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Introducción

El inicio de la nueva década ha coincidido con el afianzamiento de los esquemas de selección
de vacuno de carne en muchos de los países del nuestro entorno. Según una encuesta realizada
por ICAR, existe un gran número de países donde de manera sistemática se recoge
información productiva, si bien es cierto que dicha información está relacionada
fundamentalmente con la primera fase de la vida productiva del animal (Simianer et al.,
2001). Asimismo, de manera sistemática se realizan valoraciones genéticas para el
peso/crecimiento al destete y postdestete, algunos caracteres ligados a la reproducción
(fundamentalmente de facilidad de parto y de circunferencia escrotal) y la calidad de la canal
(Simianer et al., 2001).

En nuestro país, las Asociaciones de ganaderos han tenido como principal actividad la gestión
de los Libros Genealógicos. No fue hasta la década de los 90 que muchas de ellas toman
conciencia de la necesidad de establecer controles de rendimientos para la recogida
sistemática de la información productiva, y de la utilidad de dicha información a la hora de
predecir el valor genético de los mismos como herramienta para seleccionar los reproductores.
Se estima que en razas como la Asturina de los Valles, Avileña NI, Bruna dels Pirineus,
Limousine y Pirenaica se han controlado al destete aproximadamente un 30-35 % de los
animales registrados en los Libros Genealógicos en el periodo 1990-2000. Al igual que en
otros países, la cantidad de información generada con posterioridad al destete es menos
numerosa, en parte debido a los problemas de segmentación de la industria y/o de los sistemas
de producción (Simianer et al., 2001). No obstante, en general se puede afirmar que ha
existido una evolución positiva en el grado de participación de los ganaderos en los distintos
programas de selección.

En la industria del vacuno de carne dos tipos de caracteres se han venido perfilando como los
principales caracteres de interés económico: los caracteres cárnicos (crecimietno, morfología,
eficiencia alimentaria y calidad de la canal) y el rendimiento maternal (fertilidad, facilidad de
parto, aptitud a la cría). Desde la perspectiva global del conjunto de la población, la
importancia económica relativa depende de la proporción de rebaños de madres (productores
de terneros al destete) y de explotaciones de ciclo cerrado.

Tanto en nuestro país como en otros, el desafío está en poder completar la recogida de
información sobre otros aspectos de la vida productiva del animal y llegar al producto final, la
carne; en mejorar la calidad de dicha información y en la utilización de las valoraciones
genéticas. En muchos de los programas de selección se ha entrado en la “fase de control de
calidad de la información”, de manera que ésta pueda ser utilizada en su totalidad y permita
adecuar los modelos a las realidades productivas de las distintas poblaciones. En los EE.UU
se calcula que entre un 25 y un 55 % de la información aportada por los ganaderos a los



controles de producción es eliminada (Bertrand and Wiggans, 2002) por errores en la toma de
datos. Existen otros problemas relacionados con la recogida y aporte de datos de manera
selectiva, así como con los movimientos incontrolados de animales y la incapacidad de los
modelos para recoger estos movimientos, que pueden suponer una fuente de sesgo importante
a la hora de realizar las valoraciones genéticas (BWG-ICAR,2002). A este respecto, hay una
iniciativa internacional con el objeto de establecer recomendaciones que permitan armonizar y
sistematizar la obtención de información que pueda satisfacer las necesidades presentes y
futuras de los programas de mejora genética en el vacuno de carne (BWG-ICAR, 2002).

Nuevas orientaciones en los objetivos de selección

Los esquemas de selección tradicionalmente han explotado caracteres ligados al peso, por
varias razones. En primer lugar, porque el sistema de pagos ha estado fundamentado en el kg
de peso vivo del animal. En segundo lugar, por la dificultad de generar información en la
cadena de sacrificio (Marshall, 1999). En una situación de relativo libre mercado, como es el
caso del mercado de la carne de vacuno en muchos países, el beneficio económico del
productor depende en gran medida de la capacidad del sistema de producción para
incrementar la cantidad de producto mediante el progreso genético de la población (Gibson y
Wilton, 1998). Ello es así si el mercado es capaz de absorber todo lo que se produce. Sin
embargo, en mercados que empiezan a presentar saturación (Legg, 1997), la maximización de
la producción en el programa de selección queda relegada a un segundo plano y debe
establecerse la búsqueda de eficiencia y de calidad para captar una franja del mercado que
permita el dar un valor añadido a los productos. Los análisis de sensibilidad a las variaciones
de precios de mercado de los pesos económicos asignados a los caracteres que conforman el
objetivo de selección han puesto de manifiesto que, en una situación de mercado donde se
produce una caída de precios de la carne, los caracteres de calidad cobran un papel
protagonista frente a los otros caracteres (Gibson y Wilton, 1998; Phocas et al., 1998). Es en
este contexto donde se plantea la evolución natural de los objetivos en los distintos programas
de selección.

La calidad de la carne

La adopción de los sistemas de clasificación de la canal de acuerdo a la conformación cárnica
y el estado de engrasamiento, así como la diferenciación en el precio de la misma en función
de la categoría, ha supuesto en muchos países un avance importante en el espectro de
caracteres de interés para el sector del vacuno de carne (Marshall, 1999). Si a todo esto le
añadimos la tendencia del mercado, cada vez más orientada hacia la calidad de los productos
por exigencia de los propios consumidores, queda mejorado el escenario donde los caracteres
de calidad tienen cabida por su potencial repercusión económica. En especial se detecta una
preocupación real por aquellos productos que puedan tener una incidencia  en la salud de los
consumidores (Enser et al.,1998; Yu-Potrh et al., 1999). En el mercado actual se presta cada
vez más atención a aquellos productos que resaltan su composición, sobre todo si estas
sustancias tienen un efecto beneficioso sobre la salud y/o contribuyen al seguimiento de una
dieta saludable.

Las características de la canal han sido incorporadas en algunos programas de mejora, si bien
existe al respecto un número reducido de estudios si comparamos con los caracteres de peso
vivo (Koots et al., 1994a,b). Sobre las características de la canal el énfasis se ha puesto
fundamentalmente en la conformación cárnica, el estado de engrasamiento, el rendimiento a
la canal, el contenido en magro y en grasa; en estos caracteres se pone de manifiesto que la



variabilidad genética asociada a las características de la canal es suficientemente alta como
para ser susceptibles de ser mejoradas por selección (Renand, 1993; Koots et al.; 1994;
Marshall 1999; Riley et al., 2002.). En los países de la Unión Europea, la adopción del
sistema EUROP de calificación de canales y del estado de engrasamiento ofrece un marco
para incluir caracteres de calidad de canal en los programas de selección. En otros países se
han impuesto medidas indirectas de determinación de estas características sobre el animal
vivo (Graser y Wilson, 2002). Estas técnicas, que permiten determinar rendimiento cárnico,
estado de engrasamiento y porcentaje de grasa intramuscular, se están imponiendo como una
alternativa a los controles de matadero en aquellos países donde es difícil tener acceso a dicha
información (Graser y Wilson, 2002).

La carne es el desafío mayor. Los problemas que presenta la inclusión de los caracteres de
calidad son de diversa naturaleza. En primer lugar nos enfrentamos con la definición del
carácter. Son muchos los caracteres de calidad de carne que se pueden considerar y muchos
de ellos son mercado-dependientes (Gibson y Wilton, 1998), es decir, dependen de la
tradición, la cultura, la percepción, etc. del mercado receptor de la carne. En este contexto es
difícil establecer tanto el carácter a seleccionar como el sentido en que debemos orientar la
selección. En segundo lugar la dificultad radica en conocer las asociaciones entre caracteres
de calidad y si a su vez éstos están relacionados con otros componentes productivos. Por
último, es crítico establacer estructuras que permitan una recogida de información para
predecir el valor genético de los individuos y diseñar las estrategias de selección de dichos
caracteres.

Podemos hablar de calidad de la carne desde muy distintos puntos de vista. Normalmente
hablamos de calidad sensorial, es decir aquellas características que son percibidas por el
consumidor, de calidad higiénica, nutritiva, calidad físico-química y bioquímica, (Sañudo et
al., 1995). Después de las características higiénicas y nutricionales, la percepción sensorial
sería el principal criterio para comprar carne (Sañudo et al., 2000). Además del color (Wood
et al., 1998), la terneza es la principal característica considerada por el consumidor como
atributo de calidad (Love, 1994; Boleman et al., 1998). Los estudios sensoriales se pueden
realizar a través de paneles de catadores y mediante medidas objetivas indirectas. Los paneles
de cata evalúan el olor, el color, el flavor, la jugosidad, la terneza y la apreciación general de
la carne (Sañudo et al., 2000). En cuanto a las medidas indirectas, no está muy claro que éstas
predigan de una manera precisa la percepción de la terneza, el flavor y la jugosidad de la
carne (Renand et al., 1997). En dicho estudio también puso de manifiesto que la mayor
característica determinante del flavor es el contenido en grasa intramúscular. No obstante,
existe una serie de características que, a priori, podrían ser percibidas por los consumidores de
modo similar, independientemente de cualquier apreciación subjetiva. Éstas son aquellas
características que tienen un efecto potencial sobre la salud y/o la adquisición de hábitos
saludables de consumo, y entre ellas están identificadas el colesterol, w3, w6 presentes en la
grasa (Endres et al., 1995; Enser et al., 1998; Yu-Poth et al., 1999)

La variabilidad ligada a los caracteres de calidad y las asociaciones genéticas entre ellos son
poco conocidas en poblaciones de vacuno de carne (Renand et al., 1994; Marshall, 1999).
Asimismo la asociación de estas características con otros caracteres productivos también ha
sido poco estudiada (Renand 1993; Renand et al., 1994; Marshall, 1999). Los estudios de
calidad de carne de vacuno son relativamente abundantes en cuanto a las diferencias entre
razas y/o sistemas de producción (ver por ejemplo Marshall et al., 1999; Sañudo et al., 2000)
así como a los factores que pueden afectar dicha calidad. Sin embargo, los estudios sobre la
base genética de la calidad en carne de vacuno son limitados (Renand, 1993; Kemp, 1994;



Marshall 1999), siendo éstos más numerosos para algunas características relacionadas con
medidas objetivas de calidad tales como el contenido en grasa intramuscular, la resistencia al
corte, el color (L*a*b), la capacidad de retención de agua o el pH. Las estimaciones medias de
heredabilidad asociadas a estos caracteres oscilan entre 0.11 para el color y 0.54 para el
porcentaje de grasa intramuscular. Por el contrario, las estimaciones medias de heredabilidad
obtenidas para características organolépticas son muy bajas, siendo la apreciación general la
característica que parece ser menos heredable dado que implica un mayor grado de
subjetividad (Marshall, 1999). Tanto para unas como para otras características la consistencia
en los resultados es muy baja, en parte provocado por lo reducido de su número y de los
tamaños muestrales con los que se trabaja (Marshall, 1999).

Cada vez son más numerosos los estudios clínicos sobre los efectos de la dieta en la
incidencia de enfermedades cardiovasculares, reumáticas, etc. (Endres et al., 1995; Poth et al.,
1999). En especial se ha visto un efecto  beneficioso de los ácidos grasos poli-insaturados con
un doble enlace entre el carbono 3 y 4 a partir del grupo metilo terminal, los w3 (Endres et al.,
1995; P). Simultáneamente, son también cada vez más numerosos los estudios sobre la
composición del tejido graso en las distintas especies domésticas (Enser et al., 1999), así
como otras características químicas de la carne que están relacionadas con las características
nutricionales de la misma (Rainieri et al., 1994).

Cuando se examinan las asociaciones entre las distintas características de calidad la situación
es relativamente compleja. Parece ser que la grasa intramuscular podría estar positivamente
asociada a la jugosidad  y a la terneza, pero los rangos en las estimas no permiten ser nada
concluyentes (Marshall, 1996). No obstante, otros estudios sí parecen poner en evidencia la
importancia de la grasa intramuscular como característica de calidad (Renand, 1994; Marshall
et al.,1999).

En el sector ganadero es creciente la preocupación sobre la existencia de asociaciones
indeseables entre la calidad y la cantidad de carne. Dicha preocupación nace de que hasta la
fecha se ha puesto un mayor énfasis en el segundo aspecto sin conocer la repercusión sobre el
primero. Estudios de correlaciones genéticas entre los distintos caracteres productivos ponen
de manifiesto la existencia de relaciones antagonistas entre ellos (Renand, 1993; Marshall
1999 ), si bien es cierto que las conclusiones son muy distintas cuando se comparan a peso o a
edad constante. Por ejemplo, a peso constante existe un claro antagonismos entre el contenido
de magro y de grasa de la canal, debido a que los animales de crecimiento más rápido tienen
una madurez más tardía; sin embargo, si la comparación se hace a edad constante dicho
antagonismo no existe o es muy débil (Renand, 1993). Por otro lado parece existir una
asociación positiva entre el ritmo de crecimiento y porcentaje de magro, y como consecuencia
un efecto negativo sobre la cantidad grasa intramuscular (Renand, 1993; Renand, 1994 ;
Marshall 1999). Hoy por hoy la bibliografía en relación a la asociación de caracteres
productivos y de calidad de carne no permite establecer ningún a priori dado que el número de
estudios donde se aborda es muy reducido. No obstante, es cierto que la única asociación
consistente encontrada ha sido entre el color de la carne y el contenido de grasa intramuscular
(Renand, 1993) y en consecuencia con el ritmo de crecimiento (Marshall, 1999). De acuerdo a
la bibliografía sería esperable que una selección para incrementar el ritmo de crecimiento
reduzca la grasa intramuscular y haga la carne más pálida favoreciendo la presencia de
individuos de madurez más tardía en la población. Se han descrito asociaciones entre la
composición de ácidos grasos en carne de vacuno y  la palatabilidad de la carne (Kazala, et
al., 1999), pero dichas descripciones no han sido enfocadas desde el punto de vista genético



Aunque la demanda del sector por los caracteres de calidad es evidente, la incorporación
rutinaria de esta información implica que la organización de los esquemas de selección
adapten los elementos del esquema a las nuevas estructuras y demandas de mercado. El
establecimiento de sistemas integrados, donde el esquema genera información a nivel de
productor de vacas madres (pesos al destete), de cebadero (pesos en cebo y/o en Centros de
Testaje), matadero y calidad de producto, es una vía de solución. En algunos sistemas de
producción la incorporación de la información posterior al destete ha sido y es posible, vía el
cebo común de terneros y la comercialización conjunta de los mismos. En otros sistemas ello
solo es posible mediante Centros de Control, donde se mimetizan las condiciones de
explotación y los animales se destinan para vida. Los sistemas integrados garantizan la
trazabilidad de los productos desde su origen (el animal) hasta su transformación en carne.
Por otro lado, existen países donde la incorporación de ésta información se basa en la
adopción de sistemas oficiales de clasificación de canales y controles de calidad de la carne.
Dada la complejidad, la dificultad y el coste de obtener información en los caracteres de
calidad, el localizar QTLs relacionados con caracteres de carne en vacuno tiene un interés
claro (Renand, 1993; Taylor et al., 1998).

Eficiencia de producción

Hasta el momento, el beneficio económico del productor depende en gran medida de la
capacidad del sistema de su producción para incrementar la cantidad de producto mediante el
progreso genético de la población (Gibson and Wilton, 1998). Sin embargo, en la situación
actual, donde el mercado es imprevisible con drásticas caídas en el consumo (lease crisis de
las vacas locas) la disminución de los costos de producción es una preocupación que implica
la definición de caracteres que acentúen la eficiencia productiva de los animales (Archer et
al.; 1999; Arthur et al., 2001). En países de la Unión Europea se ha hecho evidente la
necesidad de limitar la producción con el fomento que hace la PAC de la extensificación de la
producción agraria buscando el aprovechamiento de los recursos naturales en zonas sin otras
alternativas claras de producción. Sin embargo, es cierto que dicho aprovechamiento tiene que
ser compatible con una intensificación sostenible de algunos sistemas de producción donde la
base tierra puede ser un factor limitante (Osoro, 1997).

Los estudios económicos que se han realizado en poblaciones de vacuno de carne han puesto
de manifiesto la importancia de los caracteres productivos de peso (destete y postdestete) y
fertilidad en el objetivo a la selección (Phocas et. Al., 1998; Fernández et al., 1999).
Asímismo, se ha visto que la longevidad de las hembras reproductoras está en relación directa
con el beneficio de la explotación (Phocas et al.,1998; Quintanilla et al., 2000). Dicho
beneficio viene de la eliminación de hembras improductivas por distintas causas.

Longevidad funcional:

La longevidad es una parte esencial del objetivo a la selección dado que refleja la habilidad de
un animal para adaptarse a las condiciones ambientales dado un determinado sistema de
producción. Sin embargo, el aspecto más interesante de la longevidad es la llamada,
longevidad productiva, tambien definida por Ducroq y Solkner (1998) como la capacidad del
animal para evitar el sacrificio involuntario. La longitud de la vida productiva puede ser
calculada de los registros de la vida del animal, fundamentalmente las hembras. Ello exige un
seguimiento exhaustivo de las causas de eliminación de las vacas de las explotaciones.
Teóricamente, la longevidad funcional debería contemplar únicamente aquellas características
que tienen que ver con la habilidad del animal para mantener un buen estado sanitario y otras



características no-productivas de vacas que no se adaptan al manejo ni a las condiciones
ambientales  y que se refleja en problemas de fertilidad, movilidad y/o problemas sanitarios
que hacen que las vacas permanezcan más tiempo en las explotaciones. Por lo tanto, la
longevidad es un carácter de gran complejidad. Dicha complejidad queda reflejada en la baja
heredabilidad del mismo. La baja heredabilidad del carácter, junto con la dificultad
metodológica de la incorporación de este tipo de caracteres son los dos grandes problemas
para su incorporación en los programas de selección.

Vukasinovic (1999) argumenta que el análisis del carácter longevidad requiere la utilización
de métodos especiales por varias razones. En primer lugar, la distribución de la longitud de la
vida productiva es muy asimétrica y a menudo desconocida. En segundo lugar, los efectos que
actúan sobre la longevidad no lo hacen de forma lineal (Beilharz et al., 1993) y varían con el
tiempo (como es el caso de la producción de leche utilizada en la obtención de longevidad
funcional, el tamaño del rebaño o el manejo). La utilización de técnicas de análisis de
supervivencia (p.ej. Kalbfleisch y Prentice, 1980) permite tener en cuenta estas peculiaridades
y hace un tratamiento más adecuado de los datos incompletos o censurados, evitando los
problemas mencionados para los procedimientos de extensión. Este tipo de técnicas han sido
desarrolladas en nuestra área para el análisis del carácter longevidad (principalmente por
Ducrocq (1987), Ducrocq y Sölkner, 1994 y 1998a) y son consideradas como el método
teóricamente óptimo (Strandberg y Sölkner, 1996 y Essl, 1998 en revisiones bibliográficas y
Boettcher et al., 1998b en  un estudio de comparación con otros métodos). El análisis de
supervivencia utiliza como observaciones los tiempos de desecho (p. ej. momento de la venta)
o el momento en el que se produce la censura (para los animales que siguen vivos en el
momento de recoger los datos), combinadas con un indicador sobre si el dato es censurado o
completo. Esta variable es modelizada por una función no lineal que representa el riesgo que
tiene cada animal de ser desechado en función del tiempo (t):

λ(t)= λo(t). exp (z’ β)
λo (t) representa la función de riesgo base, que puede considerarse diferente en distintos
estratos de la población y en β se incluyen los factores que se consideran que modifica esa
función base para proporcionar el riesgo que se asocia con cada individuo. En β se incluyen
factores de tipo ambiente, que pueden ser modelizados como dependientes de t o no  y el
efecto genético. Recientemente Díaz et al., (2002) han utilizado estas técnicas para realizar un
estudio sobre la longevidad funcional en vacas de raza Avileña Negra Ibérica. En ésta
población se definió la longevidad como la longitud de la vida del animal desde su primer
parto hasta su último parto. Se han determinado factores ambientales que influyen de manera
notable en el riesgo de un animal a ser eliminado de las explotaciones. Las estimas de
heredabilidad en la escala logarítmica son más bajas que las descritas en otras poblaciones de
vacuno lechero (ver; Vollema, 1998) y en vacuno de carne (Hyde, 2000). Sin embargo no
ocurre lo mismo en la escala original  (Vollema et al., 2000). La utilización de dicho carácter
exige de un estudio mas exhaustivo acerca de la distribución de la función de riesgo base, del
efecto de otros factores no genéticos no incluidos en el modelo, la adecuada definición del
carácter (Díaz et al., 2002) y la estrategia para seleccionar.

El crecimiento y el consumo, su modificación para adecuarse a las demandas del sistema
de producción

Biológicamente el desarrollo de un individuo es un proceso continuo de manera que todo
aquello que sucede en los estadios tempranos pueden condicionar el rendimiento de los
individuos en estadios posteriores tanto de si mismo como de sus descendiente. Hasta el
momento, la producción de carne, en parte debido a los distintos intereses de la industria, se



ha visualizado como un proceso por etapas, predestete, postdestete, peso adulto.  La mayoría
de los programas de selección han puesto mayormente énfasis en  maximizar los pesos al
principio de la vida del animal, sin importar los efectos que ello pudiera tener sobre otros
periodos (Koots et al., 1994b). En éstos momentos en los que se reconoce una gran
importancia a la reducción de los costes de producción,  la mejora de los efectos maternos es
todavía un objetivo. Sin embargo, a pesar de ser un tema con una larga historia, existen
muchas cuestiones abiertas a cómo seleccionar estos caracteres asumiendo que existe un
antagonismo genético entre efectos directos y maternos Así Phocas et al. (1995a), evaluando la
eficiencia del esquema de selección de los toros de IA en Limousine, observan que la respuesta
esperada para los efectos maternos es ligeramente negativa dada la correlación genética
negativa entre los efectos directos y maternos, y en cualquier caso terriblemente incierta
dados los elevados errores de muestreo de los parámetros genéticos, particularmente la
correlación entre los efectos directos y maternos.

El peso adulto del animal especialmente el de las hembras, tiene un impacto en muchos
aspectos de la producción que incluyen, las necesidades de mantenimiento, reproducción y
valor de desecho de la misma. Esta información puede ser incluída en los objetivos de
selección con el objeto, en muchos casos, de mantener constante este peso mientras se
maximizan las anteriores etapas (Koots et al.; 1994a; Rumph et al.; 2002). En la actualidad
existen ya algunos programas de selección que incluyen el peso adulto como un carácter más
en las evaluaciones genéticas.

Por otro lado, los efectos ambientales debidos a las ganaderías de procedencia especialmente
en ganaderías extensivas, tienen un peso muy importante en el rendimiento de los terneros en
el cebadero (Liu and Makarechian, 1993; Díaz y Carabaño; 2000; Schenkel et al.; 20002).
Muchos de estos efectos son dependientes del tiempo y se puede ver, con una correcta
modelización, como su efecto se atenúa conforme el animal se desarrolla (Alburqueque y
Meyer, 2001; Schenkel et al., 2002).

La nueva visión de la mejora del vacuno de carne, en ésta visión de eficiencia los programas
de selección tiende a plantearse el desarrollo de los individuos  como un proceso continuo que
uno puede modificar vía selección en función de las demandas del sistema de producción
(Alburquerque y Meyer; 2001). Estos autores ponen de manifiesto la utilidad de modelizar de
manera continúa los pesos de los individuos con el objeto de  poder limitar las consecuencias
de una selección temprana para incrementar pesos.

Cada vez existe una mayor preocupación por los efectos que la selección para incremento de
peso (maximizar outputs) puede tener sobre el consumo de piensos y su efecto sobre la
economía del sistema productivo. Por otro lado, en la literatura se encuentran unas estimas de
correlación genética muy altas con los pesos vivos del animal (Koots et al.; 1994b). En
general, se observa que el consumo de pienso incrementa con el peso y la conversión
disminuye (Koots et al.; 1994b). Con lo cual, parece claro que optar por animales más
productores implica una selección por animales que requieren de un aporte nutricional mayor
y que no necesariamente queda reflejado en un incremento de produción. Algunos autores han
propuesto la utilización de caracteres tales como el consumo de pienso residual, es decir
aquella cantidad de pienso que el animal consume por encima de sus necesidades de
mantenimiento y de producción, como un carácter más cercano a la eficiencia del animal y
que puede ser utilizado para seleccionar animales de una manera más sencilla que el índice de
conversión dado que es un índice lineal (Kennedy et al.; 1993; Archer et al.; 1999; Arthur et



al.; 2001). Sin embargo el  alto coste en cuanto a la recogida de datos de consumo individual
de pienso hace que se estén buscando alternativas para la selección (Archer et al.; 1999).

Viejos y nuevos desafíos de las valoraciones genéticas en vacuno de carne

Hasta la fecha, en la gran mayoría de los programas de vacuno de carne la evaluación genética
está restringida a los caracteres de crecimiento, y más concretamente al peso ajustado a edades
tipo y en ocasiones la morfología. En cuanto a los caracteres relacionados con la reproducción,
se encuentran más frecuentemente valoraciones de facilidad de parto (para ternera y vacas en su
componente directa y materna) y circunferencia escrotal. La mayoría de los caracteres de peso
corresponden a la época de cría, en la que existe una influencia del ambiente proporcionado por
la madre sobre el fenotipo del ternero. Ello ha hecho que sea el modelo animal con efectos
maternos (Quaas y Pollak, 1980; Henderson, 1988) el más ampliamente aceptado en la
evaluación genética del ganado vacuno de carne, si bien todavía presenta problemas en su
definición. Por otro lado, como ya se ha mencionado anteriormente, la búsqueda de animales
eficientes puede llevar a la modelización de la vida productiva de un animal como una función
globalizadora mediante el uso de técnicas de datos longitudinales, cuyos parámetros pueden ser
modificados vía selección. Además, la difusión cada vez más internacional de algunas de las
razas de vacuno de carne y el alto nivel de competencia entre los distintos países, ha hecho que
se tomen iniciativas para la realización de valoraciones genéticas internacionales en algunas
razas. Con todo ello se retoman aspectos que, pudiendo ser importantes en los programas
nacionales, toman ahora una especial relevancia en el contexto internacional. Dichos aspectos
son los relacionados con la heterogeneidad de varianzas, la interacción genotipo ambiente y la
conexión, que pueden ser de importancia capital para la obtención de valoraciones genéticas
libres de sesgo.

Los modelos con efectos maternos

Aunque el modelo animal materno es extensivamente usado en la evaluación genética existe
todavía incertidumbre acerca de los parámetros genéticos normalmente utilizados en la
evaluación genética, especialmente en relación a la correlación entre efectos directos y
maternos, lo que también se traduce en una elevada incertidumbre de la respuesta a la
selección cuando los efectos maternos son considerados. Meyer (1992b) señala que la
cantidad de información y las estructuras familiares disponibles son a menudo insuficientes
para discriminar todos los parámetros de dispersión implicados, y que es esperable obtener
estimaciones imprecisas o inconsistentes. Por su parta Gerstmayr (1992) mostró que estructuras
con pocos descendientes por madre y pocas madres con registro conducen a un aumento drástico
del error estándar y las correlaciones de muestreo de las estimaciones, especialmente para la
heredabilidad materna y la correlación genética entre efectos directos y maternos. No obstante la
mayoría de las estimaciones de componentes de varianza muestran un antagonismo genético
entre efectos directos y maternos en vacuno de carne (e.g. Garrick, 1989; Cantet, 1990;
Robinson, 1996; De Mattos et al., 2000a). La posibilidad de que este antagonismo sea debido a
un sesgo producido por ejemplo por una relación ambiental entre los efectos maternos de madres
e hijas ha sido señalada por varios autores (Willham, 1972; Koch, 1972; Baker, 1980; Cantet y
col., 1988; Meyer, 1992a,b; Robinson, 1996; Quintanilla et al., 1999), pero lo cierto es que en la
mayoría de las evaluaciones genéticas llevadas a cabo actualmente se asumen covarianzas
genéticas negativas entre efectos directos y maternos. En éste sentido, Díaz et al., (2002) han
puesto de manifiesto la necesidad de utilizar grupos genéticos en ambos caracteres (directos y
maternos) para modelizar los efectos de la selección  sobre peso al destete, debido a la existencia
de dichas correlaciones.



Función de crecimiento global

Un enfoque alternativo en el análisis de datos de pesos a distintas edades es utilizar los datos
individuales de pesos directamente en el proceso de valoración genética utilizando alguna de
las técnicas de análisis de datos longitudinales. Las ventajas de este tipo de análisis son varias.
En primer lugar, la integración en un solo proceso del análisis individual del crecimiento y del
análisis genético, incorporando información de factores ambientales y de parentescos, permite
hacer un uso más eficiente y flexible de la información disponible. Como consecuencia, la
predicción de las trayectorias individuales de crecimiento es más precisa y además se facilita
el uso de modelos alternativos al de la recta de regresión, como son las curvas de crecimiento
(ver, p.ej., una revisión reciente de curvas alternativas en Piles, 2000). En segundo lugar, el
uso de los pesos individuales permite identificar mejor en el modelo los factores ambientales
que inciden en el dato que realmente se recoge (los pesos a determinadas edades y no el peso
a una edad estándar). Así, se pueden establecer grupos de comparación diferentes para cada
fecha de pesada en lugar de definir un único grupo de comparación que se mantiene constante
durante todo el periodo de vida o de cebo, como ocurre en el análisis de una única medida de
peso a una edad estándar. La contrapartida a las ventajas mencionadas es la mayor
complejidad en la modelización, con el consiguiente incremento de las dificultades
computacionales (como es el caso de utilizar curvas de crecimiento no lineales) y la menor
precisión en la estimación en modelos altamente parametizados.

La forma de modelizar los datos de pesos en distintas edades es un caso particular del análisis
de datos longitudinales, aplicado a las especies ganaderas de forma muy extensa en el análisis
de datos de producción lechera a lo largo de la lactación (ver, p. ej., Schaeffer y Dekkers,
1994; Van der Werf et al., 1998; Rekaya et al., 1999; Schaeffer et al., 2000). Últimamente,
estas técnicas son cada vez más aplicadas a datos de pesos en edades sucesivas desde el
nacimiento al destete o postdestete, bajo condiciones extensivas o en cebadero (DeNise y
Brinks, 1985; Varona et al., 1997; Meyer, 1999, 2000; Alburqueque y Meyer, 2001; Schenkel
et al., 2002). Dentro del análisis de datos longitudinales se han utilizado varias técnicas
alternativas que vamos a categorizar en tres grupos.

La aproximación más generalista es la del análisis multicarácter, en el que las medidas en
cada tiempo se consideran como caracteres diferentes, contemplando la existencia de
correlaciones genéticas y ambientales entre las mismas sin una estructura definida a priori.
Las desventajas de esta aproximación son que el número de caracteres puede ser muy alto
(tanto como edades o tiempos en los que se toman medidas) y que se hace un tratamiento
discreto de un proceso como el crecimiento, que por naturaleza es continuo.

Una segunda alternativa es la modelización de la trayectoria del carácter a lo largo del tiempo
mediante funciones matemáticas que describen el proceso, que en este caso sería el
crecimiento (una revisión puede encontrarse en Piles, 2000). Esta aproximación permite
expresar la forma de la curva de crecimiento de cada individuo en función de un número
reducido de parámetros con una interpretación biológica. En ganado vacuno de carne, esta
aproximación ha sido explorada por DeNise y Brinks (1985), que estudian los parámetros
genéticos asociados a los parámetros de dos modelos de crecimiento (Brody y Richards) en un
análisis en dos etapas. En una primera etapa se obtienen las estimaciones de los parámetros de
las curvas individuales, en un ajuste de los datos a nivel fenotípico, y en un segundo paso se
usa un modelo mixto multicarácter que permite la estimación de (co)varianzas genéticas y
ambientales asociadas a los parámetros de cada modelo. Màs recientemente Varona et al.



(1997, 1999) proponen el uso de modelos jerárquicos y la utilización de técnicas bayesianas
para realizar el análisis en una sola etapa, haciendo así un uso más eficiente y más correcto de
la información. En ambos estudios se obtienen estimas de heredabilidades moderadamente
altas (entre 0.20 y 0.44) para los parámetros de las funciones de crecimiento, indicando que la
selección sobre estos parámetros con el objetivo de modificar la curva de crecimiento sería
eficiente.

Por último, otro grupo de estudios sobre datos longitudinales se caracteriza por la definición
de funciones que modelizan las (co)varianzas entre medidas sucesivas, en lugar de la
trayectoria de las mismas. Este tipo de aproximación puede considerarse una forma de reducir
la dimensionalidad potencialmente infinita del análisis multicarácter mediante el uso de
funciones con un número reducido de parámetros que modelizan el cambio en las
(co)varianzas en función del tiempo (Kirkpatrick.y Lofsvold, 1989; Kirkpatrick et al., 1990).
Dentro de este tipo de aproximación se han propuesto dos tipos de alternativas. La primera,
desarrollada inicialmente por Kirkpatrick y Lofsvold (1989) y clasificada por Pletcher y
Geyer (1999) como no paramétrica desde el punto de vista del análisis estadístico, contempla
el uso de polinomios ortogonales como funciones de (co)varianza. Esta aproximación es la
adoptada en la modelización de los datos de producción lechera a lo largo de la lactación en
los esquemas nacionales de valoración genética (Schaeffer et al., 2000, Lidauer et al., 2000).
En ganado vacuno de carne ha sido empleada en varios trabajos donde se pretende identificar
el grado óptimo de los polinomios a emplear para modelizar el peso a distintas edades
(Meyer, 1999, 2000; Alburquerque y Meyer, 2001; Schenkel et al.; 2002). El uso de
polinomios como funciones de (co)varianza presenta algunas desventajas, como son la
naturaleza excesivamente oscilante de los mismos y su incapacidad para describir procesos
progresivos o asintóticos, como cabe esperar que sean las covarianzas entre datos que
describen un proceso biológico (Pletcher y Geyer, 1999). Además, diversos estudios han
encontrado un mal funcionamiento de los polinomios ortogonales para modelizar el
comportamiento de las (co)varianzas en los extremos de la trayectoria (Van der Werf et
al.,1998; Meyer, 1999; Pool y Meuwissen, 2000). Una segunda alternativa en la definición de
funciones de (co)varianza es un método paramétrico, propuesto por Pletcher y Geyer (1999).
En esta aproximación, las funciones de (co)varianza se obtienen haciendo uso de las
funciones características asociadas a distintas funciones de probabilidad. Las ventajas
potenciales de este método son las de producir funciones de (co)varianza definidas positivas
(no siempre garantizado cuando se usan polinomios ortogonales), permitir una predicción más
progresiva del comportamiento de las (co)varianzas, venir definidas en base a unos
parámetros con una interpretación biológica y permitir la modelización de varianzas y
correlaciones de forma independiente (Pletcher y Geyer, 1999).

La evaluación genética internacional

Dentro de las poblaciones de vacuno de carne, al igual que en vacuno de leche, existen razas
que han tenido y tienen una gran difusión en muchos países. En este contexto, la realización
de una evaluación genética internacional (entre países) viene siendo requerida cada vez en
mayor medida tanto por los países que son exportadores de material genético como por los
importadores, que dispondrían de ese modo un criterio para comparar entre el material de los
países exportadores. De este modo la evaluación genética internacional se plantea con la idea
de obtener evaluaciones genéticas de los animales que sean comparables de un país a otro, lo
cual no representa una tarea nada trivial teniendo en cuenta las diferencias en condiciones
ambientales, sistemas de producción, definición de los caracteres a evaluar, programas y
esquemas de mejora puestos en marcha, modelos utilizados en la evaluación genética, etc.



Todo ello sin mencionar la obvia necesidad de disponer de conexión genética suficiente como
para poder plantear la comparación de los valores genéticos a partir de los registros obtenidos
en distintos países. Paralelamente existen distintos problemas inherentes al sector vacuno de
carne que dificultan más aún la puesta en marcha de una evaluación genética internacional,
como los estadíos más iniciales de la identificación, los programas de control de rendimientos
y de mejora genética, la menor estandarización de los sistemas de producción, así como el
menor uso de la inseminación artificial y en consecuencia el menor tamaño familiar y la
mayor desconexión de los datos (incluso dentro de los países).

De este modo la puesta en marcha de una evaluación genética internacional en vacuno de
carne está por el momento en sus “estadíos iniciales”. En cualquier caso diversos estudios
preliminares con vistas a la implementación de una evaluación genética entre países se han
llevado a cabo recientemente en USA (Benyshek et al., 1994; De Mattos et al., 2000; Lee y
Bertrand, 2002) y en Australia (Meyer, 1995; Meyer y Garrick, 1996; Reverter et al., 2002)
dentro del marco del BREEDPLAN. También recientemente el INRA (Francia) ha puesto en
marcha un proyecto para la evaluación genética internacional del ganado Charolais y
Limousine, en colaboración con el Irish Cattle Breeding Federation (Irlanda), la Meat
Livestock Commission (UK) y el Institut de l'Elevage (Francia).

En el aspecto metodológico y teniendo en cuenta el camino ya recorrido en el sector vacuno
lechero, donde la evaluación genética entre países está mucho más instaurada, podríamos
hablar de tres principales aproximaciones para llevar a cabo la comparaciones internacionales
de los toros. Una primera aproximación consiste en calcular fórmulas de conversión mediante
regresión de los EBV de un país a otro para aquellos toros con descendencia en ambos países
(Goddard, 1985; Wilmink et al., 1986). Este ha sido el método de elección en vacuno lechero
hasta 1994, si bien planteaba el problema de que las comparaciones sólo implicaban a dos
países a la vez y que las conversiones se basaban en un número limitado de toros,
normalmente toros “élite” que no se habían apareado al azar y cuya descedencia recibía un
tratamiento preferencial. Por otra parte también presentaba el problema de que sólo implicaba
a dos países a la vez. Actualmente en el vacuno lechero es la metodogía conocida como
MACE - Multiple Across Country Evaluation (Schaeffer, 1994; Banos y Sigurdsson, 1996) la
que viene siendo utilizada desde su implementación por Interbull en 1995, aplicándose
inicialmente a los caracteres de producción lechera y posteriormente también para los
caracteres de conformación.. Este método consiste en analizar los EBVs obtenidos en los
distintos países en un análisis donde la expresión del mérito genético en cada país es
considerada como un carácter distinto, obteniéndose una evaluación MACE para todos los
toros en cada país. Las correlaciones entre países y normalmente son inferiores a 1, por lo que
los rankings de los toros varían de un país a otro. Recientemente Schaeffer (2001) plantea la
extensión de esta metodología para abordar evaluaciones conjuntas de varios caracteres,
requeridas por aquellos países que han implementado un modelo multicarácter en la
evaluación de los caracteres de producción lechera (p.e. Canadá).

En el caso de la evaluación genética internacional del ganado vacuno de carne, parece ser el
análisis conjunto de todos los datos mediante un modelo animal adecuado el que se perfila
como el mètodo de elección (Benyshek et al., 1994; Meyer, 1995; Meyer y Garrick, 1996;
Reverter et al., 2002). En cualquier caso múltiples interrogantes se plantean a la hora de
implementar una evaluación genética internacional: ¿pueden los registros de los distintos
sistemas de producción ser considerados como el mismo carácter?, ¿los registros proceden
sólo de animales en raza pura o se incorporan también animales cruzados?, ¿se toman
registros de todos los animales en un grupo de comtemporáneos o sólo de animales



seleccionados?, ¿están todos los factores (p.e. edad de la madre) correctamente identificados?,
¿existe homogeneidad de varianzas y/o de parámetros genéticos entre los distintos países?,
¿cómo afectaría ello a la evaluación genética?, ¿cómo corregirla?, ¿hay interacción genotipo-
ambiente?, ¿existen conexiones genéticas suficientes como para poder comparar los EBV
obtenidos en distintos países?. La elección del procedimiento adecuado requerirá dar
previamente respuesta a algunas de estas cuestiones.

Heterogeneidad de varianzas

Los modelos habitualmente utilizados en la evaluación genética BLUP suelen basarse en la
hipótesis de homocedasticidad. Sin embargo, la presencia de varianzas heterogéneas en
función de distintos factores (por ejemplo el rebaño, el sexo, el origen geográfico) ha sido un
fenómeno analizado y puesto de manifiesto en múltiples trabajos, particularmente en vacuno
de leche (e.g. Hill et al., 1983; Mirande y Van Vleck, 1985; Boldman y Freeman, 1990; Dong
y Mao, 1990; Short et al., 1990, Ibáñez et al.; 1999), pero también en vacuno de carne (e.g.
Garrick et al., 1989; San Cristobal et al., 1993; Rodríguez-Almeida et al. 1995).

En el caso particular de la evaluación genética a partir de datos procedentes de distintos
medios, y muy concretamente en el caso de la evaluación genética internacional, el fenómeno
de la heterocedasticidad y cómo considerarla en el modelo de evaluación vuelve a tomar
especial relevancia puesto que en muchos casos se trata de poblaciones con distintas medias
productivas y en consecuencia con distintas varianzas. A ello se añaden las diferentes
condiciones ambientales (de manejo, climáticas ...), la posible existencia de interacción
genotipo-ambiente o los tratamientos preferenciales de algunos animales en distintos países,
todos ellos posibles factores causantes de heterocedasticidad junto con la presencia de genes
mayores segregando en la población. A este respecto Quintanilla et al. (2002) muestran la
presencia de varianzas heterogéneas entre distintas regiones/países europeos para el peso al
destete de Charolais.

Caso de estar presente, la no consideración de la heterogeneidad de varianzas en la evaluación
genética conduce a un sesgo en la predicción de los valores genéticos, así como a una
desproporción de los individuos seleccionados en los ambientes con distinta variabilidad.
Diversos autores (Haldane, 1930; Everett et al., 1982, Hill, 1984) han mostrado que la
proporción de individuos seleccionados depende de la variabilidad intra-grupo, viéndose
favorecidos aquellos animales que tienen sus producciones en los ambientes más variables.
De este modo es particularmente la evaluación de las hembras, cuyas producciones (y
frecuentemente las de su descendencia) se realizan en un solo rebaño, la que se ve más
afectada por esta heterogeneidad (Garrick y Van Vleck, 1987), si bien también la evaluación
genética de los toros puede estar sesgada en la medida en que sus descendencia no se
distribuya al azar entre los ambientes con distinta variabilidad (Vinson, 1987).

En definitiva, la no consideración de la heterocedasticidad entre medios se traduce en una
menor fiabilidad de la evaluación genética, ya que entraña un sesgo en los EBV y, en menor
medida, cambios en la clasificación de los animales de uno a otro medio, lo que comporta una
reducción del progreso genético (Hill, 1984; Garrick and Van Vleck, 1987; Vinson, 1987).
Diversos procedimientos se han propuesto para tener en cuenta la heterocedasticidad de los
datos en la evaluación genética, desde una simple transformación aritmética de los datos hasta
la consideración de la heterogeneidad de varianzas en el modelo con diversas aproximaciones.



La metodología BLUP permite en cualquier caso tener en cuenta la heterogeneidad de
varianzas tratando los efectos aleatorios de los estratos/ambientes con varianzas heterogéneas
en distintas subclases (Henderson, 1984; Gianola, 1986). Ello conduce no obstante a un gran
número de parámetros a estimar y a unas elevadas dimensiones de las EMM. El número de
parámetros se podría reducir considerablemente si las varianzas difieren en escala pero la
proporción entre ellas (la heredabilidad) se mantiene constante y si las correlaciones de los
efectos aleatorios entre los distintos ambientes/países no difiere de la unidad, lo cual permite a
su vez reducir considerablemente el número de ecuaciones en las MME (Quaas et al., 1989).

Por su parte Kachman y Everett (1993) y Meuwisen et al. (1996) sugieren tener en cuenta las
varianzas heterogéneas mediante un modelo mixto multiplicativo, consistente en aplicar un
factor de escala multiplicativo a todos los efectos fijos y aleatorios del modelo. Este método
se apoya en las hipótesis de que todos los efectos fijos y aleatorios estén afectados del mismo
modo intragrupo (intrarebaño, intrapaís), de que la heredabilidad permanece constante y que
las correlaciones genéticas entre grupos son iguales a 1. Una aplicación del modelo
multiplicativo de Meuwisen et al. (1996) en la evaluación genética de la raza Angus para
caracteres de la canal puede encontrarse en Reverter et al. (1997). Estos autores muestran
algunos cambios en el ranking de los rebaños después de ajustar por la heterogeneidad, si bien
en general las correlaciones entre los EBV obtenidos con y sin corrección por heterogeneidad
fueron elevadas. A pesar de sus limitaciones, el modelo mixto multiplicativo parece ser
bastante aceptado, y actualmente se está utilizando para corregir la heterogeneidad de
varianzas de los grupos de contemporáneos (rebaño-año-estación) en el BREEDPLAN
(Reverter et al., 2002).

Abordando el tema de un modo distinto, Foulley et al. (1990a, 1995) y San Cristobal et al.
(1993) proponen un modelo lineal mixto estructural de los logaritmos de las varianzas que
permite poner de manifiesto las fuentes de variabilidad de las varianzas genética y residual y
de conocer su importancia  y su modo de acción. Este sistema está bien adaptado cuando la
heterocedasticidad está ligada a varios factores de variación identificables.

El modo más adecuado para considerar las varianzas heterogéneas dependerá en cualquier
caso de los factores a los que esté asociada, de la magnitud y el tipo de heterocedasticidad
(genética, residual o ambas), de si existe heterogeneidad entre los cocientes de varianza (i.e.
entre las heredabilidades) y de si la correlación de los efectos aleatorios (genéticos en este
caso) entre los distintos ambientes es o no próxima a la unidad, lo que en definitiva depende
también de la existencia de interacción genotipo-ambiente.

Interacción genotipo-ambiente

La posibilidad de una interacción genotipo-ambiente debe ser asimismo tenida en cuenta
cuando se trabaja con datos de distintas procedencias, sistemas de producción, etc, por lo que
es una consideración particularmente importante en la implementación de una evaluación
genética internacional.

En este sentido, diversos trabajos recientes se han orientado al estudio de la interacción
genotipo-país sobre caracteres de crecimiento en distintas razas de vacuno de carne. Así
Meyer (1995) analiza diversos pesos en la raza Angus con datos de Australia y Nueva
Zelanda, obteniendo para los efectos directos y maternos sobre el peso al destete correlaciones
genéticas de 0.97 y 0.82 entre ambos países. Posteriormente De Mattos et al. (2000)
analizaron el peso al destete en Hereford con datos de USA, Canadá y Uruguay, obteniendo



también correlaciones genéticas entre países siempre superiores a 0.8 para ambos efectos.
Estos autores concluyen que la evaluación genética del peso al destete en estos países puede
ser llevada a cabo conjuntamente. Más recientemente, Lee y Bertrand (2002) estudian la
interacción genotipo-país para el peso al nacimiento y al destete y crecimiento post-destete
también en Hereford con datos de Canadá, Argentina, USA y Uruguay. Estos autores
corroboran los resultados de De Mattos et al. (2000) para el peso al destete y obtienen
correlaciones similares para el peso al nacimiento, siendo algo más reducidas en el caso de los
efectos maternos. Para el crecimiento post-destete obtuvieron correlaciones más moderadas en
las combinaciones Argentina-Canadá y Argentina-USA. Lee y Bertrand (2002) concluyen
que, tras ajustar por los varianzas fenotípicas heterogéneas que se observan en alguno de los
casos, la evaluación conjunta de estos países puede realizarse con un conjunto de parámetros
común, excepto para el crecimiento post-destete que debe ser considerado un carácter distinto
en USA-Canadá y en Argentina-Uruguay.

En base a las correlaciones genéticas próximas a la unidad, en casi todos los trabajos
anteriormente mencionados sus autores concluyen la ausencia de interacción genotipo-país, o
bien que si existe es pequeña y poco importante. No obstante es harto probable que muchas de
las conexiones genéticas existentes para estimar la interacción genotipo-ambiente procedan de
toros ‘élite’ cuyo semen puede no haber sido utilizado al azar y cuya descendencia puede
haber recibido un mejor tratamiento que la de los toros propios; este tratamiento preferencial
daría lugar a un sesgo en la estimación de las interacciones genotipo-ambiente (Notter et al.,
1992; Reverter y Graser, 2002). También el hecho de que muchos de estos trabajos se hayan
llevado a cabo con un número relativamente pequeño de registros (Meyer, 1995) o incluso
con una definición desigual de los registros en los distintos países (Lee y Bertrand, 2002)
plantea ciertas reservas a la hora de generalizar los resultados. Asimismo en muchos casos los
países analizados no diferían sustancialmente en las condiciones climáticas o de manejo.

En definitiva el tema de interacción genotipo-ambiente en vacuno de carne no está todavía
cerrado y debe ser objeto de un mayor análisis para conocer la magnitud de esta interacción
en diversas poblaciones de vacuno de carne, caracteres y países que difieren ampliamente en
sus condiciones climáticas o de manejo, antes de determinar el modelo más adecuado para
llevar a cabo la evaluación genética con datos originarios de distintos países.

Conexión y precisión de la evaluación genética

La precisión de la evaluación genética depende básicamente de la cantidad de información
disponible para obtener los EBV y la 'calidad' del diseño. Cuando la selección se lleva a cabo
entre varios ambientes (unidades de manejo, regiones, países), la precisión de la evaluación y
en consecuencia de la selección puede verse influida por el grado de conexión genética entre
ellos. El cada vez más extendido uso de la inseminación artificial y la puesta en
funcionamiento de esquemas de toros de referencia en muchos esquemas de selección
permiten hasta cierto punto 'confiar' en la existencia de conexiones genéticas suficientes como
para llevar a cabo una evaluación genética precisa. No obstante, ello puede ser una realidad
aceptable en el caso del vacuno lechero, pero no tanto en vacuno de carne donde el uso de la
monta natural está mucho más extendido. Por otro lado los programas de inseminación
artificial son frecuentemente establecidos a nivel regional, mientras que la evaluación
genética se realiza a nivel nacional. Asimismo con el cada vez mayor establecimiento de
evaluaciones genéticas con datos procedentes de distintos orígenes / países, la cuestión la
desconexión ha vuelto a plantearse como un tema de interés creciente. Las preguntas a este
respecto son las de siempre, esta vez aplicadas a los países: ¿existen suficientes conexiones



genéticas como para justificar una evaluación genética conjunta?, ¿qué fiabilidad ofrece la
comparación de valores genéticos de animales evaluados en distintos países/unidades de
manejo?, ¿cómo medir el grado de conexión/desconexión?.

La conexión genética puede ser difícil de cuantificar, y las implicaciones de la conexión o la
ausencia de ella no se conocen tampoco demasiado bien. Diversos trabajos se han llevado a
cabo en este sentido durante la última década: Foulley et al. (1992), Díaz et al. (1993),
Kennedy y Trus (1993), Laloë (1993) y Laloë et al. (1996). La predicción de la comparación
de toros con datos en grupos desconectados es legítima bajo el supuesto de que los méritos
genéticos medios en cada grupo desconectado son iguales, pero caso de no cumplirse este
supuesto, las comparaciones de los toros entre grupos estarán sesgadas. Por otra parte, aunque
desde un punto de vista teórico no puede existir desconexión completa entre efectos aleqtorios
(Foulley et al., 1992),  la ausencia o la escasez de relaciones genéticas entre niveles de un
efecto fijo afecta al error de predicción de las comparaciones. De este modo, la presencia de
conexión o la ausencia de ella no tiene mayor importancia 'per se'; la cuestión radica en cómo
la conexión contribuye al error de predicción y por tanto a la precisión de la selección
(Kennedy y Trus, 1993).

Foulley et al. (1992) introducen el concepto de nivel de conexión / desconexión relacionando
la VEP en el modelo completo con la VEP bajo un modelo reducido excluyendo los efectos
fijos. Por su parte, Kennedy y Trus (1993) afirman que la VEP de las diferencias entre los
EBV de los animales en diferentes ambientes es la medida más lógica de conexión. Estos
autores muestran que un incremento en la conexión genética (i.e. un incremento en las
relaciones de parentesco entre las unidades de manejo) reduce la VEP de las comparaciones
entre EBV de animales en distintos grupos, y también de las comparaciones entre los niveles
de efectos fijos. Paralelamente Laloë (1993) plantea la utilización del coeficiente de
determinación (CD) como la medida más adecuada de la precisión de la evaluación genética,
tanto de la precisión individual de los EBVs como de la precisión de las comparaciones entre
EBVs. De este modo este autor introduce el concepto del CD generalizado, el CD de una
combinación lineal de valores genéticos, y lo sugiere como medida de precisión de la
evaluación genética y también como medida de conexión entre efectos aleatorios. Según este
planteamiento, un diseño está desconectado para un factor aleatorio si le CD generalizado de
un contraste entre sus niveles es nulo.

Sin embargo todos los criterios propuestos, tanto la tasa de desconexión propuestas por
Foulley et al. (1992) como la VEP de las diferencias entre EBVs o el CD generalizado
requieren calcular los elementos de la inversa de las MME, lo cual puede ser inviable en
múltiples casos dada la dimensión de las ecuaciones. Las aproximaciones usualmente
utilizadas para calcular las VEP de los EBV no permiten en general el cálculo de los
elementos no diagonales de la matriz de VEPs. Recientemente Fouilloux y Laloë (2001) han
propuesto un método de muestreo para calcular las varianzas de los valores genéticos reales y
estimados. Este método permite obtener los coeficientes no diagonales de la inversa de las
MME, y se presenta por tanto como una alternativa para el estudio de la conexión, si bien los
requerimientos computacionales son también elevados cuando se dispone de un elevado
número de datos. Por su parte Kennedy y Trus (1993) analizan tres medidas alternativas al
cálculo de la VEP de las diferencias entre EBV, y sugieren utilizar la varianza de las
diferencias estimadas entre niveles de efectos fijos como una medida útil de la conexión.

En definitiva el incremento en precisión 'global' de la evaluación genética puede venir dado
por el incremento de la conexión o bien por el incremento de la cantidad de información. En



este sentido Laloë (1993) propone el CD generalizado como criterio para medir la precisión
global de la evaluación genética (y por tanto del diseño), bien del conjunto de todos los
animales o bien de un grupo de ellos. En un trabajo publicado posteriormente, Laloë et al.
(1996) comparan los tres criterios anteriormente citados: la VEP propuesta por Kennedy y
Trus (1993), la tasa de conexión (o de equilibrio) propuesta por Foulley et al. (1992), y el
coeficiente de determinación (Laloë, 1993) como criterios para medir la 'calidad' de una
evaluación genética. Según estos autores el criterio de la tasa de conexión propuesto por
Foulley et al. (1992) no es apropiado para determinar la precisión global de la evaluación
genética, ya que decrece con la cantidad de información aportada por los datos, de modo que
los valores altos de este índice pueden deberse bien a una buena conexión o bien a una escasa
información contenida en los datos. Por otro lado la VEP decrece con el parentesco (y
favorece por tanto los diseños con más individuos emparentados), a la vez que también
decrece la variabilidad genética y la intensidad de selección, mientras que el CD tiene en
cuenta la reducción en la variabilidad genética, combinando de este modo los dos aspectos: la
variabilidad genética y la VEP. Según Laloë et al. (1996) el coeficiente de determinación es
un método adecuado para evaluar la precisión de la evaluación genética u optimizar los
diseños correspondientes, ya que combina la estructura del diseño y la cantidad de
información obtenida de los datos y tiene en cuenta la VEP y la variabilidad genética.

Los Esquemas selección y el progreso genético

En muchos de los programas de mejora de vacuno de carne puestos en marcha se ha optado
por proporcionar regularmente al ganadero una serie de valoraciones genéticas para que éste
haga un uso individual de las mismas a la hora de orientar la selección de su rebaño. Está
claro que bajo este funcionamiento resulta difícil intervenir en el progreso genético de la
población, aún cuando éste exista en muchos casos. No obstante, el futuro de muchos
programas ha de pasar por la sistematización y orientación clara de los esquemas hacia la
búsqueda de un compromiso entre el progreso a corto y largo plazo, especialmente en aquellas
poblaciones donde el censo es relativamente reducido.

Maximización del progreso genético - optimización a corto plazo

En los programas de mejora genética puestos en marcha durante las últimas décadas, la
maximización del progreso genético ha venido siendo el objetivo principal. Ello debe
circunscribirse no obstante como un objetivo a corto plazo que no necesariamente debe ser el
objetivo global, ya que el éxito a largo plazo del programa de mejora dependerá también del
mantenimiento de la variabilidad genética.

No obstante y sin atender a otras consideraciones, podríamos decir que el diseño óptimo de
los datos procedentes de un programa de mejora es aquel que nos permita obtener una
máxima precisión de la evaluación genética y en consecuencia una máximo progreso genético
para una intensidad de selección y una variabilidad genética determinadas. En este sentido
Foulley et al. (1990b) y Laloë (1993) afirman que los métodos de búsqueda del diseño óptimo
deben adaptarse también al contexto de la evaluación genética y de la 'eficacia' de la
selección. Así, Foulley et al. (1990b) señalan la necesidad de planificar parcialmente la
estructura de los datos para obtener cierta eficacia de los programas de control de
rendimientos.

Además de la optimización desde de la perspectiva de la precisión de la evaluación genética,
la respuesta a la selección obtenida en el conjunto de la población dependerá asimismo de los



objetivos planteados, de la estructura del esquema y de las vías de transmisión del progreso
genético. Adicionalmente, tal y como señalan Phocas et al. (1995a), la optimizción de los
esquemas de mejora de vacuno de carne requiere tener en cuenta diversos aspectos inusuales
en vacuno lechero: la selección 'multietapa' con diferentes niveles de selección sobre
caracteres altamente correlacionados; la heterogeneidad de los niveles genéticos de los
candidatos a la selección debida a la utilización conjunta de toros de monta natural e
inseminación artificial, y la elevada incertidumbre de determinados parámetros genéticos,
especialmente la correlación entre efectos directos y maternos.

En cuanto a la estructura de las poblaciones de vacuno de carne, podemos destacar dos
estratos principales: un núcleo de selección en el que se practica la selección y una población
base comercial hacia la que se transmite el progreso genético obtenido en el núcleo. En los
esquemas de mejora de las razas bovinas españolas, en los que conviven la práctica de la IA y
de la monta natural, las explotaciones que forman parte del núcleo de selección pueden
asimismo clasificarse en distintos estratos según el grado de utilización de la inseminación
artificial, al igual que señalan Phocas et al. (1995b) para las razas francesas. En este contexto,
Phocas et al. (1995b) evalúan la respuesta genética esperada para el crecimiento cuando existe
heterogeneidad en el uso de la inseminación artificial en los rebaños del núcleo en el contexto
del programa de mejora de Limousine. Estos autores observan que, a igual tasa de IA
utilizada, se obtienen mayores respuestas concentrando la IA en una fracción de los rebaños
más que manteniendo una tasa pareja de IA en todos los rebaños. En este trabajo sus autores
no tienen en cuenta el efecto de la de desconexión, pero señalan que una estrategia apropiada
cuando no es factible incrementar la tasa global de IA consiste en mantener una tasa base de
IA en todos los rebaños para garantiza la conexión genética e incrementar la utilización de la
IA tan solo en una parte de los rebaños.

Por otra parte la heterogeneidad en cuanto a sistemas de producción, y en consecuencia de
objetivos de selección, también es un condicionante de la eficacia del esquema de mejora.
Así, en la mayoría de nuestras razas conviven distintos sistemas de producción, que
básicamente son la producción de terneros al destete y las explotaciones de ciclo cerrado. En
este sentido Phocas et al. (1995a) evalúan la eficacia del esquema de selección de los toros de
IA para el crecimiento en la raza Limousine, concluyendo que el esquema francés es más
eficiente para el objetivo global del productor de terneros que para los objetivos de los ciclos
cerrados. No obstante estos autores observan que la respuesta para un objetivo promedio es
robusta y mayor que las respuestas para los objetivos individuales de cada estrato. Sin
embargo, la respuesta materna esperada es ligeramente negativa dada la correlación genética
negativa entre los efectos directos y maternos, y en cualquier caso terriblemente incierta
dados los elevados errores de muestreo de los parámetros genéticos, particularmente la
correlación entre los efectos directos y maternos.

En relación al esquema de selección de los toros de IA en Limousine, Phocas et al. (1995a)
evalúan asimismo un esquema alternativo eliminando el test por descendencia en centros de
testaje y evaluando los efectos maternos de los toros mediante test por descendencia en
granja. Considerando sólo el crecimiento, se incrementa considerablemente la eficiencia del
sistema en términos de respuesta a los objetivos globales, y la respuesta asintótica esperada
para los efectos maternos es positiva con este sistema alternativo, aunque con elevada
desviación estándar.

A modo de conclusión de este apartado podemos decir que la maximización del progreso
genético en el conjunto de la población depende de múltiples factores que deben ser



evaluados de un modo conjunto. El análisis de la eficiencia de los esquemas actualmente
puestos en marcha en las poblaciones de vacuno de carne españolas, en la línea de los
planteados por Phocas et al. (1995a, b) para los caracteres de crecimiento en Limousine,
permitiría conocer mejor la situación de los mismos en términos de progreso genético, así
como los puntos a incidir para lograr una utilización óptima de los recursos disponibles. Más
aún, una evaluación completa de la eficiencia de  dichos esquemas de selección debería
adicionalmente incluir en el modelo otros caracteres como la eficiencia alimentaria (sólo
medida en centro de testaje), la calidad de la canal y los caracteres reproductivos (e.g.
fertilidad y facilidad de parto). Por último mencionar que, tal y como veremos a continuación,
otros aspectos deben ser también considerados en a la hora de optimizar un programa de
mejora a largo plazo, como la reducción de la varianza genética debida a la selección, junto
con el incremento de consanguinidad y de parentesco.

Restricción de la consanguinidad - optimización a largo plazo

En las poblaciones ganaderas, la elección de los progrenitores se ha venido realizando
habitualmente por truncamiento, seleccionando aquellos individuos con valores genéticos
superiores a través de las distintas clases de edad. Ésta parece ser la estrategia óptima para
maximizar el progreso genético a corto plazo; sin embargo, la selección por truncamiento a
partir de los BLUP-EBV puede conducir a un elevado incremento de la consanguinidad y
reducción de la varianza genética, lo cual reduce la respuesta a largo plazo y merece una
especial atención.

En la optimización de los esquemas de mejora, los efectos de las decisiones de selección
deben también ser considerados a largo plazo. Particularmente en nuestras razas, donde los
censos no son en muchos casos elevados, los esquemas de selección y de apareamientos
deben dirigirse también hacia el mantenimiento de la variabilidad genética que garantice la
respuesta a la selección a largo plazo. El objetivo debe pues reformularse hacia la
maximización del progreso genético limitando el incremento de consanguinidad. Las
recomendaciones para la restricción de ∆F caen en el rango de 0.5 a 1.3 % por generación
(e.g. FAO, 1998; Meuwissen y Wooliams, 1994), pero es difícil generalizar a todas las
situaciones, ya que la restricción de ∆F depende también del ∆F histórico en la población, la
actitud hacia el riesgo y la apertura del esquema.

La optimización a priori de los programas de mejora requiere una predicción precisa de las
tasas de mejora genética y de consanguinidad (Villanueva y Woolliams, 1997). La reciente
disponibilidad de elementos para predecir la tasa de consanguinidad en poblaciones bajo
selección (Bijma et al., 2001; Woolliams y Bijma, 2000) permite la realización de análisis
deterministas para buscar el diseño óptimo de un programa de mejora bajo restricciones para
la consanguinidad. En este sentido, Villanueva et al. (2000) analizan el diseño a priori óptimo
desde la perspectiva del progreso genético limitando el incremento de consanguinidad (por
año o por generación) en poblaciones con selección masal y generaciones solapadas. Los
resultados obtenidos muestran que la restricción de consanguinidad se logra principalmente
incrementando el número de progenitores y, en menor medida, aumentando el intervalo
generacional, si bien esta segunda medida resulta obligada en el caso de poblaciones
pequeñas. Sin embargo, los diseños óptimos desde un punto de vista poblacional no son
siempre aplicables en el contexto de la producción animal, donde cuestiones como el número
de progenitores a seleccionar, la relación entre machos y hembras e incluso el intervalo
generacional no son elementos demasiado modificables.



Otra opción más factible en nuestro caso puede ser optimizar la elección de los candidatos en
cada ronda de selección con vistas a limitar el aumento del parentesco medio de la población,
tal y como plantean Meuwissen y Sonesson (1998) en un procedimiento dinámico que los
autores denominan “método de la contribucióm óptima”. Este sistema proporciona una norma
de selección que maximiza el mérito genético de los animales seleccionados limitando el
parentesco medio de la población tras el proceso de selección, proporcionando una guía para
la toma de decisiones útiles en la práctica que normalmente implica un grupo concreto de
candidatos a la selección, y se presenta como un método de especial interés en el caso de
poblaciones pequeñas en las que se desea un reducido incremento de la consanguinidad (de
hecho en estas circunstancias su superioridad respecto a la selección por truncamiento es muy
elevada).

Por otra parte el esquema de apareamientos es también una importante herramienta que puede
diseñarse con el objetivo no sólo de incrementar el progreso genético, sino también de
mejorar la estructura genética de la población desde la persepectiva de mantenimiento de la
variabilidad genética y la minimización del incremento de consanguinidad. Tal y como
muestran Caballero et al. (1996), el apareamiento no aleatorio permite reducir la tasa de
consanguinidad con un efecto reducido en el progreso genético obtenido en la selección
fenotípica o a partir de predicciones BLUP. Estos autores observaron que el apareamiento de
coascendencia mínima era particularmente efectivo para reducir el ∆F en aquellos esquemas
'más intensos' (selección BLUP ó poblaciones pequeñas), como puede ser el caso de nuestras
poblaciones. En este contexto el apareamiento de coascendencia mínima conduce a aparear
los animales de familias con elevados EBV con los de otras familias con menor superioridad
genética, evitando el efecto acumulativo de la selección BLUP sobre determinadas familias,
conectando familias no emparentadas y evitando los parentescos extremos. Por su parte
Sonesson y Meuwissen (2000, 2002) analizan el efecto del apareamiento de coascendencia
mínima (frente al apareamiento no aleatorio) en poblaciones en las que se practica el método
de la contribución óptima con restricción de ∆F. En estas circunstancias, el apareamiento de
coascendencia mínima mejora la respuesta genética (11-18% superior en el caso de
generaciones solapadas) respecto al apareamiento aleatorio, especialmente en esquemas
pequeños o cuando las restricciones de consanguinidad son más exigentes. Ello se explica por
los efectos del apareamiento de mínima coascendencia en la estructura poblacional, ya que los
parentescos entre animales con mayores EBV se ven reducidos y es más fácil (frente al
apareamiento aleatorio) para el esquema de contribución mínima seleccionar animales con
EBV máximos. Otro efecto de este apareamiento no aleatorio es reducir los niveles de
consanguinidad de la descendencia y en consecuencia de los progenitores de la siguiente
generación, lo que conduce a una mayor variabilidad genética y respuesta a la selección.

Incorporación de la información molecular en los programas de selección

Al igual que en otras especies, el uso de información molecular no se hace de una manera
formal en los programas de selección de vacuno de carne. No obstante, dicha información es
en ocasiones utilizada de modo individual por determinados productores o gestores de
esquemas para rellenar el espacio dejado por las valoraciones BLUP en apoyo a sus
decisiones a la hora de seleccionar los animales (Manfredi et al., 2001). En este sentido, el uso
más común y sistemático en el vacuno de carne es la identificación de animales portadores de
genes recesivos en el caso de que el efecto dependa de un solo gen. Éste es el caso del BLAD,
del gen de la miostatina o de determinados genes asociados al color de la capa (BIF, 2002).
En nuestro país, la información sobre el genotipo culón es utilizada en la raza Asturiana de
Valles, donde los ganaderos utilizan dicha información para decidir si dejan como reposición



los animales portadores o los llevan a la estación de testaje (Cañon 2002; Comunicación
personal). Además, en mucho países la información molecular es utilizada de manera rutinaria
para la verificación del pedigree y la determinación del parentesco, así como en la trazabilidad
de los productos cárnicos (BWG-ICAR, 2002).

El uso sistemático de la Selección Asistida por Marcadores (SAM) continúa siendo un uso
potencial. Si bien es cierto que estamos en un momento de intensa búsqueda y mapeo de
QTLs asociados al crecimiento y características de la canal y de la carne (Davis et al., 1998;
Stone et al., 1999; Casas et al., 1998; Casas et al., 2000; Casas et al., 2001; Li et al., 2002)
también es cierto que existe una diversidad entre y dentro de razas que puede afectar la
expresión de los distintos genes (Casas et al., 2001), por lo que es necesario caracterizar la
variación de las distintas zonas genómicas en las distintas razas para establecer un uso
sistemáticos de los mismos. Está claro que la información molecular puede ser de gran ayuda
para aquellas características que son caras y difíciles de medir y que se expresan tarde en la
vida de un animal (calidad, consumo, resistencia y longevidad). Sin embargo, una vez
identificados los genes de interés o las zonas cromosómicas ligadas al carácter de interés,  el
beneficio potencial que la información molecular pueda tener dependerá del efecto que el o
los QTLs tengan sobre el carácter, de la estrategia de tipado y de cómo esta información se
utiliza para predecir el valor genético de los animales (Marshall et al.; 2002), así como del
establecimiento de estrategias de utilización de dicha información en los esquemas de
selección . Recientemente, Keele y Fahrenkrug (2002) han comparado el uso de estrategias de
apareamiento para la utilización de la información sobre el gen de la miostatina en
poblaciones de vacuno de carne. Sin embargo, el impacto de la implementación de las
estrategias de apareamientos, así como de la selección asistida por marcadores propiamente
dicha, dependerá, al igual que en el modelo poligénico, del horizonte del tiempo en que se
mire (Manfredi et al., 2001).
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