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Introduccion

Las evaluaciones genéticas se pueden clasificar
en dos tipos dependiendo del tipo de poblacién que
se intenta considerar: unirracial (animales de una
raza solamente) y multirracial (animales de varias
razas y grupos cruzados). Probablemente la mayoria
de las poblaciones multirraciales bovinas todavia
se evaltan con modelos unirraciales. Este fue el
caso de Estados Unidos hasta los afios noventa
en poblaciones de ganado de carne. En 1996, la
Universidad de Cornell, que evalla la poblacion
Simental, Simbrah, y Simental Canadiense empezé
a utilizar un modelo multirracial que incluy6 efectos
genéticos no aditivos fijos (heterosis) ademas de
efectos genéticos aditivos (22, 23). En 2004, la
Universidad de Georgia implementd un sistema
multirracial de evaluacion genética similar al de
Cornell (25). Actualmente estas dos universidades
evallan los animales de la mayoria de las
asociaciones de criadores de bovinos de carne en
Estados Unidos con procedimientos multirraciales.
En ganado lechero por su parte, por su estructura
primordialmente de razas puras, continta utilizando
modelos de evaluacion genética unirracial. Sin
embargo, esto podria cambiar en un futuro no muy
lejano, los esfuerzos tendientes a crear poblaciones
cruzadas de ganado de leche en Estados Unidos
tienen éxito.

En general, los modelos lineales utilizados para
evaluar poblaciones multirraciales han incorporado

algunos factores multirraciales fijos (i.e., grupo racial
en los grupos contemporaneos, heterosis), ignoran
efectos genéticos no aditivos aleatorios, y utilizan un
conjunto de parametros comunes a todos los grupos
raciales. Modelos con estas caracteristicas son los
que se han utilizado mas cominmente para evaluar
animales en poblaciones multirraciales nacionales.
Los objetivos de este trabajo son: 1) dar una breve
resefia historica del desarrollo de la metodologia
de evaluacion genética multirracial, 2) explicar
las bases de un modelo multirracial, 3) discutir
investigaciones de evaluacion genética multirracial
en Colombia, y 4) describir algunas proyecciones
futuras de evaluaciones genéticas multirraciales.

Resefa historica

Los modelos de evaluacién genética multirracial
son una extension de modelos de evaluacion
genética unirracial desarrollados por Henderson
(16-19) y por Quaas y Pollak (27-29). Elzo
(1983) (5) desarrollé modelos y procedimientos
computacionales  multirraciales para  evaluar
animales puros y cruzados dentro de un pais (11)
y en varios paises (10). Estos modelos incluyeron
efectos genéticos aditivos y no aditivos, directos
y maternos, intrarraciales e interraciales, fijos
y aleatorios. Ellos también tomaron en cuenta
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heterogeneidad de varianzas y covarianzas a través
de grupos de animales de raza pura y de grupos
cruzados de cualquier combinacion racial. Elzo
también desarroll6: 1) algoritmos computacionales
para obtener las matrices de varianzas y covarianzas
genéticas aditivas (6) y no aditivas (3) que se
necesitan para construir las ecuaciones de modelos
mixtos, y 2) métodos de estimacion de varianzas y
covarianzas por maxima verosimilitud restringida
en poblaciones multirraciales con restricciones y
sin restricciones (4, 7). Lo et al, (1993) describieron
modelos multirraciales algebraicamente de manera
mas formal (26). Finalmente, procedimientos
multirraciales utilizando técnicas estadisticas
bayesianas fueron desarrollados por Jara et al,
(2001) (20, 21) y Cardoso y Tempelman (2004) (1).

Elzo (1995) presentd varias estrategias de
evaluacién genética en poblaciones nacionales
compuestas de varias subpoblaciones multirraciales
(2). De las tres estrategias descritas, la Universidad
de Cornell implementd en 1996 (22) la que
consideraba varias subpoblaciones multirraciales
superpuestas (i.e., Simental, Simbrah, y Simental
canadiense). En 2004, la Universidad de Georgia
implemento un sistema multirracial similar al de la
Universidad de Cornell (25).

Las evaluaciones genéticas multirraciales de
poblaciones bovinas utilizando modelos lineales
que consideran efectos aditivos y no aditivos fijos
y aleatorios realizaron en Colombia (12, 13), Chile
(8), Estados Unidos (9, 14), y Tailandia (24). Todos
estos analisis utilizaron el programa MREMLEM (7,
8) para estimar parametros genéticos y predicciones
genéticas aditivas, no aditivas, y totales.

Modelo multirracial

Un modelo multirracial incluye efectos
ambientales fijos (e.g., grupos contemporaneos
multirraciales, edad de la madre, interacciones),
efectos genéticos multirraciales aditivos y no aditivos
de grupo, efectos animales multirraciales aditivos
y no aditivos aleatorios, y efectos multirraciales
residuales.  El significado de los términos del
modelo es el siguiente: 1) grupo contemporaneos
multirraciales estan compuestos de animales de
una 0 mas razas y de grupos cruzados; 2) efectos
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multirraciales aditivos de grupo se refieren a las
razas que componen a los animales en la poblacion;
3) efectos multirraciales no aditivos de grupo
contienen los efectos de interaccion intralocus e
interloci entre genes de una 0 mas razas en cada
combinacién de grupos raciales; 4) efectos animales
multirraciales genéticos aditivos son el total de los
efectos aditivos de todos los genes de un animal
asociados con un caracter desviados de una base
genética aditiva (e.g., el valor genético aditivo de
una de las razas en la poblacion); 5) efectos animales
multirraciales genéticos no aditivos representan la
suma de los efectos de interaccion de un tipo (e.g.,
entre alelos de diferentes razas en un locus; modelo
de regresion) o de todos los tipos (suma de todas las
interacciones entre alelos en todos los loci; modelo
de subclase) relativos a una base genética no aditiva
(e.g., promedio no aditivo intrarracial intralocus); y
6) efectos residuales, dependiendo del modelo (e.g.,
animal, padre y abuelo materno, padre), pueden
contener efectos genéticos aditivos de varias razas,
genéticos no aditivos de varias combinaciones
raciales en un locus y varios loci, y efectos
ambientales permanentes y temporales intrarraciales
e interraciales. Todos los efectos genéticos aditivos,
genéticos no aditivos, y ambientales en modelos
multirraciales toman en cuenta la heterogeneidad de
varianzas y covarianzas que potencialmente existen
en animales de diferentes composiciones raciales.

Los modelos multirraciales producen tres tipos
de predicciones genéticas: aditivas, no aditivas, y
totales (aditivas + no aditivas). Predicciones genéticas
multirraciales aditivas corresponden a las diferencias
esperadas de las progenies (DEP) de las evaluaciones
intrarraciales, pero predichas con informacion de
animales puros y cruzados, y desviadas de una
base genética aditiva multirracial. Predicciones
multirraciales genéticas no aditivas pueden ser
de efectos no aditivos unicos (e.g., interacciones
intralocus entre genes dos razas) o mdltiples (e.g.,
interacciones intralocus entre genes de varias razas).
Predicciones multirraciales no aditivas no deben
utilizarse independientes de las aditivas, debido a
que se recrean en cada zigoto. Por ello, predicciones
multirraciales genéticas aditivas y totales son las de
mayor interés. Ambas son de utilidad para criadores
de animales de razas puras y de animales cruzados.
Predicciones multirraciales aditivas se utilizarian
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para escoger animales dentro de razas donde se
desee maximizar el progreso genético aditivo.
Predicciones multirraciales totales se usarian para
escoger animales para cruzamientos donde se desee
maximizar el fenotipo de animales para el mercado.

Evaluaciones multirraciales en

Colombia

genéticas

Dos evaluaciones genéticas multirraciales se
han hecho en Colombia, con los propdsito de estudio
siguientes: 1) caracterizar poblaciones multirraciales
formadas por razas Criollas y Ceb( para caracteres
de crecimiento predestete y postdestete, y 2)
estudiar la factibilidad de utilizar razas Criollas
en cruzamientos con Cebl para produccion de
ganado de carne comercialmente competitivo bajo
condiciones ambientales y econémicas colombianas.
El primer estudio fue con datos historicos del
rebafio multirracial Romosinuano-Cebd de Turipana
(12), y el segundo fue con datos de la poblacion
multirracial Sanmartinero-Cebu localizada en La
Libertad (13). En ambos casos, animales Criollos
fueron competitivos con animales Cebl, y hubo
excelente habilidad combinatoria interracial entre
animales Criollos (Romosinuano, Sanmartinero) y
Cebd. En general, los rangos de los valores genéticos
multirraciales aditivos, no aditivos, y totales de toros
Criollos, cruzados, y Cebl se superpusieron. Hubo
toros de todos los grupos raciales representados
en los tercios superior, medio, e inferior cuando se
ordenaron por sus valores genéticos multirraciales
aditivos y totales. Para efectos genéticos de
crecimiento directos (capacidad propia de crecimiento
de los terneros) el ordenamiento descendiente de
los grupos de toros fue Cebu, Criollo x Cebd, y
Criollos. Para efectos genéticos maternos el orden
de los grupos de toros de mayor a menor fue el
opuesto, i.e., Criollos, Criollo x Cebu, y Cebu. La
superioridad de las vacas Criollas para habilidad
materna sobre vacas Cebu y la excelente habilidad
combinatoria entre animales Criollos y Cebu en
estos estudios indicé un gran potencial de estos
animales para produccién comercial de animales de
carne en Colombia.

Futuro de evaluaciones nacionales multirraciales

multirraciales
AUln cuando

Las evaluaciones nacionales
estan en un periodo de transicion.
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las evaluaciones todavia se estdn realizando en
Universidades (principalmente Universidad de
Georgia y Universidad de Cornell), existe un plan
de crear una entidad independiente (en 2009 6
2010) que realizaria las evaluaciones nacionales
utilizando los conjuntos de datos de todas las
asociaciones de criadores de bovinos de carne
en Estados Unidos. Esta entidad estaria a cargo
de hacer evaluaciones nacionales periddicas, y de
responder consultas acerca de ellas. Este plan fue
propuesto por el consorcio nacional de evaluacion de
bovinos de carne en 2004 (15). Los investigadores
de Universidades continuarian contribuyendo con
aspectos metodoldgicos y computacionales.

Los modelos multirraciales  continuaran
evolucionando a nivel estadistico y de datos
a utilizar. En un futuro no muy lejano, datos
de analisis gendmicos se incorporaran a las
evaluaciones multirraciales nacionales. En
estos momentos hay estudios grandes cuyo
objetivo es estimar los valores genéticos de
alrededor de 60.000 polimorfismos unicos de
nucledtidos en bovinos de varias razas en Estados
Unidos. Esta informacién se debera integrar
a la informacion fenotipica enviada por los
criadores con el fin de obtener un conjunto unico
de evaluaciones genéticas. El procedimiento de
coémo integrar informacién fenotipica y genémica
a nivel de poblaciones nacionales grandes no
se ha determinado. Esta sera una de las areas de
trabajo de investigadores contribuyendo al sistema
de evaluacion multirracial a ser utilizado por la
entidad a cargo de las evaluaciones nacionales de
ganado de carne en Estados Unidos.

El enorme intercambio internacional de
material genético ha creado un gran numero
de poblaciones multirraciales. Implementacion
de modelos multirraciales en estas poblaciones
requerira una buena colaboracion entre criadores,
productores comerciales, e investigadores. Con
la disponibilidad de informaciéon gendémica, la
transicion a modelos de evaluacién genética
multirracial es ain mas relevante si el objetivo
es el de optimizar retornos econémicos dadas
las condiciones ambientales y los genotipos
disponibles en wuna poblacion compuesta de
animales puros y cruzados.
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