+0.05
4 ND 0.07+0.02 0.08+0.02 0.07+0.03 0.02+0.04
4 NS 0.06+0.02 0.07+0.02 0.07+0.04 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, p?: fraccion de la varianza explicada por los efectos permanentes

respecto a la total.
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Tabla 1V.2.1.12: Estimacién de ¢ en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-
estacion fijo, con dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad (3) o

con ella (4).

M C A \% H LP

3 NT 5.57+0.07 6.35+0.07 7.30+0.13 6.25+0.12
3 NV 6.94+0.09 8.58+0.10 9.98+0.17 8.43+0.16
3 ND 6.57+0.09 7.20+0.08 8.42+0.15 7.47+0.14
3 NS 6.58+0.09 7.35+0.09 8.41+0.21 -

4 NT 5.57+0.07 6.35+0.07 7.29+0.13 6.26+0.12
4 NV 6.94+0.09 8.58+0.10 9.98+0.17 8.43+0.16
4 ND 6.57+0.09 7.20+0.08 8.42+0.15 7.47+0.14
4 NS 6.58+0.09 7.35+0.09 8.41+0.21 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, 2: varianza del error.

En la comparacién de los modelos 1 y 2 con los 3 y 4, en las lineas y
caracteres donde la estimacion de o3, fue importante (lineas H y LP), se
observé una disminucién en las estimas de o y o5 (excepto en NS de la linea
H que en los modelos 1, 2 y 3 no se modificd), mientras la del error no sufrio
modificaciones. Al comparar las h? se observé que disminuyen las de los
caracteres NT, NV y ND de las lineas H, las de NV y las de ND para la linea LP
y las de NT para la linea A. En estos casos la disminucién de p? fue mas
notoria. Una sobreestimaciéon de los efectos ambientales permanentes, fue
observada por Nagy y col. (2014) en la linea Pannon Ka, cuando fue ignorada
la dominancia. Este resultado es de esperar cuando existe efecto dominante y
no es considerado en el modelo, tal como lo describen Misztal y col. (1996).

Cuando se incluyo el afio-estacion (ae) como efecto aleatorio sin dz (modelos 5
y 6), se observaron diferencias en las estimaciones de ¢, y o5 en todas las
lineas y caracteres, cuando los modelos incluian o no la consanguinidad como
covariable. Al incluir la consanguinidad, la tendencia es a un aumento de las
estimas de o5 y a una disminucion de las estimas de ¢, mientras ¢Z no se
altera (Tablas 1V.2.1.13, 1V.2.1.15, 1V.2.1.17 y IV.2.1.19). La consideracion del
afo-estacion como aleatorio, relaja en parte la asociacion con F, pues se
afiade a la informacién del afio-estacion, su informacién “a priori” de distribuirse
como N(0, 62,). En general las estimaciones de ¢2, fueron mas altas en la linea
V (0.32 a 0.53) y mas bajas en la A (0.08 a 0.40). El caracter que mostrd
mayores valores fue NS. El cociente ¢2./dZ (ae?) fluctué entre 0.01 y 0.07
(Tabla 1V.2.1.18). Las heredabilidades de los caracteres aumentaron cuando se
incluyé la consanguinidad (Tabla 1V.2.1.14). Por ejemplo en la linea V para NT
el valor estimado cambié de 0.11 a 0.13 y en el mismo caréacter para la linea H
el cambio fue de 0.06 a 0.08. EI aumento mas significativo lo experimenté la
linea H en los caracteres NV y ND en donde la heredabilidad se duplica,
aunque permanece baja. Las estimas de p? (Tabla IV.2.1.16) practicamente no
cambiaron al incluir la consanguinidad.
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Tabla IV.2.1.13: Estimacion de 4% en las lineas A, V, Hy LP. Modelos afio-
estacion aleatorio, sin dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad

(5) o con ella (6).

M C A Vv H LP

5 NT 0.74+0.11 0.98+0.13 0.54+0.16 1.13+0.24
5 NV 0.63+0.11 0.75+0.12 0.28+0.14 0.90+0.23
5 ND 0.46+0.08 0.32+0.07 0.25+0.11 0.41+0.16
5 NS 0.52+0.08 0.46+0.08 0.27+0.14 -

6 NT 0.80+0.11 1.09+0.13 0.76+0.18 1.19+0.24
6 NV 0.73+0.12 0.94+0.14 0.57+0.19 0.94+0.24
6 ND 0.52+0.09 0.51+0.09 0.37+0.13 0.45+0.17
6 NS 0.57+0.10 0.60+0.09 0.32+0.15 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, o: varianza aditiva.

Si se comparan las estimaciones respecto a los modelos 1y 2, donde el efecto
afio estacion era fijo, se observa una disminucion en las estimaciones de ¢ Yy
un aumento en las o7, no mostrando modificaciones las referidas a las
varianzas del error y la total (62). Como consecuencia han disminuido, en
general, las estimaciones de las heredabilidades en todas las lineas y
caracteres. La disminucion varid entre 0.01 a 0.03 cuando se incluyo la
consanguinidad en el modelo con afio-estacion aleatorio. Una excepcion fue el
caracter ND en la linea LP, que no modificé su heredabilidad (Tablas 1V.2.1.2 y
vV.2.1.14).

Tabla IV.2.1.14: Estimacién de h? en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-
estacion aleatorio, sin dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad

(5) o con ella (6).

M C A V H LP

5 NT 0.10+0.01 0.11+0.01 0.06+0.02 0.13+0.03
5 NV 0.07+0.01 0.07+0.01 0.02+0.01 0.08+0.02
5 ND 0.06+0.01 0.04+0.01 0.02+0.01 0.04+0.02
5 NS 0.06+0.01 0.05+0.01 0.03+0.01 -

6 NT 0.11+0.02 0.13+0.01 0.08+0.02 0.14+0.03
6 NV 0.08+0.01 0.09+0.01 0.05+0.02 0.09+0.02
6 ND 0.07+0.01 0.06+0.01 0.04+0.01 0.05+0.02
6 NS 0.07+0.01 0.07+0.01 0.03+0.02 -

M: Modelo, C: Caréacter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: niumero de destetados,

NS: nimero de sacrificados, h?: heredabilidad.
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Tabla IV.2.1.15: Estimacion de o} en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-

estacion aleatorio, sin dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad
(5) o con ella (6).

M C A Vv H LP

5 NT 0.81+0.08 1.04+0.09 1.65+0.16 0.91+0.19
5 NV 1.04+0.09 1.28+0.11 2.01+0.19 1.19+0.21
5 ND 0.73+0.08 0.97+0.08 1.22+0.14 0.92+0.16
5 NS 0.63+0.08 0.77+0.08 0.80+0.18 -

6 NT 0.77+0.08 0.97+0.09 1.48+0.17 0.87+0.19
6 NV 0.98+0.10 1.15+0.11 1.79+0.20 1.16+0.22
6 ND 0.70+0.08 0.84+0.08 1.12+0.14 0.88+0.17
6 NS 0.59+0.08 0.68+0.08 0.76+0.18 -

M: Modelo, C: Caréacter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: niumero de destetados,

NS: nimero de sacrificados, o;7: varianza de los efectos permanentes.

Tabla 1V.2.1.16: Estimacion de p? en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-

estacion aleatorio, sin dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad
(5) o con ella (6).

M C A V H LP

5 NT 0.11+0.01 0.12+0.01 0.17+0.02 0.11+0.02
5 NV 0.12+0.01 0.12+0.01 0.16+0.01 0.11+0.02
5 ND 0.09+0.01 0.11+0.01 0.12+0.01 0.10+0.02
5 NS 0.08+0.01 0.08+0.01 0.08+0.02 -

6 NT 0.11+0.01 0.11+0.01 0.15+0.02 0.10+0.02
6 NV 0.11+0.01 0.10+0.01 0.14+0.02 0.11+0.02
6 ND 0.09+0.01 0.10+0.01 0.11+0.01 0.09+0.02
6 NS 0.07+0.01 0.07+0.01 0.08+0.02 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, p?: fraccion de la varianza explicada por los efectos permanentes

respecto a la total.

Tabla 1V.2.1.17: Estimacion de o2, en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-

estacion aleatorio, sin dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad
(5) o con ella (6).

M C A V H LP

5 NT 0.08+0.02 0.32+0.06 0.21+0.06 0.26+0.07
5 NV 0.07+0.02 0.43+0.07 0.19+0.06 0.29+0.08
5 ND 0.12+0.03 0.35+0.06 0.29+0.08 0.65+0.17
5 NS 0.40+0.06 0.53+0.08 0.58+0.18 -

6 NT 0.08+0.02 0.30+0.05 0.21+0.06 0.26+0.07
6 NV 0.07+0.02 0.39+0.07 0.18+0.06 0.30+0.08
6 ND 0.12+0.03 0.33+0.06 0.28+0.07 0.64+0.17
6 NS 0.40+0.06 0.50+0.08 0.58+0.18 -

M: Modelo, C: Caréacter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados,s?,: varianza del efecto afio-estacion
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Tabla 1V.2.1.18: Estimacion de ae? en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-
estacion aleatorio, sin dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad

(5) o con ella (6).

M C A Vv H LP

5 NT  0.01+0.003 0.04+0.01 0.02+0.01 0.03+0.01
5 NV 0.01+0.002 0.04+0.01 0.02+0.01 0.03+0.01
5 ND 0.02+0.003 0.04+0.01 0.03+0.01 0.07+0.02
5 NS 0.05+0.01 0.06+0.01 0.06+0.02 -

6 NT 0.01+0.003 0.04+0.01 0.02+0.01 0.03+0.01
6 NV 0.01+0.002 0.04+0.01 0.01+0.004 0.03+0.01
6 ND 0.02+0.003 0.04+0.01 0.03+0.01 0.07+0.02
6 NS 0.05+0.01 0.06+0.01 0.06+0.02 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, ae?: proporcién de la varianza del afio-estacion aleatorio respecto
de la total.

Tabla 1V.2.1.19: Estimacién de o2 en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-
estacion aleatorio, sin dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad

(5) o con ella (6).

M C A V H LP

5 NT 5.57+0.07 6.37+0.07 7.29+0.13 6.26+0.12
5 NV 6.94+0.09 8.60+0.10 9.99+0.17 8.43+0.16
5 ND 6.57+0.09 7.21+0.08 8.43+0.15 7.48+0.14
5 NS 6.59+0.09 7.36+0.09 8.41+0.21 -

6 NT 5.57+0.07 6.37+0.07 7.29+0.13 6.26+0.12
6 NV 6.94+0.09 8.60+0.10 9.98+0.17 8.43+0.16
6 ND 6.57+0.09 7.21+0.08 8.42+0.15 7.48+0.14
6 NS 6.59+0.09 7.36+0.09 8.40+0.21 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, ¢2: varianza del error.

Cuando el afio-estacion es aleatorio (ae) y se incluye d3 (modelos 7 y 8) las
estimas de los componentes de varianza cuando se incluye la consanguinidad
tienden a aumentar para o2, y a disminuir para o2z, mientras que para el resto
de los componentes son similares (Tablas 1V.2.1.20, IV.2.1.22, V.2.1.24,
IV.2.1.26 y 1V.2.1.28). Las heredabilidades manifestaron leves cambios en
general con una tendencia a aumentar en el modelo con consanguinidad,
destacando un aumento en NT de la linea H que cambi6 de 0.03 a 0.06 (Tabla
IV.2.1.21). Los valores de di en las lineas H y LP, fueron superiores a los
obtenidos en los modelos 3 y 4 (afio-estacién fijo) con valores de 0.10, 0.12 y
0.09enHy0.06,0.09y0.11 en LP respetivamente en los caracteres NT, NV y
ND (Tablas 1V.2.1.23 y 1V.2.1.9). En el resto de lineas y caracteres, d3 no
superd el 0.04.
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Tabla IV.2.1.20: Estimacion de ¢%; en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-

estacion aleatorio, con dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad
(7) o con ella (8).

M C A V H LP

7 NT 0.64+0.12 0.88+0.15 0.25+0.18 1.03+0.26
7 NV 0.55+0.12 0.70+0.16 0.000+0.18 0.76+0.25
7 ND 0.43+0.09 0.32+0.10 0.000+0.14 0.19+0.17
7 NS 0.48+0.09 0.41+0.11 0.21+0.17 -

8 NT 0.70+0.12 1.03+0.15 0.53+0.22 1.10+0.26
8 NV 0.66+0.14 0.94+0.17 0.14+0.22 0.78+0.27
8 ND 0.48+0.11 0.51+0.12 0.14+0.16 0.24+0.18
8 NS 0.54+0.11 0.60+0.12 0.26+0.18 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: niumero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, oZ: varianza aditiva.

Tabla IV.2.1.21: Estimacién de h? en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-

estacion aleatorio, con dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad
(7) o con ella (8).

M C A \% H LP
7 NT 0.09+0.02 0.10+0.02 0.03+0.02 0.12+0.03
7 NV 0.06+0.01 0.06+0.01 0.000+0.02 0.07+0.02
7 ND 0.05+0.01 0.04+0.01 0.000+0.01 0.02+0.02
7 NS 0.06+0.01 0.05+0.01 0.02+0.02 -
8 NT 0.10+0.02 0.12+0.02 0.06+0.02 0.13+0.03
8 NV 0.08+0.02 0.09+0.02 0.01+0.02 0.07+0.02
8 ND 0.06+0.01 0.06+0.01 0.01+0.02 0.03+0.02
8 NS 0.07+0.01 0.07+0.01 0.03+0.02 -

M: Modelo, C: Caréacter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: namero de sacrificados, h?: heredabilidad.

Al comparar los modelos 4 y 8 (ambos con dy y F, pero el 8 con afio-estacion

aleatorio), se detecta que la g2 aumenta ligeramente en el modelo 8. La 2 no

se vio modificada. En el modelo 8, g2, tiene una tendencia a disminuir, con
excepcion de NV en la linea LP que tuvo valores estimados semejantes. De

manera contraria, 35 tiende a aumentar, excepto para NV, ND y NS en la linea

V en donde esta componente es casi nula y para NV en la linea LP que
desciende.
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Tabla 1V.2.1.22 Estimacion de o3 en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-
estacion aleatorio, con dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad

(7) o con ella (8).

M C A \ H LP

7 NT 0.29+0.16 0.30+0.26 0.96+0.47 0.50+0.48
7 NV 0.25+0.19 0.12+0.31 1.44+0.58 0.94+0.58
7 ND 0.13+0.16 0.01+0.23 0.94+0.42 1.02+0.46
7 NS 0.12+0.16 0.17+0.23 0.28+0.47 -

8 NT 0.28+0.16 0.18+0.26 0.69+0.46 0.46+0.47
8 NV 0.21+0.19 0.000+0.30 1.49+0.59 0.93+0.58
8 ND 0.11+0.16 0.000+0.23 0.83+0.42 0.99+0.46
8 NS 0.10+0.16 0.01+0.23 0.25+0.47 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, o3;: varianza dominante en estructura aleatoria.

Tabla IV.2.1.23: Estimacion de d2 en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-
estacion aleatorio, con dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad

(7) o con ella (8).

M C A V H LP

7 NT 0.04+0.02 0.04+0.03 0.10+0.05 0.06+0.06
7 NV 0.03+0.02 0.01+0.03 0.12+0.05 0.09+0.05
7 ND 0.02+0.02 0.001+0.03 0.09+0.04 0.11+0.05
7 NS 0.02+0.02 0.02+0.03 0.03+0.05 -

8 NT 0.04+0.02 0.02+0.03 0.07+0.05 0.05+0.06
8 NV 0.02+0.02 0.000+0.03 0.12+0.05 0.09+0.05
8 ND 0.01+0.02 0.000+0.03 0.08+0.04 0.11+0.05
8 NS 0.01+0.02 0.001+0.03 0.03+0.05 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, d2: fraccion de la varianza explicada por los efectos dominantes
en estructura aleatoria respecto a la total.

Tabla 1V.2.1.24: Estimacion de ag en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-
estacion aleatorio, con dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad

(7) o con ella (8).

M C A \% H LP

7 NT 0.65+0.11 0.88+0.17 1.01+0.34 0.51+0.41
7 NV 0.91+0.13 1.22+0.21 0.95+0.42 0.40+0.50
7 ND 0.66+0.11 0.97+0.16 0.58+0.31 0.12+0.38
7 NS 0.56+0.11 0.67+0.15 0.59+0.40 -

8 NT 0.64+0.11 0.87+0.17 1.04+0.34 0.50+0.41
8 NV 0.88+0.13 1.15+0.20 0.81+0.42 0.39+0.50
8 ND 0.64+0.11 0.84+0.16 0.57+0.31 0.10+0.38
8 NS 0.54+0.11 0.67+0.15 0.57+0.39 -

M: Modelo, C: Caréacter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, o;;: varianza de los efectos permanentes.
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Tabla 1V.2.1.25: Estimacion de p? en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-

estacion aleatorio, con dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad
(7) o con ella (8).

M C A Vv H LP

7 NT 0.09+0.02 0.10+0.02 0.10+0.04 0.06%0.05
7 NV 0.10+0.02 0.11+0.02 0.08+0.03 0.04+0.05
7 ND 0.08+0.01 0.11+0.02 0.06+0.03 0.01+0.04
7 NS 0.07+0.01 0.07+0.02 0.06+0.04 -

8 NT 0.09+0.02 0.10+0.02 0.11+0.04 0.06%0.05
8 NV 0.10+0.02 0.10+0.02 0.06+0.03 0.04+0.05
8 ND 0.08+0.02 0.10+0.02 0.06+0.03 0.01+0.04
8 NS 0.07+0.01 0.07+0.02 0.06+0.04 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, p?: fraccion de la varianza explicada por los efectos permanentes
respecto a la total.

Tabla 1V.2.1.26: Estimacion de o2, en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-

estacion aleatorio, con dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad
(7) o con ella (8).

M C A V H LP

7 NT 0.08+0.02 0.32+0.06 0.20+0.06 0.25+0.07
7 NV 0.07+0.02 0.43+0.07 0.17+0.05 0.29+0.08
7 ND 0.12+0.03 0.35+0.06 0.28+0.07 0.62+0.16
7 NS 0.40+0.06 0.53+0.08 0.56+0.17 -

8 NT 0.08+0.02 0.30+0.05 0.20+0.06 0.25+0.07
8 NV 0.07+0.02 0.39+0.07 0.17+0.05 0.30+0.08
8 ND 0.12+0.03 0.33+0.06 0.27+0.07 0.62+0.16
8 NS 0.40+0.06 0.50+0.08 0.57+0.18 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados,s?,: varianza del error.

Tabla 1V.2.1.27: Estimacion de ae? en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-
estacion aleatorio, con dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad
(7) o con ella (8).

M C A V H LP

7 NT  0.01+0.003 0.04+0.01 0.02+0.01 0.03+0.01
7 NV  0.01+0.002 0.04+0.01 0.01+0.004 0.03+0.01
7 ND 0.02+0.003 0.04+0.01 0.03+0.01 0.07+0.02
7 NS 0.05+0.01 0.06+0.01 0.06+0.02 -

8 NT 0.01+0.003 0.04+0.01 0.02+0.01 0.03+0.01
8 NV 0.01+0.002 0.04+0.01 0.01+0.004 0.03+0.01
8 ND 0.02+0.003 0.04+0.01 0.03+0.01 0.07+0.02
8 NS 0.05+0.01 0.06+0.01 0.06+0.02 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, ae?: proporcién de la varianza del afio-estacion aleatorio respecto
de la total.
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Tabla 1V.2.1.28: Estimacién de o2 en las lineas A, V, H y LP. Modelos afio-
estacion aleatorio, con dominancia en estructura aleatoria. Sin consanguinidad

(7) o con ella (8).

M C A \% H LP

7 NT 5.57+0.07 6.37+0.07 7.29+0.13 6.26+0.12
7 NV 6.94+0.09 8.60+0.10 9.98+0.17 8.43+0.16
7 ND 6.57+0.09 7.21+0.08 8.42+0.15 7.48+0.14
7 NS 6.59+0.09 7.36+0.09 8.41+0.21 -

8 NT 5.57+0.07 6.37+0.07 7.29+0.13 6.26+0.12
8 NV 6.94+0.09 8.60+0.10 9.98+0.17 8.43+0.16
8 ND 6.57+0.09 7.21+0.08 8.42+0.15 7.48+0.14
8 NS 6.59+0.09 7.36+0.09 8.40+0.21 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, ¢2: varianza del error.

En cuanto al coeficiente de repetibilidad () de los caracteres en las lineas A, V,
Hy LP podemos decir que en cada linea, los valores son semejantes en todos
los modelos. La mayor diferencia encontrada fue de 0.05 para el caracter ND
en la linea LP, al comparar los modelos 1y 2 vs. 3y 4. Las estimaciones de la
repetibilidad son decrecientes en la direccion NT, NV, ND y NS. La Tabla
IV.2.1.29 presenta las estimaciones segun los modelos 1 y 8, en todas las
lineas y caracteres.

Tabla IV.2.1.29: Estimacion de r en las lineas A, V, Hy LP, segun modelos 1

y 8.

M C A V H LP
1 NT 0.22 0.26 0.24 0.25
1 NV 0.20 0.21 0.20 0.20
1 ND 0.17 0.17 0.15 0.16
1 NS 0.16 0.15 0.11 -
8 NT 0.21 0.24 0.23 0.24
8 NV 0.19 0.18 0.19 0.19
8 ND 0.15 0.15 0.15 0.14
8 NS 0.14 0.14 0.11

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados, 1: modelo con afio-estacién fijo y sin consanguinidad, 8: modelo
con afio-estacion aleatorio, con consanguinidad y dominancia en estructura aleatoria, r:
coeficiente de repetibilidad.

La no consideracién de la consanguinidad en los modelos sin dominancia,
cuando existe dominancia completa, provoca una subestimacion de los valores
genéticos aditivos, al no contemplar el efecto de la depresion (Uimari y
Kennedy, 1990). Los mismos autores concluyen que emplear, en dicho caso,
un modelo aditivo con consanguinidad provoca sesgos en las estimaciones en
presencia de seleccion, mientras que un modelo aproximado, que contiene la
componente dominante y su efecto sobre la media, produce estimadores
insesgados de los efectos aditivos y dominantes y de la depresion
consanguinea bajo seleccion. de Boer y van Arendonk (1992) llegan a la
conclusion de que un modelo aditivo — dominante, que considere los cambios
sobre la media, ignorando los cambios sobre la matriz de varianza dominante
en poblaciones sujetas a seleccion, brinda estimaciones insesgadas de los
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efectos genéticos aditivos y dominantes. Los autores informan que el modelo
aditivo-dominante que no consideré el efecto de la depresidn consanguinea
produjo predicciones sesgadas. Por otro lado, el empleo del modelo aditivo-
dominante, que considera el efecto de la depresion consanguinea, solo mostro
diferencias en las exactitudes de las predicciones a baja heredabilidad y
frecuencias del gen dominante altas (Uimari y Maki-Tanila, 1992). Los
resultados fueron confirmados por de Boer (1994) quien estipula que el empleo
de un modelo aproximado, que considere la depresién consanguinea e ignore
los cambios sobre la estructura de covarianza debida a la consanguinidad,
resulta en estimadores insesgados de las componentes genéticas aditivas y
dominantes, con solo un leve sesgo en las precisiones de las predicciones.

Las estimaciones de la heredabilidad para los caracteres de prolificidad en
conejo son muy variadas en la bibliografia, y dado que en general se informan
estimas para modelos aditivos y con el afio-estacion como efecto fijo, en lo que
sigue se confrontan valores bibliograficos de heredabilidad con los obtenidos
en los modelos 1y 2 del presente trabajo, salvo aclaracion expresa.

Baselga y col. (1992) estimaron heredabilidades en las lineas A y V.
Reportaron heredabilidades inferiores para los caracteres NT, NV y ND en la
linea A y notoriamente menores en la linea V (inclusive a las reportadas aqui
en los modelos 7 y 8). Posteriormente Baselga y col. (2003) en un estudio
sobre las lineas A, V, H y sus cruzas y Ragab y Baselga (2011) en una
investigacion que incluyé las lineas A, V, H y LP reportaron estimas que se
encuentran dentro del rango de las informadas en el presente estudio (con la
excepcion de las aqui obtenidas para la linea H, que resultaron mas bajas en
los caracteres ND y NS). Blasco y col. (2005) obtuvieron estimas para NT,
comparables con las obtenidas aqui para las lineas A y V con los mdelos
donde el efecto afio- estacion fue aleatorio.

Ferraz y col. (1992) en un estudio que incluyé las razas Californiana (CAL) y
Neozelandesa Blanca (NZW) obtuvieron valores menores en NT, similares en
NV de la linea H y superiores para ND. Ferraz y Eler (1996) en las razas NZW
y CAL informaron valores de heredabilidades coincidentes con las nuestras en
NV (a excepcion de la linea H, que aqui es menor), pero inferiores en NT. En
dicho estudio, las heredabilidades para ND resultaron superiores a las de NT
en ambas razas, resultado también obtenido por otros autores (Abou Khadiga y
col., 2012; Al-Saef y col., 2008; Rastogi y col., 2000); este patrén no lo hemos
obtenido en ninguna de las lineas consideradas. Lukefahr y Hamilton (1997) en
animales NZW, CAL y sus cruzas encontraron valores coincidentes con la linea
A en NT y algo menores para ND. En la raza NZW, Krogmeier y col. (1994)
estimaron valores superiores para NV y ND, mientras que para la raza Helle
Grosilber sus resultados fueron compatibles con los de las lineas A y V.
Valores superiores para NT y coincidentes para ND, fueron reportados por
otros autores (Ayyat y col.,1995; Sorensen y col., 2001). Estimas menores para
NV y ND fueron reportadas por Moura y col. (2001) en la raza Botucatu.
Estimas bajas, comparables con la linea H de este trabajo, fueron obtenidas
para NT y NV por Nagy y col. (2011) en las lineas Pannon y por Mantovani y
col. (2008), en la linea sintética CPC-Italy. Bolet y Saleil (2002a, 2002b y
2002c) determinaron estimas inferiores en las lineas francesas INRA1077,
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INRA2066 e INRA9077, para los caracteres NT y ND. Gémez y col. (2000),
estimaron en la linea Caldes valores coincidentes con los de la linea H en NT,
NV y ND.

Ferndndez y col. (2010) trabajaron con un modelo que incluyé la
consanguinidad y di para el caracter ND de la linea A, un modelo equivalente
al 4 de este trabajo. La estima reportada fue ligeramente superior a la aqui
informada. Nagy y col. (2013b), evaluaron la inclusién o no de d; en modelos
para las variables NT y NV en animales de la linea Pannon White. No hallaron
diferencias en las estimas de la heredabilidad y solo fueron comparables a las
agui estimadas en la linea H, en los modelos 3-4. En un trabajo similar
(evaluando modelos con o sin dominancia) llevado a cabo en la raza Pannon
Ka, se obtuvieron estimas para NT y NV comparables a las aqui informadas en
la linea H para NT y en la linea A para NV, en los modelos 1-2 y 3-4 (Nagy Yy
col., 2014).

En cuanto a las repetibilidades, algunos autores han reportado estimas
similares a las del presente trabajo para NT (Ayyat y col., 1995; Lukefahr y
Hamilton, 1997; Baselga y col., 2003; Gomez y col., 2000) y ND (Sorensen y
col., 2001). Estimas mas bajas fueron informadas para NT (Baselga y col.,
1992; Sorensen y col., 2001), NV (Baselga y col., 1992) y ND (Baselga y col.,
1992; Lukefahr y Hamilton, 1997; Baselga y col., 2003; Ayyat y col., 1995).
Valores més altos para NT, NV y ND fueron reportados por Abou Khadiga y col.
(2012).

IV.2.2. Depresion Consanguinea

La Tabla IV.2.2.1 presenta los valores estimados de la depresién consanguinea
para los modelos 2 y 4. Mas alla de los valores encontrados, la asociaciéon del
AE con la consanguinidad de los animales hace que los mismos no sean
interpretables, y no se debe encontrar en ellos significado alguno respecto a la
depresion consanguinea en las diferentes lineas y caracteres. Otra indicacion
de la falta de fiabilidad de estos resultados son los altos errores tipicos de las
estimas.

Tabla IV.2.2.1: Depresidén consanguinea (gazapos/camada) para las lineas
A, V, Hy LP en los modelos con afio-estacién fijo sin dominancia en estructura
aleatoria (2) o con ella (4).

M C A V H LP

2 NT -0.02+2.55 0.41+2.73 -4.84+3.37 -3.28+9.09
2 NV -0.30+2.78 0.86+2.96 -3.27+3.70 -2.35+9.96
2 ND 0.20+2.57 -0.78+2.56 -2.88+3.15 3.30+8.50

2 NS 0.34+2.57 -2.04+2.52 -6.23+3.69 -

4 NT -0.11+2.58 0.48+2.74 -4.81+3.45 -3.55+9.32
4 NV -0.98+4.51 0.86+2.96 -3.60+3.83 -3.99+10.32
4 ND 0.20+2.57 -0.78+2.56 -3.49+3.26 1.91+8.91

4 NS 0.34+2.57 -2.04+2.52 -6.44+3.73 -

M: Modelo, C: Caracter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados.

68



La Tabla 1V.2.2.2 muestra los valores estimados de la depresion consanguinea
para los modelos 6 y 8. En estos modelos la consideracion del efecto afio-
estacion como aleatorio permite atenuar la asociacion entre este efecto y la
consanguinidad, posibilitando una mejor interpretacion del significado de dichas
estimas.

Tabla IV.2.2.2: Depresion consanguinea (gazapos/camada) estimada para
las lineas A, V, H y LP en los modelos con afo-estacién aleatorio sin
dominancia en estructura aleatoria (6) o con ella (8).

M C A V H LP

6 NT -1.93+1.61 -7.38+1.91 -7.50+2.49 -7.56+6.95
6 NV -2.70+£1.64 -9.06+£1.95 -7.20%£2.49 -2.95+7.25
6 ND -1.70+1.45 -6.70+1.58 -5.68+2.21 -5.21+6.84
6 NS -1.73+£1.54 -5.70+1.66 -5.63+3.20 -

8 NT -1.54+1.59 -7.20+1.90 -6.64+2.45 -7.03+7.08
8 NV -2.34+1.62 -9.06+£1.95 -5.26%2.28 -1.69+7.44
8 ND -1.48+1.44 -6.70+1.58 -5.05+£2.12 -4.16+7.02
8 NS -1.52+1.53 -5.69+1.66 -5.63+3.22 -

M: Modelo, C: Caréacter, NT: nacidos totales, NV: nacidos vivos, ND: nimero de destetados,
NS: nimero de sacrificados.

Un hecho que fortalece la fiabilidad de las estimaciones para los modelos 6 y 8
es la ausencia de estimas positivas, que no tendrian sentido. Dichas estimas se
observan en algunos de los modelos (por ejemplo el 2 y el 4 para ciertos
caracteres y lineas). Los errores tipicos son elevados, en especial en la linea
LP, aunque siempre mas bajos que en los modelos 2 y 4. Al comparar entre los
modelos 6 y 8, las depresiones consanguineas son mas altas en el modelo 6
(sin dominancia en estructura aleatoria), en todos los caracteres de la linea A, y
en NT, NV y ND de las lineas Hy LP; en la linea V los valores son semejantes
con ambos modelos. Es importante sefalar la menor importancia de la
depresion consanguinea en la linea A respecto a las otras lineas. En las lineas
V (modelos 6 y 8) y H (modelo 6), los caracteres NT y NV manifestaron mayor
depresion que ND y NS. En la linea LP, la mayor depresiéon consanguinea la
manifestd NT, luego ND y por ultimo NV (patron encontrado también en la linea
A).

Los resultados aqui presentados para todas las lineas estan en acuerdo con
los reportados por Ragab y Baselga (2010, 2011) para un conjunto de animales
de las lineas A, V, H y LP. En particular lo observado para la linea A es
compatible con un mayor efecto de purga en esta poblacion (Ragab y col.,
2015). Estos resultados también concuerdan con los presentados para ND por
Ferraz y col. (1991). Moura y col. (2000) con animales de la raza Botucatu
informo valores coincidentes con los presentados aqui en la linea V para NV y
con los de las lineas V y H para ND. Al igual que en este trabajo, Fernandez y
col. (2010) empleando un modelo equivalente al 4, reportaron valores positivos
para ND en la linea A.
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IV.2.3 Tendencias genéticas, ambientales y fenotipicas.

En esta seccibn se presentan las tendencias genéticas, ambientales y
fenotipicas para dos lineas en el caracter ND. Se escogi6 una linea en la cual
la estimacion de la varianza dominante (c3z) haya resultado importante y otra
en la que no. Se escogio la linea H en el primer caso (con mayor numero de
generaciones que la LP) y la linea A en el segundo. Ademas en el caso de la
linea A, estimaciones previas de la tendencia fueron controversiales, al
compararlas con una estimacion experimental de la respuesta (Garcia y
Baselga, 2002b), por lo tanto el estudio detallado de esta linea tiene un interés
adicional. En la linea H se compararon los resultados de los modelos 2, 4, 6 y
8. En los dos primeros casos el efecto afio-estacion es fijo y se incluye la
consanguinidad como covariable, incorporando en 4 la componente dominante
bajo estructura aleatoria (dg); por lo tanto la comparacion de las tendencias con
los modelos 2 y 4 permitira explorar el papel de la componente dominante bajo
estructura aleatoria sobre las tendencias. ElI modelo 6 incluye la
consanguinidad y ademas el afio-estacion es aleatorio, por lo tanto su
consideracion permitira analizar el efecto del afio-estacibn como aleatorio en
las tendencias. En el modelo 8 ademas se agrega dgi. En el caso de la linea A,
se compararon los resultados de los modelos 2 y 6. En estos modelos se
incluye la consanguinidad como covariable, pero no el efecto de la componente
dominante en estructura aleatoria, pero el efecto afio-estacion es fijo en el 2
(AE) y aleatorio en el 6 (ae).

En la linea H las tendencias para el afio-estacion como efectos fijos fueron
semejantes en los modelos 2 y 4, con una tendencia decreciente en el tiempo
(Gréficas IV.2.3.1 y 1V.2.3.2). Cuando este efecto fue aleatorio (modelos 6 y 8),
no existe tendencia y los valores medios fluctian en torno al cero (Gréficas
IV.2.3.3 y 1IV.2.3.4). Considerando que la diferencia media para ND entre los
grupos de generaciones final e inicial para la linea H (Tabla IV.1.IV) es de 0.06
y que entre los centros de dichos grupos hay 8.5 generaciones, la respuesta
fenotipica es muy baja, estimandose en 0.007 gazapos por generacion. La
tendencia genética estimada en el modelo 2 es de 0.105 gazapos por
generacion (Gréfica 1V.2.3.1). La incorporacion de la dominancia en el modelo
4, redujo la tendencia genética a la mitad respecto al modelo anterior, aunque
supera también a la respuesta fenotipica (Grafica 1V.2.3.2). La exclusién de la
dominancia en el modelo con afio-estacién aleatorio (modelo 6) posiciona a la
tendencia genética en un punto intermedio entre los modelos 2 y 4 (Grafico
IV.2.3.3). Finalmente, la tendencia genética para el modelo 8, es la menor de
todas y si bien sigue siendo superior a la fenotipica, podria ser el modelo mas
adecuado para establecer tendencias genéticas en esta linea y caracter
(Gréfica 1V.2.3.4)
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Gréfica 1V.2.3.1: Evolucién de las medias generacionales para el caracter
ndmero de destetados de la linea H. Modelo 2: afio-estacion fijo, sin
dominancia en estructura aleatoria y con consanguinidad.

Fen: tendencia fenotipica, Aditivo: tendencia del valor genético aditivo, AE: tendencia del efecto
afio-estacion (AE), Perm: tendencia de los efectos permanentes, Lineal (Aditivo): recta de
ajuste para la tendencia genética aditiva.
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Gréfica IV.2.3.2: Evolucion de medias generacionales en el caracter nimero
de destetados de la linea H. Modelo 4: afo-estacion fijo, con dominancia en

estructura aleatoria y con consanguinidad.

Fen: tendencia fenotipica, Aditivo: tendencia del valor genético aditivo, AE: tendencia del efecto
afo-estacion (AE), Perm: tendencia de los efectos permanentes, Lineal (Aditivo): recta de
ajuste para la tendencia genética aditiva.
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Gréfica IV.2.3.3: Evolucion de medias generacionales en el caracter nimero
de destetados de la linea H. Modelo 6: afio-estacion aleatorio, sin dominancia

en estructura aleatoria y con consanguinidad.

Fen: tendencia fenotipica, Aditivo: tendencia del valor genético aditivo, AE: tendencia del efecto
afio-estacion (AE), Perm: tendencia de los efectos permanentes, Lineal (Aditivo): recta de
ajuste para la tendencia genética aditiva.
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Gréfica 1vV.2.3.4: Evolucion de medias generacionales en el caracter
numero de destetados de la linea H. Modelo 8: afio-estacién aleatorio, con

dominancia en estructura aleatoria y con consanguinidad.

Fen: tendencia fenotipica, Aditivo: tendencia del valor genético aditivo, AE: tendencia del efecto
afio-estacion (AE), Perm: tendencia de los efectos permanentes, Lineal (Aditivo): recta de
ajuste para la tendencia genética aditiva.

En cuanto a la linea A, Garcia y Baselga (2002b) encontraron diferencias en la
estimacion de la respuesta a la seleccion en la linea A para ND al comparar
dos metodologias: poblacion control (0.085 gazapos por generacion) y modelos
mixtos con efectos aleatorios aditivos y permanentes (0.175 gazapos por
generacion). Los resultados obtenidos con la poblacion control fueron
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coherentes con la tendencia fenotipica del caracter, sin embargo el empleo de
modelos mixtos sobreestimd la respuesta. La Grafica 1V.2.3.5 presenta las
tendencias para el modelo 2 y evidencia resultados similares a los obtenidos
por dichos autores. Es decir, para una tendencia fenotipica de 0.09 gazapos
por generacion (en concordancia con la obtenida mediante una poblacion
control), la tendencia genética aditiva es de 0.15 gazapos por generacion, lo
que pone de manifiesto nuevamente la sobre estimacion. La inclusiéon del afio-
estacibn como efecto aleatorio (modelo 6, Grafica 1V.2.3.6), mejord
sustancialmente esta situacion, el modelo 8, que contempla el efecto de la
dominancia en estructura aleatoria present6 resultados muy similares pero no
se muestran. Se observa que la tendencia genética acompafia con mas
paralelismo a la tendencia fenotipica de los que lo hace el modelo 2 y predice
una tendencia de 0.10 gazapos por generacion.

10 y = 0,0881x + 5,2282

R?=0,8666

8

y=0,149x - 0,2719
R2=0,9959

Valores medios

0 3 6 9 12 15 18 21 24 27 30 33 36

Generacion
— e Aditivo AE
Perm eeeeeees Lineal (Fen) = = =lineal (Aditivo)

Gréfica 1V.2.3.5: Evolucién de las medias generacionales para el caracter
ndmero de destetados de la linea A. Modelo 2: afio-estacion fijo, sin

dominancia en estructura aleatoria (DR), con consanguinidad.

Fen: tendencia fenotipica, Aditivo: tendencia del valor genético aditivo, AE: tendencia del efecto
afio-estacion fijo, Perm: tendencia de los efectos permanentes, Lineal (Fen): recta de ajuste
para la tendencia fenotipica Lineal (Aditivo): recta de ajuste para la tendencia genética aditiva.

Las estimaciones de la respuesta directa por tamafio de camada son variadas
en la literatura, aunque suelen estar entre 0.05 y 0.13 gazapos por camada y
por generacién, para nacidos vivos o numero de destetados (Ragab, 2009).
Estany y col. (1989), estimaron para la linea A una tendencia genética de 0.05
gazapos destetados por generacién, en las primeras etapas de seleccion de
esta linea, resultado inferior al aqui reportado segun el modelo 6. En la misma
linea Garcia y Baselga (2002b), como ya se mencion0 estimaron una respuesta
a la seleccién directa por tamafio de camada de 0.085 gazapos destetados por
generacion cuando se estimo por diferencias con un grupo control y de 0.175
cuando se estimé por modelos mixtos. La estimacién mediante modelos mixtos,
empleando el modelo 6, disminuyo la sobreestimacion encontrada por dichos
autores, conciliando los resultados con los obtenidos mediante una poblacion
control.
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Gréfica 1V.2.3.6: Evolucion de las medias generacionales para el caracter
namero de destetados de la linea A. Modelo 6: afo-estacién aleatorio, sin

dominancia en estructura aleatoria, con consanguinidad.

Fen: tendencia fenotipica, Aditivo: tendencia del valor genético aditivo, ae: tendencia del efecto
afio-estacién, Perm: tendencia de los efectos permanentes, Lineal (Aditivo): recta de ajuste
para la tendencia genética aditiva

Bolet y Saleil, (2002a y 2002b) informaron que las respuestas estimadas
(gazapos por camada y generacion) para ND en las lineas francesas INRA1077
e INRA2066 fueron de 0.08 y 0.07; estas estimas son ligeramente inferiores a
las aqui obtenidas en la linea A. Una estima de 0.039 gazapos por generacion
en ND en la raza Botucatu, similar al obtenido en este trabajo para la linea H
(modelo 8), fue reportada por Moura y col. (2001).

IV.3. Andlisis genético de ND, en las lineas A, V y H, con modelos sin
dominancia, dominancia en estructura aleatoria y dominancia completa.

En los apartados siguientes se presentan los resultados de las estimaciones
para ND en las lineas A, V y H en el modelo completo, que considera la
dominancia tanto en estructura aleatoria, como de consanguinidad total.
Adicionalmente, en estas lineas se produjeron las estimaciones para los
modelos que no incluyeron a la dominancia en estructura de consanguinidad
total (modelos 6 y 8), a los efectos de estimar varianzas poblacionales y
pardmetros genéticos en las Ultimas generaciones. Cabe sefialar que a
diferencia de los modelos analizados en IV.2 que se analizaron por REML, aqui
las estimaciones se obtuvieron mediante inferencia bayesiana por muestreo de
Gibbs (tanto para modelos de dominancia completa como para los modelos
simplificados 6 y 8). El programa utilizado fue gibbs2f90 (Misztal y col., 2002).
Como se sefalo en la Tabla 111.2.2, en las lineas Ay V, se utilizaron las ultimas
bases disponibles, que incluyeron algunas generaciones adicionales.
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La linea LP no fue considerada debido a que los resultados no parecieron
confiables, probablemente debido al menor nimero de generaciones de esta
linea, con niveles de consanguinidad insuficientes para estimar las
componentes de varianza-covarianza dominantes asociadas a la estructura de
consanguinidad total. En este apartado se utiliza la siguiente notacion:

Notacion Significado
a2, Varianza del efecto afo-estacion
e Varianza aditiva en la poblacion base (estructura aleatoria)
Oap] Covarianza aditivo-dominante en estructura de consanguinidad total
ok, Varianza dominante en estructura de consanguinidad total
ohr Varianza dominante en estructura aleatoria
o5 Varianza del efecto permanente
a? Varianza del error
h? Varianza aditiva respecto a la varianza total
H? Varianza genética respecto a la varianza total
Var,, Varianza aditiva poblacional
Vbr, Varianza dominante poblacional en estructura aleatoria
Vpr, Varianza dominante poblacional en estructura de consanguinidad total
COV,ip; Covarianz_a_aditivo —dominante poblacional en estructura de
P consanguinidad total
ch Varianza genética total en la poblacion
Tap, Correlacion aditivo —dominante poblacional
b Depresion consanguinea
DIC Deviance information criterion
NEP Numero efectivo de pardmetros
NME Numero de muestras efectivas

El DIC (Spiegelhalter y col., 2002) es un criterio bayesiano de comparacion de
modelos que auna bondad de ajuste y penalizacion por complejidad del modelo
(NEP). EI NME (Geyer, 1992) mide la calidad del muestreo de Gibbs efectuado.

IV.3.1. Estimacién de componentes de varianzas y parametros genéticos

Las Tablas IV.3.1.1 a IV.3.1.3 presentan las estimaciones de parametros para
las lineas A, V y H en el caracter ND, para un modelo igual al 6 de la seccion
IV.2, que también denominaremos modelo 6 en esta seccion. En la linea H las
o4z Y 04, son menores y la g; mayor. Las heredabilidades para A, V y H
resultaron de 0.06, 0.06 y 0.04 respectivamente. La depresién resulté mas
importante en las lineas V y H, tal como se mostré en la Tabla 1V.2.2.2. En la
comparaciéon con las estimaciones obtenidas mediante REML (Méxima
verosimilitud restringida) en la seccion V.2, se aprecia que son las mismas en
la linea H, mientras que en Ay V las estimaciones mediante muestreo de Gibbs
de o2, resultaron mayores, aunque no afectaron de manera sensible a la
estimacion de la heredabilidad (Tabla 1V.2.1.14). Cabe sefialar que en estas
dos lineas se emplearon mas generaciones para efectuar los calculos, por lo
que las diferencias no se deben imputar solamente a las metodologias de
estimacion, sino también a las diferencias en los archivos de datos.
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Tabla 1V.3.1.1: Estimacién de parametros en la linea A. Modelo 6: afo-
estacion aleatorio, sin dominancia en estructura aleatoria, con consanguinidad.

) _ Desvio Intervalo
Parametro Media . HPD del NME
estandar
95%
o2, 0.43 0.07 0.30,0.57 3,866
02R 0.53 0.09 0.37,0.69 222
ag 0.76 0.08 0.62,0.92 564
o? 7.00 0.09 6.83,7.16 6,938
b -2.87 2.35 - -
DIC 90,153.51 - - -
NEP 1861.99 - - -

2

a2,: varianza del efecto afio-estacion, oZ;: varianza aditiva, ¢2: varianza de los efectos

permanentes, ¢2: varianza del error, b: depresién consanguinea, DIC: deviance information
criterion, NME: namero de muestras efectivas, NEP: niumero efectivo de parametros, HPD:
region del 95% con las maximas densidades de probabilidad.

Tabla IV.3.1.2: Estimacién de parametros en la linea V. Modelo 6: afio-
estacion aleatorio, sin dominancia en estructura aleatoria, con consanguinidad.

] _ Desvio Intervalo
Parametro Media P HPD del NME
estandar
95%
a’, 0.56 0.09 0.40-0.74 3,410
02R 0.58 0.09 0.41-0.75 174
ag 0.93 0.08 0.78-1.09 362
ol 7.64 0.08 7.48-7.80 7,150
b -8.13 2.26 - -
DIC 115,726.76 - - -
NEP 2,254.75 - - -

of.: varianza del efecto afio-estacion, of;: varianza aditiva, o;: varianza de los efectos

permanentes, ¢2: varianza del error, b: depresion consanguinea, DIC: deviance information
criterion, NME: nimero de muestras efectivas, NEP: numero efectivo de parametros, HPD:
region del 95% con las maximas densidades de probabilidad.

Tabla 1V.3.1.3: Estimacion de parametros en la linea H. Modelo 6: afio-
estacion aleatorio, sin dominancia en estructura aleatoria, con consanguinidad.

) _ Desvio Intervalo
Parametro Media : HPD del NME
estandar
95%
o2, 0.31 0.09 0.16-0.49 5,734
02x 0.40 0.14 0.15-0.68 193
ag 1.10 0.15 0.81-1.40 288
o2 8.43 0.15 8.14-8.73 7,531
b -5.98 2.40 - -
DIC 43,422.45 - - -
NEP 835.52 - - -

og.: varianza del efecto afio-estacion, of;: varianza aditiva, o;: varianza de los efectos

permanentes, ¢2: varianza del error, b: depresion consanguinea, DIC: deviance information
criterion, NME: nimero de muestras efectivas, NEP: nimero efectivo de parametros, HPD:
region del 95% con las maximas densidades de probabilidad.
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En las Tablas 1V.3.1.4 a IV.3.1.6 se presentan las estimaciones para el modelo
con afio-estacion aleatorio, dominancia en estructura aleatoria y con
consanguinidad, igual al modelo 8 del apartado 1V.2. La varianza dominante en
estructura aleatoria fue mas importante en la linea H (0.71) y similar en las Ay
V (0.20 y 0.23). De la tabla se desprenden valores de heredabilidad para ND de
0.05, 0.05 y 0.02 para las lineas A, V y H respectivamente. Las depresiones
consanguineas resultaron mas relevantes en las lineas V y H, de igual manera
que en los modelos sin ¢35 . La inclusion de dr produjo una disminucién en las
estimas de ¢, especialmente en la linea H. Al comparar con las estimaciones
de la seccion IV.2, en la linea H las estimaciones fueron concordantes,
mientras que en las lineas A y V, con mas generaciones se observo estimas
mayores para las varianzas afo-estacion y dominante en estructura aleatoria.
Las heredabilidades fueron similares en ambos casos.

Tabla 1V.3.1.4: Estimacion de parametros en la linea A. Modelo 8: afio-
estacion aleatorio, con dominancia en estructura aleatoria, con consanguinidad.

) . Desvio Intervalo
Parametro Media 3 HPD del NME
estandar
95%
o2, 0.43 0.07 0.30-0.57 4,091
02R 0.45 0.14 0.13-0.69 18
O5R 0.20 0.20 0.00-0.63 14
ag 0.67 0.12 0.45-0.91 50
ol 7.00 0.09 6.83-7.16 5,604
b -2.17 2.87 - -
DIC 90,158.42 - - -
NEP 1,869.65 - - -

o2, varianza del efecto afio-estacion, ¢?,: varianza aditiva, ¢2,: Varianza dominante en
estructura aleatoria, o;: varianza de los efectos permanentes, oZ: varianza del error, b:
depresion consanguinea, DIC: deviance information criterion, NME: ndmero de muestras
efectivas, NEP: numero efectivo de parametros, HPD: regién del 95% con las maximas
densidades de probabilidad.

Tabla IV.3.1.5: Estimacion de pardmetros en la linea V. Modelo 8: afio-
estacion aleatorio, con dominancia en estructura aleatoria, con consanguinidad.

. : Desvio Intervalo HPD
Parametro Media estandar del 95% NME
a2, 0.57 0.09 0.40-0.75 3,147
02n 0.52 0.09 0.34-0.70 110
05R 0.23 0.18 0.00-0.57 22
aﬁ 0.80 0.14 0.54-1.05 49
aez 7.64 0.08 7.47-7.79 7,544
b -7.84 2.04 - -
DIC 115,732.11 - - -
NEP 2,257.87 - - -

o2,. varianza del efecto afio-estacidn, c?: varianza aditiva, ¢2;: Varianza dominante en
estructura aleatoria, o;: varianza de los efectos permanentes, oZ: varianza del error, b:
depresion consanguinea, DIC: deviance information criterion, NME: nimero de muestras
efectivas, NEP: numero efectivo de parametros, HPD: region del 95% con las maximas
densidades de probabilidad.
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Tabla 1V.3.1.6: Estimacién de parametros en la linea H. Modelo 8: afio-
estacion aleatorio, con dominancia en estructura aleatoria, con consanguinidad.

) _ Desvio Intervalo
Parametro Media . HPD del NME
estandar
95%
o2, 0.30 0.09 0.16-0.47 8,125
02R 0.18 0.14 0.00-0.45 31
o3R 0.71 0.37 0.00-1.28 37
a,? 0.66 0.27 0.19-1.17 66
o2 8.43 0.15 8.13-8.70 6,894
b -5.06 2.44 - -
DIC 43,422.22 - - -
NEP 839.69 - - -

a2,: varianza del efecto afo-estacion, g% varianza aditiva, g3z: Varianza dominante en
estructura aleatoria, o;: varianza de los efectos permanentes, oZ: varianza del error, b:
depresion consanguinea, DIC: deviance information criterion, NME: ndmero de muestras
efectivas, NEP: numero efectivo de parametros, HPD: region del 95% con las maximas
densidades de probabilidad.

A continuacion se presentan las Tablas 1V.3.1.7 a 1V.3.1.9, que muestran las
estimaciones del modelo completo. Este modelo no tiene correlato con ninguno
de los presentados en el apartado V.2, ya que incluye, ademas del efecto del
afo-estacion aleatorio y de la dominancia en estructura aleatoria, el efecto de
la dominancia en estructura de consanguinidad completa y la covarianza entre
los valores aditivos y dominantes en la poblacibn completamente
consanguinea.

Las estimas de a3z y o3, fueron de 0.09 y 2.15 en la linea A, 0.13y 1.99 en la
Vyde 0.3y4.99enlaH. Las estimas de o2, siguen un orden descendente
entre las lineas V, A y H, oscilando entre 0.56 y 0.30. La covarianza entre los
efectos aditivos y dominantes en la poblacién completamente consanguinea
fue de -0.65, -0.69 y -0.06 para las lineas A, V y H. Las estimas de la o fueron
similares con valores de 0.60 en la linea Ay de 0.77 en las lineas V y H (Tablas
IvV.3.1.7 aVv.3.1.9).

Al comparar los tres modelos, podemos decir que la o2, se mantuvo constante
en los tres modelos en cada una de las lineas; la ¢2; disminuy6 con el modelo
8 en todas las lineas, especialmente en la linea H en donde también disminuyo
con el modelo completo; la o tendié a decrecer en la direccién modelo 6, 8 y
completo; la 62 se mantuvo siempre constante en cada linea. Se observo que
al pasar al modelo completo, la g3 disminuy6. La depresion consanguinea se
mantuvo relativamente estable en todas las lineas y modelos (Tablas IV.3.1.1 a
IV3.1.6).

El nimero efectivo de muestras de las cadenas de los componentes de
varianza del modelo 6 presentd valores relativamente altos en todas las lineas,
pero por el contrario en las cadenas referidas al modelo 8, se observé una
importante reduccién de este niumero. Esto da idea de la baja eficiencia del
algoritmo de muestreo de Gibbs para los modelos de dominancia, aunque en
cualquier caso, debido a la larga longitud de las cadenas los numeros
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finalmente obtenidos permiten una buena caracterizacion de las distribuciones
marginales posteriores.

Los resultados relativos al modelo completo en relacion al tamafio efectivo de
las cadenas no son comparables a los obtenidos con los modelos 6 y 8, pues
en todas las lineas se consideraron varias cadenas en paralelo, pero en
cualquier caso siguieron mostrando tamafnos efectivos relativamente bajos,
aunque considerados como suficientes para caracterizar las marginales
posteriores.

Comparando los valores DIC de los distintos modelos en cada linea (Tablas
IV.3.1.1 a IV3.1.9), vemos que en las lineas A y H el valor mas bajo (mejor
modelo) correspondié al modelo completo, y en la linea V al modelo sin
dominancia (modelo 6). Entonces, el modelo completo resultd, sobre la base
del criterio DIC, el mejor modelo para las lineas A y H, mientras que el modelo
aditivo lo fue para la linea V.

Tabla 1V.3.1.7: Estimacién de parametros en la linea A. Modelo completo:
afo-estacion aleatorio, con dominancia completa y consanguinidad.

) . Desvio Intervalo NME
Parametro Media estandar HPD del
95%

a’, 0.42 0.07 0.30-0.57 4,788
02x 0.50 0.11 0.25-0.82 112
OapI -0.65 0.33 -1.36 - 0.03 48
ah; 2.15 0.92 0.59-4.31 48
oBR 0.09 0.09 0.00- 0.29 42
ag 0.60 0.12 0.01-0.66 73
o2 7.00 0.08 6.83-7.16 4,891

b -3.34 2.24 - -
DIC 90,147.11 1.55 - -
NEP 1859.48 2.89 - -

o2, varianza del efecto afio-estacion, ¢2;: varianza aditiva, a,p,: covarianza aditivo dominante
en consanguinidad completa, ¢3;: Varianza dominante en estructura de consanguinidad
completa, oj;: varianza dominante en estructura aleatoria, o¢}: varianza de los efectos
permanentes, ¢2: varianza del error, b: depresion consanguinea, DIC: deviance information
criterion, NME: ndmero de muestras efectivas (suma de los NME de las 3 cadenas), NEP:
namero efectivo de parametros, HPD: regién del 95% con las méaximas densidades de
probabilidad.
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Tabla 1V.3.1.8: Estimacidén de parametros en la linea V. Modelo completo:
afo-estacion aleatorio, con dominancia completa y consanguinidad.

) _ Desvio Intervalo
Parametro Media P HPD del NME
estandar
95%
a2, 0.56 0.09 0.39-0.73 2,827
02x 0.57 0.10 0.38-0.78 105
Oapi -0.69 0.49 -1.41-0.01 54
o5, 1.99 0.99 0.19 - 3.49 33
o3R 0.13 0.11 0.00-0.35 26
05 0.77 0.11 0.55-0.98 79
o 7.64 0.08 7.48 -7.79 2,430
b -8.31 3.05 - -
DIC 115,72631.31 - - -
NEP 2,259.90 - - -

o2.: varianza del efecto afio-estacion, o4y: varianza aditiva, o,p,: covarianza aditivo dominante
en consanguinidad completa, o3;: Varianza dominante en estructura de consanguinidad
completa, o3i: varianza dominante en estructura aleatoria, o;: varianza de los efectos
permanentes, o2: varianza del error, b: depresidon consanguinea, DIC: deviance information
criterion, NME: nimero de muestras efectivas (suma de los NME de las 2 cadenas), NEP:
namero efectivo de parametros, HPD: region del 95% con las maximas densidades de
probabilidad.

Tabla 1V.3.1.9: Estimacién de parametros en la linea H. Modelo completo:
afo-estacion aleatorio, con dominancia completa y consanguinidad.

) _ Desvio Intervalo NME
Parametro Media estandar HPD del
95%
a2, 0.30 0.08 0.16 — 0.47 5,190
02x 0.18 0.13 0.00 - 0.37 72
Oapi -0.06 0.63 -1.36-1.02 55
o5, 4.99 1.52 2.04 -7.97 120
o5R 0.30 0.24 0.00-0.76 110
ag 0.77 0.18 0.41-1.11 148
o2 8.41 0.15 8.12-8.70 5,400
b -5.77 2.64 -
DIC 43,410.16 0.71 -
NEP 838.95 0.81 -

o2, varianza del efecto afio-estacion, ¢%;: varianza aditiva, a,p,: covarianza aditivo dominante
en consanguinidad completa, ¢3;: Varianza dominante en estructura de consanguinidad
completa, gj;: varianza dominante en estructura aleatoria, ¢7: varianza de los efectos
permanentes, ¢2: varianza del error, b: depresion consanguinea, DIC: deviance information
criterion, NME: namero de muestras efectivas (suma de los NME de las 3 cadenas), NEP:
namero efectivo de pardmetros, HPD: regién del 95% con las méximas densidades de
probabilidad.

Existen pocas evidencias bibliograficas de la estimacidon de componentes de
varianzas que consideren la situacién de la presencia de dominancia con
consanguinidad, en poblaciones reales de conejos. La necesidad de estimar
mas componentes de varianza, hace que los procesos de estimacion sean mas
complejos y que el tiempo de cOmputo necesario para una adecuada

80



consideracion de la dominancia en presencia de consanguinidad sea enorme
(Méki Tanila, 2007). Esto explica basicamente la escasa existencia de
estimaciones.

Chevalet (1976) y Chevalet y Gillois (1977) estudiaron los componentes de la
varianza fenotipica, en una linea endocriada neozelandesa blanca, para los
caracteres peso al destete (28 dias), peso al sacrificio (77 dias) y ganancia
media diaria entre los 28 y 77 dias. Los datos procedian de un esquema de
apareamientos jerarquico que incluia 11 machos, 50 hembras, 195 camadas y
1387 gazapos destetados. La inclusion de la dominancia en el modelo
disminuy6 las estimas de la heredabilidad. Para el peso al desdete estimaron
un valor de d? de 0.40, valor que alternativamente podia ser explicado por un
efecto de camada comun. Para los otros dos caracteres el valor de d? estimado
fue de 0.12 en ambos. En este trabajo la parte de la varianza fenotipica
estimada para el error en el caracter peso al deste fue inferior a 0.1, valor
anormamlmente bajo. Los autores sefialan la necesidad de contar con otro
esquema de apareamientos, que permita confirmar la existencia de la varianza
dominante que, recordamos, aqui pudo estar encubierta por efectos de camada
y que posibilite ademas estimar o3, Y o.p;-

Hoeschele y Vollema (1993), realizaron estimaciones de las componentes
aditivas y dominantes en presencia de consanguinidad en la raza Holstein. Los
resultados para produccion de grasa y de leche, indicaron que las estimas de
g5, resultaron mayores que las de g3z y que la a,p,; fue negativa.

En un experimento con la especie Nemophila menziessi, donde se evaluaron
caracteres morfologicos (altura y nimero de nodos) y reproductivos (dias hasta
la floracion, ancho y largo de pétalos), las estimas de ¢3; fueron significativas y
superiores a la o2 en los caracteres reproductivos. En general la o,p, tendié a
ser negativa aunque no significativa (Shaw y col., 1998).

Shaw y Woolliams (1999) analizaron el peso a las 24 y 28 semanas y la
relacion foliculos secundarios/foliculos primarios (Ns/Np) en ovejas con
elevados niveles de consanguinidad, procedentes de un experimento que
incluyé tres razas puras y sus cruzas. Se conformaron 6 grupos de
apareamientos, tres entre las razas puras y tres correspondientes a las cruzas
(que incluyeron los apareamientos reciprocos). Los analisis se analizaron por
grupos separados y ademas agrupando los registros de los apareamientos
entre lineas puras por un lado y en los correspondientes a las cruzas por otro
(grupos combinados). Los resultados para Ns/Np en los grupos por separado
(donde se considerd, por problemas de estimacion, s6lo un modelo aditivo
dominante en estructura aleatoria), evidenciaron la presencia significativa de
o5z €n una raza pura y en dos grupos de cruzas. Para los grupos combinados,
también se emple6 un modelo que incluyd las componentes de varianza
asociadas a la dominancia en consanguinidad. Sélo en los grupos combinados
de cruzas se obtuvieron estimas de o3 significativas. Las estimas para o3; Y
o4p; resultaron cero o bien no pudieron obtenerse (por razones de tamafo y
estructura de la genealogia). En cuanto a los caracteres relacionados al peso,
los resultados para los grupos por separado indicaron estimas significativas de
o5z en solo dos de las cruzas para el peso a las 24 semanas. En el andlisis
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combinado, se obtuvieron estimas significativas de g3 en las cruzas (peso a
las 24 y 28 semanas) y de ag,p; en las puras. Los autores concluyeron que fue
dificultoso estimar las componentes de varianza asociadas a la dominancia en
consanguinidad y que las estimas, cuando pudieron ser obtenidas, fueron de
baja magnitud.

Abney y col. (2000) compararon distintos modelos en el estudio de caracter
HDL en una poblaciéon humana de Huteritas (Hutterites) de Estados Unidos,
grupo religioso anabaptista que tiende a reproducirse entre ellos. La estimacion
de la covarianza aditivo-dominante en la poblacién consanguinea y la suma de
los cuadrados de la depresion consanguinea resultaron en valores cercanos a
cero. La estimacion de la varianza aditiva y de la heredabilidad, se vio poco
afectada por la inclusion de la consanguinidad y otros efectos genéticos
adicionales al aditivo. En los modelos que incluyeron las componentes
dominantes en estructura aleatoria y en consanguinidad completa (incluyendo o
no el efecto de la consanguinidad sobre la media), las estimas de o3, fueron
superiores a las de o3z, aunque no resultaron significativas. Los autores
realizaron un estudio de simulacién, donde se observé que cuando los datos
fueron producidos por un modelo que incluyé todas las componentes de
varianzas asociadas a la dominancia en consanguinidad y fueron analizados
por un modelo que no las considero, la varianza aditiva se vio sobreestimada.
Ademas mediante simulacion demostraron la necesidad de incrementar el
tamafio muestral y la consanguinidad media para obtener mejores estimas de
las componentes de varianza dominante en consanguinidad.

Kelly y Arathi (2003), realizaron un experimento con poblaciones de plantas de
Mimalus guttatus. En el estudio se emplearon 300 lineas consanguineas y sus
cruzas sobre las cuales se estudiaron los componentes de varianza asociados
a caracteres reproductivos. Lo autores encontraron estimas significantes para
a3, en el largo del pistilo, en la separacion de la antera con el estigma, en el
ancho de la corola (raiz cuadrada del ancho) y en el largo de la flor. En el caso
del ancho de corola la estima resultd6 mayor a la de 6%, y en el resto de los
caracteres de magnitudes semejantes. La estimaciones de a,,, fueron en
general cercanas a cero y solo resulto significativa para el ancho de la corola (-
0.09 mm).

Wolak y Keller (2014) realizaron una recopilacion de estimaciones, tanto en
plantas como animales. Los autores informan, que si bien la estimacion de la
o3, fueron muy variadas entre estudios y caracteres, en general fueron
superiores a las estimas de la g3; y ocasionalmente mas grande que la 2.
También encontraron que las estimas de g,p; fueron en general cercanas a
cero y no significativas, aunque cuando lo fueron, resultaron negativas. En
nuestro trabajo, las estimaciones de ag,p; resultaron ligeramente negativas y las
correspondientes a o3, fueron mayores a las estimas de las varianzas aditivas
y dominantes en estructura aleatoria. Este componente (o3;) se refiere a la
varianza de una poblacion tedrica completamente consanguinea. En el
siguiente apartado se aborda la estimacion de todos los compontentes de
varianzas en casos de poblaciones reales, caracterizadas por un determinado
nivel medio de consanguinidad.
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IV.3.2. Estimacion de la varianza genética poblacional y de su
composicion

El objetivo de este apartado fue estimar las componentes de varianza en los
momentos mas actuales de las lineas A, V y H. Para ello se consideraron las
generaciones 40 a 43 de la linea A, 37 a39 delaVy 1l a 14 de la H, que
constituyen lo que consideraremos en adelante como poblaciones de las lineas
A, V y H, respectivamente, para las que vamos a estimar la varianza genética
total y la de sus componentes. Tal como se expreso en el apartado VIII.3 de
apeéndices, para el célculo de las estimas de las varianzas poblacionales, es
necesario el siguiente célculo en cada elemento aleatorio h del modelo:

V,=E (Sﬁp) = diag(K) — K,
donde K es la matriz de varianzas-covarianzas estimada asociada al efecto

aleatorio h. Por lo tanto es necesario disponer de la media de la diagonal de K
y de la media de K.

Por ejemplo, p podria indicar a la poblacion A (linea A, generaciones 40 a 43),
h los valores genéticos aditivos y K la matriz de covarianzas aditivas de los
individuos pertenecientes a las generaciones 40 a 43 (es decir, Agen40_43ajR).

Las estimaciones de los estadisticos asociados a los efectos genéticos del
modelo completo en cada linea, se presentan en la Tabla IV.3.2.1.

Por definicién, las diagonales de € y D, son iguales a la consanguinidad y de
ahi que los valores sean idénticos. En poblaciones grandes, como la
consanguinidad es la mitad del parentesco aditivo de sus padres, se espera
que diagA ~ 1+ A/2, lo cual es aproximadamente cierto en estos datos.

La estima de la varianza genética total en una poblacion concreta, viene dada
por la expresion (apartado VII.3):

Vs, = (diagA — A)63, + (diagDy — Dg)63 + (diagD, — D,)63,
+ 2(diagC — €)6yp;.
La estima de la varianza aditiva en una poblacion seria
Vir, = (diagA — A)67y
y asi sucesivamente.
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Tabla IV.3.2.1: Estadisticos necesarios para la estima de las varianzas en
las poblaciones A, Vy H.

. Poblacion A Poblacion V Poblacion H

Estadisticos / , , :
Poblacion (generaciones (generaciones (generaciones

40-43) 37-39) 11-14)
A 0.667 0.592 0.266
diagA 1.317 1.278 1.114
D, 0.075 0.054 0.005
diagD; 0.317 0.278 0.114
Dy 0.100 0.088 0.029
diagDpg 0.680 0.722 0.886
4 0.075 0.054 0.010
diagC 0.317 0.278 0.114

A: media de los elementos de la matriz de relaciones aditivas, diag A: media de la diagonal de
A, D;: media de los elementos de la matriz de relaciones dominantes en estructura de
consanguinidad total, diagD, : media de la diagonal de D,, Dg: media de los elementos de la
matriz de relaciones dominantes en estructura aleatoria, diagDy : media de la diagonal de Dp,
C: media de los elementos de la matriz de relaciones aditiva-dominante en estructura de
consanguinidad total, diagC : media de la diagonal de la matriz C.

Para el caso de la poblacién A, basandose en las Tablas IV.3.1.7 y IV.3.2.1 la
varianza total sera:

75, =(1.317 - 0.667) x 0.50 + (0.680 - 0.100) x 0.09 + (0.317 - 0.075) x 2.15 + 2
x (0.317-0.075) x (-0.65)= 0.5829

Estos célculos se realizaron para todas las muestras de los distintos modelos lo
gue permitié obtener muestreos de los componentes de varianza poblaciones a
partir de los que se calcularon las medias y desviaciones tipicas de sus
distribuciones marginales posteriores.

Las Tablas IV.3.2.2 a 1V.3.2.4 presentan para los modelos evaluados en el
apartado V.3, las estimaciones en las poblaciones base (generacion 0 de las
lineas A, V y H) y las poblaciones A (linea A, generaciones 40 a 43), V (linea V,
generaciones 37 a 39) y H (linea H, generaciones 11 a 14).
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Tabla 1V.3.2.2: Comparacion de las estimaciones —media posterior
(desviacion tipica posterior) - de parametros en la linea A entre la poblaciones
base (generacion 0) y A (generaciones 40 a 43) en los modelos sin dominancia
en estructura aleatoria (6), con dominancia en estructura aleatoria (8) y
completo.

Modelo 6 Modelo 8 Modelo completo

Parametros Poblacion Poblacién Poblacion Poblacion Poblacién Poblacién
Base A Base A Base A

Var,, 0.53(0.09) 0.34(0.06) 0.45(0.14) 0.29(0.09) 0.50(0.11)  0.32(0.07)
Vbr, - - 0.20(0.20) 0.12(0.11) 0.09(0.09)  0.05(0.05)
Vbr, - - - - 0.00(0.00)  0.52(0.22)
2C0Vypy, - - - - 0.00(0.00)  -0.32(0.16)
Ve, 0.53(0.12) 0.34(0.06) 0.65(0.15) 0.41(0.09) 0.59(0.12)  0.58(0.17)
Tap, - - - - 0.00(0.00)  -0.37(0.15)
h? 0.06(0.01) 0.04(0.01) 0.05(0.02) 0.03(0.01) 0.06(0.01)  0.04(0.01)
H? - - 0.07(0.02) 0.05(0.01) 0.07(0.01)  0.07(0.02)
d? - - 0.02(0.02) 0.01(0.01) 0.01(0.01)  0.07(0.03)

VARp: varianza aditiva poblacional, VDRP: Varianza dominante en estructura aleatoria en la poblacién, VD,p:
Varianza dominante en estructura de consanguinidad total en la poblacion, VDRP: varianza dominante en
estructura  aleatoria en la poblacion, COVAD,p: covarianza aditivo-dominante en estructura de
consanguinidad total en la poblacién, VGp: varianza genética total en la poblacion, Tapy: correlacién entre
los valores genéticos aditivos y dominantes en estructura de consanguinidad total en la poblacién, hZ:
heredabilidad en sentido estricto (varianza aditiva sobre la total) en la poblacion, Hz: heredabilidad en

sentido amplio en la poblacién (varianza genética sobre la total), d2: varianza dominante sobre la total en
la poblacion.

En la linea A, al comparar con las estimaciones de la base, se observd una
disminucién de la varianza genética aditiva en todos los modelos. La varianza
dominante en estructura aleatoria disminuyé en los modelos 8 y completo,
mientras que la varianza genética total disminuyé en los modelos 6 y 8,
manteniéndose en el completo. Las heredabilidades en sentido estricto
disminuyeron en la poblacién de las generaciones recientes (Tabla I1V.3.2.2).

En la linea V (Tabla 1V.3.2.3), la varianza aditiva se redujo a nivel de la
poblacion V en todos los modelos. La varianza dominante en estructura
aleatoria, disminuy6 en los modelos 6 y completo; la varianza genética total
disminuy6 respecto a la poblacién base al igual que la heredabilidad.

En la linea H, en la poblacién correspondiente a las ultimas generaciones, se
observé una disminucion en la h? y en las varianzas aditiva y dominante en
estructura aleatoria. La varianza genética total manifest6 un aumento en el
modelo completo debido a una mayor estima de la varianza dominante en
estructura de consanguinidad completa, menor reduccién de la varianza aditiva
y la muy reducida estima negativa en la covarianza aditivo-dominante en
estructura de consanguinidad total (Tabla 1V.3.2.4).
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Tabla 1V.3.2.3: Comparacion de las estimaciones —media posterior
(desviacion tipica posterior) - de parametros en la linea V entre la poblaciones
base (generacion 0) y V (generaciones 37 a 39) en los modelos sin dominancia
en estructura aleatoria (6), con dominancia en estructura aleatoria (8) y
completo.

Modelo 6 Modelo 8 Modelo completo
Pardmetros Poblacion Poblacion Poblacion Poblacion Poblacién Poblacion
Base V Base V Base V

Var, 0.58(0.09) 0.40(0.06) 0.52(0.09) 0.35(0.06) 0.57(0.10)  0.39(0.07)
VbR, - - 0.23(0.18) 0.14(0.12) 0.13(0.11)  0.08(0.07)
Vbi, - - - - 0.00(0.00)  0.45(0.22)
2C0V4py, - - - - 0.00(0.00)  -0.31(0.22)
Vs, 0.58(0.09) 0.40(0.06) 0.75(0.17) 0.50(0.11) 0.70(0.13)  0.61(0.11)
T4p, - - - - 0.00(0.00)  -0.31(0.19)
h? 0.06(0.01) 0.04(0.01) 0.05(0.01) 0.04(0.01) 0.06(0.01)  0.04(0.01)
H? - - 0.08(0.02) 0.05(0.01) 0.07(0.01)  0.07(0.01)
d? - - 0.02(0.02) 0.02(0.01) 0.01(0.01)  0.06(0.02)

Vary,: varianza aditiva poblacional, Vbry: Varianza dominante en estructura aleatoria en la poblacién, Vi,
Varianza dominante en estructura de consanguinidad total en la poblacién, VDRP: varianza dominante en
estructura  aleatoria en la poblacion, COVAD,p: covarianza aditivo-dominante en estructura de
consanguinidad total en la poblacién, VGp: varianza genética total en la poblacion, Tapy: correlacién entre
los valores genéticos aditivos y dominantes en estructura de consanguinidad total en la poblacién, hZ:
heredabilidad en sentido estricto (varianza aditiva sobre la total) en la poblacién, H3: heredabilidad en
sentido amplio en la poblacién (varianza genética sobre la total), d3: varianza dominante sobre la total en
la poblacion.

La reduccién de la varianza genética bajo seleccion es un fenébmeno conocido.
Bulmer (1971) establecié que en un caracter regulado por infinitos loci, la
seleccion produce cambios temporarios, derivados de la asociacion entre loci,
inducida por el mismo proceso de seleccidn. Esta reduccidn seria mayor si se
considera la presencia de ligamiento entre loci. Sorensen y Kennedy (1984)
mostraron mediante simulacion que, en un modelo aditivo para un caracter
regulado por muchos genes, la varianza aditiva en una poblacioén finita bajo
seleccién se redujo debido al efecto de la consanguinidad y al desequilibrio de
ligamiento. Un resultado similar fue obtenido por van der Werf y de Boer
(1990). En nuestro analisis, al comparar las estimaciones en la base con las de
las poblaciones recientes en el modelo completo, observamos que en la
poblacién A la varianza total se mantiene, compensando la pérdida de varianza
aditiva y dominante en estructura aleatoria con el aumento de la varianza
dominante en la poblacién completamente consanguinea. En la poblacion V, se
observé una disminucion de la varianza total, basicamente debida a una
reduccion de la varianzas aditiva y dominante en estructura aleatoria, y a la
presencia de una estima negativa de la covarianza aditivo-dominante. En la
linea H, pese a la disminucidn en las varianzas aditiva (menor a la de las lineas
A y V) y dominante en estructura aleatoria, se observdé un aumento de la
varianza total impulsada por la estima de la varianza dominante en estructura
de consanguinidad total.
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Tabla 1V.3.2.4: Comparacion de las estimaciones —media posterior
(desviacion tipica posterior) - de parametros en la linea H entre la poblaciones
base (generacion 0) y H (generaciones 11 a 14) en los modelos sin dominancia
en estructura aleatoria (6), con dominancia en estructura aleatoria (8) y
completo.

Modelo 6 Modelo 8 Modelo completo

Parametros Poblacion Poblacion Poblacién Poblacion Poblacion Poblacion
Base H Base H Base H

Var, 0.40(0.14) 0.34(0.12) 0.18(0.14) 0.16(0.12) 0.16(0.12)  0.14(0.10)
VbR, - - 0.71(0.37) 0.61(0.32) 0.30(0.24)  0.25(0.21)
Vor, - - - - 0.00(0.00)  0.54(0.17)
2C0Vypy, - - - - 0.00(0.00)  -0.01(0.13)
Ve, 0.40(0.14) 0.34(0.12) 0.89(0.30) 0.76(0.26) 0.46(0.25)  0.92(0.17)
Tap, - - - - 0.00(0.00)  0.00(0.20)
h? 0.04(0.01) 0.03(0.01) 0.02(0.01) 0.02(0.01) 0.02(0.01)  0.01(0.01)
H? - - 0.09(0.03) 0.08(0.03) 0.05(0.02)  0.09(0.02)
d? - - 0.06(0.03) 0.06(0.03) 0.03(0.02)  0.08(0.02)

VARp: varianza aditiva poblacional, VDRP: Varianza dominante en estructura aleatoria en la poblacién, VD,p:
Varianza dominante en estructura de consanguinidad total en la poblacion, Vbry,: varianza dominante en
estructura  aleatoria en la poblacion, COVAD,p: covarianza aditivo-dominante en estructura de
consanguinidad total en la poblacion, Ve, varianza genética total en la poblacién, Tap correlacion entre

los valores genéticos aditivos y dominantes en estructura de consanguinidad total en la poblacién, hZ:
heredabilidad en sentido estricto (varianza aditiva sobre la total) en la poblacién, H3: heredabilidad en
sentido amplio en la poblacién (varianza genética sobre la total), d2: varianza dominante sobre la total en
la poblacion.

V. DISCUSION GENERAL

En las evaluaciones genéticas y planes de mejora los efectos de la dominancia
y la depresion consanguinea tienden a ignorarse o a simplificarse, en parte por
falta de alternativas metodoldgicas y computacionales, en parte por falta de
informacion, y en parte debido a que para numerosas especies el problema se
plantea de manera mucho menos intensa debido a la coexistencia en las
poblaciones seleccionadas de animales con niveles muy diferentes de
consanguinidad (caso de rumiantes). Sin embargo, en lineas cerradas de talla
pequefia, como las de conejo, el problema se plantea fuertemente debido al
incremento continuo de la consanguinidad a partir de las poblaciones iniciales
fundadoras.

En esta tesis, se han explorado varios aspectos relacionados a la
consideracion de la consanguinidad y la dominancia. Se ha mostrado que la
magnitud de la varianza de dominancia para caracteres de tamafio de camada
puede resultar sustancial y que en una poblacion consanguinea es factible
identificar una correlacion negativa entre los valores aditivos y los valores
dominantes. Potencialmente, esta correlacion negativa puede conducir a
errores en la seleccion de los individuos. Asimismo, se muestra una
disminucién de la varianza genética aditiva.
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En cuanto a la inclusién de la depresion consanguinea como funcién de la
consanguinidad en el modelo de valoracion, se ha verificado que en las
poblaciones de conejos analizadas existe una colinealidad entre los efectos
afio-estacion y los niveles de consanguinidad, que, en el cuadro de un proceso
de mejora con ganancias genéticas continuas, induce a una confusion entre las
estimas de la ganancia genética, el efecto afio-estacion, y la depresion
consanguinea. La introduccion de la consanguinidad como covariable para
considerar la depresion consanguinea, unido a la consideracion del efecto afio-
estacion como aleatorio en lugar de fijo, permite aliviar esta colinealidad
resultando en estimas mas razonables de la depresion consanguinea, del
efecto afio-estacion, y del progreso genético, siendo la estima de este ultimo
coherente con los resultados de una poblacion testigo.

En suma, en estas poblaciones cerradas de conejos sometidas a seleccion, se
observa que una consideracién correcta de la dominancia y la depresion
consanguinea resultan en una mejor comprension del proceso de seleccién vy,
potencialmente, puede evitar errores en la seleccion. Metodoldgicamente, las
lineas de conejos analizadas permiten analizar problemas que en otras
especies (rumiantes, cerdos) son dificiles de abordar debido a su complejidad o
tamanfo, y los resultados de este estudio contribuyen al conocimiento general
sobre la genética cuantitativa y los métodos de valoracion genética del tamafio
de camada en conejos.
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VI. CONCLUSIONES
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Si bien los caracteres analizados son de moderada a baja heredabilidad,
la seleccion por tamafio de camada al destete en programas de seleccion
a largo plazo ha sido efectiva, visualizado claramente en las lineas mas
antiguas, Ay V.

Cuando el afio-estacion es considerado como efecto fijo, la inclusiéon o no
de la consanguinidad en los modelos, no modifico las estimas de los
parametros. Ello se debe a que en nuestros datos existe una asociacion
fuerte entre los niveles del factor afio-estacion y el coeficiente de
consanguinidad, evidenciado por altos valores en todas las lineas del
coeficiente de correlacion intraclase de la consanguinidad respecto al afio
estacion.

Igualmente, cuando el afio-estacion se considera como factor fijo, las
estimas de la depresién consanguinea carecian de sentido. La razon de
ellos era la asociacion mencionada en el punto anterior.

Cuando el afio estacidn se considera como aleatorio, las depresiones
consanguineas son negativas, indicando que el incremento de la
consanguinidad reduce la media de los caracteres reproductivos. La
causa probable de este resultado es el debilitamiento de la asociacion
entre afio-estacion y consanguinidad a través de la informacién a priori del
efecto afio-estacion.

Se observaron diferencias relevantes en la importancia de la depresion
consanguinea entre las lineas.

La consideracion del afio-estacion como aleatorio tendi6 a reducir la
estima de la varianza aditiva y la de la heredabilidad. Consecuentemente,
las tendencias genéticas disminuian y en las lineas que se compararon
dichas tendencias con las fenotipicas, mejoro la concordancia entre ellas.

Se observo variabilidad entre lineas en relacion a la importancia de la
aditividad y la dominancia aleatoria en los modelos aproximados.

La implementacion del modelo que considera la dominancia completa,
presenta dificultades metodoldgicas y de calculo importantes.

Los resultados con el modelo completo mantuvieron una concordancia
razonable con los correspondientes a los modelos aproximados.

El criterio DIC eligio el modelo completo en las lineas A y H, mientras que
en la V eligié un modelo sin dominancia.

Tras el estudio de la composicién genética en las Ultimas generaciones

en relacion a la base, se observo una disminucion en la varianza aditiva y
dominante, y como consecuencia de la contribucién de la varianza
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dominante en estructura de consanguinidad, en unas de las lineas la
varianza genética total aumento.

A modo de implicacion préactica, resultaria aconsejable considerar el
efecto aflo estacion como aleatorio e incluir la dominancia tanto en
estructura aleatoria como consanguinea, aunque dada la dificultad de
implementacion que el modelo completo supone, una solucién alernativa
pudiera ser considerla sblo en estructura aleatoria en los modelos de
evaluacion de caracteres de tamafio de camada en conejos para carne.
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VIIl. APENDICE

VIII.1. Célculo de las relaciones aditivas y de dominancia en una

poblacion con consanguinidad.

De Boer y Hoeschele (1993) muestran la descomposicion del valor genético
total de un individuo en depresién consanguinea (b), valor aditivo (a) y
desviacién dominante (d), de acuerdo con el modelo:

y=-+fb+Za+Zd+--+e [1]

, en el que f es un vector de consanguinidades, Z es una matriz de incidencia
asociada a los valores genéticos aditivos (a) y a las desviaciones dominantes
(d) y e representa el error aleatorio del modelo. A su vez, la desviacion
dominante se descompone en una desviacion relativa a una poblacion con
estructura de consanguinidad total y otra desviacién relativa a una poblacién en
equilibrio aleatorio. Partiendo de un marco conceptual en el cual interesa una
linea en particular (Chevalet, 1971), la matriz de varianzas - covarianzas de los
efectos aleatorios a 'y d es:

Var (3) _ < Adjy Coypy ) 2]

/ 2 2
Coap; Dgropg + Djop,

, donde A es la matriz de relaciones aditivas de Wright, C es la matriz de
relaciones entre efectos aditivos y dominantes, Dy es la matriz de relaciones
debida a la varianza dominante en la poblacion base,D; es la matriz de
relaciones debida a la varianza dominante en la poblacion completamente
consanguinea, ¢f, es la varianza adtiva, o3, la varianza dominante en
estructura aleatoria, o3, la varianza dominante en estructura de consanguinidad
total y g,p; la covarianza entre la varianza del valor aditivo y el dominante en
estructura de consanguinidad total.

Los elementos de las matrices A, Di, D, y C se definen segun las
probabilidades de los 15 modos de identidad entre los genes de origen paterno
y materno de dos individuos (Jacquard, 1974), que se indican en la Gréfica
VII.1.1, tal como se menciond en el capitulo de la Introduccion.
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Gréfica VIII.1.1: Modos de identidad entre dos individuos, V (fila superior) y
W (fila inferior). Los cuadrados denotan al gen de origen materno y los circulos
a los de origen paterno.

PR
IQI INZ R
N .

13 14 15

Los valores de Dy corresponden a la probabilidad de que dos individuos tengan
genotipos idénticos por tener genes idénticos por descendencia (IBD) entre
individuos pero no dentro de individuos, representada por los modos 9 y 12.
Los valores de D; corresponden a la probabilidad de que dos individuos tengan
genotipos idénticos por tener a la vez genes IBD entre ellos y dentro de ellos
(modo de identidad 1). La matriz C contiene relaciones que corresponden a las
probabilidades de que un par de individuos tenga un alelo en comudn entre y
dentro de individuos (estados 1, 2, 3, 4 y 5). A nuestros efectos los 15
coeficientes de identidad anteriores pueden agruparse en 9 coeficientes de
identidad condensada, de acuerdo con las siguientes relaciones.

Ay =6,
A, = 6
Az =6, + 63
Ay =8
A = 64 + 65
Ag = 65
A, = 8o + 8y

Ag = 819 + 811 + 813 + 614
Ag =615
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Usando estas equivalencias, los términos de las anteriores matrices entre dos
individuos V y W se calculan como:

aVV:1+A1+A2+A3+A4_
1
aVW=2A1+A3+A5+A7+EA8

dr,, = 1= (O + Dy + Az + Ay)
dr,,y = By
dy,, = Ay + Ay + Ay + A,
dy,, = D

CVV = ZX(Al + Az + A3 + A4)

1
CVW - Al +§A5

1
CWV - Al + EA3
Para el calculo de estas probabilidades, en este trabajo se utilizaron dos
métodos alternativos:

1- El goteo de genes (“‘gene dropping”; MacCluer et al., 1986) asigna diferentes
nameros a los 2N alelos fundadores en la genealogia (siendo N el nimero de
individuos de la generacion base), simula segregacion en una genealogia, y
calcula las probabilidades de estados de identidad (6,, para los individuos W'y
) por Montecarlo, como el cociente entre el nUmero de veces que se observd
el estado n dividido por el nimero total de simulaciones. Este método necesita
muy poca memoria pero una gran cantidad de iteraciones (~100.000) para ser
preciso, lo que lo hace impractico. Este método se utilizé para los modelos que
solo consideraron los efectos d en estructura aleatoria, pero no en estructura
de consanguinidad total (modelos simplificados).

2- El método de Karigl (1981) estima las probabilidades de los estados de
identidad condensadas por recursion, es decir, por un método tabular implicito.
Este método consume una gran memoria ya que para calcular los 9n?
coeficientes de identidad de n individuos requiere ~n* coeficientes. Por
ejemplo, en el presente trabajo, se precisé de 100 Gb de memoria para el
calculo de los coeficientes de identidad de la linea A, con un tiempo de calculo
cercano a 1 dia. Sin embargo el método es exacto, a diferencia del anterior.
Este método se utilizo para el analisis con el modelo completo.
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VIII.2. Estimacion de parametros genéticos: modelo equivalente

En el modelo [1] presentado en VII.1, la matriz de varianzas-covarianzas de los
efectos [2], no tiene la estructura adecuada para utilizar paquetes estandar que
utilicen métodos REML o bayesianos (muestreo de Gibbs), para estimar las
componentes de varianza. La estructura adecuada es la que permite ser
expresada como un producto de Kronecker,

Var(0) =G, ® K  [3]
,Cuya inversa es
Var(0) ' =G, Q K1

, en las que G, es una matriz de componentes de varianza-covarianza y K es
una matriz de relaciones.

En lo que sigue vamos a transformar [1] en otro modelo equivalente cuya
matriz de varianzas-covarianzas tenga la forma de la ecuacion [3]. En primer
lugar se propone una descomposicién de la desviacion dominante d en dos
términos, d; (desviacibn relativa a wuna estructura poblacional en
consanguinidad total) y di (desviacion relativa a una estructura poblacional en
equilibrio aleatorio).

De acuerdo a esta descomposicion, el modelo lineal [1] para un caracter se
puede escribir asi:

y=-+fb+Zu+2Zd, +Zdz +---+e

, Con matriz de varianzas y covarianzas:

a Ac?,  Coyp; 0
Var<d1> =\ C'osp; D0} 0
dg 0 0 Dgpole

Sin embargo, la parte de esta matriz que no es blogue diagonal,

Ac? Cc . : L

< ,JAR GA’;’) no tiene la forma que permite la factorizacion indicada en [3].
Coupr Diop

Un modelo equivalente funciona definiendo niveles adicionales (a* y df) de los

efectos aleatorios a y d; , de manera que [1], puede escribirse como,

df

y=+fb+(Z 0)(;+)+(0 Z)<d,

)+ZdR+--~+e 4]

, para el que la parte de su matriz de varianzas-covarianzas que no es bloque
diagonal seria:

a / Adjy Cojr  Aoyp;  Coppy

Var ;: = | C'oir Dioir Coxp Dioup; | = (G/%R UADI) ® (A, C) [5]
I Aoyp;  Coypp  Acpy Cop; Oup1 Opy ¢ D,
d \C'UADI Dioup;  C'op;  Dyogy /
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Se puede comprobar que E(y) y Var(y) son idénticos usando [1] y [2] o [4] y
[5], ampliada con el bloque diagonal, Var(d,) = Dgo3z , lo que probaria que [1]
y [4] son modelos equivalentes.

2
La validez de [5] depende de que (GAR GAf’) sea definida positiva definida, y
Oapr  Opi

por tanto invertible. Para un locus, se puede demostrar que no lo es, pero para
varios locus lo puede ser y lo més probable es que lo sea. Sin embargo, el

c .

, , que no es posible, pues D,
C' D,

es singular cuando hay individuos no consanguineos , y la inversién de Dy que

puede no ser invertible o estar mal condicionada para el célculo de su inversa.

Para resolver este problema se procedié al uso de inversas de la forma:

(& 5) ~la-e(@ 5)eal D ®

Dyt =~ [(1—ay)Dg + aI]™ [7]

. ., A
problema que queda es la inversion de (

, donde a; y a, son valores pequeios (a; = 0.10 y a, = 0.05 por ejemplo). Al
proceder asi se esta trabajando con un nuevo modelo equivalente, que en
nuestro caso, en el que hay medidas repetidas, origina una confusion de
algunas componentes de varianza con la componente del efecto permanente.
En este andlisis, los programas estiman unas componentes analogas a las de
nuestro interés, que diferenciaremos con un *. Estas son a2;, 63%, G35, Gipr
0" y 02*, cuyas correspondencias, con las componentes de nuestro interés,

correspondencias que demostraremos al final de este apéndice son:
oir = (1 — ay)ozz
opr = (1 — ay)ap]
oapr = (1 — ay)oup;
op = a;(04x + 05]) + ax05; + 0p*
opr = (1 — az)apr
O-(fe = O-(fg
ol =o%

Seguidamente se demuestran las correspondencias anteriores:

Consideremos el modelo [1], con la desviacién dominante d, descompuesta en
d; y dg, especificando sus componentes aleatorias adicionales, afio-estacion
(ae) y efecto permanente de la hembra (p),

y=--+Za+Zd;+Zd, + Zp+Z,.ae + e

Z tiene tantas columnas como animales en el pedigree (n) y tantas filas como
datos (m), Z,,. tiene tantas filas como datos y tantas columnas como niveles del
efecto afio-estacion. La varianza de y en el modelo anterior es,
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2
Aosr  Coypg

V= [z,z]( !
C'ospr Dyoj,

) [Z,Z]' + ZDprOpRZ' + Ze0leZ'ge + ZoyZ' + 1,07 [8]
, que en el modelo equivalente [4], teniendo en cuenta [5], se escribiria,

2
V=1[2002] [( Oar GA;”) ® (‘C‘l g )] [2,0,0,Z]' + ZD,02.Z' + Zyl4e02Z 40 + Z1,02Z'
Oap1 Opi 1

+ I,,02

, Y con las matrices modificadas en [6] y [7],

ok o, A C I, 0
V=1[2,0,02] [( 4K AQ’) ® ((1 - ay) (c’ D ) +a (61 I ))] (2,0,0,2]' + Z((1 — a;)Dg + azl)oZrZ’
Oap1 OpI ! n
+ Zoel 40057 g + Z1,02Z' + 1,02

, Y operando,
Al —apajr €1 —a))asp,

C'(1—ay)asp, D;(1—a)op;
Z(ay(04z + 0p;) + @205k + 05)Z' + 1,02 [9]

V=1(z2] ( ) [2,Z]) + ZDpr(1 — a))02eZ + Zgu0 222" gy +

Comparando [8] con [9] se demuestran las correspondencias indicadas.
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VIIL.3. Estimacion de varianzas genéticas poblacionales
La formula para la varianza del valor genético total (de Boer y Hoeschele,
1993):

Var(G) =Var(a+dg +d;) = (1+ F)ojgr + Foj; + (1 — F)ojg + 2Fo,p,

se refiere a la varianza en muestreos conceptuales repetidos del valor genético
de un individuo de la poblacion con una consanguinidad F, dada una cierta
genealogia de la poblaciébn que permanece constante durante las repeticiones.
A esta varianza la llamaremos varianza total.

Sin embargo, al objeto de conocer la variacion genética existente entre los
individuos que una poblacion, vamos a definir la varianza “poblacional” como la
varianza del valor genético de un individuo muestreado al azar entre los
pertenecientes a la poblacion y la identificaremos con el subindice “p” de
poblacién. La falta de subindice indica varianza total. La varianza poblacional

s 1
del valor genético total se expresa entonces como Varp(G)=;Z?=1 G —

(zme) .

Por ejemplo, cuando una poblacion grande se divide en lineas, la varianza
dentro de lineas se reduce mientras que la varianza total considerando el
conjunto de las lineas es constante (Falconer, 1996). En el caso concreto de
las lineas analizadas, el aumento de la relacion de parentesco entre los
individuos de las generaciones sucesivas obliga a una reduccién de la varianza
genética efectiva y disponible para la seleccién. Por tanto, es de interés el
estimar los componentes de la varianza genética poblacional en las Ultimas
generaciones de las lineas estudiadas a los efectos de disponer de
estimaciones actuales de los parametros genéticos, por ejemplo para calcular
progreso genético.

Sorensen y col. (2001) sugieren simplemente estimar la varianza genética
dentro de cada generacion i en un procedimiento bayesiano por muestreo de

2
. ~2 _ 1 ~ 1 o~ ~ .
Gibbs, como &,; = n_iz(uij _n_izuij) donde 1;; es el valor de cria
muestreado para el individuo j en la generacion i. Esto requiere de un trabajo

de programacion laborioso en el muestreo de Gibbs que no se abord6 en el
presente estudio.

Legarra (2015) propuso un procedimiento similar pero que considera solamente
la informacion de las relaciones entre individuos y un estimador puntual de la
varianza genética. El argumento es como sigue. Para un solo efecto aleatorio,
digamos h, con matriz de varianzas y covarianzas Var(h) = K, tenemos que la

varianza poblacional de h es Van,(h) = E(h?®) — E(h)?, en forma matricial es
1

una forma cuadratica S,le = h'Qh, donde Q = (I—%) (g) (Searle, 1982).
Tomando esperanzas:

£ (5) =200 = (e (+-2)x) = Q- (e

, donde (%) tr(K) = diag(K) y J es una matriz de unos.
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Por otra parte tr (éK) = %tr(]K), donde tr(JK) es igual a la suma de
elementos de K. Asi que (%) tr (%K) = n—lzsum(K) =Ky,

E (S,zlp) = diag(K) — K.

En este trabajo se llamara al estimador asi obtenido de la varianza poblacional
V. es decir en el caso del efecto aleatorio h, V,, = E (S,le). Una interpretacion

bayesiana de este estimador es como la media posterior de la varianza
poblacional, condicionalmente a un valor dado de un componente de varianza.
La operacién de tomar esperanzas realiza una integracion respecto a la
distribucion de h. En este sentido, es una aproximacion al estimador propuesto
por Sorensen y col. (2001).

Como ejemplo, con hermanos completos diag(K) = o y K = (0.5 + 075) az, 1o
que da para n “grande” el resultado esperado V,, = 0.50.

El estimador 1, se obtiene en la practica de la siguiente manera. Se estima un

componente de varianza (por ejemplo la varianza genética aditiva) (675).
Supongamos una matriz de parentesco poblacional A. La estimacion de la

varianza poblacional sera Vyp,, = (diag(A) — A)63y.

Sea g = a+ d un vector que contiene los valores genéticos totales G (aditivo +
dominante) de los individuos, pero no la depresién atribuida a consanguinidad
(que se supone constante de una réplica conceptual a otra). Sabemos que

a Ao’y Coup;
Cov(g) = <C’ D02, + Dyo?l
OaApI 10D] RODR

, por tanto,
Var(g) = Aoz + D65, + Drojg + Coup + Coyp,

, Y tomando esperanzas como hemos indicado arriba, para el caso de K =
Ac? + D05, + Drojg + Coyp; + C'oyup; , Y Ya que los promedios de € y €'y de
sus diagonales son idénticos, tenemos que la estima de la varianza genética
total poblacional de un conjunto de animales es:

Vs, = (diagA — A)67, + (diagDg — Dg)G5y + (diagD; — D;)65
+ 2(diagC — €)6,p,

Donde la primera parte es la varianza aditiva, la segunda la de dominancia en
estructura aleatoria, la tercera la de dominancia en estructura de
consanguinidad total y la cuarta es debida a la covarianza aditivo-dominante en

estructura de consanguinidad total. Las cantidades (diagA —A4), etc., se
refieren a las matrices de relaciones dentro de la poblacion considerada, no
necesariamente al conjunto de animales en toda la genealogia.

De una manera analoga se puede estimar la covarianza de la poblacion entre
los efectos aditivos y dominantes, Cov,(a,d), como
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COVADP = (dlag(C) - E)a-ADl
, Y la correlacion

B Covy(a,d)
B JVan,(a)Var,(d)

Tap,

como,
(dlag(C) - E)&AD,

fADp = —— —————— ———
\/((dlagA - A)&jR) ((dlagDR —Dy)63, + (diagD; — D,)&g,)
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