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RESUMEN

El objetivo de este estudio fue estimar pardmetros genéticos con y sin la inclusién de
parentesco gendmico para la produccién de leche acumulada a 60 (PL60), 150 (PL150),
210 (PL210) y 305 dias (PL305) en ganado Simmental en Colombia. Un total de 2883
controles lecheros en 620 vacas de primer parto fueron utilizados. La informacién ge-
némica se obtuvo a partir de 718 animales genotipados con un chip de una densidad
de 30106 marcadores genéticos tipo polimorfismo de nucledtido simple (SNP). Se
construyeron modelos de tipo univariado y bivariado bajo la metodologfa del mejor
predictor lineal insesgado (BLUP) y genémico en una etapa (ssGBLUP). Los valores de
heredabilidades para PL60, PL150, PL210 y PL305 variaron entre 0,20 a 0,27; 0,25 a
052; 0,302 0,35 y 0,20 a 0,23; respectivamente. La inclusién de parentesco genémico
no aumenté las heredabilidades y tampoco la precisién de las estimaciones para las
caracteristicas asociadas a produccién de leche. La escasez de informacion fenotipica y
la baja conectividad genética entre la poblacién genotipada y no genotipada podrian
limitar procesos de seleccion genética para produccién de leche a través del ssGBLUP
en la poblacién de ganado Simmental de Colombia.

Palabras clave: componentes de varianza, ganado de leche, marcadores moleculares,

mejoramiento genético, seleccién genémica.

Genetic parameters for milk production in Simmental cattle
(Bos taurus) using genomic and polygenic models

ABSTRACT

The aim of this study was to estimate genetic parameters with and without the inclusion
of genomic relationship in cumulative milk production of Simmental cattle in Colombia
for 60 (MP60), 150 (MP150), 210 (MP210) and 305 (MP305) days. A total of 2883
test records from 620 cows in first lactation were used. The genomic information was
obtained from 718 animals genotyped with a commercial chip with a density of 30,106

single nucleotide polymorphism (SNP) genetic markers. Univariate and bivariate models
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were used under the conventional best linear unbiased predictor (BLUP) and the single

step genomic BLUP (ssGBLUP) methodologies. The heritability estimate values for
MP60, MP150, MP210 and MP305 ranged from 0.20 to 0.27, 0.25 to 0.52, 0.30 to
0.35 and 0.20 to 0.23, respectively. The use of the genomic relationship did not increase

heritabilities nor the accuracy of estimates for milk traits. The lack of phenotypic records

and the low genetic connectivity between genotyped and non-genotyped populations

could limit the genetic selection procedures for milk production via the ssGBLUP in

Colombian Simmental cattle.

Key words: variance components, dairy cattle, molecular markers, genetic improvement,

genomic selection.

INTRODUCCION

La estimaciéon de pardmetros genéticos
es necesaria para estimar valores de cria,
construir indices de seleccién, predecir
la ganancia genética y consecuentemente
implementar un programa de mejora-
miento genético (Montaldo ez al. 2010;
Lembeye ez al. 2016). La precisién de los
pardmetros genéticos e indices de selec-
cién afecta directamente la respuesta a la
seleccién de las caracteristicas de interés a
mejorar (Falconer y Mackay 1996). Una
alternativa para aumentar la precisién
de los pardmetros y valores genéticos ha
sido la disponibilidad y la incorporacién
de informacién genémica, lo cual ha sido
especialmente mds til para caracteristicas
de baja heredabilidad como las reproduc-
tivas (Guarini et al. 2018).

El uso de informacién genémica tam-
bién ha generado beneficios en la seleccion
genética para caracteristicas asociadas a
la produccién de leche. De esta forma,
Gao et al. (2018) obtuvieron mayores
confiabilidades para la produccién de
leche usando modelos que adicionaron
informacién genémica versus modelos
convencionales (registros fenotipicos y
genealdgicos). Incluso, los pardmetros
genéticos estimados con un numero
bajo de animales genotipados también
mostraron moderados incrementos en
las confiabilidades para caracteristicas

asociadas a la produccién de leche (Boison
et al. 2017).

El desarrollo genético de la raza Sim-
mental (Bos taurus) en Colombia se ha
dado por la importacién de material ge-
nético proveniente principalmente de
los Estados Unidos, Canadd, Austria y
Alemania. No obstante, no se han realiza-
do evaluaciones genéticas del desempeno
fenotipico de la poblacién colombiana
en condiciones locales. Por esta razén, y
dada la necesidad del conocimiento de
los pardmetros genéticos para el disefio e
implementacién de un programa de mejo-
ramiento genético, esta investigacion tuvo
como objetivo estimar la heredabilidad y
las correlaciones genéticas incluyendo o
no el parentesco genémico para PLG6O0,
PL150, PL210 y PL305 en la primera
lactancia de vacas Simmental de Colombia.

MATERIALES Y METODOS

En este estudio no fue necesaria la aproba-
cién por parte de un comité de ética debido
a que todos los registros utilizados en los
andlisis provenian de una base de datos ya
existente y no involucraron experimentos
o procedimientos con los animales.

La base fenotipica estuvo conformada
por 2883 controles lecheros, provenien-
tes de 620 vacas Simmental de primera
lactancia. Los partos ocurrieron entre
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2009 y 2016 y solamente se incluyeron
hembras con al menos 4 controles. Las
vacas estuvieron sometidas a condiciones
de pastoreo intensivo y con acceso a suple-
mentacién balanceada. La suplementacién
mineral estuvo disponible a voluntad.
Las ganaderias evaluadas estuvieron entre
los 1500 y 2600 msnm, con topografias
onduladas y una temperatura que oscila
entre los 13 y 25 °C.

Las PL60, PL150, PL210 y PL305
fueron calculadas a partir de animales
que tuvieron una duracién en lactancia
mayor a los tiempos evaluados. En ese
escenario el periodo de lactancia fue cor-
tado y calculado hasta los 60, 150, 210 o
305 dias en lactancia. Las producciones
fueron calculadas mediante el método
de intervalo entre registros recomendado
por el Comité Internacional de Registro
Animal (ICAR 2014), segtn la siguiente
expresion:

M, + M,

M, + M,
PL= LoMy + Ly x4 Ly »

M, M,
N n—12+ n

L1 LnMy

Donde,

PL es la produccién de leche acumulada
a 60, 150, 210 o 305 dias.

L, es el intervalo en dias entre el inicio de
la lactancia y el primer control.

M., M, , M son las producciones de leche
de 24 horas en el dia del control.

L,L,L _ sonlosintervalosen diasentre
fechas de los controles.

El archivo final del pedigri incluyé
27986 animales, de los cuales 3282y 9378
eran padres y madres, respectivamente.
El nimero de animales genotipados fue
718 usando el chip GeenSeek Genomic
Profiler-LD chip (GGP Bovine LD v4)
con 30106 SNPs. Los animales con una
tasa de genotipado <90% se removieron de
la base genédmica. Los SNP removidos de
la base no cumplieron con los siguientes
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criterios: 1) una tasa de genotipado >90%,
2) una frecuencia del alelo de menor
frecuencia (MAF) que fuese >0,05% y 3)
una significancia estadistica para el test
equilibrio Hardy-Weinberg >0,001. El
numero final de los SNP para los andlisis
genémicos fue 23802. La informacién
gendmica fue depurada con los algoritmos
incluidos en el software PLINK' (Purcell
et al. 2007).

Los componentes de varianza fueron
estimados usando el procedimiento de
estimacién por mdxima verosimilitud
restringida con el software AIREML' con
modelos univariado y bivariado (Misztal ez
al. 2018). Los modelos incluyeron como
efectos fijos: el ano de nacimiento, el mes
de parto, el afo de parto y el hato. Los
efectos aleatorios incluidos en todos los
modelos fueron el animal y el residual. El
modelo para las cuatro caracteristicas en
notacién matricial fue el siguiente:

y=Xp+Za+e

Donde y es el vector de registros pro-
ductivos; g es el vector d efectos fijos; es el
vector de efectos genéticos aditivos direc-
tos; e es el vector de efectos residuales; xy z
son las matrices de incidencia relacionando
py acony. El modelo asumié que E[y]=
xps Var(a) =A QK G, 5 Var(e) =1 Q R,
donde A es la matriz de parentesco aditiva
entre todos los animales en el archivo
de pedigri, & es el producto directo de
Kronecker, G, es la matriz de (co)varianza
de efectos genéticos aditivos directos, I es
la matriz de identidad y R es la matriz de
(co)varianza de efectos residuales.

El modelo mixto con la inclusién de
informacién genémica incluy6 los mismos
efectos fijos y aleatorios, pero la matriz
de parentesco fue reemplazada por una
matriz H, asf:
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H= I:All + A12423 (G — Agz) A3 Az A12A§216:|
GAZ} Ap ¢ I

donde, 4, es una matriz de parentesco
aditiva de los animales no genotipados, 4,,
es una matriz de parentesco por pedigri de
animales genotipados, 4, ,al igual que 4,
son matrices que contienen las relaciones
de parentesco de los animales genotipados
y no genotipados, G es la matriz de pa-
rentesco genémica. Por lo tanto, la matriz
H combina las relaciones de parentesco
con base en el pedigri y en las diferencias
encontradas entre el parentesco genémico

y por pedigri (Aguilar ez al. 2010).

RESULTADOS Y DISCUSION

La media para PL60, PL150, PL210 y
PL305 fue 1029 + 293, 2478 + 688,
3352 + 905 y 3931 + 2153 L, respec-
tivamente. Estas producciones de leche
acumuladas fueron menores a lo reportado
en literatura para ganado Simmental en
paises templados y tropicales (Panteli¢ ez
al. 2009). Por ejemplo, Shevhuzhev ez
al. (2017) reportaron en una poblacién
Simmental doble propdsito en Austria
producciones de 3123, 4245 y 5261 kg
de leche a PL150, PL210 y PL305, res-
pectivamente. Un valor mds similar fue
encontrado en una poblacién de Rumania
con una produccién de leche a 305 dias
de 4053 + 1392 kg (Nistor ez al. 2014).
Por otro lado, Peridi¢ et 2l (2009) com-
pilaron el desempefio productivo de la
raza Simmental en 13 paises europeos, en
los cuales la produccién de leche a 305
dias también fue mds alta y oscil6 entre
4459 y 6907 kg. La alta variabilidad de
los valores reportados podria ser debido al
uso de la raza en sistemas de produccién
de carne, leche o doble propésito. En
Colombia, el uso de la raza Simmental
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es doble propésito, lo cual puede explicar
parcialmente menores producciones al
ser comparadas con paises europeos, los
cuales generalmente tienen sistemas de
produccién de leche especializados.

Las heredabilidades para PL60, PL150,
PL210 y PL305 variaron desde 0,20 +
0,17 2 0,27 + 0,23; de 0,25 + 0,25 a
0,52 + 0,24; de 0,30 = 0,28 a 0,35 +
0,27, y de 0,20 + 0,10 a 0,23 + 0,10,
respectivamente. Cobuci ez a/. (2011)
estimaron heredabilidades similares en
diferentes puntos de la primera lactancia
en ganado Holstein, variando desde 0,22
a0,32. No obstante, la comparacién entre
paises debe ser analizada con precaucién
debido a diferencias en las bases de datos,
metodologias utilizadas y definicién de las
caracteristicas evaluadas. Las heredabilida-
des mads altas reportadas aqui pueden ser
debido a la ausencia de seleccién genética
por parte de los productores colombianos.
No obstante, estos resultados deben ser
interpretados con precaucién debido a
que los errores de los pardmetros también
fueron altos, posiblemente por el bajo
numero de registros fenotipicos.

Por su parte, los valores mds altos de
la heredabilidad para la producciéon de
leche en ganado Holstein fueron estima-
dos alrededor de los 4 meses de lactancia
(Haile-Mariam y Goddard 2008). Asi-
mismo, Ojango e al. (2019) estimaron
una heredabilidad de 0,41 para PL150 y
fue la mds alta en toda la lactancia. Estos
resultados coinciden por lo encontrado
en este estudio, en donde PL150 tuvo
la heredabilidad mds alta (0,52). Esto
podria justificar la inclusién de PL150 en
un programa de mejoramiento genético
local. Sin embargo, esta decisién debe ser
confirmada con andlisis posteriores que
incluyan mayor informacién fenotipica
debido a que PL150 tuvo el mayor error
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estandar de las cuatro caracteristicas eva-
luadas. Una mayor heredabilidad para
PL150 respecto a PL60 en los modelos
bivariados también se observé en una
poblacién de ganado Holstein, pero con
heredabilidades mds bajas de 0,12y 0,07;
respectivamente (Cho ez al. 2016).
Aunque existieron marcadas diferencias
de las heredabilidades entre modelos uni-
variados y bivariados, las diferencias fueron
reducidas al comparar modelos con y sin
parentesco genémico (Tabla 1). La mayor
discrepancia entre modelos con parentesco
por pedigri y genémico fue hallada para
PL210 (5%) en el modelo univariado.
No obstante, esta diferencia disminuyé
cuando la caracteristica fue evaluada a
través del modelo bivariado con PL305.
Las diferencias de las heredabilidades para
produccién de leche usando modelos ba-
sados en pedigri e informacién genémica
coincidieron con lo reportado por otros

Rev Med Vet Zoot. 66(2), MAYO-AGOSTO 2019: T31-140

autores, los cuales tampoco encontraron
diferencias superiores a un 5% (Jattawa ez
al. 2016; Petrini ez al. 2016). Una mayor
heredabilidad en modelos genémicos po-
dria ser obtenida al aumentar el niimero
de animales genotipados con registros y
con un mayor parentesco con la poblacién
no genotipada, teniendo en cuenta que las
estimaciones a partir del ssGBLUP estdn
soportadas en la relacién de parentesco
entre familias y el muestreo mendeliano
(Tiezzi y Malteca 2015).

Los modelos con parentesco genémico
tuvieron heredabilidades mds bajas y la
mayorfa de los errores estdndar fueron
similares entre modelos poligénicos y
genémicos. Por su parte, Haile-Mariam
et al. (2012) observaron una reduccién
en la varianza explicada por informacién
gendémica comparado con las estimaciones
basadas en parentesco por pedigri. Un
problema inherente en la combinacién

TABLA 1. Heredabilidades para la produccion de leche acumulada (PLA) en ganado Simmental de
Colombia usando modelos con parentesco genémico y por pedigri.

PLA (dias) Modelo Heredabilidades
Pedigri Gendmico
60 Univariado 0,27 £ 0,23 0,26 + 0,23
Bivariado con 305 0,22 +0,17 0,20 +0,17
150 Univariado 0,27 +0,25 0,25 + 0,25
Bivariado con 305 052 +0,24 0,50 £ 0,24
210 Univariado 0,35+0,27 0,30 +0,28
Bivariado con 305 0,34 +0,20 0,33+0,18
Univariado 0,20+ 0,10 0,20 £ 0,10
205 Bivariado con 60 0,21 +0,10 0,21+0,10
Bivariado con 150 0,20 0,10 0,20 + 0,09
Bivariado con 210 0,23+0,10 0,22 +0,10
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de parentescos por pedigri y gendémicos
es debido a las diferencias conceptuales en
la definicién de las poblaciones fundado-
ras (Meyer ez al. 2018). En los modelos
basados en el pedigri por parentesco, los
animales fundadores no asumen relacién
entre ellos. Sin embargo, la inclusién de
parentesco genémico pudo relacionarlos
y generar las diferencias observadas en los
modelos para la estimacién de varianzas
y heredabilidades.

Las correlaciones genéticas entre las
producciones de leche disminuyen en la
medida en la que el tiempo entre las medi-
das incrementa (Ojango ez al. 2019). Las
correlaciones genéticas de PL60, PL150 y
PL210 con PL305 estuvieron entre 0,64 y
0,97. La correlacién mis alta fue estimada
entre PL150 y PL305 con un valor de 0,97
y la correlacién mds baja fue entre PL60
y PL305 con un valor de 0,64, indicando

asf un menor efecto pleiotrépico entre las

producciones acumuladas mds distantes
en tiempo. Bignardi ez al. (2012) y Ge-
breyohannes ez al. (2016) también encon-
traron correlaciones genéticas mds bajas
entre producciones mds distantes, pero en
producciones de leche adyacentes fueron
mayores a 0,7. Por lo tanto, la seleccién
genética de PL60, PL150, PL210 o PL305
permitirfa obtener un progreso genético
indirecto importante para las otras tres
producciones acumuladas de leche. No
obstante, al igual que las heredabilida-
des, las correlaciones genéticas deben ser
interpretadas con precaucién porque sus
precisiones dependen de los errores de las
heredabilidades, los cuales fueron altos
para las cuatro caracteristicas.

Los valores de AIC y BIC (Tabla 2)
fueron iguales en los modelos con y sin
parentesco gendmico para cada carac-
teristica, indicando que la informacién
poligénica y gendmica tienen el mis-

TABLA 2. AIC y BIC para modelos con parentesco por pedigriy genémico utilizados en caracteristicas
para produccion de leche acumulada (PLA) en ganado Simmental de Colombia.

PLA (dias) Modelo AIC BIC
Pedigri Gendmico Pedigri  Genodmico
60 Univariado 2843 2843 2839 2839
Bivariado con 305 12998 12998 12986 12986
150 Univariado 2626 2626 2622 2622
Bivariado con 305 12827 12827 12815 12815
210 Univariado 2844 2845 2840 2841
Bivariado con 305 13083 13083 13071 13072
Univariado 10587 10587 10583 10583
S Bivariado con 60 12998 12998 12986 12986
Bivariado con 150 12827 12827 12815 12815
Bivariado con 210 13083 13083 13071 13072
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mo grado de adaptacién a sus respecti-
vas funciones de mdxima verosimilitud
(De Melo et al. 2007). Las diferencias en-
contradas en los modelos estuvieron dadas
por el criterio de convergencia. Aunque
todos los modelos tuvieron un criterio de
convergencia menor a le-10, los modelos
con la inclusién de parentesco genémico
tuvieron una convergencia mds estricta,
variando entre 1-e13 y 1-el4. Por otro
lado, los modelos que incluyeron paren-
tesco por pedigri tuvieron convergencias
de 1-e12. Los valores mds estrictos de
convergencia alcanzados en modelos con
parentesco genémico sugieren que estos
modelos tuvieron una mejor adaptacion a
la funcién de verosimilitud y que podrian
ser computacionalmente mds eficientes
frente a modelos poligénicos.

Los valores iniciales de la varianza ge-
nética y residual influyen en el ndimero de
iteraciones requeridas para la estimacion
de componentes de varianza en modelos
genéticos. En este estudio, la inclusién
de informacién genémica pudo afectar
la convergencia porque la estructura de
la varianza de los animales genotipados
pudo ser menos dominante diagonalmente
que la estructura de la varianza estimada
a partir del pedigri (Calus y Veerkamp
2011; Koivula ez a4/ 2015; Rolf et al.
2015). El mayor niimero de iteraciones
pudo ser debido a los requerimientos
extra que demanda la inversién de la
matriz que contiene las diferencias entre
el parentesco genémico y por pedigri de
animales genotipados.

Los errores de las estimaciones gendmi-
cas son mds bajos cuando los animales estdn
mis relacionados porque permite mejorar la
estimacién del muestreo mendeliano (Clark
etal. 2011; Gray et al. 2012). Esto es més
importante para poblaciones con procesos
permanentes de inmigracién genética, lo
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cual es caracteristico en paises que carecen
de evaluaciones genéticas (Pribyl ez al.
2012; Baba ez al. 2016), que en el caso de
Colombia puede tener un mayor impacto
debido al uso masivo y continuo de toros
norteamericanos y europeos en el programa
nacional de inseminaci6n artificial. Asi
pues, la inclusién del parentesco gendémico
de estos toros podria mejorar el ajuste de
los parentescos debido a que contribuyen
con mds del 85% de la descendencia de
ganado Simmental en Colombia.

CONCLUSION

La inclusién de informacién gendmica a
través del ssGBLUP en la poblacién de
ganado Simmental de Colombia no mejora
la estimacién de pardmetros genéticos para
caracteristicas asociadas a produccién de
leche. El genotipado de animales locales
y extranjeros con una mayor conectividad
genética con la poblacién no genotipada
podrian mejorar notablemente las estima-
ciones de las heredabilidades. Asimismo,
una mayor recoleccién de fenotipos para
la produccién de leche permitiria incre-
mentar las precisiones y obtener un mayor
beneficio de la informacién genémica.
Finalmente, el beneficio de la selecciéon
genémica a través de la metodologia del
ssGBLUP es practicamente nulo bajo las
condiciones presentadas en este estudio.
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