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Resumen general

En la raza Blanco Orejinegro (BON) desde el afio 1940 se ha trabajado en la conservacion
de laraza a través del mantenimiento de los Bancos de germoplasma y desde hace nueve
afios aproximadamente se inicio con la implementacion de un programa de mejoramiento
genético, con el fin de incrementar la ganancia genética a partir del control productivo, el
uso de pruebas de desempefio, la estimacion de los valores de cria, los valores de cria

gendmicos y el uso de indices de seleccion.

Este trabajo tuvo como objetivo evaluar el uso de herramientas de seleccién en un
programa de mejoramiento genético de ganado BON. Se desarroll6 en cuatro capitulos
en los cuales se utlizan las metodologias de seleccion genética para conocer
heredabilidades, correlaciones genéticas y valores genéticos para algunas
caracteristicas de interés productivo en laraza BON, ademas de ofrecer a los productores
herramientas confiables para la identificacion de reproductores con caracteristicas de
produccion deseables y fortalecer el programa de seleccidon con el fin de generar un
cambio genético positivo en la raza. Los capitulos estan distribuidos de la siguiente

manera:

En el capitulo | se realiz6 una revisidn de literatura para describir algunas de las
metodologias utilizadas en la seleccion de animales por su mérito genético. Primero se
abordan las pruebas de desempefio, las cuales permiten la seleccién de los individuos
por su desarrollo individual; posteriormente se trata sobre las evaluaciones genéticas y
gendmicas, que combinan informacion genética, fenotipica y gendmica en un modelo
mixto para estimar a cada individuo su valor genético y poder asi identificar individuos
con caracteristicas deseables para un caracter en particular expresado como la diferencia
(superior o inferior) con respecto a la media de una poblacion y que es debida a genes
de accion aditiva, por lo tanto heredable en su descendencia; finalmente se aborda la

teoria de indices de seleccion la cual permite la identificacién de individuos superiores
8
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por varias caracteristicas al tiempo, buscando generar un cambio genético en todas las
caracteristicas incluidas en el indice. En este capitulo se muestra el uso de estas
metodologias en programas de mejoramiento genético y como mediante su aplicacion se
puede iniciar un programa de seleccion que sirva de herramienta para la identificacion de

individuos con caracteristicas superiores en los sistemas de produccion local.

En la revision de pruebas de desempefio se incorporaron dos secciones para explicar la
metodologia de modelos de ecuaciones estructurales (SEM) y como esta ha sido usada
en investigacién agropecuaria. Estos trabajos se realizaron con datos obtenidos a partir
de un proceso de simulacién. En el primero se utilizé el modelo de aceptacion tecnoldgica
y en el segundo un modelo de crecimiento con variables latentes (LGM) en curvas de

crecimiento.

En el capitulo Il se muestra la incorporacion de modelos SEM y LGM para analizar la
informacion de los pesajes realizados durante el desarrollo de seis pruebas de
desemperio entre el afio 2011 y 2017, las cuales se realizan en cuatro fases (fase de
pastoreo, fase de suplementacion masiva, fase de suplementacién grupal y fase de
suplementacién individual). En este capitulo se pretende conocer las relaciones causales
entre las diferentes fases que componen el desarrollo de las pruebas de desempefio y
estimar el valor para el efecto de cada fase sobre las demas. Los resultados mostraron
gue las fases son tres, fusionando las fases de suplementacion masiva y suplementaciéon
grupal. Se encontraron cargas factoriales altas y positivas entre la fase de pastoreo y la
fase de suplementacion, igual resultado se obtuvo entre la fase de suplementacion y la
fase de suplementacion individual. Se encontraron cambios en la clasificacion de los
animales. Los valores estimados por los SEM pueden ser usados para la seleccion de
los individuos élite con una precision mayor ya que se tiene en cuenta las relaciones entre

las variables latentes.
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En el capitulo Il se describe el uso de modelos poligénicos (MP) y modelos gendmico-
poligénicos (MGP) en la estimacion de los parametros genéticos para peso al nacimiento
y peso ajustado a los 120, 240, 480 y 720 dias (PN, P120, P240, P480, P720,
respectivamente), utilizando informacién de 35 ganaderias pertenecientes al programa
de control productivo y genealdgico de la red de productores de AGROSAVIA. Las
heredabilidades directas estuvieron entre 0.29 y 0.40 y las maternas para PN, P120 y
P240 estuvieron entre 0.09 y 0.23, las correlaciones genéticas estimadas se encontraron
entre 0.13 y 0.96 para el efecto genético directo y las correlaciones fenotipicas estuvieron
entre 0.23 y 0.72, siendo las menores correlaciones entre PN y P240 y las mayores entre
P480 y P720. En las tendencias genéticas observadas para las caracteristicas P240,
P480 y P720 se evidenci6é crecimiento sostenido el cual fue mayor en los ultimos siete
afos. En PN y P120 se observé incremento de los valores genéticos cercano a cero en
el periodo de tiempo evaluado. No se encontré ningun incremento en los valores

genéticos materno para las caracteristicas PN, P120 y P240 en el periodo evaluado.

En el capitulo IV se usan los componentes de covarianza estimados en el capitulo Il para
la construccion de un indice de seleccion que facilite el proceso de identificacion de
animales con caracteristicas deseables. Se construyeron indices utilizando ganancias
deseadas relativas, informacién de la bibliografia e informacion obtenida a través de
encuestas a productores y académicos. Los indices de seleccion que contenia los
cambios deseados estimados a partir de encuestas a los conocedores de la raza BON se
proponen como la mejor alternativa, ya que de acuerdo con el proceso de simulacion
realizado se espera con el uso de estos indices mantener el peso al nacimiento,
incrementar las caracteristicas de crecimiento P120, P240, P480 y P720 y disminuir la

edad al primer parto e intervalo entre partos.

10
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General summary

In the Blanco Orejinegro (BON) breed, since 1940, work has been done on the
conservation of the breed through the maintenance of the germplasm banks and for
approximately nine years It began with the implementation of breeding program to
increase the genetic gain for characteristics of productive interest through the productive
control, the use of performance tests, polygenic and genomic evaluations and the use of

selection indexes.

This work aimed to evaluate the use of selection tools in a BON cattle breeding program.
It was developed in four chapters in which genetic selection methodologies are used to
know heritability, genetic correlations and genetic values for some characteristics of
productive interest in the BON breed, in addition to providing reliable tools to strengthen
the selection program in order to generate a positive genetic change in the breed. The

chapters are distributed as follows:

In Chapter | a literature review was conducted to learn about some of the methodologies
used in the selection of animals for their genetic merit. First, performance tests are
addressed, which allow the selection of individuals by their individual development;
Subsequently it is about genetic and genomic evaluations, which combine genetic,
phenotypic and genomic information in a mathematical model to estimate each individual's
genetic value and thus identify individuals with desirable characteristics for a particular
character expressed as the difference (higher or lower) with respect to the average of a
population and that is due to additive action genes, therefore heritable in their offspring;
Finally, the theory of selection indices is approached which allows the identification of
superior individuals by several characteristics at the same time, seeking to generate a
genetic change in all the characteristics included in the index. This chapter shows the use

of these methodologies in breeding program and how through their application you can
11



. UNIVERSIDAD
! DE ANTIOQUIA

Facultad de Ciencias Agrarias

start a selection program that serves as a tool for the identification of individuals with

superior characteristics in local production systems and discard with a objective criteria.

In the review of performance tests, two sections were incorporated to explain the
methodology of structural equation models (SEM) and how it has been used in agricultural
research. These works were carried out with data obtained from a simulation process. In
the first one the technological acceptance model was specified and in the second a growth

model with latent variables (LGM) in growth curves.

Chapter Il shows the incorporation of SEM and LGM models to analyze the information of
the weighings performed during the development of six performance tests between 2011
and 2017, which are carried out in four phases (grazing phase, supplementation phase
massive, group supplementation phase and individual supplementation phase). This
chapter aims to know the causal relationships between the different phases that make up
the development of performance tests and estimate the value for the effect of each phase
on the others. The results showed that the phases are three, merging the phases of mass
supplementation and group supplementation. High and positive factorial loads were found
between the grazing phase and the supplementation phase, the same result was obtained
between the supplementation phase and the individual supplementation phase. Changes
in the classification of animals were found. The values estimated by SEMs can be used
for the selection of elite individuals with greater precision since the relationships between

latent variables are taken into account.

Chapter 11l specifies the use of polygenic models (MP) and genomic-polygenic models
(MGP) in the estimation of genetic parameters for birth weight and adjusted weight at 120,
240, 480 and 720 days (PN, P120, P240, P480, P720, respectively), using information
from 35 farms belonging to the program of productive and genealogical control of the
AGROSAVIA producer network. Direct heritability was between 0.29 and 0.40 and the
maternal for PN, P120 and P240 were between 0.09 and 0.23, the estimated genetic

12
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correlations were between 0.13 and 0.96 for the direct genetic effect and the phenotypic
correlations were between 0.23 and 0.72, being the lower correlations between PN and
P240 and the largest between P480 and P720. In the genetic trends observed for the
characteristics P240, P480 and P720, sustained growth was evidenced which was greater
in the last seven years. In PN and P120, an increase in genetic values near-zero was
observed in the period of time evaluated. No increase in maternal genetic values was
found for the characteristics PN, P120 and P240 in the period evaluated.

In Chapter IV the covariance components estimated in Chapter Ill are used for the
construction of a selection index that facilitates the process of identification of animals
with desirable characteristics. Indices were constructed using relative desired earnings,
bibliography information and information collected through surveys of producers and
academics. The selection indices that contained the desired changes estimated from
surveys of connoisseurs of the BON race are proposed as the best alternative, since
according to the simulation process performed it is expected with the use of these indices
to maintain the weight at birth, increase the growth characteristics and decrease the

indicators of age at the first birth and interval between calving.

13
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Introduccion general

La raza bovina Blanco Orejinegro (BON) es una de las razas criollas de mayor uso en los
sistemas productivos de Colombia, ya que después del programa de multiplicacion
realizado por la Corporacion Colombiana de Investigacién Agropecuaria (AGROSAVIA)
se logré incrementar el nimero de cabezas de esta raza en manos de los productores.
Esto generd la necesidad de identificar reproductores que permitieran mejorar los

parametros productivos en los sistemas de produccion (Vasquez et al., 2015).

Hace nueve afios AGROSAVIA con un proyecto aprobado por el Ministerio de Agricultura
y Desarrollo Rural dio su primer paso para brindar a los productores herramientas que le
permitieran la seleccién de reproductores, por lo que se inicid con el desarrollo de un
programa de mejoramiento genético a partir pruebas de desempefio y seleccién genética
(Quiceno et al., 2012).

En la raza BON se han realizado pruebas de desempefio las cuales consisten en
comparar diferentes animales con cierto grado de homogeneidad bajo el mismo ambiente
y a partir de la expresion de su desempefio productivo individual identificar los animales
superiores desde el punto de vista genético los cuales seran utilizados en las ganaderias
como parte del programa de mejoramiento genético (Bolivar et al., 2010; Quiceno et al.,
2012).

También se han estimado parametros genéticos para caracteristicas de crecimiento y
reproductivas como peso al nacimiento, pesos ajustados a diferentes edades, edad al
primer parto e intervalo entre partos (Cafas et al., 2008; Gallego et al., 2006; M-rocha et
al., 2012; Vasquez et al., 2015), recientemente se han incluido en los modelos genéticos
usados para la obtencion de los parametros genéticos de la raza informacion gendmica

(Ramirez et al., 2019), con lo que se espera mejorar la confiabilidad de las estimaciones

14
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para obtener un mejor resultado en la seleccion de los individuos superiores para

caracteristicas de interés (Gowane et al., 2019).

La seleccion de animales se ha basado en DEP para una sola caracteristica, pero los
productores de ganado actualmente se enfrentan a sistemas de produccién complejos en
los cuales deben seleccionar animales que mejoren varios rasgos simultaneamente. Los
indices de seleccibn se proponen como una alternativa, permitiendo seleccionar
individuos para generar ganancia genética en diferentes caracteristicas a partir de un
valor unico para el indice. Se espera al utilizar esta metodologia en el programa de
seleccién en la raza BON, generar una mayor ganancia genética para las caracteristicas
de crecimiento y reproduccion y obtener un mayor beneficio econémico (Agudelo-Gomez
et al., 2016; Brito et al., 2016). Por lo anterior el presente trabajo tuvo como objetivo
“Evaluar el uso de herramientas de seleccién genética en un programa de mejoramiento

genético de ganado BON”.
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Objetivos

Objetivo general

Evaluar el uso de herramientas de seleccidon en un programa de mejoramiento genético
de ganado BON.

Objetivos especificos

1. Analizar el crecimiento de machos BON sometidos a pruebas de desempefio.

2. Estimar parametros genéticos para caracteristicas de interés productivo en

ganado BON con la inclusion de informacién genomica.

3. Estimar las tendencias genéticas para caracteristicas de interés productivo en la
raza BON.

4. Proponer indices de seleccion para mdultiples caracteristicas que optimicen el

progreso genético de la raza BON en Colombia.
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Capitulo I: Marco tedrico
Introduccién

Las razas criollas Colombianas se formaron a partir de una mezcla del ganado que
ingresé a América en la época de la colonizacion, algunas se adaptaron y comenzaron a
desarrollarse como nucleos independientes que predominaban hasta la llegada masiva
de razas como la Holstein y Brahman, con las cuales comenzaron a cruzarse hasta llevar
a las razas criollas a un estado critico-mantenida, de acuerdo con los criterios de
clasificacion de la FAO (Caro and Ossa, 2003; Martinez, 2010).

La raza criolla Blanco Orejinegro (BON) ha sido objeto de estudio por parte de diferentes
investigadores que han realizado reportes sobre el desempefio productivo, reproductivo
y genético de la raza. Es asi como Rojas et al. (2011) y Martinez et al. (2012) reportaron
peso al nacimiento promedio de 30+4 kg y 27.5%4 kg, peso al destete de 192+38 kg y
165.3+29 kg, peso promedio a los 16 meses de 237+48 kg y 215+30 kg. Para
caracteristicas reproductivas M-rocha et al. (2011) reportaron una edad al primer parto
de 1104+141 dias y un intervalo entre partos de 487+147 dias.

En algunos estudios genéticos realizados para la estimacion de parametros genéticos en
las diferentes caracteristicas de importancia econ6mica se han encontrado
heredabilidades para peso al nacimiento de 0.38, para peso al destete 0.24, 0.63 y para

peso a los 16 meses 0.13 (Gallego et al., 2006; Cafas et al., 2008).

En cuanto a analisis de genética poblacional de la raza, Calvo et al. (2009) encontraron
gue para 10 microsatélites analizados el grupo de BON fue altamente polimérfico, con un
indice de informacion polimorfica de 0.79, una heterocigocidad esperada de 0.79 y una
heterocigocidad observada de 0.71, con un leve desvio del equilibrio de Hardy-Weinberg.

Caso similar a lo reportado por Bedoya et al. (2001), quienes reportaron una

18



S UNIVERSIDAD
' DE ANTIOQUIA

Facultad de Ciencias Agrarias

heterocigocidad esperada de 0.67, indicando una alta variabilidad en la raza en
comparacion con razas britanicas, francesas y cebuinas africanas. Martinez et al. (2008)
reportaron en la raza BON un tamafio efectivo de la poblacion de 260, nimero maximo
de generaciones trazadas de 3.1, un porcentaje de ancestros conocidos en la tercera
generacion de 3.6% y una tasa de endogamia de 0.2. Estos autores indican que el
programa de conservacion ha tenido éxito manteniendo el tamafio y variabilidad

constantes en la poblacion.

En un trabajo realizado con plataformas de genotipado a gran escala se encontrd un
desequilibrio de ligamiento en la raza BON de 0.30 a una distancia de 70 Kb, lo que
sugiere que con el chip de baja densidad es posible tener una adecuada cobertura a lo
largo del genoma (Bejarano, 2016). Estos resultados también sugieren que la raza
presenta un reducido tamafio efectivo de la poblacion, ya que se ha comprobado que el
tamafio efectivo de poblacidn presenta una relacion inversa con el nivel de desequilibrio
de ligamiento (Khatkar et al., 2008).

Estos trabajos han abierto un camino para el desarrollo de programas de seleccion
utilizando metodologias tales como pruebas de desempefio (PD), evaluaciones genéticas
basada en el pedigri y fenotipos (BLUP) y evaluaciones gendémicas para realizar las

evaluaciones genéticas.
Pruebas de desemperfio

Las PD tienen como objetivo principal la identificacion de individuos con alto potencial
genético para las caracteristicas de interés productivo; y en ellas se somete un grupo de
animales de diferentes hatos a las mismas condiciones ambientales para identificar
futuros reproductores. Esta metodologia selecciona los individuos por su desempefio
individual durante el periodo de evaluacién sin tener en cuenta la informacion de

parientes. Las PD son utilizadas en ganado de carne porque permiten la seleccién de
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individuos con alta confiabilidad para las caracteristicas de crecimiento, puesto que estas
tienen heredabilidades de medias a altas donde la mediciones o fenotipos individuales
son un buen indicador del valor genético de los individuos (Baldi et al., 2012; Bolivar et
al., 2010; Nevez et al., 2014).

La manera mas comun de estudiar el crecimiento es mediante la toma de pesaje de los
animales en diferentes edades. En las PD la clasificacidn se realiza a partir de la medicion
del crecimiento, teniendo en cuenta la relevancia que tiene esta caracteristica en los
sistemas de produccion, ya que la forma de comercializacion tradicional es la venta de
kilogramos (Méndez et al., 2015). Sin embargo, la ganancia de peso es una caracteristica
gue esta afectada por multiples efectos los cuales no deben ignorarse para realizar la
seleccién de los animales por que pueden afectar los resultados. Es asi como en algunas
pruebas de desempefio realizadas en el mundo se ha podido evidenciar la existencia de
factores como la alimentacion, el afio en que se realiza la prueba, el peso y edad inicial,
como factores que pueden tener un efecto importante sobre las evaluaciones finales
(Mashiloane et al., 2012).

En las PD realizadas en Brasil por la Asociacién Brasilera de Criadores de Cebu entre
los afios 2003 y 2012 se utilizé informacion de mas de 30 mil animales para evaluar la
diferencia entre la seleccion de animales superiores para caracteristicas de crecimiento
segun el régimen de la prueba (pastoreo o confinamiento) y encontraron cambios en el
comportamiento de las caracteristicas segun el régimen de alimentacién (Raidan et al.,
2017).

Un aspecto que ha sido cuestionado en el uso de las PD en la seleccién es el efecto que
tiene el origen de los animales debido a que provienen de multiples condiciones
ambientales y de manejo lo cual puede generar la seleccion de los individuos
equivocados (Nevez et al., 2014; Schenkel et al., 2004). En la realizacién de pruebas de
desempefio con diferentes razas, se encontré un efecto significativo del origen de los
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animales en su desempefio durante la PD, esto fue reportado por Nevez et al. (2014) con
informacion de las PD de la raza Nellore entre los afios 2005 y 2012 en Brasil; en Sur
Africa en ganado Bonsmara con informaciéon de mas de 7364 toros y en Canada Schenkel
et al. (2004) con informacion de 25315 toros.

En Colombia a pesar de que desde el afio 2010 se vienen realizando PD no se han
estudiado a profundidad los diferentes factores externos que pueden afectar los
resultados. Las PD en BON se realizan en el Centro de Investigacion el Nus (ver Figura
1) por la Corporacion Colombiana de Investigacion Agropecuaria (AGROSAVIA), en las
cuales han participado méas de 200 machos de 33 ganaderias de todo el pais dedicadas
a la cria de ganado BON, hasta el afio 2018. Estas pruebas se realizan en cuatro fases,
cada una con una duracion de 56 dias para un total de 224 dias. Las fases se denominan
segun el régimen de alimentacion: fase de pastoreo, fase de suplementacién masiva,
fase de suplementacion grupal y fase de suplementacion individual. Durante cada fase
se realizan dos pesajes y el efecto residual de una fase sobre las demas no es estimado

y este puede afectar la evaluacion final.

La estimacién del efecto residual entre las fases de la PD permitiria identificar con mayor
precision los animales de mejor desempefio. Uno de los usos de la metodologia conocida
como modelos de ecuaciones estructurales (SEM) es que permite la estimacion de
efectos entre variables no medidas. Con el fin de entender y explicar mejor el uso de esta
metodologia y su aplicacién en el software estadistico R (R Core Team, 2018) se
realizaron dos trabajos de simulacion. El primero es una aplicacién de los SEM en un
modelo de aceptacion tecnoldgica; en el segundo trabajo se utilizaron los SEM en un
modelo de crecimiento con variables latentes (LGM); en ambos trabajos se presentaron
las lineas de comando para programar en R, los resultados de la simulacion y su

interpretacion. Estos trabajos seran publicados en un libro de la editorial de AGROSAVIA
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y el posible titulo sera “Modelos de ecuaciones estructurales aplicados al sector

agropecuario”.

Figura 1. Animales BON en pruebas de desempefio en el Centro de Investigacion EI Nus.
Evaluaciones gen6micas

Entre 1960 y 1970 se realizaron diferentes investigaciones sobre el DNA en las que
encontraron varios polimorfismos en el genoma y desde entonces se han desarrollado y
explotado varias técnicas para el uso de los marcadores moleculares en diferentes
sistemas, sin embargo, solo algunas de estas técnicas, como RFLP, RAPD, AFLP, los
ISSR, SSR y SNP han recibido aceptacion global. Soller and Beckmann (1983)
propusieron algunos usos de los marcadores tipo RFLP (Restriction fragment length
polymorphism) en la construccion de relaciones genéticas mas precisas en la
determinacioén de parentesco y la identificacién de loci de rasgos cuantitativos (QTL). Esta
vision no ha cambiado mucho desde esa época, siendo los altos costos de la tecnologia

lo que dificultdé su adopcion, pero en el 2009 con el secuenciado completo del genoma
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bovino se puso al descubierto cerca de 30 millones de SNP y con eso nuevas tecnologias
de genotipado con un alto grado de exactitud a muy bajo costo (Meuwissen et al., 2001).
En el 2008 fue reportado el desarrollo de un chip de alta densidad que incluia un alto
namero de SNP econdmico y eficiente el cual revolucionaria la capacidad de los estudios
de asociacion gendmica (Van Tassell et al., 2008). Esto inici6 la era gendmica, donde se
incorpora a los modelos tradicionales, tanto la informacion fenotipica como la informacion
gendmica para estimar los valores genémicos de los animales con un nivel de
confiabilidad superior, incluso en animales muy jovenes (Goddard and Hayes, 2007). Los
aspectos que han impulsado el uso actual de la informacién del ADN son: los modelos
de seleccion gendmica, la identificacion de miles de marcadores SNP y el genotipado a
gran escala de SNP que han hecho la tecnologia mas econémica (Meuwissen et al.,
2016).

Los marcadores moleculares del tipo SNP son polimorfismos creados por el cambio de
un solo nucleétido en la secuencia del DNA con solo dos nucle6tidos posibles en la misma
posicion. En un SNP el alelo menos frecuente debe tener una frecuencia en la poblacién
superior al 1% (Brookes, 1999). Estos ocurren frecuentemente en una poblacion y son el
tipo mas comun de mutaciones en el genoma mamifero (Angel-Marin et al., 2013; Vignal
and Milan, 2002). Entre las ventajas que ofrece el trabajo con SNP estan: la facil
automatizacion de su genotipado, lo que facilita la lectura de centenares de millares de
marcadores por cada analisis, pueden ser utilizados como marcadores de poblacién para
verificar las paternidades (Rohrer et al., 2007), también se utilizan como marcadores de
genes candidatos en estudios de seleccidn asistida por marcadores de varios genes a la
vez (Williams et al., 2009), se utilizan para establecer la relacién con la estructura de la
poblacién, la diferenciacidén genética, el origen y la evolucién de las especies (Yang et al.,
2013). Se han desarrollado técnicas basadas en los estudios de la transmision de los
SNP y de como el desequilibrio de ligamiento entre SNP y los genes provee de una
informacion gendmica importante de las caracteristicas de interés productivo (Misztal,
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2006); Meuwissen et al. (2001) incluyeron en un modelo matematico la informacion
gendmica y demostraron que mediante el uso de esta se incrementaban los valores de
precision de las estimaciones de los valores genéticos. Este trabajo cred grandes
expectativas ya que se proponia que con el uso de evaluaciones gendmicas seria posible
aumentar la ganancia genética en los programas de mejoramiento de animales mediante
la disminucion de los intervalos generacionales al seleccionar animales jévenes con
mayores precisiones que con los métodos habituales basados en informacién

genealdgica y fenotipica (Van Tassell et al., 2008).

A la vez que avanzaba la genética molecular se planteaban diferentes modelos para
hacer uso de esta e incorporarla en la evaluacion genética tradicional. Whittaker et al.
(2000) propusieron la ridge regresion, Gianola and de los Campos (2008) propusieron el
uso de kernel Hilbert spaces regression, Gianola et al. (2006) propusieron el uso de los
modelos semi-paramétricos, Meuwissen et al. (2001), Xu (2003) y Yi et al. (2003)
propusieron las metodologias Bayesianas y Van Raden (2008) propuso una metodologia
que utilizé la matriz de parentesco construida a partir de los genotipos (GBLUP), la
ventaja de esta metodologia era que el BLUP se mantenia sin cambios y la seleccién

gendmica podia realizarse con algunos analisis adicionales.

La metodologia GBLUP consiste en realizar la evaluacién tradicional con un modelo
animal, estimar los efectos gendmicos y combinar los valores de cria gendémicos con los
valores de cria tradicionales mediante el uso de indices de seleccién (Hayes et al., 2009;
Van Raden, 2008). Esta metodologia tenia algunas limitantes ya que solo los animales
genotipados obtenian estimacion del valor gendmico, solo podia utilizarse en modelos de
una sola caracteristica sin efectos maternos y requeria una variable respuesta (pseudo -
fenotipo) utilizada en la poblacion de referencia para el entrenamiento del modelo, lo cual

podia generar errores en la estimacion (Aguilar et al., 2010).
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Misztal et al. (2009) propusieron una modificacion de GBLUP para resolver las
limitaciones de este y la denominaron unico-paso GBLUP (ssGBLUP). En este método la
matriz de relaciones basada en el pedigri (A) es combinada con una matriz de relaciones
gendmicas (G), basada en la informacion de marcadores moleculares (SNP), la matriz
nueva fue denominada H. La inclusion de la informacion genomica en la matriz A
simplifica el analisis haciéndolo computacionalmente menos exigente, ademas deriva
autométicamente los pesos para las combinaciones de las diversas fuentes de
informacion, lo que hace estimaciones mas precisas y se obtienen los valores genéticos

de todos los animales genotipados y no genotipados (Aguilar et al., 2011).

En 2010 se realiz6 en Estados Unidos la primera evaluacion gendmica oficial con
ssGBLUP con el genotipado de 6508 individuos de la raza Holstein con un chip de
lllumina BovineSNP50. Con esto se logré incrementar los valores de confiabilidad para
los animales jovenes con resultados similares a los de GBLUP (Aguilar et al., 2010).
Desde ese momento esta metodologia ha tomado fuerza y ha sido utilizada en varios
paises para la realizacién de las evaluaciones genéticas. Por ejemplo: En Pardo Suizo
se utilizé en seis poblaciones de paises diferentes (Loberg and Durr, 2009); en Francia
con Holstein, Montbeliarde y Normando (Ducrocq et al., 2009); en Nueva Zelanda con
Holstein, Jersey y cruces de Holstein x Jersey (Harris and Montgomerie, 2009); en

Australia con Holstein (Nieuwhof et al., 2010).
indices de seleccion

En los programas de seleccion generalmente existen varias caracteristicas de interés
productivo, por lo tanto, es necesario la identificacion de reproductores con valores
balanceados para caracteristicas reproductivas, de crecimiento, de calidad, entre otras.
Los indices de seleccién fueron una herramienta propuesta por Smith (1936) y ampliada
por (Hazel, 1943) que permite realizar seleccion para multiples caracteristicas,

combinando varios caracteres importantes en un solo valor, haciéndolo mas facil de
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interpretar y buscando la mejor combinacion con el objetivo de generar el maximo
progreso genético en una funcion lineal (valor genético agregado) que involucra varias

caracteristicas al mismo tiempo.

Hazel (1943) introdujo el concepto de valor genético agregado (S) que esta dado por la
suma de los valores genéticos (VG) ponderados por su valor econémico relativo (a), S =
a;VG, + a,VG, + - a,VG, de forma que si se seleccionan los individuos bajo este
concepto se alcanzard el objetivo de seleccién, que se define como el conjunto de
caracteristicas econdOmicamente importantes para alcanzar los objetivos del sistema de

produccion.

La seleccion se realiza mediante un indice (I) definido como I = b X; + b, X, + - b, X,
donde X; son valores fenotipicos de cada caracteristica o fuente de informacién
ponderadas por coeficientes b; lo cual permite maximizar la respuesta en S. Cuando
varias caracteristicas son incluidas en el indice, se requiere la informacion de las
varianzas de las caracteristicas, ademas de las correlaciones fenotipicas (P) y genéticas
(G) entre ellas (Cameron, 1997; Dekkers et al., 2004). La estimacién de los valores de

los coeficientes b se determinaron por:
b=P1Ga

La precision del indice (r5) y el cambio genético esperado (AG) pueden ser estimados a

partir de lo recomendado por Cameron (1997) y Dekkers et al. (2004), donde :

cov(l,S)

Jvar(Dvar(S)

b’Ga
Vvb’Pb a’Ca
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Entonces como Pb=Ga

b’'Ga
a’Ga

T'S =
Los cambios genéticos esperados en la siguiente generacion utilizando el indice de
seleccion esta dada por:

b'G
Vb'Pb

AG =

Los indices de seleccion se utilizan en los programas de mejoramiento genético para
modelar esquemas de seleccion con la finalidad de maximizar la ganancia genética o
econOmica del sistema de produccion para varias caracteristicas de interés productivo.
Gonzalez-Recio et al. (2014) utilizaron la teoria de indices para seleccionar animales élite
y evaluar los cambios generados en la produccién de leche a partir del uso de estos
animales; también han sido utilizados en varios trabajos en los que se muestra el uso de
los indices como una metodologia eficiente para realizar seleccion con el objetivo de
incrementar los valores genéticos en una poblacion (Fernandes et al., 2018; Gonzalez-
Recio et al., 2014; Kdnig and Swalve, 2009; Ochsner et al., 2017).

El conocimiento de la existencia de correlaciones genéticas desfavorables entre
caracteristicas que no estaban siendo tenidas en cuenta adecuadamente en los procesos
de seleccion como por ejemplo la correlacion genética negativa entre produccion de leche
y fertilidad, hizo dificil establecer un criterio de seleccion apropiado y dio una mayor

importancia a la estimacion de los valores de la matriz (a), (Cole and VanRaden, 2018).

Los elementos de la matriz a (pesos econdmicos) se definen como el aumento de la

rentabilidad debido al aumento genético de una caracteristica en una unidad,
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manteniendo constante el resto de las caracteristicas en el indice (Hazel, 1943).
Comunmente son estimados a partir del uso de un modelo bioeconémico el cual utiliza
informacion del sistema de produccion, los ingresos, egresos y las caracteristicas
productivas que afectan el sistema, y a partir de una ecuacion de rentabilidad obtener los
elementos de a. El uso de estos modelos tienen la limitacion de ser dependientes de los
parametros de cada sistema de produccion, de cambiar con las fluctuaciones en los
precios utilizados ademas de requerir una gran cantidad de informacion econémica que
puede no estar disponible (Fernandes et al., 2018; Ochsner et al., 2017; Ponzoni and
Newman, 1989).

Existen algunas metodologias alternativas para calcular los valores de a, como

calcularlos a partir de las desviaciones fenotipicas de cada caracteristica (1/a5y), los

valores de a son calculados como valores relativos de una de las caracteristicas en el
indice (Faid-Allah and Ghoneim, 2012; Sanad, 2016; Stanojevic¢ et al., 2015). También se
pueden obtener a partir de la ponderacién de cada caracteristica con valores de 1 0 0
dependiendo del beneficio econébmico de cada caracteristica (Bridgwater et al., 1983;
Chin et al., 2016; Tucuch-cauich et al., 2011). Otra forma para obtener esta matriz es a
partir de la ponderacion subjetiva con la ayuda de un panel de expertos conocedores del
sistema de produccién y las condiciones del mercado ellos asignan valores a la
caracteristica de acuerdo al animal que se quiere tener en el futuro en cuanto a diferentes
caracteristicas productivas (Cole and VanRaden, 2018; FAO, 2010).

También se utilizan metodologias multivariadas para la estimacién de la matriz a de una
manera objetiva con buenos resultados, como lo realizado en el trabajo de Agudelo-
gomez et al. (2016), donde se utilizaron los valores propios de un andlisis de
componentes principales para la construccion de esta matriz y su posterior uso en un

indice de seleccion en ganado bufalino. Buzanskas et al. (2013) utilizaron el anélisis de
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componentes principales para la estimacion de la matriz a y la construccion de un indice

de seleccién para caracteristicas de crecimiento en ganado Canchim.
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Capitulo Il: Pruebas de desempefio en ganado BON

En el presente capitulo se utilizo la informacién de las pruebas de desemperio (PD)
realizadas por la Corporacion Colombiana de Investigacion Agropecuaria
(AGROSAVIA) desde el afio 2011. Estas pruebas se realizan con animales de
diferentes origenes para identificar aquellos que tienen unas caracteristicas

superiores y buscar que sean usados como padres de las siguientes generaciones.

Las PD se desarrollan en fases definidas como: fase de pastoreo donde los
animales se alimentan solo de pasto, fase de suplementacion masiva donde se
inicia con la suplementaciéon a todo el grupo, fase de pastoreo grupal, se realiza
suplementacion en grupos pequefios de animales y fase de suplementacion
individual donde se les proporciona suplemento de manera individual a todos los
individuos. En la Figura 2 se ilustran las fases de la prueba, en las que se realizan
una serie de mediciones y puede suceder que en los animales tengan un

desempeiio diferente en cada una.

Fase Fase Fase
Sulementacion Suplementacion suplementacion
Masiva Grupal individual

Fase Pastoreo

Figura 2. Fases de las pruebas de desempefio en ganado Blanco Orejinegro en
Colombia.
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Estas PD en la raza BON se han convertido en una de las formas que los
productores utilizan para la seleccién de los reproductores, ademas de medir el
desempefio de algunos animales para diferentes caracteristicas. En el desarrollo de
las PD se han incluido una serie de variables de acuerdo con la necesidad de los

productores y estas no se incluyen en su totalidad dentro del analisis.

Con este trabajo se pretende proponer un modelo de analisis que permita el uso de
los SEM para la construccion del indice que contenga diferentes variables y poder
de esta manera clasificar los animales élite con un criterio integral (anexo 1). En
este capitulo se responde al objetivo 1 en el cual se propone “Analizar el crecimiento
de machos BON sometidos a pruebas de desempefio”. Para garantizar que la
seleccién de animales superiores se realice con un criterio adecuado se planted
evaluar el uso de los SEM en los analisis, estos modelos permiten la integracion de
una serie de variables siendo mas flexible que el modelo utilizado en la seleccién
actual. EI modelo actual tiene limitacion en la manera como se realizan los analisis,
ya que pueden existir algunos efectos en la seleccidén que no son tenidos en cuenta.
El articulo de investigacion original completo, derivado de este capitulo sera
publicado en una revista cientifica cuyo titulo posiblemente sera “Use of structural
equation models to evaluate growth of Blanco-Orejinegro sires undergoing

performance tests”.
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Capitulo IlI: Evaluaciones genéticas

El ganado BON es una de las razas criollas de mayor poblacién y uso en el pais, la
raza cuenta con informacion productiva y genealogia de varias generaciones que
son el insumo principal en los programas de seleccion genética. En este capitulo se
utilizé informacion productiva, genealdgica y gendmica para la estimacion de
pardmetros genéticos con un modelo gendmico-poligénico con varias
caracteristicas de crecimiento para conocer cémo se encuentran las
heredabilidades, correlaciones genéticas, correlaciones fenotipicas y como han
evolucionado a través de los afios. En este capitulo se da cumplimiento a los
objetivos “Estimar componentes de covarianza y parametros genéticos para
caracteristicas de interés productivo en ganado BON con la inclusion de informacién
gendmica”’ y “Estimar las tendencias genéticas para caracteristicas de interés

productivo en la raza BON”.

Se utilizé un modelo que contenia pesos corporales a diferentes edades, donde se
encontraron heredabilidades directas entre 0.29 y 0.40, correlaciones genéticas
entre 0.13 y 0.94. En cuanto a la correlacion entre los valores genéticos del modelo
poligénico y modelo genémico poligénico se encontraron entre 0.63 y 0.98 siendo
menores para los efectos maternos. No se observé ninguna tendencia genética para
las caracteristicas peso al nacimiento y peso ajustado a los 120 dias, en las
caracteristicas peso ajustado a los 240, 480 y 720 dias se observo una tendencia
creciente la cual se incrementa en los ultimos 5 afios, coincidiendo con el inicio del
programa de seleccion. El articulo de investigacion original completo, derivado de
este capitulo sera publicado en una revista cientifica cuyo titulo posiblemente sera
“Genetic parameters and trends for growth characteristics in Blanco-Orejinegro

cattle using polygenic and polygenic genomic models”.
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Capitulo 1V: indices de seleccién en la raza BON

Con el desarrollo de este capitulo se pretende proponer un indice de acuerdo con
el sistema de produccion ganadera del pais que sirva como herramienta de
seleccion para los productores en el programa de mejoramiento genético de la raza
BON y con este trabajo responder al objetivo 4 en el cual se plantea “Proponer
indices de selecciébn para multiples caracteristicas que optimicen el progreso

genético de la raza BON en Colombia”.

Se probaron indices construidos con diferentes ponderaciones utilizando los
pardmetros genéticos del modelo con informacion genémica del capitulo Ill. Fueron
construidos cuatro indices basados en diferentes cambios deseados: 1)
Desviaciones fenotipicas de las caracteristicas con relacion a la desviacion
fenotipica de P240, 2) Ponderaciones econdmicas de las caracteristicas segun su
importancia de acuerdo con literatura consultada, 3) Ponderacion por orden de
importancia de las caracteristicas segun apreciacién de productores y técnicos y 4)
ponderacion de las caracteristicas con nota de 1 a 10 otorgada por productores y

técnicos, segun su importancia.

Los indices fueron comparados por su confiabilidad y los cambios genéticos
esperados, buscando no incrementar el peso al nacimiento y generar el mayor
incremento en las demas caracteristicas de peso. Se realiz6 un proceso de
simulacion para evaluar los cambios ocasionados a partir del uso de los indices en
las caracteristicas evaluadas y en las caracteristicas edad al primer parto e intervalo
entre el primero y segundo parto, se encontré que los indices propuestos por los
productores y técnicos genera un cambio genético mejor balanceado, por lo tanto,
fue el indice sugerido. Para este capitulo se construyo un documento el cual sera
sometido para publicacién a una revista cientifica cuyo titulo posible sera “Genetic

selection indices for growth traits in Blanco-Orejinegro cattle”.
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Consideraciones finales

En el presente trabajo se utilizaron diferentes modelos estadisticos para el
analisis de informacion proveniente del programa de seleccidn establecido en la
raza Blanco Orejinegro (BON). Se logr6 mediante el uso de modelos de
ecuaciones estructurales (SEM) analizar el crecimiento de un grupo de machos
participantes de pruebas de desempefio, también se consiguio con el uso de los
modelos conocido como SSGBLUP la inclusion de informacién gendémica para la
estimacion de pardmetros genéticos utilizando un modelo multicaracteristicoy a
partir de los valores genéticos estimados se calcularon las tendencias genéticas
y se probaron diferentes indices de seleccién para ser usados en la raza.

Con los resultados obtenidos a partir del uso de los modelos SEM se consiguid
establecer como en el desarrollo de las pruebas de desempefio cada una de las
tres fases tienen efecto importante sobre el desempefio de los individuos,
ademas se evidencia cdémo en las pruebas de desempefio las fases de
suplementacion masiva y suplementacion grupal pueden ser fusionadas. Esto
permitié conocer el comportamiento de las fases en el desarrollo de la pruebay
plantear los ajustes correspondientes. Al realizar la comparacion entre la
clasificacion de los machos por el FSI estimado por el modelo SEM, con
ganancias de peso acumuladas se observo reclasificacion en los individuos élite
susceptibles para colecta de material seminal, esto permitié inferir que si se
utiliza un modelo SEM donde se incluyan todas las caracteristicas medidas
durante el desarrollo de las pruebas la seleccion de los animales élite se realizara

con un mejor criterio.

A partir de los resultados obtenidos se propone el uso de un modelo que incluya
todas las variables medidas, para la construccion del indice de toro con el cual
se espera un mejor ajuste ya que en €l se tienen en cuenta todas las relaciones

existentes entre las diferentes variables latentes y medidas.
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En cuanto a las pruebas de desempefio es importante continuar con su
realizacion y tratar de incrementar el nUmero de ganaderias que participan en
ellas, toda vez que esta es una buena forma de seleccionar reproductores y en
la medida que se tenga una mayor participaciobn mejor sera la seleccion de los
individuos y mayor serd el impacto generado en los cambios genéticos de la
poblacién. Esto se puede lograr con la vinculacion efectiva de las asociaciones,
gue puedan instruir sobre la importancia del desarrollo de las pruebas y convocar

de manera masiva productores de la raza para su participacion.

La estimacion de los pardmetros genéticos utilizando informaciéon genémica con
un modelo multicaracteristico es otro aspecto importante porque con esto se
puede tener una idea de cual sera la respuesta de las caracteristicas cuando
sean sometidas a presion de seleccion y de esta manera orientar el proceso para

obtener una ganancia genética deseada.

Los resultados obtenidos para los productores son alentadores, ya que las
caracteristicas en las cuales estan interesados en hacer la seleccién tienen un
componente genético alto, lo que garantiza que con la identificaciébn adecuada
de reproductores y descartes se conseguird un progreso genético y un mejor

comportamiento productivo del hato.

La estimacién de las correlaciones genéticas en el presente trabajo sera de gran
importancia para el programa de mejoramiento genético ya que a partir de estas
se puede orientar el programa de seleccién sobre diferentes caracteristicas,
donde algunas de ellas como P480 y P720 tienen correlacién alta y positiva, 1o
cual hace pensar que puede no ser necesario la inclusi6bn de ambas para la
selecciéon, ya que con hacer presion de seleccion sobre una la otra también
cambiara en el mismo sentido, esto va simplificando el proceso al disminuir el
namero de variables a seleccionar haciendo que la identificacion de

reproductores sea mas facil.
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Para el programa de mejoramiento genético en la raza BON fue de suma
importancia el conocimiento de las tendencias genéticas porque permitid
conocer el impacto que ha generado en los valores genéticos de caracteristicas
de peso en la raza BON. Como se observé en los resultados el cambio positivo
coincidio con el periodo de implementacion del programa, lo que alienta a las
instituciones y productores para no desfallecer y continuar trabajando para que

la raza BON sea importante en los hatos ganaderos del pais.

La estimacion de los valores gendmicos de los animales permite a los
productores contar con una herramienta adicional para la seleccion de individuos
probados bajo las condiciones de los sistemas de produccion local con una
confiabilidad adecuada, esto les permitira mejorar los parametros productivos de

sus hatos, a partir del incremento real de los valores genéticos de la poblacion.

Es importante recalcar que a pesar de que los productores del pais no tienen la
cultura de ser rigurosos con la toma de informacién fenotipica, los esfuerzos
realizados por la institucionalidad para cambiar esta practica han generado un
impacto positivo por lo que hoy se cuenta con un volumen de informacion
genealdgica y fenotipica importante para la realizacion de las evaluaciones
genéticas y el desarrollo de este tipo de trabajos. Por lo tanto, se debe procurar
por el mantenimiento del programa de mejoramiento genético en la raza BON,
especialmente en la toma de informacion ademas de generar proyectos
conjuntos que permitan el incremento en el nUmero de animales con genotipos
para disminuir el error en las estimaciones de los parametros genéticos e
incrementar la exactitud de los valores genéticos de los individuos con poca

informacion.

Con el fortalecimiento en la toma de informacion se debe procurar incluir nuevos
fenotipos de interés econdmico y productivo con el fin de poder obtener valores
genéticos en caracteristicas diferentes a las tradicionales (pesos Yy

reproductivas), ya que caracteristicas como calidad de carne, tolerancia a estrés
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térmico, eficiencia alimenticia, caracteristicas de evaluacion de tipo funcional,
susceptibilidad o tolerancia a enfermedades, entre otras estan tomado fuerza en

los programas de seleccion.

Es importante para la raza la realizacion de un programa de multiplicacion de los
animales reportados como élite en el presente trabajo, con el fin de evaluar los
cambios en los valores genéticos y fenotipicos de la poblacion para realizar
posteriormente una medicion del impacto econdmico que este proceso de

seleccién genere en la ganaderia del pais.
Anexo 1

Modelo tedrico de ecuaciones estructurales propuesto para la

construccion del indice de toro de las pruebas de desempefio en BON

Se propone el uso del siguiente modelo en el cual se incluyen todas las variables
medidas y a partir de este poder realizar la construccion del indice de toro el cual
tenga en cuenta todas las relaciones existentes entre las variables latentes y
medidas propuestas. Debe durante el desarrollo de la prueba de desempefio
realizarse todas las medidas en los animales para poder construir un indice con

el modelo propuesto.
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Modelo Completo

Fase Fase
Fase

astgreo/ suplementacion suplementacion
a Qsiva grupal

Fah
suplementacion

Espesor grasa Area Tico Circunferencia
P g de Lomo P escrotal

Figura 3. Modelo teorico de ecuaciones estructurales propuesto para la

construccion del indice de toro de las pruebas de desempefio en BON.
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