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CONTEXTO GENERAL

INRA

El INRA (Institut National de Recherche Agronomique) es un instituto de investigacion
pablica fundado en 1946, bajo la direccion del Ministerio de Educacion superior y de la
Investigacion asi como la del Ministerio de la Alimentacion, de la Agriculturay de la
Pesca. Es el primer instituto de investigacion de Europa, y el segundo a nivel mundial
en publicaciones de ciencias agricolas y en ciencias de plantas y animales. Sus
actividades de investigacion son ejercidas en los dominios de la alimentacion, de la
agricultura y del medioambiente.

Sus misiones son producir y difundir conocimientos cientificos, concebir innovaciones
y controlarlas, participar en las tomas de decision de actores tanto publicos como
privados, apostar por la cultura cientifica y técnica, estar en el corazon de debates
sociales sobre la ciencia, y finalmente proponer una formacion a la investigacion.

El INRA de Castanet-Tolosan (Toulouse) emplea unas 500 personas, de las cuales 250
son investigadores. Estas personas estan repartidas en 22 laboratorios entre los cuales se
encuentra el de la SAGA (Station d’ Amelioration Genetique des Animaux).

SAGA

La estacion de mejora genética de los animales (SAGA, UR631) fue creada en 1970
debido a la descentralizacion del departamento de Genética Animal (GA) y a la creacion
del centro en Toulouse.

La unidad contribuye al conocimiento del determinismo genético de los caracteres
(campo temético CT2 del departamento GA) y al desarrollo de métodos de gestion de
poblaciones animales (CT3), principalmente en pequefios rumiantes, conejos,
palmipedos, y équidos desde 2005. Los caracteres estudiados, con efecto sobre la
produccion y los productos animales, son numerosos, pero Gltimamente la SAGA a
priorizado las investigaciones sobre la resistencia genetica a las enfermedades, la
reproduccion, el crecimiento y los diferentes indices.

La experimentacion y la modelizacion estan en el corazon de su actividad para estudiar
las relaciones entre el genotipo y el fenotipo (CT2), y optimizar la gestion de los
recursos genéticos (CT3).

Las investigaciones, en las Unidades Experimentales y en las granjas, son practicamente
todas concebidas en colaboracion pluridisciplinaria.
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Resumen

1. RESUMEN

El objetivo de este proyecto fue analizar el peso del conejo como un efecto directo y
materno al mismo tiempo. En el modelo utilizado para la seleccion canalizante el peso
del conejo se considera como un carécter de la madre. Pero sabemos que hay un efecto
directo y un efecto maternal. El objetivo es saber si los andlisis y el método adoptado
por los seleccionadores presenta una desviacion respecto a los analisis hechos teniendo
en cuenta tanto los efectos directos como los maternos. Para comprobar esto se han
tomado datos durante 13 generaciones de seleccion divergente.

Se realiz6 una experiencia de seleccion divergente sobre la variabilidad intra-camada
del peso de los gazapos al nacimiento en el INRA de Toulouse (Francia). Se
seleccionaron dos lineas divergentes a partir de la variedad AGP22 (Grimaud Freres
Sélection). Esta seleccion canalizante implica un nuevo modelo incluyendo un valor
genético para la media del caracter y un valor genético para la variabilidad ambiental.
Hay una divergencia significativa de la desviacién tipica del peso del gazapo intra-
camada entre lineas seleccionadas para disminuir (tipo 1) y aumentar (tipo 2) la
homogeneidad de la camada.

Tras trece generaciones de seleccion canalizante, se analizaron los datos encontrando
diferentes parametros responsables de la variaciéon del peso al nacimiento, del peso al
destete y de la mortalidad entre el nacimiento y el destete.

También se analizaron diferentes modelos genéticos, demostrando que ignorar los
efectos directos en el modelo que contiene efectos directos y maternos puede tener un
impacto muy importante en la estimacion de los parametros genéticos, aunque parece
tener poca influencia en la estimacion de los valores medios de las diferentes lineas.



Abstract

2. ABSTRACT

Canalizing selection for the young rabbit birth weight: Validation of a pilot
experiment used for the genetic values estimation.

The project’s objective was to analyze the rabbit weight like a direct and maternal effect
at the same time. In the model used for the canalizing selection the rabbit weight is
considered like a maternal character. But we know that it exists a direct effect and a
maternal effect. The objective is to know if the analysis and the method chose by the
genetic selectors presents a bias respect the analysis donned taking the maternal and
direct effects. To prove this datas were noted during 13 generations of divergent
selection.

A divergent selection experiment based on the environmental within-litter variability of
birth weight in rabbit was carried out at the INRA experimental farm of Auzeville
(France). The two lines were created by selecting breeding does and bucks from the
female strain AGP22 (Grimaud Fréres Sélection company). This involved a new model
incorporating a genotypic value for the mean and a genotypic value for the
environmental variance. There was a selection response with a significant difference in
the within-litter standard deviation of birth weight between the selected lines for
decrease (type 1) or increase (type2) the litter homogeneity.

After thirteen generations of canalizing selection we analyzed the data and we found
various parameters responsible for the variation of the birth weight, the weaning weight,
and mortality between the birth and the weaning.

Various genetic models were also analyzed and it was shown that unaware the direct
effects in the model which comprises direct and maternal effects could have a very
important impact on the estimate of the genetic parameters but it seems that the
influence on the estimate of the average values of the lines is low.
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Introduccion

3. INTRODUCCION

En el conejo, como en el cerdo, el peso de las crias al nacimiento es muy variable en
una misma camada (Bolet, 1996). Esta heterogeneidad se traduce en una mortalidad
elevada, debida a la desaparicion de los gazapos méas pequefios (Poignier et al., 2000;
Perrier et al., 2003). De hecho, los gazapos mas debiles de la camada son mas sensibles
a enfermedades pudiendo ademas contaminar el conjunto de la camada (Bargain, 2001).
Conociendo estos riesgos, se han desarrollado técnicas de homogeneizacion de camada
mediante la préctica de la adopcién, pero estos métodos suponen un aumento de trabajo
importante (Bargain, 2001). El andlisis de las componentes genéticas de la variabilidad
de los caracteres ha sido objeto de estudios recientes. Algunos de estos trabajos se basan
en la existencia de genes que intervienen en la regulacion de la expresion de un carécter
controlando asi su variabilidad fenotipica. Partiendo de esta hipotesis, se ha usado un
método estadistico (San Cristobal-Gaudy et al., 1998) y se ha realizado una experiencia
de seleccidon divergente sobre la variabilidad del peso al nacimiento de los gazapos en
una misma camada. El objetivo de este Trabajo Fin de Carrera es verificar la existencia
de un determinismo genético de la variabilidad del peso y de validar el modelo
estadistico innovador en seleccion animal con el fin de predecir la eficacia de
seleccionar para reducir la variabilidad del peso y mejorar la supervivencia de los
gazapos.

Este trabajo sirve como modelo para otras especies politocas (ovino, porcino). De
hecho, la seleccion para la uniformidad de caracteres es una preocupacion emergente en
la produccion animal. EI conejo aqui se utiliza tanto como un objetivo, la homogeneidad
del peso al nacer dentro de una misma camada es un parametro importante de la
viabilidad de los gazapos, como una especie modelo para realizar rapidamente un
experimento de seleccidn divergente.

El objetivo de este proyecto fue analizar el peso del conejo como un efecto directo y
materno al mismo tiempo. En el modelo utilizado para la seleccién canalizante el peso
del conejo se considera como un caracter de la madre. Pero sabemos que hay un efecto
directo y un efecto maternal. El objetivo es saber si los andlisis y el método adoptado
por los seleccionadores presenta una desviacion respecto a los analisis hechos teniendo
en cuenta tanto los efectos directos como los maternos. Para comprobar esto se han
tomado datos durante 13 generaciones de seleccion. Este trabajo ha sido realizado en
colaboracion con una empresa privada de seleccion de animales (Grimaud Fréres
Sélection).

El trabajo se ha realizado mediante un ordenador con un enlace al CTIG (Centre de
Traitement de 1’Information Génétique). La extraccion de datos y su analisis han sido
realizados con la ayuda de los programas SAS y ASREML. Se ha aplicado el método de
analisis de varianza REML.

11



Obijetivos

4. OBJETIVOS

El objetivo principal de este Trabajo Fin de Carrera fue verificar la mejora del modelo
genético para la seleccion canalizante teniendo en cuenta el efecto directo y el efecto
materno para el peso de los gazapos. Los objetivos especificos fueron los siguientes:

1 Analizar los datos tomados a lo largo de trece generaciones de seleccidn
canalizante para comparar las dos lineas de conejos obtenidas, la linea de alta
variabilidad del peso de los gazapos al nacimiento en la misma camada, y la
linea de baja variabilidad. Para esto se han tenido en cuenta tres caracteres, el
peso del gazapo al nacimiento, al destete y la supervivencia entre el nacimiento
y el destete. Se ha observado la influencia de diferentes parametros sobre la
variabilidad de estos caracteres, lo que facilitara principalmente la basqueda de
criterios, por ejemplo anatémicos, permitiendo explicar la variabilidad de la
homogeneidad y poder realizar métodos de seleccion mas simples.

2 Aifadiendo la genealogia al analisis de los tres caracteres que nos interesan, se
han comparado varios modelos genéticos para dicho andlisis, siempre buscando
la diferencia del modelo clasico que tan solo tiene en cuenta el efecto materno
con el nuevo modelo que comprende el efecto materno y efecto directo
genético.

12



Revisién bibliografica

5. REVISION BIBLIOGRAFICA

Los objetivos de seleccion de los animales domésticos se adaptan constantemente a las
grandes evoluciones de la produccion, del mercado y de la sociedad. En los primeros
esquemas de mejora genética (en los afios 60), estos objetivos estaban orientados hacia
el aumento de la produccion. A lo largo de la década siguiente, interesd6 mas la calidad
de los productos. En los afios 90 los caracteres “funcionales” (por ejemplo la adaptacién
de los conejos al lugar de cria) fueron tenidos en cuenta para obtener animales mejor
adaptados a su entorno de produccién. A dia de hoy muchas sociedades desean integrar
objetivos que satisfagan necesidades y eviten inconvenientes “medioambientales”,
“sociales”, de “bienestar animal”, etc.

La mejora genética induce cambios que deben satisfacer los objetivos o aportar ventajas
a los propietarios de los animales concernidos, a la comunidad de criadores de la
especie 0 a la sociedad. Ademas, incluso si la mejora genética es un proceso lento, los
efectos del cambio deberian proporcionar ventajas a corto y largo plazo, o al menos una
ventaja a corto plazo no deberia dar como resultado un dafio futuro. De modo que es
fundamental que la planificacion de programas de mejora genética ponga mucha
atencion a los cuadros sociales, econémicos y medioambientales en los que los
programas se lleven a cabo. Esto se puede hacer mejor integrando estos programas a los
planes nacionales de desarrollo del ganado donde se deberian establecer los grandes
objetivos de desarrollo segun cada entorno de produccién.

5.1. Genética cuantitativa.

Un programa de seleccion busca alcanzar un objetivo (objetivo de seleccion) mediante
la seleccion de los animales que formaran la generacion siguiente. EI progreso genético
(AG) depende de la cantidad de variabilidad genética en la poblacién, de la precision de
los criterios de seleccion, de la intensidad de la seleccién y del intervalo de generacion.

La conservacion de la variacion genética es una condicion necesaria para que la mejora
genética continGe. La variacion genética se ve reducida por el aumento de la
consanguinidad y la deriva genética y aumentada por la mutacion. En consecuencia, el
tamafio minimo necesario de una poblacién para mantener la variacion genética esta en
funcién de estos parametros (Hill, 2000). Las experiencias de seleccion con animales de
laboratorio han demostrado importantes progresos a lo largo de numerosas
generaciones, incluso en las poblaciones con un tamafio inferior a cien, pero las
respuestas aumentan con el tamafio de la poblacion. La principal pérdida de variacion
genética en una raza esta ligada a la tasa de consanguinidad (AF). En ausencia de
seleccion, AF esta directamente ligado al numero de reproductores. Para las poblaciones
bajo seleccion, esta hipotesis ya nos es valida porque los progenitores aportan una

13
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contribucion diferente a la generacion siguiente. Recientemente ha sido elaborada una
teoria general para preveer las tasas de consanguinidad de las poblaciones bajo
seleccion (Woolliams et al., 1999; Woolliams y Bijma, 2000). Esta teoria favorece la
optimizacion de las respuestas a corto y largo plazo de los programas de seleccion.

La optimizacion de los programas de seleccion se centrd al principio en la mejora
genética, sin prestar mucha atencion a la consanguinidad. Ahora se ha sabido que
restringir la consanguinidad es un elemento importante en los programas de seleccion.
Meuwissen (1997) desarrollé una herramienta de seleccion dinamica que optimiza la
mejora genética limitando la tasa de consanguinidad. A partir de un conjunto de
candidatos a la seleccién, el método prevé la seleccion de un grupo de progenitores
cuyo valor genético estd maximizado mientras que el coeficiente medio de parentesco
estd restringido. La utilizacion de este método produce un programa de seleccion
dinamico en el que el nimero de progenitores y el niumero de descendientes por
individuo pueden variar segin los candidatos disponibles en una generacion en
particular.

La precision de la seleccion depende en gran parte de la calidad y de la cantidad de
fenotipos disponibles mediante controles de mejoras. La mejora genética clasica solo se
puede hacer si los fenotipos y las genealogias estan registradas. A partir de estas
informaciones, se puede predecir el valor genético de un individuo y los animales con el
valor estimado mas alto pueden ser seleccionados como progenitores.

Se ha establecido que el método de eleccion para la evaluacion genética de los
caracteres (por ejemplo la produccién de carne, el uso eficaz del alimento, el aumento
de la prolificidad,...) reposa sobre la evaluacion del mejor predictor lineal no desviado
basado en un modelo animal (BLUP-AM) (Simianer, 1994). Gracias al desarrollo de
algoritmos y de software, este método es utilizado a dia de hoy habitualmente por
empresas de seleccion o programas de seleccidn nacionales en la mayoria de paises para
la mayoria de las especies. Las limitaciones de los modelos unicaracter han conllevado a
la elaboracion de evaluaciones BLUP-AM multicaracteres basados en modelos mas
complicados (incluyendo por ejemplo los efectos maternos, las interacciones entre otros
individuos y el padre o los efectos de dominancia). Esto se ha podido conseguir gracias
a la gran capacidad de los ordenadores y a las mejoras en los métodos de célculo. La
tendencia de hoy es utilizar todas las informaciones disponibles, datos de controles
diarios, datos de animales cruzados asi como el conjunto de datos de otros paises. Las
dificultades principales asociadas al uso de modelos cada vez méas complejos es la falta
de robustez (sobre todo cuando el tamafio de la poblacion es pequefio) y los problemas
de calculo. A dia de hoy, el desafio al que nos enfrentamos es la elaboracion de
herramientas para validar sistematicamente los modelos utilizados.

El método BLUP es optimo solo si los parametros genéticos son conocidos. Se han
elaborado meétodos de estimacion no desviada de las componentes de la varianza con
ficheros de datos considerables. EI método del maximo de semejanza restringida

14
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(REML) aplicado al modelo animal es el método a elegir. Ciertos caracteres importantes
no estan descritos de manera correcta por los métodos lineales (por ejemplo los
caracteres basados en la puntuacion y la supervivencia). En consecuencia han sido
propuestos una gran variedad de modelos mixtos no lineales: modelos de umbral,
modelos de supervivencia, modelos basados en la jerarquia, etc. Sin embargo, para los
datos discretos la utilizacion de modelos lineales clasicos sigue siendo la mas pertinente
en ciertas condiciones.

La intensidad de seleccion a aplicar depende del nimero de candidatos y de la
proporcion de animales necesarios como progenitores de la generacion siguiente. Las
capacidades y las técnicas de reproduccion tienen una influencia importante sobre este
namero de individuos necesarios para la produccién de la generacion siguiente y por
tanto sobre el progreso genético.

El intervalo de generaciones es la edad de los padres al nacimiento de sus descendientes
reproductores medios. En la mayoria de las poblaciones de animales de produccion es
posible distinguir grupos de edad diferentes. La cantidad de informacién disponible
cambia segun los grupos. Generalmente las informaciones son menores para los grupos
de edad mas jovenes, como consecuencia la precision de las estimaciones de los valores
genéticos es inferior en estos casos. Sin embargo el nivel medio del valor genético
estimado (VGE) de los grupos jovenes es méas elevado debido a la mejora genética
continua de la poblacion. La seleccion debe tener en cuenta estas diferencias de
precision y de valor genético de los individuos.

5.2. Evolucién de las tecnologias de la reproduccion.

La tecnologia de la reproduccion tiene un efecto directo sobre la tasa de mejora
genética. Para un tamarfio de poblacion dada, una tasa de reproduccion elevada implica
un menor numero de animales reproductores y en consecuencia una alta intensidad de
seleccion. Un gran nimero de descendientes por reproductor favorece una estimacion
mas precisa de los valores genéticos. Otra ventaja del aumento de las tasas de
reproduccion es la difusion méas rapida y mejor de los individuos genéticamente
superiores.

La utilizacion de la Inseminacion Artificial (IA) permite una intensidad de seleccion
méas elevada, una seleccion mas precisa de los machos basada en el test de la
descendencia y una mejor estimacion del valor genético mediante el conjunto de
animales. Esto es el resultado del intercambio de semen entre diferentes grupos de
mejora permitiendo el establecimiento de conexiones entre ellos. La IA es utilizada por
los organismos de seleccién de la mayoria de las especies.

La IA requiere la disponibilidad de competencias técnicas en los centros de IA y en las
explotaciones ganaderas, y de medios de comunicacion eficaces entre ambos. Sin
embargo en numerosos paises la mayoria de productores tienen pequefios ganados y las
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competencias e instalaciones son a menudo inadecuadas para realizar la 1A de manera
eficaz. El ganadero debe de poder detectar los periodos de estro y contactar con el
centro de distribucion de semen quien a la vez debe tener disponibilidad para intervenir
en los momentos necesarios sin tardanza. Para los sistemas de produccion extensivos se
trata de un proceso en el que es necesaria mucha mano de obra y por ello la IA se utiliza
poco.

5.3. Elementos de un programa de mejora genética.

Los elementos necesarios para la puesta en marcha de un programa de mejora genética
dependen de la estrategia global. La primera decisién a tomar esta ligada a la eleccion
entre las tres estrategias posibles: el reemplazamiento de una raza por otra, la seleccion
dentro de una raza o linea y la mejora por cruzamiento (Simm, 1998).

La opcion mas radical es el la sustitucion de una raza por otra genéticamente superior,
que puede hacerse de una sola vez (si el coste se puede abordar, como para las aves) o
gradualmente mediante cruzamientos repetidos con una raza superior (grandes
animales).

El cruce, el segundo método mas rapido, tiene las ventajas de la heterosis y de la
complementariedad entre las caracteristicas raciales. Los sistemas convencionales de
cruzamiento (sistemas en rotacion y sistemas basados en los machos terminales) han
sido muy discutidos (por ej. Gregory y Cundiff, 1980). Se ha sugerido como forma
alternativa de cruzamiento el acoplamiento entre animales de razas compuestas recién
establecidas (Dickerson, 1969; 1972).

El tercer método, la seleccidn intra-racial, es el que conlleva la mejora genética mas
lenta, sobre todo si el intervalo de generacion es amplio. Sin embargo esta mejora es
permanente y acumulativa. Gracias a su lentitud, la mejora intra-racial permite a los
organismos que intervienen adaptar su sistema de produccion a la evolucion de la
poblacion.

Mientras los caracteres de interés son numerosos, y/o algunos antagonistas, diferentes
lineas pueden ser creadas y mantenidas por la seleccion dentro en esa misma linea.
Estas lineas pueden ser cruzadas a continuacion para producir animales comerciales
(usado en porcinos y aves).

La puesta en marcha de un programa de seleccion implica la definicion de un objetivo
de seleccion (Groen, 2000) y la concepcion de un programa capaz de aportar un
progreso genético segun este objetivo. En términos practicos el programa implica la
gestion de personas y recursos y la aplicacion de principios de genética y de seleccion
animal (Falconer y Mackay, 1996). Cada aspecto del programa de seleccion implica
numerosos procesos, individuos y a veces instituciones. El éxito depende de la manera
en la que los recursos disponibles son administrados para alcanzar el objetivo.
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Los actores implicados en un programa de seleccion son todos aquellos afectados de
una manera u otra por su éxito, que son: los criadores seleccionadores, los
multiplicadores de los animales seleccionados (p.e. los productores de animales de cria),
los consumidores finales del producto y también las empresas que intervienen directa o
indirectamente en la fabricacion, transformacion o comercializacion del producto. Hay
que afiadir también los organismos de regulacion estatal, regional o provincial, los
organismos técnicos de control y las organizaciones empleadas para la puesta en marcha
del programa.

La mayor parte de los programas tienen una estructura piramidal ( Simm, 1998), con
diferentes niveles segun la complejidad del programa. En la cumbre de la piramide se
encuentra el nicleo donde se concentran la seleccion y la reproduccién de los animales
de élite. La multiplicaciéon de los efectivos se produce en niveles intermedios y es
necesaria mientras el numero de animales de élite es insuficiente para satisfacer las
demandas de los criadores comerciales. El nivel base comprende las unidades o granjas
comerciales que realizan la produccién final a partir de reproductores provenientes de
organismos multiplicadores.

Las actividades que constituyen un programa de seleccién pueden resumirse en ocho
etapas principales (Simm, 1998):

Eleccion del objetivo de seleccion.

- Eleccidn de criterios de seleccion.

- Concepcion del plan de seleccion.

- Control de mejoras de los animales.

- Evaluacion genética de los animales.

- Seleccién y reproduccion de los animales seleccionados.

- Seguimiento del progreso genético.

Difusién de la mejora genética.

Estas etapas estan descritas en los subcapitulos siguientes. Sin embargo es importante
saber que la planificacién, la puesta en marcha y la evaluacion forman un proceso
continuo, y los elementos deberian abordarse de manera interactiva mejor que por
etapas. Otro elemento critico es la necesidad de documentar en detalle todas las partes
del plan de seleccion y su ejecucion en el tiempo.

5.3.1. Objetivos de seleccion.
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El objetivo de seleccion es la lista de caracteres a mejorar geneticamente. Deberia estar
en concordancia con los objetivos nacionales de desarrollo agricola, y apropiado al
sistema de produccion para el que esta definido y a las razas adaptadas al sistema de
produccion. Los objetivos de desarrollo de un pais para la produccion agricola incluyen
tradicionalmente variables econdmicas pero deberian ampliarse para incluir aspectos de
ética y de bienestar animal asi como aspectos sociales y medioambientales. Existen
diferentes herramientas para determinar el objetivo 6ptimo, la mas comdn es la utilidad
del mismo. En teoria la utilidad es directa, sobre todo en caso de programas de
seleccién intra-racial, ya que se trata de una funcion lineal de valores econdémicos
relativos a los caracteres a mejorar. En la practica, sin embargo, no es facil obtener estos
valores econdmicos en parte porque pueden variar en el tiempo y en el espacio, también
porque es dificil atribuir un valor econémico a ciertos aspectos de los objetivos (p.e. el
bienestar animal), ademas los criadores definen la direccion del cambio de una manera
empirica basada en las demandas y las preferencias percibidas del mercado. Amer
(2006) presenta otras herramientas para la formulacion de los objetivos de seleccion
como el modelo bioeconémico y el modelo de flujo de genes.

Para numerosas especies de animales de produccion los caracteres de importancia
econdmica son los que afectan a la productividad, la longevidad, la salud y la capacidad
de reproduccidn de los animales.

Para la mayor parte de los caracteres, el objetivo de mejora es modificar la media del
caracter al alza (longevidad, velocidad de crecimiento, etc.) o a la baja (mortalidad,
materia grasa en la carne) pero para algunos caracteres el objetivo es alcanzar un valor
intermedio. Pharo y Pharo (2005) llaman a estas alternativas, respectivamente, la
seleccion en funcion de la “direccion” y en funcion de la utilidad, un ejemplo es el peso
de los huevos en las gallinas ponedoras. EI mercado valora los huevos en un intervalo
de peso especifico (p.e. entre 55y 70 g ). Los huevos mas pequefios no pueden venderse
y no hay ninguna prima destinada a los huevos mas grandes. El tamafio de los huevos es
inversamente proporcional al nimero de huevos, a la solidez de la cascara y a la tasa de
eclosion, de modo que la seleccion para unos huevos mas grandes no sélo es una
pérdida de la intensidad de seleccion sino que ademas es contraproducente. Otro
ejemplo es el tamafio corporal, para los animales de carne el tamafio al sacrificio es
determinante para su valor. El tamafio tiene un efecto mayor sobre las exigencias
nutricionales debido al aumento de las necesidades de cuidado. Puede igualmente
afectar la productividad al destete, que es un determinante de la eficacia bioldgica y de
la rentabilidad. El tamafio estd asociado a los costes y a los beneficios, es dificil
establecer un valor éptimo, sobre todo en los sistemas basados en el pastoreo, debido a
la dificultad que conlleva una descripcion adecuada del aporte forrajero. Otra
consideracién a tener en cuenta, es que en la mayoria de los mataderos son reacios a
coger animales teniendo un peso de canal o vivo fuera de la horquilla fijada.
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La eleccion del objetivo de seleccion puede ser una actividad puntual o una actividad
revisada periodicamente. La decision es tomada por los seleccionadores gracias al
aporte de informacion de los diferentes niveles de la pirdmide de seleccion.

5.3.2. Criterios de seleccion.

Los criterios de seleccién son utilizados para estudiar el valor genético de los animales y
elegir aquellos que deben ser progenitores de la generacion siguiente. Esta eleccion
implica la creacion de un “indice de seleccion”. Los criterios son las medidas realizadas
sobre los animales candidatos y sus parientes que son ponderadas con coeficientes
calculados para maximizar la correlacion entre el indice y los objetivos de seleccion.
Hay que remarcar que ciertos caracteres de los objetivos de seleccion pueden ser
diferentes de los criterios que han sido utilizados para crear el indice de seleccion, por
ejemplo los cerdos son seleccionados segun el engrasamiento de sus canales que es un
cardcter del objetivo de seleccién. Sin embargo este engrasamiento no puede ser
controlado en los candidatos a la seleccién ya que habria que sacrificarlos. El criterio
utilizado en este caso es el espesor de grasa subcutanea que se mide por ultrasonidos.
Mientras es dificil o costoso obtener informacion sobre la relacién entre animales y los
caracteres son suficientemente heredables, la seleccién puede basarse en la mejora
individual (seleccion masal).

5.3.3. Concepcion de un programa de seleccion.

La evaluacién econémica forma parte del proceso de concepcidén de un esquema de
mejora genética. Esta evaluacion debe realizarse antes de la puesta en marcha del
esquema, pero también a lo largo de su desarrollo para evaluar el cambio obtenido.

Las decisiones sobre las inversiones en el programa de seleccién deberian ser evaluadas
respecto a tres elementos que contribuyen al progreso genético: la intensidad de
seleccion, la precision de seleccion y el intervalo de generacion. Los parametros
genéticos de los caracteres de la poblacion concernida, como la heredabilidad y la
variedad fenotipica de los caracteres, son necesarios para concebir y optimizar el
esquema.

5.3.4. Registro y gestion de datos.

El registro de datos de los caracteres y las genealogias es el motor de la mejora genética.
Un ndmero abundante de medidas precisas permite una seleccion eficaz. De todos
modos, en la practica los recursos son limitados y la cuestion entonces es la siguiente:
¢que caracteres deben ser medidos y sobre qué animales?. La eleccion de criterios
depende de su facilidad de medicion y del coste de la misma pero también, y sobre todo,
de los parametros genéticos de estos criterios y de su correlacion con el objetivo. La

19



Revisién bibliografica

toma de datos sobre los que basar la seleccién es una componente clave de todo
programa de seleccion y se deberia de considerar asi mas que como un subproducto de
los sistemas de registro de datos concebidos principalmente para soportar la gestion a
corto plazo (Bichard, 2002). La tarea de recoger, agrupar y usar los datos para la
evaluacion genética necesita una buena organizacion y recursos considerables
(Wickham, 2005; Olori et al., 2005). En numerosos casos hay que utilizar planes
especiales para generar y guardar los datos tomados. El coste y la complejidad de estos
planes varian segun el tipo de organizacion de seleccion, el tipo de caracteres y el tipo
de testaje. Por ejemplo cuando el peso de los animales vivos es el caracter de interés
solo necesitamos una balanza, pero si el objetivo es la eficacia alimentaria hara falta un
material mas sofisticado para medir el consumo individual.

A veces la informacion de interés no puede ser medida directamente en el candidato a la
seleccion sea porque la expresion del caracter esta limitada por el sexo, como es el caso
de la produccion de leche, o porque los caracteres pueden ser tomados Unicamente tras
la muerte del animal (por ejemplo la composicion de la canal). En estas circunstancias
se necesita una toma indirecta sobre individuos emparentados (test sobre la
descendencia y/o hermanos). La medida sobre individuos emparentados es igualmente
uatil para los caracteres de baja heredabilidad, que demandan varias repeticiones para
evaluar el sujeto con precision. El test sobre la descendencia hace referencia a un plan
en el que un sujeto es evaluado respecto a la base de datos obtenidos de su
descendencia. Esta principalmente asociado a los machos (Willis, 1991), ya que es mas
facil generar un gran ndmero de descendientes de un solo macho que de una sola
hembra.

Ademas de los datos, la evaluacion genética necesita informaciones genealdgicas. La
calidad de la informacion genealdgica depende de su profundidad y de su exhaustividad.

Para los esquemas que utilizan varias poblaciones, teniendo los recursos disponibles, es
ventajoso y rentable tener una base de datos centralizada con un acceso compartido
(Wickham, 2005; Olori et al., 2005). Las informaciones completas sobre la gestion
proveniente de este tipo de sistema necesitan la participacién de los criadores en la toma
de datos. Los programas a nivel nacional requieren incluso un departamento
especializado utilizando tecnologias modernas de informacién (Grogan, 2005; Olori et
al., 2005). Sin embargo, los esquemas basados en una sola poblacién necesitan un
ordenador personal con tablas adecuadas, un software para la gestion de datos, la
evaluacion genética y el establecimiento de relaciones.

5.3.5. Evaluacion genética.

La evaluacion genética, actividad fundamental para todo programa de seleccion, tiene
por objetivo separar la contribucién medioambiental en el fenotipo. Esta evaluacion
genética debe ser fiable. La metodologia BLUP se ha convertido en el método estandar
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para casi todas las especies; estd aplicada a una gran variedad de modelos y de
caracteres. La evaluacion debe igualmente estar disponible a tiempo para utilizar mejor
la inversion efectuada en la toma y gestion de datos.

La evaluacion interpoblacional tiene la ventaja de permitir comparaciones equitativas de
los valores genéticos estimados en las diferentes poblaciones. Para esto los lazos
genéticos entre poblaciones son esenciales. Para utilizar informaciones de poblaciones
diferentes hace falta disponer de una estructura organizativa adecuada lo que puede
alcanzarse mediante una estrecha colaboracion entre criadores, sus asociaciones y los
gerentes del esquema de seleccion (control de mejoras, indicadores, etc.). Es esencial
tener una identificacion unica de todos los animales que participan en el programa de
seleccion.

Los resultados de las predicciones genéticas (valores genéticos estimados e indices
globales) son normalmente anotados en los certificados de identificacion de los
animales y recopilados en los catalogos de venta de reproductores o de semen. Esto
significa que los usuarios finales (criadores productores) deben comprender los VGE
(valor genético estimado) y saber como utilizarlos. Es indtil realizar una evaluacion
genética si los resultados no son explotados por estos usuarios.

Una unidad tipica de evaluacion genética requiere personal cualificado y recursos
materiales adecuados para realizar el analisis de datos, la evaluacion y producir
informes adecuados facilitando la toma de decisiones para la seleccién. Numerosos
programas de seleccién a gran escala poseen una unidad interna destinada a la
evaluacion genética. A pesar de esto, numerosas universidades o centros de
investigacion realizan la evaluacion genética para los programas de seleccion nacionales
o0 regionales. Estos servicios pueden ocuparse de varias razas o especies diferentes ya
que el principio de la evaluacion genética y los programas implicados son similares.

5.3.6. Seleccién y acoplamiento.

Para maximizar la intensidad de seleccion se deberia seleccionar el minimo numero
posible de reproductores de cada sexo. El Unico inconveniente seria el nimero de
animales necesario para asegurar la reproduccion de la poblacion manteniendo una
variabilidad genética importante. Se seleccionan, habitualmente, muchos menos machos
reproductores que hembras ya que la tasa de reproduccion de aquellos es mucho mas
elevada que la de estas.

Los candidatos a la seleccion pueden ser de edades diferentes y por consiguiente las
informaciones de cada uno pueden ser diferentes. Por ejemplo, los machos maés viejos
suelen tener un test sobre la descendencia, mientras que para los mas jovenes, sus
propias caracteristicas o las de su madre o hermanos seran la Unica informacion
disponible. Utilizando el BLUP estos candidatos pueden ser facilmente comparados.
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Esta suficientemente probado que la utilizacion de informaciones sobre la familia, como
en el BLUP, aumenta la probabilidad de co-seleccidn de familiares proximos que, a su
vez, conlleva un aumento de la consanguinidad. Diferentes métodos son utilizados para
reducir la consanguinidad, manteniendo elevadas tasas de mejora genética. Todos estos
métodos se basan en el mismo principio que es reducir la relacion media entre los
sujetos seleccionados. Se han elaborado programas informaticos para optimizar la toma
de decisiones sobre la seleccion de una determinada lista de candidatos con sus
informaciones genealdgicas y sus VGE. Los métodos para controlar la consanguinidad
son: la seleccion de un numero suficiente de machos (la tasa de consanguinidad depende
del tamafio efectivo de la poblacion), no sobreexplotar los machos de la poblacion,
limitar el namero de familiares proximos seleccionados (sobre todo el ndmero de
machos seleccionados por familia), limitar el nimero de hembras acopladas a cada
macho y evitar el acoplamiento entre hermanos o hermanastros. Estas reglas simples
son bastante eficaces para mantener un bajo nivel de consanguinidad.

El acoplamiento de los animales seccionados puede ser aleatorio o no aleatorio. Si no lo
es, los mejores machos seleccionados se acoplan con las mejores hembras
seleccionadas, esto es lo que llamamos “acoplamiento preferencial”. El valor genético
medio de la descendencia nacida en la generacion siguiente no cambia pero la varianza,
a nivel de la descendencia, serd mas importante. Mientras los caracteres multiples son
incluidos en el objetivo de seleccion, el acoplamiento preferencial puede ser util
reagrupando las cualidades de diferentes individuos para distintos caracteres.

Toda estrategia de acoplamiento exige unas instalaciones adecuadas. Con la monta
natural, los animales a acoplar deben estar en el mismo emplazamiento pero separados
de otros animales en edad de reproduccion. La IA puede ser utilizada pero necesita una
vasta gama de recursos y competencias (colecta de semen, congelacién y/o
almacenamiento e inseminacion).

5.3.7. Seguimiento del progreso.

El seguimiento implica la evaluacion periddica del programa segun el progreso
realizado en funcion del objetivo. Si es necesario, puede llevar a una revaluacion del
objetivo y/o de la estrategia de la seleccion. El seguimiento también es importante para
la deteccion precoz de efectos no deseados durante el proceso de seleccion, por ejemplo
el aumento de sensibilidad a enfermedades o la reduccidon de la variabilidad genética.

Para evaluar el progreso las evoluciones fenotipicas y geneticas normalmente se
obtienen mediante una simple regresion de valores simples anuales con relacién al afio
de nacimiento. Ademas de esta informacion los criadores realizan controles de mejora
regulares, internos y externos. Un plan de control externo debe tener en cuenta una
amplia gama de entornos de produccién para asegurar que los animales seleccionados
puedan producir correctamente en condiciones muy diferentes. Otras fuentes de
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informacidn, probablemente mas importantes, son los resultados de la puesta en practica
y la informacién de los criadores productores. A fin de cuentas estos usuarios de la
seleccion son los que mejor pueden juzgar el trabajo efectuado.

5.3.8. Difusidn del progreso genético.

El valor de los animales genéticamente superiores esta limitado si no se destinan de
manera eficaz a la mejora de toda la poblacién. El gran impacto de la mejora genética
depende de la difusion del material genético. Las tecnologias de reproduccion,
particularmente la 1A, son muy importantes en este &mbito.

Se deberian aplicar los elementos anteriormente descritos incluso con unas condiciones
de base. Las estructuras de seleccion no necesitan sistemas complejos de toma de datos
y evaluacidon genética ni, inicialmente, el uso de tecnologias de reproduccién. La
estructura de seleccidn deberia establecerse segln lo posible y 6ptimo. Las restricciones
medioambientales o ligadas a infraestructuras, las tradiciones y las condiciones
socioecondmicas deben tomarse en consideracion en la planificacion de los programas
de seleccion.

5.4. El concepto de interaccion genotipo x ambiente en sentido amplio.

El efecto de un factor medioambiental sobre un fenotipo es diferente en funcion del
genotipo, desde el punto de vista estadistico hay una interaccion entre los genotipos y
los diferentes ambientes. El valor fenotipico (P) de un individuo ya no es simplemente
la suma de los efectos genéticos (G) y ambientales (E), es decir P = G + E, sino que
incluye un término de interaccion (IGE), es decir P = G + E + IGE. Esto afiade un tipo
de varianza suplementaria a la varianza fenotipica (VP) igual a VG + VE en el primer
caso y VG + VE + VI en el segundo caso. Este concepto de interaccién entre genotipo y
ambiente (G x E ) ha sido muy estudiado, sobre todo en el mundo de la mejora de
plantas (Freeman, 1973).

La hipotesis bioldgica mas simple para explicar las interacciones G x E, es que los
genes que controlan un caracter son parciamente diferentes segin los medios en los que
se exprimen. Un concepto mas amplio de las interacciones G x E lleva a otras hipotesis
genéticas como la existencia de genes que controlan la sensibilidad a las variaciones
medioambientales. La robustez, definida como la sensibilidad a las variaciones del
medio en el que se exprime un fenotipo, forma parte de este concepto en sentido amplio.

En 1940, Waddington creé el concepto de canalizacion para describir el aumento de la
robustez de un fenotipo respecto a perturbaciones geneéticas o ambientales. Distingue la
canalizacion geneética, que agrupa los procesos que amortiguan los efectos de las
mutaciones alélicas, y la canalizacion medioambiental que agrupa los procesos que
amortiguan los efectos medioambientales (Waddington, 1940). Este concepto esta
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relacionado al de la plasticidad, que considera el ajuste de los genotipos en funcion del
ambiente, y al de la estabilidad del desarrollo que se basa en los mecanismos que
mantienen un fenotipo constante a pesar de pequefias variaciones aleatorias del
desarrollo. Tal como la define este autor, la robustez es la capacidad de mantener una
produccion especifica a un nivel relativamente estable en diferentes ambientes. Esto esta
ligado a un fenotipo particular y por lo tanto a una produccion particular.

Para el genetista cuantitativo esto significa el mantenimiento de la expresion de un
caracter dado (p.e.: produccion de leche, crecimiento,....) de manera estable y poco
dependiente de las condiciones medioambientales.

Aunque Waddington (1940) haya asociado estrechamente los términos de canalizacion
y de robustez, hoy en dia podemos definir mas especificamente la canalizacion como la
accion de seleccionar para disminuir la sensibilidad a las variaciones medioambientales
y modificar la media de un caracter hacia un valor determinado. Se han desarrollado
diferentes criterios de seleccidén asociando estas dos caracteristicas (San Cristobal-
Gaudy et al., 1998a), pero la manera de combinarlos presenta cierto nimero de
problemas que no estan totalmente resueltos, como por ejemplo la optimizacion
realizada a lo largo de varias generaciones de las ponderaciones atribuidas a la seleccion
sobre la media y sobre la variabilidad.

5.5. Interés de la canalizacion de caracteres para la mejora genética.

Numerosos argumentos estdn a favor de tener en cuenta la canalizacion de ciertos
caracteres en los esquemas actuales de mejora genética.La seleccion orientada a
aumentar la media de un caracter no es siempre el Unico objetivo. EI aumento de la
media generado por la respuesta a la seleccion o por mejoras de las técnicas de
produccién a veces concluye en un nivel optimo desde el punto de vista biologico o
econdmico. Es el caso de la prolificidad de ciertas razas ovinas que presenta un 6ptimo
variable segun los sistemas y condiciones de produccion. En la raza Lacaune este
Optimo es aproximadamente dos corderos por parto. Si es mayor, el bajo peso al nacer,
su menor velocidad de crecimiento y una mortalidad mas alta no compensan este
aumento. Una vez alcanzado el optimo, los criadores buscan homogeneizar al maximo
el tamafio de la camada. Otros numerosos caracteres como el peso de canal de los pollos
de engorde, el peso del higado de pato, el peso adulto de los caracoles, asi como la
aptitud a la dominancia social o la intensidad de las reacciones de estrés en las aves,
presentan también un 6ptimo medio hacia el cual conviene canalizar la produccion.

5.5.1. Agricultura sostenible.

La puesta en marcha de una agricultura sostenible debe movilizar sistemas de
produccion en los que el ambiente sea menos restrictivo y controlado, de este modo dan
lugar a producciones mas variables. Para conservar una produccion homogénea,
conviene encontrar nuevos medios capaces de asegurar la estabilidad de la produccion a
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pesar de la existencia de inconvenientes en el ambiente. La mejora genética, técnica
bastante respetuosa con los imperativos del desarrollo sostenible, tiene un nuevo papel
importante en este contexto. Uno de sus nuevos desafios es transferir el control de los
efectos del medioambiente mediante el sistema de produccidon al control por el propio
animal.

5.5.2. Mejora de la calidad de los productos.

En numerosas situaciones la homogeneidad de los productos es un factor de calidad. La
industria o el mercado permiten su clasificacion y su asignacion a diferentes clases. Por
ejemplo, las canales de pollo demasiado pesadas o demasiado ligeras corren el riesgo de
ser dafiadas durante el sacrificio. La clasificacion de productos (en funcion de su
tamafio, peso.....) puede ser realizada por el sector comercial pero es costosa y es mas
interesante que las producciones sean naturalmente homogéneas.

5.5.3. Globalizacién y aumento de los intercambios genéticos.

En un contexto de globalizacion y de expansion de los medios de produccion, los
mejores reproductores son aquellos que aseguran una produccion elevada en todos los
ambientes. Incluso si la combinacion éptima (que no es obligatoriamente econdmica,
pero puede ser también social o politica) deberia tener en cuenta el interés de las
producciones en cada ambiente, es mas probable que los reproductores menos sensibles
a las variaciones ambientales sean los que mas ventajosos. Cuanto méas extendidos y
variados sean los medios de difusion de los reproductores mejor debera ser la robustez
de los caracteres por los que han sido seleccionados.

5.6. Hipdtesis genéticas propuestas para explicar la canalizacion.

Scheiner y Lyman (1991) (Figura 1) recuerdan tres hipotesis poligénicas que han sido
propuestas para explicar la canalizacién de un caracter y muestran las consecuencias
que tendrian respectivamente la seleccion direccional y la seleccién canalizante segun
cada hipdtesis:

- El modelo de “sobredominancia” propuesto por Lerner (1954), Gillespie y Turelli
(1989) supone que las modificaciones de los fenotipos en los diferentes medios estan en
funcién del numero de locus heterocigotos. La heterocigosis ofrece una amplia eleccién
de vias metabdlicas para responder a las demandas del medio, y los individuos con un
grado de homocigosis fuerte son menos estables que los heterocigotos que poseen una
mayor capacidad de adaptacion. La seleccién direccional, que tiende a fijar los alelos y
a aumentar la homocigosis, conduciria segln esta hipétesis a una disminucion de la
robustez.

- El modelo “pleiotropico” se basa en la hipétesis de una expresion diferente de los
genes en distintos ambientes. Segln esta hipdtesis, avanzada por Falconer y Mackay
(1996), la respuesta a una seleccion canalizante seria débil pero la seleccion direccional
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en diferentes medios induciria a un aumento de la robustez. Como caso extremo, se
puede considerar que la expresion de un gen disminuye en ciertos ambientes hasta el
punto de no expresarse. Esto permite al modelo pleiotrépico incluir la hipotesis genética
clésica, que explica las interacciones G x E mediante genes parcialmente distintos que
se expresan en diferentes ambientes.

- Segun el modelo “epistatico” (Lynch et Gabriel 1987, Scheiner et Lyman 1989), los
genes que determinan la expresion de un caracter son parcialmente diferentes de los que
controlan su variabilidad medioambiental. La respuesta a la seleccion para la
canalizacion dependera de la heredabilidad de este caracter, y de la respuesta
correlacionada a la seleccion direccional dependera de la correlacién entre los dos
grupos de genes que a priori no es conocida.

Estas tres hipotesis genéticas evidentemente no son exclusivas y pueden coexistir. Tal
como dicen Scheiner et Lyman (1991) no son las unicas posibles, “no hay razon por la
que la naturaleza, en su perversidad, no nos proporcione resultados contradictorios”.
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Figura 1. Tres modelos genéticos propuestos para explicar las interacciones genotipo x ambiente.
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5.7. Los modelos matematicos.

De manera general, para probar las hipotesis, buscar factores de variacion o estimar
valores genéticos, los genetistas construyen modelos matematicos basados en hipotesis
genéticas especificas para el problema encontrado. Para analizar las interacciones
genotipo x ambiente, disponen de varios tipos de modelos adaptados a los modelos
genéticos presentados anteriormente. Por ejemplo, a la hipdtesis pleiotropica le
corresponde un modelo multicaracter, mientras que si se cree que intervienen genes de
sensibilidad al medioambiente como en la hipétesis epistéatica, seria un modelo de ley de
reaccion. Para la hipotesis de genes que controlan la variabilidad de los caracteres
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corresponderia un modelo estructural. Sin embargo, este principio general no esta fijado
y la eleccion de un modelo puede crear otros inconvenientes. En la practica, estd muy
condicionado por la naturaleza y el nimero de medios dentro de la interaccion (Figura

2).

Figura I. Modelos matematicos gue tienen en cuenta las interacciones G x A,
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Cuando el numero de ambientes concernidos por las interacciones es bajo (< 5), se
pueden estimar los valores genéticos de los individuos para cada ambiente sin ninguna
dificultad en particular, utilizando un modelo multicaracter por ejemplo. La seleccion se
puede realizar utilizando valores genéticos especificos a cada medio dentro de un indice
global en el que los caracteres son ponderados en funcién de su valor econémico. Sin
embargo, se puede ignorar la existencia de estas interacciones pero hay que asegurar
que los animales evaluados se expresan en todos los ambientes. EI ovino lechero de
Cerdefia ha puesto en evidencia valores genéticos de los padres diferentes segun los
medios, mediante un analisis multicaracter de la produccién de leche dividida en tres
grandes grupos (baja, media y fuerte produccién), (Sanna et al., 2002). Estaria
justificado el considerar tres caracteres, pero dividir el esquema de seleccion en tres no
seria una buena solucién. La mejor opcion para proporcionar a los criadores genotipos
adaptados a una buena expresion del fenotipo en diferentes condiciones ambientales es
seleccionar a los reproductores en los tres medios.

Cuando el nimero de ambientes es mayor, el numero de valores genéticos estimados
con el modelo precedente es demasiado importante para cada individuo y su uso para la
mejora genética es dificil. Desde el punto de vista matematico, la cuestion es sintetizar
lo mejor posible el conjunto de interacciones genotipo x ambiente, reduciendo al
méaximo el nimero de parametros a estimar.

5.7.2. Ambientes identificados.

Si los ambientes estan identificados, se pueden utilizar las leyes de reaccion que
resumen las variaciones de cada genotipo en los diferentes medios con una funcion de
varios parametros (funcion polinomial por ejemplo). Los valores genéticos asociados a
los pardmetros de esta funcidn permiten caracterizar el valor medio del individuo y su
sensibilidad al medioambiente. Aunque estas leyes de reaccion hayan sido concebidas
para variaciones de medios continuos (gradiente de temperatura, cantidad de proteinas
en laracién,...), esta metodologia puede ser utilizada en el caso de efectos no continuos
(tipo de cria por ejemplo) introduciendo en el modelo el valor de cada nivel del efecto
estimado anteriormente, o basandose en las proposiciones metodoldgicas recientes de
Suy al. (2006) que estiman y utilizan este valor en el mismo modelo.

5.7.3. Ambientes no identificados.

Si los ambientes no estan identificados o son incontrolables como las microvariaciones
medioambientales, se utilizan modelos estructurales de la varianza que descomponen en
un mismo modelo el nivel de mejora y su variabilidad. En estos modelos (explicados a
continuacion) las interacciones entre genotipo y ambiente estan resumidas bajo un solo
valor genético traduciendo la variabilidad de las caracteristicas de un genotipo en
diferentes medios.
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La puesta en marcha de los modelos matematicos es compleja. Un método simplificado
permite una estimacion muy rapida y aproximativa de los parametros. Este estima en un
primer paso los parametros que actuan sobre la media del caracter y calcula la varianza
residual de las observaciones de cada individuo, y después estima los efectos que acttan
sobre esta variabilidad. Recientemente se ha puesto a disposicion del publico un
programa que permite una estimacion simultanea del conjunto de parametros del
modelo (Garcia e Ibafiez-Escriche, 2009). Sin embargo, el método de Monte-Carlo por
cadena de Markov utilizado en este programa presenta el inconveniente de necesitar
mucho tiempo de célculo (unos dos dias para un millar de animales medidos una
veintena de veces cada uno). La demanda de recursos informaticos que requiere este
método prohibe su uso para la estimacion en rutina de valores genéticos en poblaciones
importantes. Ademas, este modelo necesita una gran cantidad de informacion para
obtener una precision suficiente de los valores genéticos estimados. Por ejemplo,
pueden ser necesarias familias de 50 a 100 descendientes para asegurar una estimacion
suficientemente precisa en el caso de una sola medida fenotipica por individuo (Mulder
etal., 2007).

5.8. Se puede realmente seleccionar animales menos variables?
5.8.1. Utilizacion del cruzamiento o seleccion en raza pura.

Numerosos ejemplos (Falconer et Mackay 1996) muestran la baja sensibilidad a las
variaciones ambientales de los animales cruzados respecto a lineas consanguineas, ya
sean plantas o animales de laboratorio. Sin embargo, esto no es un fenémeno universal,
para los animales de produccion no esta demostrado que el aumento de la heterozigosis
por cruzamiento entre razas o0 lineas muy poco consanguineas conlleve
sistematicamente a una mayor estabilidad de la produccion. De hecho, si no se

seleccionan las razas puras por la aptitud al cruzamiento en términos de variabilidad, no
es posible considerar una seleccion. Es poco probable que el cruzamiento sea elegido
como método para mejorar genéticamente la robustez de un carécter particular, por lo
que en algunas situaciones especificas de gestién genética de la aptitud al cruzamiento
(seleccidon de razas progenitoras y produccion de animales cruzados bajo el mismo
seleccionador) se lleva a cabo un control de la robustez de la produccion.

La uniformidad genética de las lineas consanguineas no significa que sean menos
sensibles a las variaciones medioambientales. Es importante distinguir la variabilidad de
la expresion de un caracter en diferentes individuos de una misma poblacion con un
entorno fijo, de la variabilidad de un carécter en los individuos de esta misma poblacion
en diferentes ambientes.
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Se han realizado numerosas experiencias de seleccion para reducir la variabilidad de
caracteres. Pero conciernen principalmente especies de laboratorio como la drosofila
(Rendel et Sheldon 1960, Waddington 1960, Prout 1962, Piniero 1992), el trébol
(Kauffman et al 1977, Cardin et Minvielle 1986) o el raton (Rendel 1979). La mayor
parte del tiempo, la seleccion era estabilizadora, es decir, que tendia a eliminar los
valores extremos de un caracter beneficiando los valores medios. Se han realizado
experiencias de seleccion canalizante (Waddington, (1960); Scheiner y Lyman, (1991))
con el objetivo de seleccionar individuos menos sensibles a la temperatura del entorno,
y también se ha realizado una eliminacion de los individuos extremos en una poblacién
criada en un ambiente fijo (Gibson y Bradley, (1974)). Las tres principales conclusiones
de estas experiencias son: 1) la seleccion es generalmente eficaz y conduce a una
disminucion importante de la varianza fenotipica; 2) los valores de heredabilidad
estimados al principio y al final de las experiencias muestran a menudo que la varianza
genética del caracter seleccionado disminuye ligeramente; 3) en muchos casos, la
varianza ambiental o la sensibilidad de los individuos a las fluctuaciones del entorno es
reducida con efectividad. Esto muestra finalmente que la seleccidn para la robustez de
caracteres zootécnicos (definida como la sensibilidad de su expresion respecto a los
efectos del medio) es posible y eficaz.

5.8.2. Variabilidad fenotipica y genética de la robustez de los caracteres; valores
genéticos y seleccion.

Existe una variabilidad fenotipica de la sensibilidad a los efectos del medio. Por
ejemplo, Rowe et al. (2006) muestran que subsiste una heterogeneidad de la varianza
residual del peso del pollo de 35 dias entre grupos de acoplamiento, después de su
correccion para los factores de variacion que acttan sobre la media del caracter (Figura
3). Un andlisis apropiado muestra que esta heterogeneidad proviene de una diferencia
genética. Se han realizado otras pruebas sobre la variabilidad genética de la varianza
ambiental en especies domésticas como el tamafio de la camada en ovejas (San
Cristobal-Gaudy et al., 2001; Amer et Bodin, 2006) o en cerdas (Sorensen et
Waagepetersen, 2003).
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Figura 3. Heterogeneidad de las varianzas residuales (Zg) del peso de 47730 pollos macho
de 35 dias provenientes de 50 grupos de apareamiento. La linea de puntos indica el valor
esperado de Zg en ausencia de heterogeneidad, los circulos muestran los valores de Zg tras
la exclusion de los datos aberrantes (> 2.7 s). Segtin Rowe et al. (2006).
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Figura 3. Heterogeneidad de las varianzas residuales.

Se han estimado los pardmetros genéticos de la robustez de varios caracteres. Sean
cuales sean las especies y los métodos de estimacidn, la varianza genética aditiva de la
robustez de los caracteres es siempre mucho mas débil que la de la media de esos
mismos caracteres, pero es también significativamente diferente de cero. Las
heredabilidades estimadas son siempre muy bajas (Tabla 1) pero su significado no se
puede comparar al de la media de los caracteres; no tienen la propiedad de ser el
coeficiente de regresion del valor genético aditivo en el valor fenotipico.
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Tabla 1. Heredabilidad de 1a media y de la variabilidad de caracteres en diversas
experiencias.

|Heredabilid | Heredabilida
Caractéres |ad de la d de la Autores
imedia variahilidad
Peso al nacimiento de los lechones - 0,08 | Damgaard ef &/
; (2003)
Peso al nacimiento de los lechones | 0.32 0,10 Huby et af
| (2003)
Peso de los pollos con 35 dias 0,35 0,05 Mulder et al
5 (2009)
i f Wole et al
[Peso de los pollos con 45 dias ! 0,21 0,03
P ; ' (2009)
Peso al nacimiento de los gazapos | 0.06 0.01 (Bamaau ef af
; - (2008)
.. = Canario el af
Peso al nacimiento de los lechones | 0,06 0,05 , (2010)

El conjunto de estos estudios muestra que existe una gran parte genética no despreciable
en la heterogeneidad de la varianza residual de numerosos caracteres. Esta
heterogeneidad puede ser interpretada como una variabilidad genética de la sensibilidad
medioambiental de manera que los genotipos mas sensibles a las microvariaciones del
entorno (modificaciones marginales de temperatura, de la alimentacion, causas de
estrés) presentan varianzas residuales mas grandes que los genotipos menos sensibles a
estas mismas variaciones. De manera general, la plasticidad y la canalizacion natural de
ciertos caracteres pueden ser explicadas como un control genético de la sensibilidad a
las variaciones medioambientales mientras que el fitness depende de la capacidad de
adaptarse o del control de la expresion fenotipica; en efecto, la variabilidad o la
estabilidad de la expresion del caracter esta directamente seleccionada.

EL interés de incluir la canalizacién de un caracter en el objetivo de seleccion no
depende Unicamente de la heredabilidad de su variabilidad. Las ponderaciones de cada
caracter (media y variabilidad) en el indice global y sus correlaciones genéticas con los
otros caracteres de interés (seleccionados o no) son también determinantes. Si la
estimacion de las correlaciones genéticas entre caracteres es delicada, es todavia mas
complicada entre la media de un carécter y su variabilidad. En efecto, mas alla del lazo
bioldgico entre dos variables, existe una relacion matematica que une la media de un
caracter a su varianza, lo que afiade una complejidad suplementaria. Entre las
estimaciones de correlaciones publicadas, algunas son proximas a 1 (Gutierrez et al.,
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2006) y son en parte explicadas por la existencia de esta relacion matematica o factor de
escala. Recientemente, Yang et al. (2009) propusieron un método de blsqueda y de
correccion del factor de escala en un anélisis de datos para la canalizacion utilizando
una transformacion Box-Cox. Esta transformacion disminuye fuertemente la correlacion
pero aumenta su incertitud de manera importante. Al contrario, otras estimaciones son
cercanas a cero (Garreau et al., 2006). Estos resultados poco coherentes muestran las
dificultades de estimacion de los parametros de tales modelos.

Es dificil calcular de manera analitica la esperanza del progreso genético realizable en el
ambito de una seleccion para reducir la sensibilidad de un caracter a las micro-
variaciones medioambientales y canalizarlo hacia un valor 6ptimo. Para optimizar la
respuesta global se debe buscar un procedimiento dindmico que asegure a cada
generacion las mejores ponderaciones de la media y la variabilidad, teniendo en cuenta
el nimero de generaciones previstas, la cantidad de informacion y todos los pardmetros
genéticos y econdmicos. Algunos autores han propuesto soluciones y han mostrado, por
ejemplo, que seria posible obtener en una generacién de seleccion una reduccion de 20 a
30 % de la varianza ambiental del peso de los pollos hembras de unos 45 dias
seleccionando Unicamente sobre este caracter (Mulder et al., 2009). Sin embargo, las
incertitudes restantes y los problemas que genera la estimacion de esta respuesta dan
mucho interés a los resultados de diversas experiencias de seleccion.

5.8.3. Ejemplos de seleccion canalizante en los animales de granja.

Hemos visto que numerosas experiencias de seleccion canalizante han sido realizadas
con especies de laboratorio, mientras que para los animales de produccion hay muy
pocas experiencias publicadas a dia de hoy. Los resultados de dos de estas experiencias
se muestran a continuacion.

a) Canalizacion del peso al nacimiento en conejos.

Esta experiencia, sobre la cual se ha hecho este estudio de validacion de la estimacion
de valores genéticos, es una experiencia de seleccion divergente sobre la variabilidad
del peso al nacimiento intra-camada de los gazapos que comenzé en el afio 2002 para
estudiar las posibilidades de una seleccion canalizante y medir las respuestas directas e
indirectas, sobre todo en la mortinatalidad (Garreau et al., 2008). Se constituyeron dos
lineas de alrededor de cien hembras cada una a partir de una variedad comercial
indexada sobre la variabilidad intra-camada del peso al nacimiento de los gazapos. El
caracter se atribuy0 a las hembras criadas en bandas, las cuales siguieron tres
inseminaciones artificiales (por lo tanto tres camadas maximo) registrando datos para
cada individuo. La evaluacion genética, efectuada para cada generacion seglin un
modelo estructural simplificado, proporciond valores individuales del peso medio de la
camada y de su variabilidad. La figura 4 muestra la distribucion regular de la desviacion
tipica del peso al nacimiento durante las 10 primeras generaciones. Tras estas diez
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generaciones de seleccion, la desviacion tipica de este peso fué de 7,34 gramos en la
linea homogénea contra 11,26 gramos en la linea heterogénea (P= 0,01). A lo largo de
este periodo, la desviacion tipica fenotipica de la linea homogénea ha disminuido un
16%. Una estimacion reciente de los pardmetros genéticos en esta poblacion muestra
que las varianzas genéticas aditivas para el peso al nacimiento de los gazapos y su
variabilidad son significativamente diferentes de cero. La correlacion entre estas dos
variables es proxima a cero, lo que explica la ausencia de evolucion significativa del
peso al nacimiento. Desde la cuarta generacion de seleccion, la mortalidad de los
gazapos entre el nacimiento y el destete era significativamente mas baja en la linea
homogénea (17,7 frente a 32,7 por ciento). También se ha observado que los cuernos
uterinos eran significativamente mas largos y presentaban una capacidad de elongacion
mas importante en la linea homogeénea (Bolet et al., 2007). Desde la quinta generacion
esta experiencia ha mostrado que la seleccion canalizante de un caracter era posible y
podia ser eficaz. Esta seleccion se practica ahora en rutina por el propietario de la
variedad de conejos obtenida.

Figura 4. Evolucion de la desviacion tipica del peso al nacimiento de los gazapos en las
lineas seleccionadas de manera divergente sobre la variahilidad intracamada de este
caracter. Bodin et al. 2010.
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Figura 4. Evolucion de la desviacidn tipica del peso al nacimiento en seleccion
divergente.

b) Canalizacion del pH ultimo de la carne de cerdo.

El pH ultimo del mdsculo medido tras 24 horas tras el sacrificio es un factor importante
de la calidad tecnoldgica de la carne de cerdo, utilizado como criterio para clasificar
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jamones antes de su transformacion. Analisis anteriores habian mostrado que la
variabilidad intra-familia de este fenotipo variaba de 1 a 10 segun las familias paternales
en la raza Large White (San Cristobal-Gaudy et al., 1998b). Con fines de demostracion,
se ha llevado a cabo una seleccion divergente en lineas abiertas en esta raza para la cual
un control en rutina del pH ultimo de la canal permite estimar cada afio los valores
genéticos de unos 300 cerdos para el pH dltimo y su variabilidad. En cada generacion,
seis machos con un valor medio proximo del 6ptimo (pH = 5,7) pero con valores
extremos para la variabilidad del pH ultimo del mdsculo semimembranoso (3
“homogéneos” y 3 “heterogéneos”) servian para inseminar cada uno seis hembras de las
lineas alta y baja de la unidad experimental INRA de Bourges. Los lechones obtenidos
de estas hembras eran criados y sacrificados para medir el pH ultimo de sus musculos
semimembranosos. En cada linea una hembra era retenida, al azar, para reemplazar a su
madre. Este tipo de esquema abierto permite acumular rapidamente los genes favorables
detectados en una linea. Segun el objetivo buscado, el pH ultimo medio no ha
evolucionado a lo largo de las generaciones de seleccion, sin embargo la desviacién
tipica de este caracter era mas baja en la linea homogénea que en la heterogénea para las
generaciones 2 y 3 (figura 5, Larzul et al., 2006). Desgraciadamente este resultado no ha
sido confirmado en las generaciones siguientes, o la incoherencia de ciertos parametros
ha hecho sospechar de un factor desconocido no controlado.

Figura 5. Evolucion de la desviacidn tipica del pH 1iltimo del miisculo semimembranoso de
la canal de cerdo Large White de las lineas heterogénea (H) v homogénea (B) durante 3
generaciones de seleccidn divergente (Larzul et al. 2006).
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Figura 5. Evolucion de la desviacion tipica del pH altimo del mdsculo semimembranoso
de la canal de cerdo en seleccidon divergente.
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5.9. Efecto genético materno y directo.

Desde hace afios, cuando se elabora un modelo genético para analizar los efectos sobre
una variable y estimar valores genéticos de diferentes caracteres, se subestima el efecto
genético materno, y no se utiliza para hacer este tipo de analisis. Pero segun algunos
estudios, como el de Clément et al. (2001), muestran que si el efecto genético materno
es subestimado, el efecto genético directo esta sobrestimado, a veces el efecto directo
sin tener en cuenta el efecto materno, puede aumentar mas del doble que con el efecto
materno en el modelo. Por lo que hay claramente un efecto materno que no se puede
despreciar.

Para tener los efectos directos y maternos no desviados hace falta tener un pedigri
importante y completo, con mas de 7 generaciones, y que todas las generaciones sean
desarrolladas en el mismo lugar, y el mismo ambiente exterior, para que no haya
interacciones entre efectos de diferentes ambientes. Una de las principales razones que
causan el desvio de las estimaciones de los factores de varianza, es la mala
estructuracion del fichero de datos. Es por esto que durante todo el experimento hay que
tener planificado un buen procedimiento de toma de datos de los individuos. Para tener
buenos resultados también se ha de organizar un buen plan de seleccion y de
inseminacién. En caso contrario, se obtendra una matriz del pedigri incompleta para
poder hacer las relaciones de parentesco entre los individuos y va a conllevar a una
falta de conectividad genética, Clément et al. (2001).

Diaz et al. (1995) y Eccleston (1978) han hallado que la falta de conexion en el fichero
de parentesco afectaba solamente a la precision de la estimacion para los efectos
directos.
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6. MATERIAL Y METODOS.

Se trabajo con los datos obtenidos de trece generaciones de conejos, cogiendo solo las
tres primeras camadas de cada coneja y generacion.

La poblacion de base provenia de la variedad AGP22 obtenida por la sociedad criadora
Grimaud, Freres Sélection (GFS), a partir de la cual se realizo la seleccion divergente.
La linea de esta experiencia, para diferenciarla de la linea AGP22, fue llamada GD22.
Esta variedad (AGP22) se seleccion6 por el tamafio de camada al nacimiento con
seleccion de masa de 1997 a 2002, y utilizando la metodologia BLUP. Las hembras
fueron criadas en celdas individuales siguiendo practicas habituales de gestion por lotes.
Todas las hembras se inseminaron a la misma hora cada 6 semanas. En esta linea, se
observd el peso al nacimiento y la fecha de nacimiento. No habia ninguna identificacion
individual de los conejos al nacimiento por lo que el peso de los gazapos se considerd
como un valor repetido de la madre. Los conejos recién nacidos se pesaron en las 24
horas después de su nacimiento. Se han anotado 29207 pesos al nacimiento
provenientes de 3237 camadas de 1038 hembras en el nicleo AGP22 desde el afio 1997.
La media del peso al nacimiento era de 58 gramos Yy la desviacion tipica de 13 gramos.
Los datos se utilizaron para estimar los parametros genéticos y para calcular los valores
estimados.

6.1. indice de seleccion.

La estimacion de la variabilidad ambiental del peso al nacimiento se ha realizado en dos
etapas. Los indices de seleccion han sido obtenidos de este modo: para empezar, se ha
hecho un modelo linear mixto sobre el peso al nacimiento.

V'V;ijkhmmp = p+YM; LS} HGLy + IBW; + Py,
{ D(:E” | L(:Eu(”} = Uy, Sijkimnop (lJ

WBIjklmnop es el peso al nacimiento de un individuo p de madre n.
Y Mi es el efecto fijo segun el afio y el mes de nacimiento (51 clases).

LSj es el efecto fijo segun el tamafio total de la camada j (7 clases: 1-3, 4-5, 6-7, 8-9,
10-11, 12-13, y mayor que 13).

GLKk es el efecto fijo debido a la clase k de la duracion de la gestacion (4 clases: 30, 31,
32, 33 dias).
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IBWI es el efecto fijo debido al intervalo entre el nacimiento y la pesada del gazapo (3
clases: 0, 1 et 2 dias)

Pm es el efecto fijo debido a la paridad de la madre m (4 clases: 1, 2, 3, mas de 3)

DCEn y LCEo(n) son efectos aleatorios ambientales comunes de la hembra n y camada
o0 de la hembra enésima, normalmente distribuida con una media 0 y varianza >DCE y
o2LCE respectivamente.

un es el efecto aleatorio genético debido a la hembra (comprende la matriz de
parentesco pedigri A), normalmente distribuida con una media 0 y varianza Ac?u.

eijklmnop es el efecto residual aleatorio, sigue una distribucion normal de media 0 y
varianza o’.

Esta primera parte permite una estimacion de los residuales:

Eijklmnop — W B:jkfmm;p W B:jkfmm;p

Donde W™Bijklmnop es el valor estimado de WBijklmnop en el modelo (1)

Después, el log® estimaba los valores residuales del modelo (1) que han sido utilizados
como medidas de la varianza ambiental. Esta nueva variable a sido analizada con el
modelo lineal mixto siguiente:

a7
In &

“ifkimnop =1 YM; Lbj FGLg + IBW; + Py,

*
i

| LCEU(M} e

2 ijklmnop

(2)

In €"1ijklmnop es el logaritmo del cuadrado de los valores residuales estimados del
modelo (1).

YMi, LSj, GLk, IBWI, Pm y LCEo(n) son los efectos fijos y aleatorios del modelo (1).

vn es el efecto aleatorio genético debido a la hembra (comprendida la matriz de
parentesco pedigri A) con vi~N(0, Ac?v).

e*ijklmnop es el efecto residual tal que e*ijklmnop ~N(0, c%e* ).

El efecto permanente ambiental DCEn se excluyo del modelo (2) ya que es
fundamentalmente el caracter conceptual que es analizado en esta etapa (Gutiérrez et al.,
2006).

El indice de seleccion se baso en el valor genético estimado v'n.

El modelo descrito fue utilizado a la vez para la estimacion de parametros genéticos y
para la evaluacion genética. Para estos dos analisis, las desviaciones se estimaron en la
poblacién base AGP22 utilizando un método de probabilidad méaxima restringida
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(REML) aplicado al modelo animal. El célculo ha sido efectuado utilizando el programa
VCE (Neumaier y Groeneveld, 1998). Los parametros genéticos se utilizaron para
predecir los valores genéticos BLUP u y v para cada animal de la poblacion y de las
lineas seleccionadas. La prediccion del valor genético de u se hizo Unicamente para
estimar el valor residual del peso al nacimiento y para predecir, en la segunda etapa, el
valor genético de v. Los calculos se realizaron con el programa PEST (Groeneveld et
Kovac, 1990).

6.2. Creacion de la poblacion analizada.

La poblacion de base fue indexada sobre la homogeneidad del peso al nacimiento, para
crear la generacion 0 con 27 hembras (12 heterogéneas o H+ y 15 homogéneas o H-)
seleccionadas tras la indexacién sobre 3 camadas. Se introdujeron en la explotacion
experimental de Auzeville tras ser inseminadas (semana 2002-41) por machos
indexados (5 H+ y 5 H-) con palpacion positiva. Como las hembras de las generaciones
posteriores, se llevaron en bandas desde las 6 semanas y se inseminaron con machos
GD22 H+ y H-, las hembras H+ fueron inseminadas con machos H+ (H+*H+) y
vicecersa (H-*H-). Estas producen sobre tres camadas al menos 80 hembras por “linea”
(H+ y H-), obteniendo 60 hembras por linea a las 18 semanas.

Para la generacion 1, se seleccionaron 68 madres H+ y 98 H-. Para su primera camada,
se inseminaron en poliespermia, mientras que para la segunda y tercera camada de las
cuales se han seleccionado los descendientes (generacion 2), se inseminaron en
monoespermia con el semen de 11 machos H+ y 15 H-. Aqui se puede ver la tabla 2 con
el nmero de machos y hembras seleccionados para cada tipo y generacion:
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Type MERES PERES
GenerQ H 12 >
H- 15 5
H ]
Gener 1 ¥ o8 1
H- 98 15
H . ;
Gener 2 * a1 1
H- 45 12
H .
Gener 3 ¥ 4e 10
H- 45 12
H
Gener 4 * a2 20
H- 70 9
H ;
Geners * 46 1
H- 60 13
H . ]
Gener b * a1 18
H- 57 17
H ]
Gener? * 93 14
H- 23 14
Gener 8 H+ 46 14
H- 46 14
Gener 9 H+ 44 14
H- 56 11
H+ 22 9
Gener 10
H- 25 12
Generll H 24 13
H- 54 11
Generl2 H 43 1
H- 49 11

Tabla 2. Numero de machos y hembras de cada tipo seleccionados en cada generacion.

El objetivo de esta seleccién canalizante divergente es de partir de una sola poblacion
base (linea GD2266) y seleccionar en cada generacién los individuos con la mas alta
variabilidad (v+) de peso al nacimiento intracamada y los individuos con la méas baja
variabilidad (v-). El fin es obtener tras varias generaciones, dos lineas (H+ y H-) con el
mismo peso al nacimiento medio, pero la linea H+ con una alta variabilidad (v+,
heterogénea) intracamada y la linea H- con una baja variabilidad (ver figura 6). Durante
las tres primeras generaciones (GO, G1 y G2) las hembras se cruzaron con machos
seleccionados en la poblacion de base.
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Expérience de sélection divergente

population de bas/\ Grimaud
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Figura 6. Representacion de la evolucion de la seleccion divergente.

6.3. Procedimientos realizados en la explotacion.

Todas las hembras, de todas las generaciones, se llevaron de la misma manera. Todas
las hembras de la misma generacion siguieron los mismos procedimientos a la vez.

Para las inseminaciones, se recogi6 el semen de los machos seleccionados con la ayuda

de una hembra y una vagina artificial (Figura 7), después se analizaba la calidad, el
color y la motilidad de los espermatozoides mediante un microscopio (Figura 8) y se

clasificaba utilizando las escalas de las figuras 9 y 10. Tras su dilucion, se introducia el
semen diluido en las pajuelas (Figura 11), para seguidamente introducirlas en la jeringa

con la vaina (Figuras 12 y 13) e inseminar la coneja el mismo dia de la recogida de
semen. Se puede ver todo el procedimiento de recogida y preparacion del semen en el
anexo |.

42



Material y métodos

L SHIT
Figura7. VVagina artificial. Figura 8. Laboratorio de andlisis del semen.

Codigos de observacion del semen de conejo

Color del evaculado Motilidad individual
1- Clar 0: sin espermatozoides
) o 1: espermatozoides inmoviles
2: Blanco nacarado ) .. .
) 2: movimientos del flagelo, sin
3: Trazas de orina .
4 O desplazamiento
) 3: desplazamientos lentos, movimientos
5: Trazas de sangre .
circulares
4: desplazamientos rapidos a lo largo
Gel de una hélice de pequefio diametro
1: presencia
2: ansencia
Segun Andriewn

Figura 9. Cddigos de color y motilidad individual.
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Escala de notas de motilidad masal del semen de conejo

MNotas Observaciones

0 sin espermatozoides

1 espermatozoides inméoviles

2 algunos espermatozoides agitados sin desplazamiento notable (oscilaciones)

3 muchos espermatozoides agitados sin desplazamiento notable

4 algunos espermatozoides inmoviles, algunos agitados v algunos maviles (motilidad
media)

5 como el 4 pero con mayor proporcién de espermatozoides méoviles (motilidad bastante
buena)

6 casi la totalidad de espermatozoides se desplazan (motilidad buena v homogénea)
7 como el 6 pero con pequefios movimientos en olas

g como el 7 pero con movimientos en olas lentas

9 olas enérgicas, torbellinos (motilidad excelente)

Adaptado al congfo, segim la escala de Petifean (1963) para el semen de gallo.

Figura 10. Escala de motilidad masal.

Figura 11. Pajuelas de inseminacion. Figura 12. Vaina de inseminacion.

Figura 13. Jeringa de inseminacion.
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Cada coneja esta en una jaula individual (Figura 14); En el momento de la inseminacion
de las conejas seleccionadas, eran pesadas y se les aplicaba una inyeccién intramuscular
de Receptal (hormona GnRH) para favorecer la fecundacion. Después se realizaba una
palpacion 12 dias tras la IA para saber si la hembra estaba prefiada. Puede verse todo el
procedimiento de acoplamiento y seguido de gestacion en el anexo Il, contrariamente a
otras préacticas, para esta experiencia no se realizaba test de receptividad para el
acoplamiento, y tampoco se pesaba a la hembra en el momento de la palpacion.

La duracion de la gestacion (1A — MB) varia de 30 a 33 dias lo que puede tener una gran
influencia en el peso. Si todos los gazapos se desarrollan a la misma velocidad, con un
peso medio de 55 gramos al nacimiento, tendrian una GMD en el transcurso de la
gestacion de 1,74 g/dia. Pero si se tiene en cuenta que el feto aumenta mas rapido el
peso al final de la gestacion que al principio (Layssol-lamour et al., 2009), la diferencia
de peso entre los recién nacidos con diferentes duraciones de gestacion seria, segun esta
hipétesis, todavia més elevada.

En el momento del parto se ha procedido como se indica en la figura 16. Si la hembra
no habia parido el dia 33 de la gestacidn, se palpaba, si no habia gazapos se le retiraba el
nido, en caso contrario se aplicaba una inyeccién de oxitocina intramuscular. Los
gazapos nacidos vivos (Figura 15) eran pesados e identificados con una pastilla en la
oreja (procedimiento de pesado en el anexo V), los nacidos muertos eran anotados y
eliminados. Se puede ver el procedimiento de partos en el anexo IlI.

B ————— T
o

Figura 14. Jaulas individuales de las Figura 15. Gazapos recién nacidos
conejas reproductoras. identificados con la pastilla.
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Preparacion de los utensilios para el parto

|

Preparacion v puesta en marcha del automata
l
Notacion del parto No hay parto
(=parto simple) ’

| .

Palpacion
Pesada de la hembra, |
identificacion v l l
pesada de los
oazanos Negativa Positiva
' ' '
Colocacion del crotal Retirar el nido Oxitocina

'

Color de identificacion

v

Anotacion de la mortalidad de
los gazapos identificados

Figura 16. Procedimiento en el parto.

El intervalo parto — destete (MB — SV) varia de 29 a 32 dias. Esta variacion es
importante tenerla en cuenta debido a que entre un conejo de 29 dias y otro de 32
podemos encontrar una diferencia de peso de 87 gramos.

El destete de los gazapos se efectud de la siguiente manera. Una semana antes del dia
del destete, los gazapos eran sexados e identificados con un codigo de colores en
funcién del orden numérico de la pastilla de la oreja (figura 17) que va a dar un orden de
colores para el tatuaje mas facil de reconocer que el nimero de la pastilla. El dia del
destete, los gazapos eran pesados y tatuados, después eran transferidos a cajas
colectivas sin tener en cuenta ni su tamafio ni la camada de la que provienen, sélo se
tenia en cuenta el sexo. También se anotaban los gazapos muertos en el momento del
destete. Todos los gazapos destetados en el mismo periodo pertenecian a la misma
banda (batch). Las informaciones complementarias sobre el procedimiento del destete
estan reflejadas en el anexo IV.
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CODES COULEUR POUR
IDENTIFICATION LAPEREAUX AVANT SEVRAGE

B L ler
B 2eme
B = I 3eme
TETE VIOLETTE . . .o Aeme
DO RO GE e e e JBIHE
DOS VER T e BEmE
DOS BLEU e TEmE
DOS VIOLET. e Beme
TETE PSPPSR 1
DOS e 10eme
TETENOIRE . e 1l eme
DOSNOIR . e 1 2emE

TETE ROUGE et DOS BLEU .o 13eme

Figura 17. Cadigos de color para el tatuaje de los gazapos.

Tras el destete, los conejos no seleccionados para formar la siguiente generacién
pasaban a cebo, hasta alcanzar una edad de 70 dias en la que eran vendidos para carne.

Cada coneja seleccionada para la reproduccion, era inseminada tres veces con un
intervalo parto IA de 11 dias. Las segundas y terceras MB llegaban 12 dias tras el
destete de los gazapos de la camada anterior (no_port 1). En la figura 18 se puede ver el
resumen del ciclo reproductivo de una hembra para una generacion cualquiera.
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FEMELLE A:
30-335 jrs 29-34 x5
I } } | —— MNo_port 1 (Batch x)
LA NB sV _ Wente (70 jrs)
1lje }E‘Jﬁ
i 2033 b + B3 } | > MNo_port 2 (Batch y)
IA MB SV Vente
30-353 7 2332
b = L > No_port 3 (Batch 2)
IA ME SV Vente

Figura 18. Ciclo reproductivo de una hembra de la experiencia. IA=Inseminacion
Artificial; MB=Parto; SV=Destete; Vente=Venta; jrs=dias; No_port=Banda.

6.4. Variables dependientes y explicativas.

Para este estudio, se han considerado varias variables importantes para la seleccion
canalizante de las dos lineas. Como variables dependientes se ha elegido el peso al
nacimiento (poids), la supervivencia entre el nacimiento y el destete (mortsv), y el peso
al destete (sv_pd).

- Poids (g).

- Mortsv: 1= el gazapo esté vivo al destete.
0= el gazapo ha muerto entre el nacimiento y el destete.

mortswv Frequency Percent
0 4432 24 L&
1 13617 7544

Figura 19.Frecuencia de la variable “mortsv” (SAS).

- Sv_pd (9).

Para cada animal tenemos su nimero compuesto de ocho cifras, su padre, su madre, y
su sexo (1 = macho, 2 = hembra) salvo para los animales que no han sido seleccionados
para la reproduccion y que no han sido sexados o los animales que estaban muertos
antes del destete (sexado) a los cuales se les ha atribuido sexo = 3 (figura 20).

SEEE Frequency Percent
1 7178 39,77
2 TO&e0 a9 12
3 aell 21.11

Figura 20. Frecuencia de la variable “sexe” (SAS).
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Para cada gazapo habia dos ambientes permanentes, el nimero de la camada “nbport”,
que atribuia un namero diferente a cada camada diferente de cada hembra; y como cada
hembra tiene sus propias particularidades (por ejemplo las caracteristicas de su Utero),
se ha creado la variable “uterus” cuyo valor es idéntico para todos los gazapos
provenientes de la misma hembra madre.

- Nbport: 1 —2372.
- Uterus: 1 —1239.

Como variables explicativas se han considerado la generacion (gener), la banda de
parto (batch), el nUmero de camada (no_port), la linea (type), el intervalo ia — mb
(gestation), el intervalo mb — sv (mb_sv), el nimero de nacidos totales (entot), el
tamario de la camada al nacer (mb_nv) y el tamafio de la camada al destete (sv_nbr). El
namero de niveles de cada uno de estos efectos es el siguiente:

- Gener: 0-13.

- Batch: 52 bandas diferentes.
- No_port: 1,2y 3.

- Type: 1 (alto) y 2 (bajo).

- Gestation: 1 = 30 dias; 2 = 31 dias; 3 = 32 dias; 4 = 33 dias.

gestation Frequency BPercent
1 240 4. 65
2 9485 52.55
3 6297 L2
4 827 4 58

Figura 21. Frecuencia de la variable “gestation” (SAS).

- Mb_sv: 1 =29 dias; 2 = 30 dias; 3 = 31 dias; 4 = 32 dias.

nb_swv Frequency Percent
1 1297 q.t3
a 3461 25,44
3 L5261 3867
4 3585 26. 35

Figura 22. Frecuencia de la variable “mb_sv” (SAS).

- Ntot: 1 - 20.

- Mb_nv:1-17.
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Para las variables ntot, mb_nv y sv_nbr, se han reagrupado los niveles de origen para
tener menos clases y un nivel de efectivos mas homogéneo entre clases. Las figuras
siguientes muestran los niveles en el origen de las variables y la reclasificacion con una
nueva variable. Ntot fue reclasificada en ntotcl (Figura 23), mb_nv en tpnais (Figura 24)
y sv_nbr en tpsevr (Figura 25).

e e e
B I o T R S e e O e S I U S S

20

—

Figura 23. Reclasificacion de ntot en ntotcl.
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5¥_NER Frequency Bercent
1 36 0. 26
2 165 1.:21
3 248 1.83
4 403 3.00
5 809 5.85
b 1141 8. 3%
7 1623 11.83
8 2181 16.03
9 2461 15.09
10 2329 17.12
11 1498 11.01
1z 51z 3.76
13 178 1.31
14 14 0.10
tpsewvr Frequency Percent
1 450 3.31
2 1217 8. 085
3 2764 2. 32
4 2181 16.03
5 6800 49 4349 . .
6 192 1.41 Figura 25. Reclasificacion de sv_nbr en
tpsevr.

6.5. Preparacion de los datos.

Los datos fueron tomados directamente en la explotacion experimental de Auzeville
(Figura 26) con la ayuda de un autémata (Figura 27) que los transmitia directamente a la
base de datos GEEL de donde se recuperaban con el programa estadistico SAS para
realizar los analisis estadisticos.

Figura 26. Explotacion experimental de Figura 27. Autémata en el momento de la
Auzeville. pesada de las hembras en la inseminacion.
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Una vez recuperados los datos de las 13 generaciones en SAS, se procedio a su
preparacion y ordenacion en tablas limpias y claras, para lo cual se encontraron
numerosos problemas:.- Los animales de esta experiencia fueron utilizados para otras
finalidades a partir de su tercera camada, por lo que se debieron eliminar todos los datos
recogidos después de la tercera camada.

- La gestacion tenia una variacion de 28 a 34 dias. Para poder utilizar la variable
gestacién con un numero significativo de individuos por clase, se reagruparon las
conejas con una gestacion de 28 y 29 con las de 30 dias, y las de 34, con las de 33 dias.
Se procedié de la misma manera con el intervalo mb_sv, reagrupando los intervalos de
28 y 29 dias (con 28 dias s6lo habia 62 observaciones (0.46% de la poblacion)), y los de
33y 34 con el de 32 dias (con 33 dias habia 245 observaciones (1.8%) y para 34 sélo 13
observaciones (0.10%)).

- Se descubri6 que la existencia de animales con varios pesos al nacimiento. Se constatd
que eran individuos que tenian el mismo nimero de animal que su madre, sin duda
gazapos nacidos y pesados con una muerte prematura a los que se les ha atribuido el
namero de su madre. Se eliminaron todas estas repeticiones, unos 2000 valores sobre
18000.

- En las tablas se encontraron lineas completamente repetidas, unas 1000 lineas que
fueron eliminadas.

Tras estas recodificaciones y eliminaciones se cre6 un fichero “poidtot” en el cual todos
los individuos (gazapos) poseian todas las variables estudiadas. Para los animales
presentes y pesados en el destete (no muertos entre nacimiento y destete) se cred otro
fichero llamado “poidsv”. Asi se pudieron realizar los célculos estadisticos necesarios
haciendo una buena separacién entre los datos (variables) que corresponden a todos los
individuos o sélo a los animales que llegaron vivos al destete.

Cada animal tenia un numero de ocho cifras como identificacion (cada cifra era un
cédigo que queria decir el afio de nacimiento, el tipo de nacimiento, el orden, etc. Ver
figura 28). Esto permitid elaborar un fichero con toda la genealogia desde la generacion
0. En este fichero se encontraban variables como “type”, el nimero del animal, el de su
madre y el de su padre, el sexo, la fecha de nacimiento (nais_dat) y la fecha de salida de
la explotacion (sort_dat). Cada madre sélo intervino en una sola generacion, y las hijas
de una generacion eran seleccionadas para ser las madres de la generacion siguiente. Sin
embargo, para los padres se observo que hasta la generacion 9 un mismo padre podia
participar en varias generaciones (dos o tres generaciones diferentes) mientras que en
las generaciones 10, 11 y 12 participaron en una sola generacion.
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IDENTIFICATION

El niimero de nacimiento o el nimero de tatuaje
XX X XXXXX. ( 8 cifras )

Las dos primeras cifras son el afio

La tercera el tipo ,

0 N®nacimiento fisico (pastilla)
12 3 N nacimiento ficticio
4 3 6 N adulto (tatuaje) definitivo
T N°pajuela
8 9 IN° obveto
Las 5 otras cifras

En el mimero de nacimiento fisico el niimero se compone de un cero, de una cifra por el i
color de 1a pastilla v de las 3 cifras de la pastilla.

En el niimero de nacimiento ficticio, esta compuesto de 3 ciftas generadas por el sistema vla
explotacion del INEA

Para el numero de tatuaje de un animal identificado fisicamente en el nacimiento:

2 posibilidades
Se guarda el niimero de nacimiento fisico
Se le atribuye un imero de 3 cifras generado por el sistema v 1a explotacion
del INEA

Figura 28. Cadigo numérico de identificacion de los conejos de la experiencia.

- En la realizacion del fichero genealdgico, se encontraron individuos con el nimero de
identificacion del padre igual al de la madre, el nimero del animal igual al de la madre,
el nimero del animal igual al del padre, y también padres y madres sin nimero alguno.
Tras su observacion, se les atribuyo a todos estos padres y madres el nimero
“00000000”. Eran animales del principio de la experiencia para los cuales no teniamos
ningun dato en la base de datos.

Para poder utilizar la genealogia en los programas de estimacion de componentes de la
varianza, se debia ordenar los individuos segun el orden de nacimiento. Para ello se
recodificaron todos los nimeros utilizando la cifra que se encuentra en las milésimas
para ordenarlos cronoldgicamente. Pero se encontraron animales cuya madre tenia un
namero superior a su propio nimero (lo que quiere decir que la madre es mas joven que
su hija). Esto se debe a que los animales no guardados como reproductores no tienen
milésima atribuida y tienen todos un 0 como tercera cifra en su namero de
identificacion. Se rehizo otra codificacion numérica para tener en cuenta éstas
particularidades.
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- Se encontraron animales sin sexo. No fueron sexados porque no fueron guardados para
la reproduccion o murieron antes de su sexado. Para éstos animales, se les atribuyo el
sexo=3. Sin embargo, no se pudo utilizar la variable “sexe” para el analisis estadistico
ya que no se podia interpretar el sexo=3 como un caracter real, y tampoco se podia
eliminar estos animales de la lista.

- Se constatd que el nimero de gazapos de algunas camadas no correspondia con el
namero de nacidos vivos de la madre. Estos fueron eliminados.

Al final se obtuvo un fichero con los conejos con peso al nacimiento (18049
observaciones), un fichero con los conejos con peso al destete (13604 observaciones) y
un fichero genealdgico con todos los individuos desde el inicio de la experiencia (18693
observaciones).

Los primeros andlisis de datos se realizaron con el programa estadistico SAS.

Realizando un glm para ver el efecto del nimero de nacidos vivos (mb_nv) y del
namero de nacidos totales (ntot) sobre el peso al nacimiento, se constat6 que habia una
relacion inversa entre mortinatalidad y peso. Esto quiere decir que los animales nacidos
en camadas con el mismo nimero de vivos (mb_nv) tienen un peso superior si la
mortinatalidad (ntot — mb_nv) es inferior. Por ejemplo:

Nombre de nés | Nombre de nés Mortinatalité Poids naissance
vivants totaux (Ntot-mb _nv) (g)
9 9 0 6338
9 11 2 59.78
9 13 4 33.07

En efecto, ya se sabe que en los ovinos con un mismo modo de nacimiento, el peso
medio de los corderos es significativamente mas elevado si no hay mortalidad
embrionaria, por ejemplo si hay 3 ovulaciones a la vez con fecundacion (e
implantacion) y después uno de estos tres embriones muere, nos quedara una camada
con dos individuos, pero estos dos fetos ya no son capaces de aprovechar el “sitio” que
ha dejado el embrion muerto, por lo que sélo van a aprovechar dos tercios del espacio
(por lo tanto de nutrientes) del Gtero. Sin embargo, si sélo hay dos embriones desde el
principio, van a aprovechar la mitad del Gtero cada uno, y se van a desarrollar mas. Esto
fue probado en la tesis de Lajous D. (1987) con la raza de oveja Romanov.

Para verificar esto se observaron los valores estimados entre cada uno de los mb_nv'y
ntot existentes (mb_nv*ntot). Estos valores tenian un minimo de -3.20, un méximo de -
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1.89 y una media de -2.41, lo que confirma la relacion inversa entre mortinatalidad y
peso al nacimiento.

También se comprobo esto mismo para el peso al destete (sv_pd) y el nimero de
animales destetados (sv_nbr) en lugar de nacidos vivos. Aqui la mortalidad es igual a
los nacidos totales menos los destetados. Se encontrd la misma relacion inversa, por lo
que el efecto de la mortinatalidad se mantiene hasta el destete. Como valores estimados,
el minimo era -26.14, el maximo -10.40 y la media -21.21.

Para la comparacion de los datos obtenidos durante las 13 generaciones se diferenciaron
las dos lineas con las tres variables dependientes que son: el peso al nacimiento (poids),
el peso al destete (sv_pd) y la mortalidad entre el nacimiento y el destete (mortsv).

Primero se seleccionaron los efectos medioambientales que tenian un efecto
significativo, con la ayuda del programa estadistico SAS, y el procedimiento “proc glm”
como esté indicado en las figuras 29, 30 y 31. Para cada variable se construyo un
modelo con todos los factores y sus interacciones posibles. A partir de este modelo, se
observo si las estimaciones eran coherentes, y se eliminaron los factores e interacciones
con las mas altas diferencias significativas (pvalue >0.005), mirando la variacion de
MSe (Cuadrado medio del error), R? CV (Coeficiente de Variacién), y Root MSE
(Cuadrado medio de la variable dependiente), buscando siempre un R? elevado, un bajo
CV y la minima variacion para MSe y Root MSE.

proc glm data=perforl;

class mb_nv type ntot gestation no port sexe;

wodel poids= type gestation*no_port mb_nw*ntot sexe fsolution ss3;
title ‘GLM poids *

Figura 29. Comando para la realizacion del proc glm para poids (SAS).

proc gqlw data=perfori;

class gener sv_nbr gestation no_port mb_nw mb_sv type sexe;

wodel v pd= gener*type gestation*no port mb rnw*mb v sw onbr*mb nw sexefsolution ss53;
title “GLM swv_pd’;

Figura 30. Comando para la realizacion del proc glm para sv_pd (SAS).

proc glwm data=perforl;

class hatchr nb_nw ntot gestation no port sexe type;
wodel mortsv= batchr type mb nw*ntot fsolution ss3;
title *GLM mortsw*;

Figura 31. Comando para la realizacion del proc glm para mortsv (SAS).

Estudiando la relacion entre los nacidos vivos y totales, el nimero de nacidos totales
(ntot) es un factor limitante en la camada para el peso al nacimiento, y por consiguiente
para el peso al destete. Pero este factor no puede ser incluido como factor de variacion
en los modelos anteriores ya que él mismo esta sumiso a influencias genéticas. Se
podrian haber hecho analisis para cada tamafio de camada nacida total, pero no hubo el
tiempo necesario.
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7. RESULTADOS

Se realiz6 el anélisis GLM de las tres variables con los datos de las 13 generaciones.

Para la variable del peso al nacimiento, se probaron todos los factores posibles con
todas las interacciones. Para este modelo completo se obtuvieron los valores siguientes:

Poids medio=55.1083 g
MSe=99.386

Root MSE=9.9692
R2=0.4391
CVv=18.0903

Pero este modelo es demasiado completo y ciertos valores no son significativos. De
modo que se redujeron el nimero de factores e interacciones del modelo. Para esto, se
suprimieron uno por uno los factores con altas Pvalues, sin diferencias significativas, asi
como las interacciones poco significativas y con efectos incoherentes desde el punto de
vista bioldgico. Tras estas eliminaciones, los cuatro valores que servian de punto de
referencia (MSe, Root MSE, R?, CV) no cambiaron mucho, lo que quiere decir que el
modelo obtenido al final (Figura 29) explica la variacion de peso entre gazapos con la
misma precision que el modelo completo. Los resultados de este modelo reducido de la
figura 29 son:

Poids medio=55.1083 g
MSe=107.553

Root MSE=10.371
R2=0.3872
CVv=18.8189

Source DF F Value Pr=F
Type 1 12.67 0.0004
gestation*NO_PORT 11 37388 =.0001
MB NV*ntot 108 4271 =.0001
SEXE 2 72925 =.0001

Tabla 3. Resultado general del proc glm para poids (SAS).
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Standard
Parameter Estimate Error t Value  Pr>t]

type 1 -0.57501167  0.16157470 -3.56  0.0004
type 2 0.00000000 : : .
gestation*NO_PORT I 1 -15.68559082  0.71154447  -22.04 <.0001
gestation*NO_PORT 1 2 -10.71873672  0.99669827  -10.75  <.0001
gestation®NO PORT 1 3 -2.15951432  2.10733415 -1.02 0.3055
gestation™™NO PORT 3 1 -9.76421522  0.60662513  -16.10  <.0001
gestation®NO PORT 3 2 -1.17732383  0.60606831 -1.94  0.0521
gestation*NO PORT 33 1.05820260  0.62510893 1.69  0.0905
MB_NV*ntot 7 7 13.64701366  2.63040442 519  <.0001
MB_NV*ntot 7 8 11.68849401  2.67782806 436  <.0001
MB_NV*ntot 7 9  8.04417841  2.72352402 295  0.0031
MB_NV*ntot 7 10 422139850  2.76249843 1.53  0.1265
MB NV*ntot 7 11 336171952  3.00251530 .12 0.2629
MB_ NV*ntot 7 12 250544149 312561949 0.80  0.4228
MB_ NV*ntot 7 13 0.63370437  3.96403057 0.16 08730
MB_NV*ntot 9 9  B8.27591582  2.61844957 3.16 0.0016
MB_ NV*ntot 9 10  7.05995299  2.62680155 2.69  0.0072
MB_ NV*ntot 9 11  4.67644009  2.67150158 1.75  0.0801
MB_ NV*ntot 9 12 -1.75045485  2.79288825 -0.63  0.5308
MB_ NV*ntot 9 13 -2.03456700  2.95005384 -0.69  0.4904
MB_NV*ntot 9 14 -3.11916695 3.07968018 -1.01  0.3112
MB_ NV*ntot 9 16 -2.35428787  4.50125921 -0.52  0.6010
SEXE 1 7.91360886  0.21347950 37.07  <.0001
SEXE 2 6.76232983  0.21404884 31.59  <.0001
SEXE 3 0.00000000

Tabla 4. Extracto de la tabla de salida del proc glm para poids (SAS).

En la tabla 4 se puede ver un extracto de la tabla completa dada por el proc glm.

- Para la variable type, se observa que los conejos son menos pesados al
nacimiento para type 1, linea heterogénea (Estimacién = -0.5750).

- El peso aumenta con el nimero de camada sea cual sea la duracion de la
gestacion (gestation*no_port).

- Con la interaccion nacidos vivos — nacidos totales (mb_nv*ntot), se observa
lo que se ha explicado anteriormente, una menor mortalidad esta ligada a
pesos superiores.

- Para el sexo, como se esperaba, 1os machos (sexe=1) son mas pesados que

las hembras.
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Se procedio de la misma manera para el peso al destete (sv_pd) que para el peso al
nacimiento. Primero la estimacién con el modelo completo y después eliminacion de los
factores e interacciones no significativos.

Con el modelo completo se obtuvo:

Sv_pd medio= 649.8788
MSe= 10927.4

Root MSE=110.3560
R2=0.5469
Cv=16.0791

Retirando las variables e interacciones no significativas, se verificé que el modelo final
explica las variaciones de peso al destete con un poco menos de precisién, pero con
muchas menos variables e interacciones. Los resultados son méas generales, y se pueden
aplicar las conclusiones a cualquier poblacién de conejos.

El modelo reducido (Figura 30) dio:

Sv_pd medio= 649.8788

MSe=12347.0

Root MSE=111.1170

R2=0.4775

CVv=17.0981

Source DF  F Value Pr=F

gener*type 25 4745 <0001
gestation*NO_ PORT 11 9944 <0001
MB_NV*mb sv 45 739 =.0001
SV_NBR*MB NV 93 707 =.0001
SEXE 2 13.77 =.0001

Tabla 5. Resultado general del proc glm para sv_pd (SAS).
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Parameter Estimate Error t Value  Pr=lft]

gener*type 2 1 111.1611313 8.3889234 1325 <0001
gener*type 22 1045824657 8.1694591 12.80 <0001
gener*type 5 1 487992834 8.1702027 597 <0001
gener*type 5 2 683259422 77569788 8.81 <0001
gener*type 8 1 -04977500 7.6465911 -0.07 09481
gener*type 8 2 265851219 7.0705196 376  0.0002
gener*type 12 1 23.8382720 7.1427602 334  0.0008
gener*type 12 2 0.0000000 . . -
gestation*NO_PORT 2 1 -108.1495082 03013460 -11.63 <.0001
gestation*NO_PORT 22 456569967 0.2119410 496  <.0001
gestation*NO_PORT 2 3 -36.0928528 0.9289351 -3.64  0.0003
gestation*NO_PORT 3 1 -942908084 85194266 -11.07 =.0001
gestation*NO_PORT 32 247004123 8.3730011 -295  0.0032
gestation*NO_PORT 3 3 99919534 8.6197475 -1.16 02464
MB_NV*mb_sv 4 1 2424365856  40.4323053 6.00 <0001
MB_NV*mb_sv 4 2 3208225750 39.9529268 8.03 <0001
MB_NV*mb_sv 4 3 368.7819978 42.0511836 8.77 <0001
MB_NV*mb_sv 4 4 3984093660 50.4239788 790 <0001
MB_NV*mb_sv 7 1 110.0847870  38.7048053 284  0.0045
MB_NV*mb_sv 7 2 1428642870 38.0156162 376  0.0002
MB_NV*mb_sv 7 3 183.6925860  38.0837471 482 <0001
MB_NV*mb_sv 7 4 2197253785  38.6226841 569 <0001
MB_NV*mb_sv 10 1 49113220  38.4031619 0.13  0.8982
MB_NV*mb_sv 10 2 229367660  37.7808386 0.61  0.5438
MB_NV*mb_sv 10 3 557418208  37.8934617 147 01413
MB_NV*mb_sv 10 4 86.0008855  38.3430904 224 0.0249
SV_NBR*MB_NV 4 4 0.0000000 . : .
SV_NBR*MB_NV 4 5 0.2437587  17.1662797 0.01  0.9887
SV NBR*MB NV 4 6 51.1345994  15.5274896 329  0.0010
SV_NBR*MB_NV 4 7 591596213  20.2051508 293 0.0034
SV_NBR*MB_NV 4 8§ 27.6498190  20.2309675 137 01717
SV_NBR*MB_NV 4 9 853707890 253662169 337  0.0008
SV_NBR*MB_NV 4 10 544577471  19.0822461 285 0.0043
SV_NBR*MB_NV 4 11 546928249  28.3260246 193 00533
SV_NBR*MB_NV 4 12 -38.0474142 404364094 -094 03468
SV_NBR*MB_NV 4 13 798558807 37.6527364 212 0.0340
SV_NBR*MB_NV 4 14 173.0977433  57.2262518 3.02  0.0025
SV_NBR*MB_NV 7 7  0.0000000 . : .
SV_NBR*MB_NV 7 8 382339628 73017746 524 <0001
SV_NBER*MB_NV 7 9 273910581 8.5934055 319 0.0014
SV_NBR*MB_NV 7 10 288874362 9.9183705 291  0.0036
SV_NBR*MB_NV 7 11 660146807 11.6351252 5.67  =.0001
SV_NBR*MB_NV 712 714583990  10.6457405 429 <0001
SV_NBR*MB_NV 713 717697776  28.8174077 270 0.0070
SV_NBR*MB_NV 7 14 782997515 243806803 321 00013
SV_NBR*MB_NV 11 11 0.0000000 . : .
SV_NBR*MB_NV 11 12 74711548 0.8832480 0.76  0.4497
SV_NBR*MB_NV 11 13 72.1409983  21.0562242 343 0.0006
SV_NBR*MB_NV 11 14 219880497 199812184 110 02712
SV_NBR*MB_NV 11 15 -459617137 27.8382585 -165  0.0988
SV_NBR*MB NV 11 16 156.3455913  39.3068231 398 <0001
SEXE 1 0.1499281 7.7803306 118 0.239%
SEXE 2 -1.0060490 7.7863796 -0.13 08972
SEXE 3 0.0000000

Tabla 6. Extracto de la tabla de salida del proc glm para sv_pd (SAS).

Resultados
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Esta tabla 6 es un resumen de la tabla completa obtenida gracias al proc gim.

- Enlainteraccion entre type y generation, se ve que no hay la misma
tendencia entre generaciones, pero si que hay una diferencia entre los dos
tipos en cada generacion.

- Para la interaccion entre la duracion de la gestacion y el numero de camada,
se observa que para todas las gestaciones, el peso al destete es mas elevado
en los numero de camada superiores (no_port=3 > no_port=2 > no_port=1).

- Lainteraccion nacidos vivos — intervalo parto-destete, mostro que a igual
numero de nacidos vivos, el peso al destete es mayor cuando se aumenta el
intervalo parto-destete, lo que es l6gico ya que a mayor periodo de tetado,
mayor peso al destete.

- Engeneral, cundo una hembra pare 10 gazapos vivos, y algunos mueren, los
restantes deberian ser mas pesados ya que la leche de la madre es dividida
entre un numero mas pequefio de gazapos. Sin embargo, segun el analisis
glm, para la interaccion sv_nbr*mb_nv no se encuentra esta tendencia. Esto
puede ser debido al bajo nivel de efectivos en cada célula sv_nbr*mb_nv.

- Y finalmente, como en el peso al nacimiento, los machos (sexe=1) son mas
pesados que las hembras.

La variable mortsv es una variable binaria (0, 1), por lo que se deberia hacer un analisis
especifico para este tipo de datos, mediante un proc genmod. Pero no hubo tiempo, y las
condiciones experimentales que permiten hacer un analisis clésico considerando esta
variable como continua fueron verificadas. Estas condiciones suponen que la variable
(en este caso la mortalidad) es relativamente equilibrada entre todos los niveles de los
diferentes factores de variacion y que el porcentaje no sea extremo y proximo del
intervalo 30 — 70%. Ademas usar una técnica “clasica” permite comparar facilmente los
resultados con los obtenidos sobre otros caracteres. También permite interpretar
facilmente los resultados ya que el modelo es lineal, mientras la interpretacion con proc
genmod es mucho menos simple. Es de hecho por esto que muchos autores actualmente
utilizan métodos que consideran que el caracter es continuo, siendo en realidad binario.

Debido a estas razones, se analizé mortsv con proc glm. Los efectos e interacciones del
modelo fueron seleccionados de la misma manera que para las otras dos variables
dependientes.

Al principio con el modelo completo se obtuvo:

Mortsv media= 0.7544
MSe= 0.1236
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Root MSE= 0.3516
R2=0.3413
CV=46.6109

Tras seleccionar los efectos relevantes, obtuvimos el modelo de la figura 31, con los
siguientes resultados.

Mortsv media= 0.7544
MSe= 0.1261

Root MSE= 0.3551
R2=0.3253
CV=47.0722

Source DF F Value Pr=F
batchr 51 146.89 =.0001
type 1 3421 =.0001
MEB NV*ntot 108 9355 <0001

Tabla 7. Resultado general del proc glm para mortsv (SAS).
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Standard
Parameter Estumate Emor t Value  Pr=ft|
batchr ] -0.140042055  0.00173775 -1.53 01260
batchr 7 -0.150660385  0.09349724 -1.61 01071
batchr 8 0111327044 0.02068260 -123 02196
batchr 25 -0938234524 009094516 -1032  =0001
bafchr 26 -0.928028502 009106985 -10.19 =0001
batchr 27 -0917677018 0.09149647  -10.03 <0001
batchr 32 -0.048040034 009203629 -0.52 06017
batchr 33 -0.187119637  0.09120078 =205 0.0402
batchr 47 -0.047355124 0.09120882 -0.52  0.6036
batchr 48 -0.064665033  0.09142202 -0.71 04794
type 1 -0.032811598  0.00560953 -5.85 <0001
fype 2 0.000000000 i } .
MB NV*ntot 7 7 0367758345 009143062 402 <0001
MB_NV*ntot 7 8 0371116485 009301354 39 <0001
MB_NV*ntot 7 9 02302000060 0.09445427 253 00113
MB NV*ntot 7 10 0.191332780 0.09565064 200 00455
MB NV*ntot 7 11 0204764952 010416698 197  0.0493
MB_NV*ntot 7 12 0401916836 0.10855251 370 0.0002
MB_NV*ntot 7 13 0130042269 0.13730264 101 03114
MB_NV*ntot 9 © 03729335390 0.09095037 410 <0001
MB NV*ntot 9 10 0353026012 009127620 387 00001
MB_NV*ntot 0 11 0328190155 000279578 354 0.0004
MB_NV*ntot 0 12 0110139317 0.09682596 1.14  0.25353
MB NV*ntot 9 13 0374503510 0.10253710 365 00003
MB NV*ntot 9 14 0250119198 0.10680843 234 00192
MB NV*ntot 0 16 -0360073225 015558494 -232 00203
MB_NV*ntot 10 10 03687606731 0.02086594 406 =0001
MB_NV*ntot 10 11 0320264253 0.09147762 3.60 0.0003
MB NV*ntot 10 12 0310260791 009248191 335 00008
MB NV*ntot 10 13 0272252846 009599273 284 00046
MB_NV*ntot 10 14 0237991257 0.09851730 242 00157
MB_NV*ntot 10 15 -0315616482 0.14955432 -2.11  0.0330
MB NV*ntot 10 20 0444688775 0.15007604 296 00030

Tabla 8. Extracto de la tabla de salida del proc glm para mortsv (SAS).

Segln esta tabla 8 extraida del proc glm para mortsv:

- Batchr. Hay varios batch pero cada batch no pertenece solo a una generacion,
como se puede ver en la figura 32. Los resultados indican que la mortalidad
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Resultados

Tras hacer estos primeros analisis que permitieron seleccionar los factores de variacion
no genéticos, se afiadid el fichero con la genealogia de los individuos. Esto permitio
estimar las componentes de la varianza y comparar el modelo utilizado en la experiencia
de seleccidn que sélo considera el efecto materno con diferentes modelos més
completos que comprenden el efecto materno y el efecto directo genético asi como el
efecto permanente hembra que aqui es llamado efecto “uterus”. Se realizaron analisis
ASREML sobre las mismas tres variables dependientes con varios modelos genéticos.

Para las tres variables se han tenido en cuenta los efectos seleccionados en el proc gim
para los modelos genéticos. Para el peso al nacimiento y la mortalidad son: type, gener,
type*gener, batchr, no_port y gestation, y para el peso al destete: type, gener,
type*gener, batchr, no_port, gestation y mb_sv.

Se realizaron varias modelizaciones de la varianza con diferentes modelos genéticos
para las tres variables dependientes.

El primero se hizo sélo con el factor animal, para ver el efecto genético
directo del animal.

- Después solo el padre para ver el efecto genético directo del padre, y asi
poder compararlo al modelo animal. Si la estructura genética es equilibrada,
si el nmero de padres es suficiente y si las madres no estan muy
aparentadas, la heredabilidad deberia ser parecida en estos dos modelos.

- Luego un modelo so6lo con la madre, como si la madre so6lo tuviera efecto
genético materno.

- Se hizo un modelo madre+utero para ver la parte de la varianza debida al
efecto permanente de la madre (Gtero) y poderlo comparar con el modelo
madre sin efecto permanente. Es éste modelo el que ha sido utilizado durante
toda esta experiencia de seleccion.

- También se realizé el modelo con un efecto permanente de la madre (Utero)
asi como los dos efectos genéticos directos y maternos.

- Se compararon los modelos padre+Utero, madre+utero y animal+utero que
tienen en cuenta el efecto permanente de la madre.

- Asi mismo también se hizo un modelo (padre+madre)+Utero que permitio
estimar la covarianza entre los factores de dentro del paréntesis. Para cada
factor la esperanza, la varianza y la covarianza estan representadas en la
siguiente tabla 9.
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Resultados

Peére Meére
E Yig Vg+m
v Y:o’g Y o’g + o'm + cov(g.m)
Cov(p.m) Vi g’g + ¥4 cov(g.m)

Tabla 9. Esperanza, Varianza y Covarianza de padre y madre para el modelo
(padre+madre)+utero.

- Del mismo modo se hizo un modelo (animal+madre)+utero, en esta tabla 10
Vemos Sus esperanzas, varianzas y covarianza representadas.

Animal Meére
E g m
WV o'g oom
Cowv(a,m) ¥ g’g + covig.m)

Tabla 10. Esperanza, Varianza y Covarianza de padre y madre para el modelo
(animal+madre)+utero.

Aqui la madre sélo nos proporciona la componente materna (m y ¢?m) ya que la
totalidad del efecto directo (g y 6%g) es estimada por el efecto animal. Por lo que se va a
poder comparar los resultados entre estos dos ultimos modelos.

- Y para finalizar, se analiz6 el modelo animal+madre+utero, sin covariable,
para poder comparar los resultados con los dos modelos con covariable.

A continuacion se pueden ver las formulas utilizadas en lenguaje asreml para obtener
cada valor que se encuentra en las tablas 11, 12 y 13. El primer nimero de cada linea es
el numero de la linea; son estos nimeros los que intervienen en las sumas y divisiones,
mientras que para las multiplicaciones, el factor a la derecha del signo de
multiplicacion, es un coeficiente, y el niUmero a la izquierda es un namero de linea. Por
ejemplo, en el modelo animal 3 c*total (%) = 1+2 significa que la linea 3 es la varianza
total que es la suma de la linea 2 (varianza del error) y de la linea 1 (varianza genética
directa).

Modele animal :
1 = c2animal = o2gd
2 = c2erreur (%)
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3 c%otal (o2t) = 1+2
4 5%gd (directe) =1
5 h2d (directe) = 1/3

Modeéle peére :

1 = o*pere = Y4 o’gd
2 =0%

3o%t=1+2

4 6%9d = 1*4

5h2d =4/3

Modele mére :

1 = o®mere = 4 6°g
2 =o0%

3o’t=1+2

4 6% (directe ou maternel) = 1*4
5 h2 (directe ou maternel) = 4/3

Modéle mére+utérus :

1 = c*uterus

2 = o’mere = Y4 6°g

3 =o0%

4 6% = 1+2+3

5 o?phenotipique (o?p) = 1+2
6 o2g = 2*4

7 répétabilité (r) = 5/4

8 h2=6/4

Modeéle pére+utérus :
1 = c?uterus

2 = o?pere = Y4 5%gd
3=oc%

4 62t = 1+2+43

502p =1+2

6 o2gd = 2*4
7r=5/4

8 h2d = 6/4

Resultados
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Resultados

Modeéle animal+utérus :
1 = c?uterus

2 = o%animal = o%gd

3 =0c%

4 62t = 1+2+43
So%p=1+2

6 o%gd =2

7r=5/4

8 h2d = 6/4

Modele (pere+mere)+utérus :

1 = c?uterus

2 =c%

3 = o?mere = ¥ 6%9d + o2gm + cov(g,m)
4 = cov(p,m)= Y1 o2gd + %2 cov(g,m)

5 = o?pere = ¥4 5%gd

6 = 02t = 1+2+3+4+5

7 =0%p = 1+3+4+5

8 = Cov = (4-5)*2

9 =o%2gm = 3-5-8
10 = ¢%gd = 5*4
11=r=7/6

12 = h2d = 10/6
13=h2m =9/6

14 = Corr (correlation génétique) = (9, 8, 10)

Modeéle (animal+mere)+utérus :
1 = c?uterus
2 =o0%
3 = c”animal = ¢?gd
4 = cov(a,m)= cov(g,m)
5 = 62mere = o%gm
6 = 0% = 1+2+3+4+5
7 =o%p = 1+3+4+5
8=Cov=4
9=0cgMm =5
10=0%gd =3
11=r=7/6
12 = h2d = 3/6
67



Resultados

13 =h2m =9/6
14 = Corr (correlation génétique) = (9, 8, 3)

Modele animal+meére+utérus :
1 = c2uterus

2 = o%animal = o%gd

3 = o’mere = o°gm

4 =o%
5=o0c%=1+2+3+4
6 = o?p = 1+2+3
7=0c%gm=3
8=0%gd =2
9=r=6/5
10=h2m =7/5

11 =h2d =8/5

Tras haber pasado estos 9 modelos genéticos en ASREML, para las tres variables
dependientes, con los resultados obtenidos en los ficheros .asr y .pvc, se construy6 una
tabla para cada variable, que se pueden ver a continuacion (Tabla 11, 12 y 13).
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Resultados

POIDS . = - -
anmmal pere mere uterus Cov. COIT, G-e c’T

Animal 85.16 69.07 1542 (2.299)
Pére 32.17 12747 159.6 (4.068)
Mere 98,55 93,04 191.6 (4.904)
Mere+Uterus 18.56 39.70 92.80 1511 (3.284)
Animak-Uterus 40.44 50.22 70.20 1609 (3.477)
Pere+Uterus 28.05 56.35 87.94 1723 (4.678)
(Pére+Mere)+Uterus 28.59 20.87 40.54 12.07 0.49 87.90 190.0 (8.405)
(AnimaHMere)+Uterus 52.99 33.53 40.29 -27.32 -0.65 63.96 1634 (3.916)
Animah-Mere+Uterus 39.3281 143782 4030 70.68 164.7 (4.005)
Tabla 11. Resumen de las salidas .asr y .pvc para poids (ASREML) (1).

o’g HERITABILITE

POIDS a’gd agm a’p Cov Corr T hrd m

Animal 85.16 (3.406) 0.5522 (0.0155)
Pére 1287 (15.54) 0.8060 (0.0783)
Mere 3942 (19.41) 2.0575 (0.0510)
Mere+Uterus 74.25 (18.19) 58.26 (3.161) 03857 (0.0132) 04915 (0.1143)
AnimaH-Uterus 4044 (4.462) 90.67 (4.951) 0.5636 (0.0204) 02514 (0.0249)
Pere+Uterus 1122 (14.84) §4.40 (4.639) 04897 (0.0142)  0.6511 (0.0730)
(Pére+Mere)+Uterus 1144 (15.10) 2533 (8.713) 1021 (8.390)  -33.05 (10.01) -0.6141 (0.1018) 0.5373 (0.0207) 0.6021 (0.0657) 0.1333 (0.0480)
(AnimaH-Mere)+Uterus 5298 (6.369) 33.53 (6.778) 9948 (5.886)  -27.32 (5.229) -0.6483 (0.0750) 0.6086 (0.0245) 03242 (0.0360) 02052 (0.0390)
Animah-Mere+Uterus 3933 (4459) 1438 (4.804) 9401 (5.312) 0.5708 (0.0204) 02388 (0.0247) 0.0873 (0.0281)

Tabla 11. Resumen de las salidas .asr y .pvc para poids (ASREML) (2).
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Resultados

SV_PD : M - -
- animal =~ pere mere uterus COV. corr, g T
Animal 13291.40 7920,70 21210 (360.7)
Peére 4417.69 1683540 21250 (583.2)
Mere 1841030 11309.30 29720 (941.7)
Mere+Uterus 220220 @ 78606.21 11280.50 21350 (553.1)
AnimaHUterus 9515.36 0376.51 6025.33 24920 (687.6)
Pere+~Uterus 6126.44 10418.90 10329.40 26870 (964.6)
(Pére+Mere)+Uterus 6099.96 = 2157.56 @ 879273 1576.16 043 10323.50 28950 (1495.0)
(Animak-Mere)+Uterus 12299.00 4283.26 853991 -541042 -0.75 467945 24390 (667.0)
AnimaHMere+Uterus 9466.12 1508,66 = 8337.60 60427 25360 (753.6)
Tabla 12. Resumen de las salidas .asr y .pvc para sv_pd (ASREML) (1).
oo g HERITABILITE
SV_PD - . , "
- agd olgm ap Cov Corr r h2d Pm
Amnimal 13290 (529.7) 0.6266 (0.0163)
Pére 17670 (2214.0) 0.8314 (0.0832)
Mere 73640 (3757.0) 24779 (0.0503)
Mere+Uterus 88090 (2719.0) 10070 (540.8) 04716 (0.0139) 04126 (0.1224)
AnimaHUterus 09515.0 (875,0) 18890 (998.0) 0.7582 (0.0217) 0.3819 (0,0294)
Pere+Uterus 24510 (3182.0) 16550 (964.7) 0.6156 (0.0143) 09119 (0,0931)
(Pére+Mere)+Uterus 24400 (3169.0) 5105.0 18630 (1496.0) -9048.0 (2013.0) -0.8107 (0.0718) 0.6434 (0.,0188) 0.8428 (0,0868) @ 0.1763 (0.0589)
{AnimaHMere)+Uterus 12300 (1154,0) 4283.0 (1007.0) 19710 (1038.0) -5410,0 (878.6) -0.7454 (0,0780) 0.8082 (0,0254) 05042 (0.0426) 0.1756 (0.0399)
AnimabHMere+Uterus 9466,0 (882.9) 15090 (793.2) 19310 (1047.0) 0.7617 (0.0216) 03733 (0.0297) 00595 (0,0306)

Tabla 12. Resumen de las salidas .asr y .pvc para sv_pd (ASREML) (2).
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Resultados

MORTSV , M
animal pere mere uterus cov, corr, o'e a'T
Animal 0.12 0.05 0.1702 (0.002885)
Pere 0,02 0.12 0.1426 (0.,002595)
Mere 0.08 0.10 0.1767 (0.004156)
Mere+Uterus 0,02 0.03 0.10 0.1452 (0.,002887)
AnimaH-Uterus 0.05 0.04 0.07 0.1576 (0.003545)
Pere+Uterns 0,01 0.05 0.09 0.1527 (0.,003175)
(Pere+tMere)+Uterus 0,01 0,01 0.03 0.00 -0.02 0.09 0.1561 (0.004977)
(Anmmal+-Mere)+Uterus 0.05 0.02 0.03 -0.02 -0.57 0.07 0.1568 (0.003681)
AnimaHMere+Uterus 0.05 0,02 0.03 0.07 0.1645 (0.,004317)

Tabla 13. Resumen de las salidas .asr y .pvc para mortsv (ASREML) (1).

. og HERITABILITE
MORTSY - - " . . . "
orgd o gm o’p Cov Corr T Ird Pm
Animal 0.1200 (0.0045) 07103 (0.0164)
Pére 0,07087 (0.0091) 04972 (0.0564)
Mere 0.3187 (0.0163) 1.8038 (0.0526)
Mere+Uterus 0,06033 (0.0160) 0.04833 (0.0027) 0.3330 (0.0129) 04156 (0,1061)
AnmabUterus 0,04774 (0.0060) 0.08587 (0.0059) 0.5448 (0.0269) 0.3029 (0.0339)
Pere+Uterus 0.05462 (0.0082) 0.05865 (0.0030) 0.3842 (0.0129) 03578 (0.0497)

(Péere+Mere )+Uterus 0,05634 (0.0084) 0.02951 (0.0075) 0.06211 (0.0049) -0,02864 (0.0075) -0.7024 (0,1011) 03979 (0.0193) 03609 (0.0505) 0.1890 (0,0499)
(AnmalFMere)+Uterus | 004985 (0.0072) 0.02403 (0.0056) 0,08622 (0,0062) -0.01963 (0.0054) -0,5673 (0.1073) 0.5499 (0.0294) 03179 (0.0428) 0.1533 (0.0349)
AmmabFMere+Uterus | 0,04886 (0.0063) 0.01930 (0.0050) 0.09343 (0.0065) 0.5679 (0.0270) 2070 (0.0342) 01173 (0,0290)

Tabla 13. Resumen de las salidas .asr y .pvc para mortsv (ASREML) (2).

CM es el cuadrado medio de los factores fijos del modelo (animal, padre, madre, Utero, cov, corr) o?e es la varianza del error

cov es la covariable 0T es la varianza total

corr es la correlacion entre las dos variables que componen la covariable. o?p es la varianza fenotipica

Cov es la covarianza o?g es la varianza genética

Corr es la correlacion genética de la covarianza o?gd es la varianza genética directa
h2d es la heredabilidad directa o’gm es la varianza genética materna

h2m es la heredabilidad materna r es la repetitividad del fenotipo



Resultados

Al observar en la tabla 11 (peso al nacimiento) los cuadrados medios (CM) de los
factores fijos, si comparamos el valor estimado del animal entre el modelo animal,
animal+atero, (animal+madre)+dtero y animal+madre+utero, se ve que el valor para el
primer modelo estd muy sobreestimado respecto a los otros tres modelos. La estimacion
de la varianza del efecto materno esta desviada. Estos valores son proporcionalmente
equivalentes en las tablas de las variables mortalidad entre nacimiento y destete, y peso
al destete.

Los modelos en los que interviene el factor padre solo, no son pertinentes ya que no
tienen en cuenta el efecto materno. Sin embargo, el factor fijo madre tiene un valor
estimado que cambia mucho entre los diferentes modelos.

Al mirar el efecto permanente (Utero), en los modelos que incluyen el factor madre, la
varianza del efecto permanente toma el valor de 40, en los modelos donde la madre no
esta incluida, el efecto permanente resulta desviado ya que toma efectos
correspondientes a la madre. Segun estos resultados, se puede decir que la varianza de la
componente madre, en el modelo madre, tiene un valor muy fuerte debido a que esta
componente contiene una parte del efecto directo animal, una parte del efecto
permanente, y el propio efecto materno. Debido a esto, el modelo madre también da una
varianza genética (o) (directa o materna) sobreestimada asi como una heredabilidad
(h?) (directa o materna) que alcanza el valores irreales mayores a la unidad. Estos
resultados son similares para las dos otras variables dependientes.

En la heredabilidad de las tablas 11 y 12 observamos que h?d tiene un valor més
pequefio en el modelo que no estima la covarianza, afiadiendo la covarianza animal-
madre h?d aumenta, y con el modelo (padre+madre)+(tero, aumenta todavia mas debido
a la sobreestimacion de la componente padre y de la covarianza.

Observamos en la tabla 13 un valor estimado (CM) de la componente animal para el
modelo genético animal muy superior al de los otros modelos. Lo que conlleva a una
heredabilidad del efecto directo sobreestimada. Esto se debe a que el modelo animal no
tiene en cuenta el efecto materno y este se encuentra parcialmente dentro del efecto
directo. EI modelo padre sobreestima también la heredabilidad aunque en menor
medida.

Se discutiran los resultados de estas tablas mas extensamente en la parte Discusion.

A continuacion, se realizé una comparacién mas en profundidad de los resultados
obtenidos de los modelos madre+Utero, animal+madre+utero y (animal+madre)+utero.
Se tomaron estos tres modelos ya que asi se puede comparar el modelo madre+utero,
que es el modelo utilizado en la experiencia de seleccion, con el modelo
(animal+madre)+utero, que es el modelo mas completo. La comparacion con el modelo
animal+madre+0tero, permite probar la influencia de la estimacion de la covariable en
el modelo respecto a la hipotesis en la cual es nula.
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Resultados

Se compararon las medias y las desviaciones entre los dos tipos (1 y 2) para el peso al
nacimiento, el peso al destete y la mortalidad, para lo cual se obtuvieron los datos en el
fichero de salida .sIn de ASREML. Con estos datos se construyeron estos gréaficos
(Figuras 33 a 44). En estos gréaficos la curva de la media se obtuvo tomando el peso
medio de la GO como un cero, y el valor del resto de generaciones es igual a la
diferencia entre la media de la generacion y la media de la GO. El eje que corresponde a
esta media es el de la izquierda. La curva de la desviacion indica la diferencia de peso
medio entre el tipo 2 y el tipo 1 (tipo2 — tipol) en cada generacion. El eje de la
desviacion es el de la derecha. Se realizaron también las rectas de regresion lineal para
las dos curvas.

Moyenne et écart meretutérus
(poids)

== Moyenne

=4—Ecart

Linear (Moyenne)
y=-0.289x-10.99
R*=0.040
Linear (Ecart)
y=0.301x-4.016
225 -8 R*=0.164

Figura 33. Grafico de la media y la desviacidn entre tipos con madre+utero (poids).

En este primer grafico del modelo madre+utero para el peso al nacimiento (Figura 33),
si no se tiene en cuenta la GO, ya que son gazapos descendientes de los individuos de la
poblacion de base, exterior a la experiencia, el peso medio queda mas o menos
constante a lo largo de las generaciones, sin embargo se ve que la desviacion entre los
pesos medios de cada tipo aumenta a cada generacion segun la linea de tendencia, pero
hay que decir que la precision (R?) de esta recta no es buena, y en la curva de la
desviacién vemos que hay mucha fluctuacion.
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Moyenne et écart
(animal+mere)t+utérus (poids)

10 4
5 2 —@—Moyenne
0 B T T T T T * T T T T T T 0
< 1 2 3 4/5\6 7 8 9 AO\I 127 $—Ecart
-10 - -4 ——Linear (Moyenne)
y=-0.904x-9.043
.15 L -6 R*=10.348
— Linear (Ecart)
220 8 y=-0.083x-2.862
Y R*=0.011
-25 -10

Figura 34. Gréfico de la media y la desviacion entre tipos con (animal+madre)+Utero
(poids).

Aqui, el grafico del modelo (animal+madre)+utero para el peso al nacimiento (Figura
34) indica que el peso medio desciende un poco mas que en el modelo precedente
madre+Utero, pero si no se tiene en cuenta el resultado de la GO, no hay muchas
diferencias con la media del primer modelo. La tendencia de la desviacion indica que
hay una pequefia disminucion de la desviacion entre los dos tipos, aunque la pendiente
de esta recta es casi cero (-0.0831) por lo que se puede decir que la desviacion es
constante. Al igual que en el gréafico anterior (Figura 33), la precision de la tendencia de
la desviacidon entre tipos es muy baja.
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Moyenne et écart
animal+mere+utérus (poids)
10 2

A R 0  —m=—NMoyenne
A s\ 7 8 0 fo\uin —+—Ecart

T
12

T
1
=

-10 -
Linear (Moyenne)
-15 y=-1.255x-8.001
0 - -8 R==10.521
Linear (Ecart)
225 - -10 y=-0.258%-2.464
R==0.092
-30 -12

Figura 35. Gréfico de la media y la desviacion entre tipos con animal+madre+atero
(poids).

En el grafico del modelo animal+madre+utero (que supone una covarianza nula entre
los efectos directo y materno) (Figura 35), la media muestra una tendencia un poco mas
en disminucion que el primer modelo (sin tener en cuenta la G0), pero no tanto respecto
al anterior (pendiente de -1.25 respecto a -0.90). Para la desviacion se encuentran casi
los mismos resultados que para el modelo con covariable, pero como la precision de la
tendencia es baja, no se puede sacar una conclusion.

Como ya se ha dicho al principio de los resultados, la variable ntot no ha sido
considerada como factor de variacion para los analisis genéticos, ya que ella misma
depende de otros factores. Para mostrar como la variable ntot habria perturbado los
resultados, se realizaron los mismos tres graficos anteriores, pero con la variable ntot en
el modelo (Figuras 36, 37 y 38).
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Moyenne et écart mere+uterus
(poids) ntot

15 6 =—l—Moyenne
10 / -4
5 —¢—Ecart

— Linear (Moyenne)
y=-0.367x-9.397
R==0.102
Linear (Ecart)
y=0470x-3.952
R==10.367

Figura 36. Grafico de la media y la desviacion entre tipos con madre+Utero (poids) con
ntot.

Los resultados del modelo madre+utero con ntot (Figura 36) son muy cercanos a los
obtenidos sin ntot y sobre el grafico no se aprecia diferencia.

Moyenne et écart
(animal+mere)t+utérus (poids) ntot

10 o
=fl=NMoyenne
5
= =$=TFcart
0
) Linear (Moyenne)
y=-0.738x-8.889
) R*=0.310
——Lmear (Ecart
6 y= OFE?SX)- 4.679
RZ=0.320
75 -8

Figura 37. Grafico de la media y la desviacion entre tipos con (animal+madre)+utero
(poids) con ntot.
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Sin embargo en el modelo (animal+madre)+atero (Figura 37) que separa los efectos
directos y maternos y estima la covarianza se ve que aunque la media no cambie apenas,
la desviacidn entre los dos tipos tiene una clara tendencia a aumentar en el modelo que
tiene en cuenta el efecto de los nacidos totales, mientras que en el modelo sin ntot
(Figura 34) la variacion de la desviacion a lo largo de las generaciones no fue diferente
de cero.

Moyenne et écart
animal+meret+utérus (poids) ntot
10 8

: A "6 ==\ oyenne
0 W -4
< |0\ 1 3 4 5 -~ 2 =—#=—FEcart

-0
-10 . _» — Linear (Moyenne)
- y=-0.847x- 8488
-15 T R2=0.376
- — Linear (Ecart)
-20 ¢ -6 v =10.539%-4.602
-25 3 R*=0.367

Figura 38. Gréfico de la media y la desviacion entre tipos con animal+madre+utero
(poids) con ntot.

Se observa el mismo efecto cuando se supone la covariable como nula (Figura 38). Lo
que quiere decir que los conejos del tipo 2 son mas pesados a lo largo de las
generaciones, y los conejos del tipo 1 son bastante menos pesados que al inicio de la
experiencia.

Se realizaron estos mismos analisis para las variables dependientes mortsv y sv_pd
(Figuras 39 a 44).
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0
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y=-9.3907x - 92.531
- 40 R>=0.2828
Lineal (Ecart)
L 60 y=1,1179x - 27,725
R2=0.0223
-80

Figura 39. Grafico de la media y la desviacion entre tipos con madre+utero (sv_pd).

Con el modelo simplificado madre+utero (Figura 39) se encontraron los mismos efectos
para el peso al destete que para el peso al nacimiento (Figura 33), la desviacién no

cambia mucho, incluso si la precision de la tendencia es baja, y la media sigue mas o
menos constante.

130 -

Moyenne et écart (animal+mere)+utérus

(sv_pd)

-80

-100 — Lineal (Moyenne)

10 v=-3.6726x-78.907
R=0,1249

-140 — 1 ineal (Ecart)

160 y=_91717x+ 0.6871

-180 R2=0,5286

Figura 40. Grafico de la media y la desviacion entre tipos con (animal+madre)+utero

(sv_pd).
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Sin embargo con el modelo méas completo, (animal+madre)+atero (Figura 40), no
ocurre lo mismo que en el peso al nacimiento (Figura 34). Con éste modelo la media
permanece casi constante a lo largo de las generaciones, pero la desviacion de las
medias de peso al destete entre los tipos se ha vuelto negativa en el transcurso de las
trece generaciones.

Moyenne et écart animal+-mere+utérus
150 50 -
100 . Movyenne
30
. _50 ==#=Ecart
50 -100
— Lineal (Moyenne)
-100 -150 y=-3.7188x - 88,04
150 B*=0,055
2200 — Lineal (Ecart)

-200 y=-13247x + 18,898
-250 -250 R2=0.6617

Figura 41. Gréfico de la media y la desviacion entre tipos con animal+madre+utero
(sv_pd).

Igualmente en el caso en el que se supone nula la covarianza (Figura 41), se observa el
mismo efecto. Lo que quiere decir que para estos modelos, los conejos del tipo 1 son
mas pesados a cada generacion, y los del tipo 2 menos pesados.
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Moyenne et écart mere+utérus

(mortsv)
0.5 0.15
sl Moyenne
0.1
———
0.03 Ecart
0 — Lineal (Moyenne)
v=-0,0031x-0.1874
R*=0,0029
-0.05 —TLineal (Ecart)
yv=0,0083x - 0,0218
0.1 R*=02954

Figura 42. Gréfico de la media y la desviacion entre tipos con madre+Utero (mortsv).

Finalmente, para la mortalidad entre el nacimiento y el destete, se constatd que con el
modelo madre+0tero (Figura 42), la media de la mortalidad permanecié constante
durante todas las generaciones, salvo para la G3, G4 y G6 debido a la aparicién de
infecciones de E.coli que provocaron una mortalidad de 13.50% y 19.50% en dos
bandas diferentes de la G3, 27.08% en la G4, y 44% en el segundo destete de la G6. En
la G10 se observa también un aumento de la mortalidad debido a fuertes calores que
tuvieron lugar durante el primer y segundo parto. Aun asi la desviacién entre los dos
tipos es creciente. Lo que quiere decir, sabiendo que la precision de esta tendencia no es
muy buena, que al final hay méas mortalidad en los de tipo 1.
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Moyenne et écart
(animal+mere)+utérus (mortsv)
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03 0.1 .
0.08 yean
0.1
0.06
Jll ﬂ_m e Ecart
0.3 0.02
0.5 0  —Lineal (Moyenne)
’ \ f _0.02 v=-0,0187x - 0,1562
07 ’ R*=0,0011
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Figura 43. Grafico de la media y la desviacion entre tipos con (animal+madre)+utero
(mortsv).

Moyenne et écart
animal+mere+utérus (mortsv)

0.5 0.1

03 0,08 === Movenns

0.1 0.06

0.1 0.04 —g—Ecart

03 0,02

0,5 0 — Lineal (Movyenne)

0.9 -0.04 — T ineal (Ecarf)

1.1 V ¥ 006 y=0,0057x -0,011
’ i R2=0.2019

13 0,08 -

Figura 44. Grafico de la media y la desviacion entre tipos con animal+madre+utero
(mortsv).

Estos resultados se observan también para los modelos méas completos que permiten
separar los efectos directos y maternos en la variable mortsv (Figuras 43 y 44).
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8. DISCUSION

A lo largo de estos ultimos afios, la seleccidn sobre la prolificidad ha conllevado un
fuerte aumento del tamafio de la camada. A su vez, la capacidad de las crias a sobrevivir
se ha visto reducida y la tasa de mortalidad al nacimiento y durante la lactacion ha
aumentado. En los conejos, la mortalidad antes del destete esta fuertemente ligada a la
heterogeneidad del peso al nacimiento intracamada (Bolet et al., 1996). Los animales
mas débiles de la camada no pueden rivalizar con los mas fuertes y a menudo mueren
de hambre (Poignier et al., 2000). Los mas debiles son también mas sensibles a
enfermedades pudiendo contaminar al resto de la camada. Por razones econémicas y por
razones de bienestar animal, es importante disminuir la mortalidad peri- y postnatal.

Una solucién para disminuir esta alta variabilidad de peso al nacimiento intracamada es
la practica de la adopcion, formando camadas con gazapos de peso similar. EI problema
de esta practica es el coste elevado en las grandes explotaciones, ya que hace falta
mucha mano de obra. Otra solucion es la de esta experiencia, seleccion genética para
disminuir la variabilidad de peso intracamada.

Este estudio muestra durante 13 generaciones la influencia de diferentes factores sobre
el peso al nacimiento, el peso al destete y la mortalidad entre el nacimiento y el destete.
Se analizaron los datos de estas trece generaciones entre las dos lineas de conejos. Se
encontraron varios factores que explican la variabilidad de estas tres variables.

Para el peso al nacimiento (poids), los conejos del tipo 1 (linea heterogénea) son menos
pesados que los del tipo 2 (Estimacion=-0.5750). Garreau et al. (2004) ya encontro en
esta misma poblacién de individuos una diferencia de peso para la GO de 0.61 g (8%) y
para la G4 de 1.2 g (16%), y como ya se dijo en este estudio sobre las primeras
generaciones, hubo una respuesta a la alta presién de seleccion en la GO, y después el
valor es mantenido en las generaciones siguientes. Sin embargo para el peso al destete
no se encontrd esta tendencia, no hay un tipo que llega a ser mas pesado que el otro.

En cuanto al nimero de camada, los conejos nacidos en la tercera camada (no_port 3)
son mas pesados que los de la segunda camada y estos son mas pesados que los de la
primera. Este comportamiento del peso es el mismo sea cual sea la duracion de la
gestacion, y se repite para el peso al destete. Este efecto puede ser debido a que con la
edad la madre es mas grande, por lo que las implantaciones discoidales de la placenta en
el Utero estan méas desarrolladas y son mas grandes, por lo que los gazapos serdn mas
pesados.

Se encontro una relacion inversa entre el nimero de nacidos vivos y la mortinatalidad
(nacidos totales — nacidos vivos) de manera que a igual nimero de nacidos vivos, los
gazapos de camadas con menos nacidos totales son mas pesados. Este resultado es
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acorde a lo encontrado por Lajous D. (1987) para la mortalidad embrionaria y el peso al
nacimiento en la raza de oveja Romanov.

Para el sexo, como en casi todas las especies de mamiferos, el macho es més pesado
(Estimacion + 1.15 g), este efecto del sexo se repite también en el destete.

Para el peso al destete, cuando la duracion parto - destete (mb — sv) aumenta,
I6gicamente, los conejos son mas pesados ya que han pasado mas tiempo de lactacion.

La mortalidad entre el nacimiento y el destete fue menor en los conejos tipo 2
(Estimacidn tipo 1 = -0.033), en coincidencia con los resultados deGarreau et al. (2008)
y de Bolet et al. (2007). También en las conejas con mayor mortinatalidad, ha habido
mas mortalidad entre el nacimiento y el destete.

No hay muchas experiencias sobre la comparacion de diferentes modelos genéticos en
el caso de efectos directos y maternos. Hay algunas publicaciones en las que se han
probado varios modelos para encontrar el mas adecuado. Por ejemplo, Robinson (1996)
y Pollak (1997) probaron la variacion anual de la correlacion genética entre el efecto
directo y materno en los toros. Quintanilla Aguado (1998) estudio la importancia de los
modelos para el analisis de los efectos maternos fijando una correlacién ambiental entre
la madre y su descendencia. Estas publicaciones muestran que hay desvios en las
estimaciones cuando el modelo es incorrecto.

Clément et al. (2001) hicieron una simulacion de datos para comparar los valores
estimados entre los 6 modelos genéticos mas frecuentes para estudiar los efectos
maternos. Estos modelos son el modelo animal (efecto directo), el modelo animal y
madre sin correlacién (efecto directo y materno), el modelo animal y madre con
correlacion (efecto directo, materno y correlacionado), el modelo animal y madre sin
correlacion y el ambiente materno (efecto directo, materno y ambiental) y el modelo
animal y madre con correlacion y el ambiente materno (efecto directo, materno,
correlacionado y ambiental).

En este estudio, como ya se han nombrado en la parte Resultados, se analizaron 9
modelos genéticos mediante ASREML para las tres variables dependientes (Tablas 11,
12 y 13).

En la tabla 11 (peso al nacimiento), observando los cuadrados medios (CM) de los
factores fijos, si comparamos el valor estimado del animal entre el modelo animal
(85.16), animal+utero (40.44), (animal+madre)+utero (52.99) y animal+madre+tero
(39.33), se ve que el valor para el primer modelo estd muy sobreestimado respecto a los
otros tres modelos, y entre estos tres otros modelos sélo el modelo con la correlacion
entre animal y madre tiene un valor un poco mas alto que el resto. Sin embargo la
varianza del error (o%) €s muy baja. Se tiene en cuenta el maximo de varianza, pero no
podemos tomar este modelo como valido ya que no hace diferencia entre efecto materno
y efecto directo. Segun el valor de la residual, esta no contiene la parte de varianza
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debida al efecto directo. La estimacion de la varianza del efecto materno estéa desviada.
Los valores equivalentes pueden encontrarse en las tablas de las variables mortalidad
entre nacimiento y destete, y peso al destete.

Respecto al padre, los modelos en los que interviene solo no son pertinentes ya que no
tienen en cuenta el efecto materno.

Sin embargo, el factor fijo madre tiene un valor estimado que cambia mucho entre los
diferentes modelos. En el modelo que sélo considera la madre, la varianza atribuida a
este componente estd muy sobreestimada (98.55) respecto a los otros modelos donde es
del orden de 18, salvo para el modelo con correlacion entre animal y madre donde esta
componente es 33.53.

Para el efecto permanente (Utero): en los modelos que incluyen el factor madre, la
varianza del efecto permanente toma el valor de 40, en los modelos donde la madre no
esta incluida, el efecto permanente resulta desviado ya que toma efectos
correspondientes a la madre. Esta varianza alcanza un valor de 50.22 para el modelo
animal+dtero y un poco mayo, 56.35, para el modelo padre+utero ya que toma también
un poco del efecto directo del animal. En el modelo madre+utero se ve que la madre
(efecto directo o0 materno) tiene un valor de 18.56, el Gtero de 39.70 y la varianza del
error de 92.80, y en el modelo padre+utero, la varianza residual es practicamente la
misma (87.94), el valor del padre es de 28.05, y la varianza del efecto permanente se ve
muy aumentada (56.35), sin duda coge una parte del valor de la madre (ya que la madre
no aparece en este modelo). En el modelo animal+utero la varianza del efecto
permanente también se ve aumentada (50.22). Segun estos resultados, se puede decir
que la varianza de la componente madre, en el modelo madre, tiene un valor muy fuerte
debido a que esta componente contiene una parte del efecto directo animal, una parte
del efecto permanente, y el propio efecto materno. Pero utilizando s6lo la madre como
factor no se pueden diferenciar las proporciones de estos efectos. Debido a esto, el
modelo madre también da una varianza genética (c%) (directa 0 materna) sobreestimada
(394.2) asi como una heredabilidad (h?) (directa o materna) que alcanza el valor irreal
de 2.06. Si se comparan estos valores con el modelo madre+Utero se obtiene 623=74.25
y h2=0.4915. Por lo que se puede decir que no se puede utilizar el modelo madre debido
a su alta desviacion. Estos resultados son similares para las dos otras variables
dependientes.

La varianza del efecto permanente tiene casi el mismo valor para los dos modelos que
estiman la covarianza entre los efectos (padre+madre)+utero y (animal+madre)+utero
asi como el modelo animal+madre+Utero, sin embargo la componente madre vale el
doble en el modelo donde se estima la covarianza (33.53) que en el que no se tiene en
cuenta la covarianza (14.38). De hecho las componentes madre y animal, tienen valores
mas elevados cuando el modelo estima la correlacion entre los dos factores que en el
modelo sin correlacion. Los valores estimados de las covarianzas no son los mismos en
el modelo (padre+madre)+utero: 12.07, y en el modelo (animal+madre)+atero: 27.32.
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Para la heredabilidad, observando los tres ultimos modelos ya que son los Gnicos que
permiten diferenciar los dos efectos directos y maternos, en la tabla 11 se observa que
h’d tiene un valor mas pequefio en el modelo que no estima la covarianza entre los
efectos directos y maternos (0.2388); afiadiendo la covarianza animal-madre h’d alcanza
el valor de 0.3242, y con el modelo (padre+madre)+dtero, aumenta mas hasta 0.6021
debido a la sobreestimacién de la componente padre y de la covarianza.

En la tabla 13 se observa un valor estimado (CM) de la componente animal (0.12) para
el modelo genético animal que es muy superior al de los otros modelos. Esto conlleva a
una heredabilidad del efecto directo sobreestimada (0.7103). Esto se debe a que el
modelo animal no tiene en cuenta el efecto materno y este se encuentra parcialmente
dentro del efecto directo. En el modelo padre se encuentra un valor estimado del efecto
directo mas alto que el resto (0.02 respecto a 0.01), lo que conlleva también a un alto
valor de la heredabilidad directa (0.4972) mientras que en los otros modelos que son
mas completos, este valor va de 0.2970 a 0.3609. Por lo que el modelo padre
sobreestima también la heredabilidad aunque no tanto como el modelo animal. Respecto
a los otros factores no se observan grandes diferencias entre los otros modelos, o bien
las diferencias estan en las mismas proporciones.

También se analizaron las curvas de evolucion de la media y de la desviacion entre los
dos tipos en funcion de las generaciones para los tres caracteres y diferentes modelos.
Se observd que para el modelo madre+tero sobre el peso al nacimiento (modelo
utilizado para llevar a cabo esta experiencia de seleccidn), no hay demasiadas
variaciones de peso medio del conjunto de todos los animales en el transcurso de
generaciones, pero la desviacion (diferencia) entre los dos tipos (media tipo 2 — media
tipo 1) tiene tendencia a aumentar ligeramente, aunque con una precisién muy baja
R?=0.164. Finalmente no se puede afirmar que el tipo 2 presente un aumento del peso
medio y que el tipo 1 presente una disminucion. Este mismo modelo utilizado para
analizar el peso al destete proporciona las mismas tendencias para la media (si no se
tiene en cuenta la generacidn 0) asi como para la evolucion de la diferencia entre los
tipos. Para la mortalidad entre el nacimiento y el destete, la media es constante, salvo
para las G3, G4, G6 y G10 debido a problemas externos que provocaron un aumento de
la mortalidad. Sin embargo, la evolucion creciente de la diferencia entre tipos permite
decir que la mortalidad del tipo 1 aumenta, aunque esta tendencia sea muy irregular.

Con el modelo méas completo (animal+madre)+Utero, que tiene en cuenta la covarianza
entre el efecto directo y materno, la evolucion del peso al nacimiento medio, sin tener
en cuenta la GO, no cambia casi respecto al modelo anterior. Igualmente la evolucion de
la diferencia entre los dos tipos no presenta una tendencia particular (la pendiente de la
linea de tendencia es casi cero: -0.0831), ademés la precision (R?) de esta tendencia
sigue siendo baja. Sin embargo, para el peso al destete, si la evolucion de la media es
casi estable a lo largo de las generaciones, la diferencia entre tipos aumenta bastante
(pendiente = -9.1717), de manera que los conejos de tipo 1 presentan un aumento de su
peso al destete. La precision de esta tendencia sigue siendo baja.
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El modelo animal+madre+utero, sin covarianza entre los efectos directos y maternos,
para el peso al nacimiento muestra una media que tiende a disminuir un poco con el
transcurso de las generaciones (pendiente incluyendo la GO igual a -1.25) pero esta
evolucion no cambia mucho respecto al modelo anterior. Del mismo modo la diferencia
entre tipos se comporta similar al modelo que tiene en cuenta la covarianza. Para el peso
al destete se encuentran las mismas evoluciones que para el modelo anterior. Y para la
mortalidad entre el nacimiento y el destete se observan resultados parecidos entre los
diferentes modelos.

Finalmente se puede decir que las diferentes modelizaciones no cambian fuertemente la
evolucion de las estimaciones de estas tres variables a lo largo de las generaciones,
mientras que se observa que tienen un impacto muy importante sobre las componentes
de la varianza y los parametros genéticos.
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9. CONCLUSIONES

Tras los analisis de los datos de las 13 generaciones de seleccidn canalizante se
obtuvieron las siguientes conclusiones:

- Los conejos del tipo 2 (homogéneo) son mas pesados en el nacimiento que los de tipo
1.

- Los conejos de la tercera camada son méas pesados y los de la primera camada son
menos pesados, ya sea al nacimiento o al destete.

- Para un numero determinado de nacidos vivos, hay una relacion inversa entre el peso
al nacimiento y la mortinatalidad.

- Hay mayor mortalidad entre nacimiento y destete para los animales de tipo 1 (linea
heterogénea); incluso, en las conejas con mayor mortinatalidad, se observo una mayor
mortalidad de sus crias entre el nacimiento y el destete.

- Entre los modelos de andlisis genético existen diferencias claras entre las estimaciones
realizadas mediante diversos modelos genéticos para las variables, pero resulta dificil
predecir qué proporcién genética corresponde a cada parametro.

- Las estimaciones de los parametros genéticos calculados a lo largo de esta experiencia
estan desviadas.

- Las estimaciones de los valores medios de los caracteres de cada tipo en cada
generacion son menos sensibles a los diferentes modelos genéticos.

Queda saber si los valores genéticos de las hembras cambian segln la modelizacion y si
la respuesta a la seleccion habria sido diferente con otra modelizacion.
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