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Genetic evaluation of animals in multibreed cattle populations
using linear models

ABSTRACT. This review discusses the use of linear procedures to evaluate cattle in multibreed populations for traits
of economic importance. First, a multibreed mixed linear model is presented in detail, and all terms are defined. Then,
computational algorithms to solve multibreed mixed model equations and to estimate additive and nonadditive variance
and covariance components are discussed, and the types of multibreed predictions obtained in these analyses are explained.
Finally, applications of multibreed procedures to experimental and field data sets are presented, and implementations of
national multibreed systems in the United States are discussed.
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RESUMEN. En esta revision se discute la utilizacién de procedimientos lineales para la evaluacion genética de bovi-
nos en poblaciones multirraciales para caracteres de importancia econémica. Primeramente, se presenta en detalle un
modelo multirracial lineal mixto y se definen todos sus términos. A continuacién se discute algoritmos computacionales
para resolver las ecuaciones multirraciales de modelos mixtos y para estimar componentes de varianzas y covarianzas
aditivas y no aditivas, y se explica los tipos de predicciones multirraciales que se obtienen. Finalmente, se presenta
aplicaciones de procedimientos multirraciales con conjuntos de datos bovinos experimentales y a campo, y se discute
implementaciones nacionales de sistemas multirraciales en Estados Unidos.
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Introduccion a poblaciones de ganado de carne tuvieron que esperar al

desarrollo de modelos que consideraran efectos propios

Los procedimientos de evaluacién genética de bovinos del animal (efectos directos) e influencias maternas (efec-
han experimentado enormes cambios durante los tltimos tos maternos). Tales modelos fueron desarrollados por
30 afios. Fundamental en este proceso fueron los trabajos Quaas y Pollak (1980, 1981). Estos trabajos de investiga-
de investigacion de C. R. Henderson. Henderson no sola- cién marcaron el inicio del uso de modelos lineales mixtos
mente desarroll6 la metodologia estadistica de modelos li- para evaluar animales pertenecientes a asociaciones de
neales mixtos para la evaluacién genética de animales ganado bovino de carne en Estados Unidos. Estos modelos
(Henderson et al., 1959; Henderson, 1973, 1974), sino que suponen que todos los animales en la poblacién pertene-
contribuy¢ con estrategias computacionales esenciales para cen a la misma raza. Sin embargo, muchas razas se han
su aplicacion a poblaciones grandes de animales. En par- desarrollado utilizando cruzamientos entre animales de
ticular, Henderson desarroll6 el algoritmo clasico que per- varias razas o con cruzamiento absorbente hacia una raza
miti6 calcular rapidamente la inversa de la matriz de pa- de tal manera que la poblacion esta realmente compuesta
rentesco (Henderson, 1975; 1976). Posteriormente, Quaas de animales puros y cruzados. Estas poblaciones se deno-
(1976) desarroll6 un algoritmo rapido y con pequenos re- minan poblaciones multirraciales. Elzo (1983) desarrollé
querimientos de memoria para calcular la matriz de paren- una metodologia lineal mixta para evaluar animales en
tesco en poblaciones con consanguinidad. Estos modelos poblaciones multirraciales dentro de un pais y a través de
y algoritmos abrieron las puertas a la evaluacion genética ~ Paises. Esta metodologia incluy6 efectos directos y mater-
de animales en poblaciones grandes con base a datos reco- nos aditivos y no aditivos, y heterogeneidad de varianzas
lectados a campo. Estos procedimientos fueron inicialmente y covarianzas a través de combinaciones de grupos racia-
aplicados a poblaciones de ganado lechero. Aplicaciones les. Elzo también desarroll6 algoritmos de inversién rapi-
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da de las matrices multirraciales de efectos genéticos aditi-
vos (Elzo, 1990a) y no aditivos (Elzo, 1990b), y procedi-
mientos para estimar componentes de varianza y
covarianza (Elzo 1994, 1996). Arnold et al. (1992) descri-
bieron un modelo animal multirracial para ganado bovino
de carne. Lo et al. (1993, 1995) presentaron un desarrollo
algebraico mas formal de modelos multirraciales. Procedi-
mientos multirraciales para poblaciones grandes de gana-
do de carne fueron implementados por primera vez en la
Universidad de Cornell en 1996 (Klei y Quaas, 1996; Klei et
al., 1996) para evaluar animales puros y cruzados en la
poblacién multirracial Simmental-Simbrah-Canadian
Simmental. En 2004, procedimientos multirraciales simi-
lares a los de la Universidad de Cornell fueron
implementados en la Universidad de Georgia (Legarra et
al., 2004). Ambas implementaciones multirraciales consi-
deran solamente efectos no aditivos fijos (heterosis) y ho-
mogeneidad de varianzas y covarianzas a través de gru-
pos raciales puros y cruzados. Procedimientos
multirraciales desde el punto de vista bayesiano han sido
desarrollados por Jara et al. (2001a,b), Cardoso y Tempelman
(2004), y Cardoso et al. (2005).

En este trabajo se discutiran aspectos aplicados de la uti-
lizaciéon de procedimientos lineales multirraciales para la
evaluacién genética de bovinos para caracteres de impor-
tancia econémica con datos experimentales y a campo.

Modelo Multirracial Bdsico

Los elementos basicos de un modelo multirracial son
similares a aquellos de un modelo unirracial que conside-
re efectos aditivos y no aditivos. La mayor complejidad de
los modelos multirraciales se debe a que tiene que explicar
efectos ambientales, genéticos aditivos, y genéticos no adi-
tivos en poblaciones compuestas de animales de varias
razas purasy de animales cruzados de multiples composi-
ciones raciales. La manera como se explique cada uno de
estos efectos y de las suposiciones asociadas con ellos de-
termina la complejidad del modelo estadistico que se use.
Una de las principales caracteristicas de modelos
multirraciales es que se permite la heterogeneidad de
varianzas y covarianzas genéticas y ambientales a través
de animales de cualquier combinacién de razas parentales.
Basicamente, un modelo multirracial para un caracter de
produccion contiene los siguientes efectos: 1) grupo con-
tempordneo multirracial, 2) otros efectos fijos (e.g., edad de
la madre), 3) grupo genético aditivo, 4) grupo genético no
aditivo, 5) efecto genético aditivo animal, 6) efecto genético
no aditivo animal, y 7) residuo.

Grupo Contemporineo Multirracial. Estos grupos estan
formados por animales de una raza o de multiples compo-
siciones raciales, de edades similares, del mismo sexo y
sujetos a similares condiciones de manejo y alimentacién.
Tal como en evaluaciones unirraciales, grupos contempo-
raneos deben estar conectados a través del uso de padres
en comun. Estos padres pueden ser de razas puras o cru-
zados. Lo ideal seria realizar estas conexiones con padres
de todos los grupos raciales representados en cada grupo
contemporaneo para evitar problemas de interacciones
entre grupos raciales de padres y grupos contemporaneos

multirraciales.

Grupo Genético Aditivo Multirracial. Si se conocieran
las relaciones de parentesco hasta los ancestros pertene-
cientes a las razas parentales de todos los animales en la
poblaciéon multirracial, los grupos genéticos aditivos se
construirian en base a los animales con padres desconoci-
dos de las razas parentales. Sin embargo, en muchos casos
(e.g., poblaciones comerciales de ganado bovino de carne),
esta informacion se desconoce. En tales casos, se utilizaria
un sistema de regresién que proyectaria la informacién de
aquellos animales puros y cruzados sin ancestros conoci-
dos directamente hacia las razas parentales en funcién de
su composicion racial (Elzo, 1983; Elzo y Bradford, 1985;
Elzo y Famula, 1985). Otra opcién seria la creacion de
ancestros ficticios (Quaas, 1988; Westell et al., 1988) que
servirian de intermediarios hacia los grupos raciales
parentales. Esta opcion requeriria de una suposicién adi-
cional: la composicién racial de ancestros de animales cru-
zados que podria haberse obtenido de varias maneras.

Debido a que los efectos de las razas parentales no son
estimables, los efectos genéticos aditivos raciales se esti-
man como desvios de una base genética aditiva
multirracial. Esta base genética multirracial puede estar
compuesta de animales de una o mas razas y grupos racia-
les nacidos (o que empezaron como reproductores) en un
cierto ano o dentro de un cierto periodo.

Grupo Genético No Aditivo. Los efectos no aditivos de
grupo en poblaciones multirraciales se refieren a aquellos
asociados con interacciones intrarraciales e interraciales
dentro de unlocus o en dos loci. Interacciones entre alelos
de més de dos loci se suponen que son insignificantes.
Estos efectos interraciales no aditivos se definen en fun-
cion de las probabilidades de tener alelos de diferentes ra-
zas en un locus o en dos loci en progenies de toros de uno
o varios grupos raciales apareados con vacas de varios
grupos raciales (Elzo, 1983, 1990b; Elzo y Famula, 1985;
Elzo y Wakeman, 1998). Debido a confusién de efectos en
el modelo, los efectos interraciales intralocus se definen
usualmente como desviaciones del promedio de los efectos
intrarraciales intralocus. De manera similar, efectos
interraciales entre alelos en dos loci se pueden definir como
desvios del promedio de las interacciones intrarraciales
entre dos loci (Elzo, 1990b). Estos efectos genéticos
intrarraciales intralocus y entre dos loci definen las bases
genéticas no aditivas. Estimaciones de estos efectos no adi-
tivos de grupo calculan el valor méximo de las interacciones
interraciales dentro de un locus o en dos loci.

Efecto Genético Aditivo Animal. Este efecto representa
la suma de los efectos aditivos de todos los genes que afec-
tan un cardcter en un animal como desvio de la base
genética aditiva multirracial (completo en el caso del mo-
delo animal; la mitad en el caso de un modelo de padre y
abuelo materno). Efectos genéticos aditivos multirraciales
no se deben solamente a efectos genéticos aditivos
intrarraciales sino también a efectos genéticos aditivos
interraciales. Estos efectos genéticos aditivos interraciales
son los llamados efectos de segregacién (Wright, 1968;
Lande, 1981; Lo et al., 1993). Predicciones de valores
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genéticos aditivos multirraciales permiten la comparacién
insesgada de animales de cualquier composicién racial
dentro de una poblacién.

Efecto Genético No Aditivo Animal. Este efecto se puede
calcular utilizando un modelo de subclase o uno de regre-
sion (Elzo, 1990b). El modelo de regresion es mas general,
simple de calcular, y supone, al igual que los grupos
genéticos no aditivos multirraciales, que las interacciones
entre alelos en més de dos loci son insignificantes. El mo-
delo de regresion predice los efectos intrarraciales e
interraciales dentro de unlocus o en dos loci en funcién de
las probabilidades de tener alelos de una o mas razas en
un locus o en dos loci en progenies de un toro apareado
con vacas de varios grupos raciales. Estos efectos aleatorios
no aditivos se definen como desvios de los grupos genéticos
no aditivos para un locus y dos loci, y representan el valor
maximo de un padre para cada efecto interracial. Si un
padre, o alguno de sus parientes, tiene todas las razas de la
poblacion multirracial representadas en sus progenies, se
puede predecir el valor genético no aditivo de progenies de
este padre apareado con cualquier madre dentro de la po-
blacion.

Supodngase que se quiere evaluar animales para peso al
nacimiento (PN) y peso al destete (PD) en una poblacién
multirracial de bovinos compuesta de dos razas parentales
(Ay B) utilizando un modelo animal. En notacién matricial,
el modelo multirracial basico seria el siguiente:

y=Xb+Z,0, + 2,0, +Z,C, +Z,C, +V,

y Xo+Z,9,+249,||2.G.2,+2,G,Z,+R 2,G, Z,G, R
c 0 :
< N 1 6.2, 6, o off
c, 0 G.Z, 0 G ©0
v 0 R 0 0 R
donde,
y = vector de registros de animales de PN y PD,

ordenados por cardcter dentro de animal,

b = vector de grupos contempordneos
multirraciales, y de otros efectos fijos (e.g., edad de la ma-
dre x sexo del ternero en funcién de la fraccion A de la
madre),

g, = vector de efectos de grupos genéticos aditivos
directos y maternos intrarraciales (A) e interraciales (AB),

g = vector de efectos de grupos genéticos no adi-
tivos directos y maternos interraciales (A/B),

c, = vector de efectos genéticos aditivos
multirraciales directos y maternos del animal c,

c, = vector de efectos genéticos no aditivos
intrarraciales e interraciales directos y maternos para un
locus y dos loci del animal c,

v = vector de residuos,

X = matriz que relaciona registros de animales a
elementos del vector b,

Z = matriz que relaciona registros de animales a
elementos del vector g_através de: 1) las probabilidades de
tener alelos delaraza A en el animal para efectos genéticos
directos intrarraciales, 2) las probabilidades de tener alelos

delaraza A enla madre del animal para efectos genéticos
maternos intrarraciales, 3) las probabilidades de tener
alelos de las razas A y B en los padres del animal para
efectos genéticos directos interraciales, y 4) las probabili-
dades de tener alelos de las razas A y B en los padres de la
madre del animal para efectos genéticos maternos
interraciales,

Z = matriz que relaciona registros de animales a ele-
mentos del vector g_a través de: 1) las probabilidades de
tener alelos de las razas A y B en uno y dos loci del animal
para efectos genéticos no aditivos interraciales directos, y
2) las probabilidades de tener alelos de las razas A y B en
uno y dos loci de la madre del animal para efectos genéticos
no aditivos interraciales maternos,

Z_ = matriz que relaciona registros de animales a ele-
mentos del vector c: 1) al animal para efectos genéticos
aditivos multirraciales directos, y 2) a la madre del animal
para efectos genéticos aditivos multirraciales maternos,

Z_ = matriz que relaciona registros de animales a ele-
mentos del vector c_a través de: 1) las probabilidades de
tener alelos de una raza o de las dos razas en un locus o en
dos loci del animal para efectos genéticos no aditivos di-
rectos, y 2) las probabilidades de tener alelos de unaraza o
de las dos razas en un locus o en dos loci de la madre del
animal para efectos genéticos no aditivos maternos,

G, = matriz de varianzas y covarianzas genéticas
multirraciales aditivas directas y maternas entre los ele-
mentos del vector c_. Matriz G, = (I - 0.5P)"'B_(I - 0.5P")",
donde P = matriz triangular inferior que relaciona padres
y madres a animales con registros, P’ = transpuesta de P, y
B, = matriz diagonal en bloque con elementos iguales a
varianzas y covarianzas genéticas aditivas multirraciales
entre elementos del vector c,. Formulas de covarianzas
genéticas multirraciales aditivas para cualquier nimero
de razas se dan en Lo ef al. (1993) y Elzo (1994, 1995), y
para dos razas en Elzo y Wakeman (1998). Varianzas y
covarianzas genéticas multirraciales aditivas son funcio-
nes lineales de varianzas y covarianzas aditivas
intrarraciales e interraciales. Varianzas y covarianzas en
B, se calculan con las reglas especificadas por Elzo (1990a).

G, = matriz de varianzas y covarianzas genéticas no
aditivas intrarraciales e interraciales entre elementos del
vector ¢ . Matriz G_ = (I - 0.5P)'B_(I - 0.5P")", donde B_ =
matriz diagonal en bloque con elementos iguales a
varianzas y covarianzas genéticas no aditivas directas y
maternas intrarraciales e interraciales para un locus y dos
loci entre elementos del vector c, . Elementos de B_ se pue-
den calcular con las reglas especificadas por Elzo (1990b).

R = matriz diagonal en bloque de varianzas y
covarianzas residuales entre elementos del vector v. Los
bloques son de tamafio n, X n,, donde n, = niimero de carac-
teres (i.e.,2 x 2 en el caso de PN y PD). Varianzas residuales
contienen varianzas ambientales multirraciales y
varianzas debidas a efectos genéticos aditivos y no aditi-
vos no contenidos en el modelo. Lo mismo sucede con
covarianzas residuales. Varianzas y covarianzas ambien-
tales son funciones lineales de varianzas y covarianzas
ambientales intrarraciales e interraciales. Férmulas para
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calcular varianzas y covarianzas ambientales y residuales
para cualquier nimero de razas se presentan en Elzo (1994,
1995) y para dos razas en Elzo y Wakeman (1998).

Aspectos Computacionales

Resolucién de las Ecuaciones Lineales Mixtas
Multirraciales. La implementacion de las ecuaciones linea-
les mixtas multirraciales requiere calcular las inversas de
las matrices de varianzas y covarianzas genéticas aditivas
multirraciales (G,) y no aditivas (G_) de manera eficiente.
Elzo desarroll6 algoritmos computacionales para obtener
directamente: 1) los elementos de la inversa de G, (Elzo,
1983, 1990a), y 2) los elementos de la inversa de G_ (Elzo,
1990b). Debido a que los bloques de la matriz R de varianzas
y covarianzas de efectos residuales son pequefios, sus in-
versas se obtienen por métodos de inversion directa (e.g.,
Press et al., 1989).

Sistemas de ecuaciones multirraciales que contengan
efectos genéticos no aditivos modelados como regresiéon
generan un mayor nimero de contribuciones al conjunto
de ecuaciones que con efectos no aditivos de subclases que
tengan valores de uno o cero. Esto sumado al hecho de que
las varianzas y covarianzas en un modelo multirracial
varian a través de combinaciones de grupos raciales hace
que el porcentaje de elementos que no sean cero en un sis-
tema multirracial de ecuaciones sea mucho mayor (e.g., 30%)
que en andlisis unirraciales (e.g., 5%). La mayor cantidad
de elementos hace que la resolucién de sistemas de
ecuaciones de modelos mixtos multirraciales requiera mas
tiempo que los unirraciales. Atin asi, el rapido aumento en
la capacidad de memoria, el incremento en la velocidad de
procesamiento de los computadores personales y estacio-
nes de trabajo, y los bajos precios de estas maquinas han
contribuido a que aspectos computacionales no sean un
obstaculo para la utilizacién de sistemas multirraciales.

Estrategias computacionales para resolver sistemas de
ecuaciones multirraciales son similares a las unirraciales.
En el caso de conjuntos de ecuaciones pequefios se resolve-
rian utilizando métodos directos para resolver sistemas de
ecuaciones (Golub y Van Loan, 1989; Press et al., 1989). Si
su resolucién fuera un paso intermedio en la estimacién de
varianzas y covarianzas, y se necesitara la inversa de la
matriz del lado izquierdo de las ecuaciones, primero se
obtendria esta inversa a través de procedimientos para
matrices ralas (FSPAK, Perez-Enciso et al., 1994), y poste-
riormente se multiplicaria por el lado derecho. Si el name-
ro de ecuaciones o el nimero de elementos que no son cero
fuera mayor que la capacidad de computacién disponible
se utilizaria métodos iterativos tales como Gauss-Seidel en
bloque con sobre-relajacién sucesiva (Golub y Van Loan,
1989; Press et al., 1989) o iteracion sobre los datos (Schaeffer
y Kennedy, 1986).

Estimacion de Varianzas y Covarianzas. La construc-
cion de las ecuaciones multirraciales de modelos mixtos
supone que todas las varianzas y covarianzas genéticas
aditivas, no aditivas, y ambientales son conocidas. Esta
suposicion es necesaria para obtener medias de cuadra-
dos minimos generalizadas que estiman los efectos fijos, y
los mejores predictores lineales insesgados que predicen

los efectos aleatorios cuando se resuelven las ecuaciones
de modelos mixtos multirraciales. Como estas varianzas y
covarianzas son en realidad desconocidas en la poblacién,
se les reemplaza con estimaciones obtenidas con el método
de maxima verosimilitud restringida (Harville, 1977) obte-
nidas de los datos (Gianola et al., 1986). Elzo (1994, 1996)
desarrollé procedimientos de estimacion de varianzas y
covarianzas aditivas, no aditivas, y ambientales de maxi-
ma verosimilitud restringida. Estos procedimientos esti-
man primero los elementos de la descomposiciéon de
Cholesky de las matrices de varianzas y covarianzas
genéticas aditivas y ambientales de las razas parentales e
interraciales de segregacion, y de las matrices de varianzas
y covarianzas genéticas no aditivas intrarraciales e
interraciales utilizando un algoritmo de esperanza-
maximizacion generalizado (Dempster et al., 1977). Este
paso se hace para asegurarse que las matrices de
covarianzas estimadas son simétricas positivas definidas.
Posteriormente las matrices genéticas aditivas, no aditivas,
y ambientales basicas se obtienen a través de la multiplica-
cion de las matrices de Cholesky por sus transpuestas. Las
matrices genéticas no aditivas bésicas se utilizan como ta-
les para obtener la inversa de G, . Las matrices genéticas
multirraciales aditivas y ambientales que se necesitan para
el célculo de las inversas de G, y R se obtienen a través de
funciones lineales de las matrices basicas aditivas y am-
bientales respectivamente. Elzo (1994, 1996) implement6
este procedimiento en FORTRAN en el programa
MREMLEM.

Predicciones Genéticas Multirraciales

Se puede obtener tres tipos de predicciones genéticas
multirraciales: aditivas, no aditivas, y totales (Elzo, 1983,
1995, 2000). Las predicciones genéticas multirraciales
aditivas son predicciones del valor genético medio espera-
do de un animal y constituyen la versién multirracial de
las usuales predicciones genéticas intrarraciales aditivas.
Se pueden utilizar de manera independiente para compa-
rar animales de cualquier composicién racial dentro de la
poblacioén. Las predicciones genéticas no aditivas se refie-
ren a las interacciones intralocus e interlocus entre alelos
provenientes del padre y de la madre de un animal. Estas
interacciones se recrean en cada gameto. Por ello, las pre-
dicciones no aditivas no se deberian usar solas, sino en
combinacion con las aditivas, como predicciones genéticas
totales (i.e., aditiva + no aditiva).

Predicciones genéticas multirraciales aditivas y totales
son de utilidad tanto a los criadores puros como a los pro-
ductores comerciales. Predicciones genéticas multirraciales
aditivas les servirian para seleccionar progenitores que les
permitieran progresar genéticamente en sus rebanos. Pre-
dicciones genéticas multirraciales totales permitirian iden-
tificar a aquellos progenitores cuyas progenies se espera-
ria que fueran superiores para la combinacién de efectos
genéticos aditivos y no aditivos.

Si se usaran predicciones genéticas aditivas y totales para
seleccionar toros para un rebano comercial, en un paso ini-
cial se podria escoger un grupo de toros por sus prediccio-
nes genéticas multirraciales aditivas, y en un paso posterior
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se seleccionaria el ntimero de toros requerido con base a sus
predicciones genéticas totales. Este procedimiento protege-
ria el progreso genético aditivo del rebafio, y también se es-
peraria tener algo de beneficio genético no aditivo.

Aplicacion de Procedimientos Multirraciales

Probablemente la mayoria de los animales bovinos de
carne y un gran porcentaje de bovinos lecheros que existen
en el mundo tienen algtin grado de cruzamiento. Sin em-
bargo, los procedimientos de evaluacién genética utiliza-
dos enla mayoria de estas poblaciones son probablemente
unirraciales o multirraciales simples que consideran efec-
tos fijos no aditivos solamente y suponen que las varianzas
y covarianzas a través de combinaciones de grupos racia-
les son iguales. Estructura desbalanceada de los datos,
ausencia de razas puras y de ciertos cruzamientos, dema-
siadas razas en la poblacién, poca informacion de ciertas
razas, y falta de programas que puedan utilizarse para
evaluaciones genéticas multirraciales son algunos de los
factores que podrian estar influyendo en esta situacion.

Evaluacién Multirracial de Animales con Datos Experi-
mentales. Por su tamafio limitado, rebafios experimentales
bovinos apropiados para evaluaciones multirraciales de-
ben estar compuestos de pocas razas parentales. Por ello,
el rebafio multirracial de la Universidad de Florida fue di-
sefhado con solamente dos razas parentales, Angus y
Brahman, cuyas progenies cruzadas representaran apro-
piadamente a los animales presentes en el estado de Flori-
da. El sistema de cruzamiento en este rebafo es dialélico,
donde padres Angus (A), % A V2B, %2 A2 B, Va A % B,
Brahman (B), y Brangus (5/8 A 3/8 B) se cruzan con ma-
dres de todos los grupos raciales. Este disenio permiti6 re-
validar la metodologia multirracial para predecir valores
genéticos y estimar componentes de varianza para carac-
teres de crecimiento (Elzo y Wakeman, 1998) y de canal
(Elzo et al., 1998Db).

El rebafio Angus-Brahman de la Universidad de Flori-
da fue explicitamente disenado para estudiar poblaciones
multirraciales. Sin embargo, rebafios multirraciales que ten-
gan diseno dialélico incompleto también pueden ser utili-
zados en investigaciones de evaluacién genética
multirracial, particularmente si el nimero de toros usados
por ano fue grande y si se usaron toros de las razas
parentales y toros cruzados. Esta fue la situacion en dos
rebanos experimentales de bovinos de carne en Colombia,
y en ambos casos, ain cuando el nimero de cruzamientos
fue limitado, hubo suficiente informacién para obtener pre-
dicciones genéticas aditivas, no aditivas, y totales (i.e.,
aditivas + no aditivas) y estimaciones de varianzas y
covarianzas genéticas aditivas, no aditivas intralocus, y
ambientales para caracteres de crecimiento. El primer caso
fue el del rebafio multirracial Romosinuano-Cebt de
Turipana (Elzo et al., 1998a) y el segundo fue el del rebafio
multirracial Sanmartinero-Cebu de La Libertad (Elzo et al.,
2001).

Estas investigaciones con datos experimentales indica-
ron que existié variabilidad genética no aditiva y que el
ordenamiento de los toros por sus predicciones genéticas
multirraciales aditivas, no aditivas, y totales no fue exacta-

mente el mismo. Estos resultados sugirieron que se deberia
explorar la evaluacién genética de animales para efectos
genéticos aditivos, no aditivos, y totales en poblaciones
bovinas multirraciales grandes.

Evaluacion Multirracial de Animales con Datos a Campo.
Evaluacién de animales en poblaciones multirraciales co-
merciales va a requerir de suposiciones mas extensas que
las utilizadas en los modelos para datos de rebafios experi-
mentales. Caracteristicas de poblaciones multirraciales co-
merciales incluyen: 1) utilizacién de mas de dos razas
parentales, 2) apareamientos disenados para obtener ani-
males de un ntimero pequeino de composiciones raciales
especificas, y muchas veces el objetivo es el de obtener ani-
males de una sola composicién racial cruzada (e.g., cruza-
miento absorbente, obtencion de animales de 5/8 de una
razay 3/8 de otraraza), 3) mayor ntimero de grupos raciales
de padres que de madres (e.g., toros primordialmente de ra-
zas puras, y vacas de cualquier composicion racial de las
razas parentales consideradas que tengan buenas caracte-
risticas reproductivas, de salud, y maternas), 4) utilizacion
de multiples toros para el apareamiento de vacas en monta
natural, 5) uso limitado de inseminacién artificial, 6) uso
limitado de toros cruzados (inseminacién artificial o monta
natural), y por ende, menor, y 7) uso de toros cruzados con
poca o ninguna informacién propia o de progenies. Debido
a estas caracteristicas, los conjuntos de datos multirraciales
disponibles tienen una estructura extremadamente
desbalanceada, un gran nimero de razas parentales repre-
sentadas (muchas de ellas con escasa informacién), y con
un gran porcentaje de registros de produccion y de pedigri
con informacién incompleta.

Informacién de poblaciones multirraciales a campo se
ha concentrado en organizaciones formadas por criadores
de bovinos en numerosos paises. Estas organizaciones se
pueden clasificar en dos tipos: 1) asociaciones de criado-
res de ganado bovino puro, y 2) organizaciones de produc-
tores comerciales. Aunque el énfasis econémico de estos
dos tipos de organizacion difieran, ambos forman parte de
la estructura genética y econémica de la poblacién
multirracial de la cual sus animales forman parte (e.g., cria-
dores puros proveen toros para productores comerciales).

En Estados Unidos muchas de las razas bovinas de car-
ne (e.g., Simmental, Gelbvieh) se originaron por cruzamiento
absorbente principalmente con vacas Hereford y Angus.
Por ello, estas asociaciones han mantenido un gran niime-
ro de registros de animales cruzados de diversas composi-
ciones raciales en sus bases de datos. En Brazil, ademas de
asociaciones de criadores de razas puras (ABCZ, 2006;
ANCP, 2006), existen organizaciones comerciales que reci-
ben datos de productores y conducen evaluaciones
genéticas (e.g., GENSYS Consultores Asociados, GENSYS,
2006).

Implementacion de Evaluaciones Multirraciales Nacionales

Implementacién de evaluaciones nacionales siempre ha
involucrado compromisos entre exactitud de predicciéon
de valores genéticos y factibilidad de computacién dadala
informacién disponible. Evaluaciones genéticas
multirraciales no son la excepcion. Los dos sistemas de
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evaluacion genética multirracial para bovinos de carne en
Estados Unidos: el de la Universidad de Cornell y el de la
Universidad de Georgia son sistemas cuyos modelos esta-
disticos tratan de extraer la mayor cantidad de informa-
cién genética aditiva y no aditiva promedio utilizando sis-
temas computacionales apropiados para conjuntos de da-
tos grandes.

Sistema Multirracial de la Universidad de Cornell. El
primer sistema nacional de evaluacion genética multirracial
en Estados Unidos fue desarrollado en la Universidad de
Cornell en 1996 (Klei y Quaas, 1996; Klei et al., 1996). Su
principal objetivo fue la evaluacién simultanea de anima-
les para efectos genéticos aditivos dentro de las poblacio-
nes multirraciales Simmental y Simbrah (5/8 Simmental
3/8 Brahman) utilizando una metodologia lineal mixta con
varios componentes bayesianos. En particular, se utilizo
metodologia bayesiana para los efectos fijos de raza y de
heterosis (Klei et al., 1996). La principal razén para la utili-
zacion de metodologia bayesiana fue falta de informacién
suficiente en el conjunto de datos disponible para la eva-
luacién nacional. Ademas, debida a la falta de informa-
cién en los datos y en la literatura, se crearon cuatro gru-
pos de razas: Britanicas (B; e.g., Angus, Hereford), Conti-
nentales (C; e.g., Simmental, Charolais), Zebu (Z; e.g.,
Brahman, Nelore), y Otras (O; e.g., Africander). Esta clasifi-
cacion determiné 10 categorias de heterosis: BxB, BxC, BxZ,
BxO, CxC, CxZ, Cx0O, ZxZ, ZxO, y OxO. Se supuso que la
heterosis era proporcional a la probabilidad de tener alelos
de diferentes razas en un locus, y que no habia diferencias
entre cruzamientos reciprocos. Aun cuando se incluy6
heterosis en el modelo estadistico, las predicciones
genéticas de los animales en la poblacién continuaron sien-
do solamente de efectos genéticos aditivos. Este modelo
genético multirracial es basicamente el que se utiliza ac-
tualmente en la Asociacién Simmental Americana (ASA,
2006). Actualmente el catalogo de evaluacion genética con-
tiene predicciones genéticas para cuatro caracteres de cre-
cimiento directo, cuatro caracteres maternos, y seis carac-
teres de canal.

Sistema Multirracial de la Universidad de Georgia. El
segundo sistema multirracial en Estados Unidos fue desa-
rrollado en la Universidad de Georgia en 2004 (Legarra et
al., 2004). Este sistema se basoé en el sistema implementado
por la Universidad de Cornell y utiliz6 para su desarrollo
el conjunto multirracial de datos de la asociacién de cria-
dores Gelbvieh. El sistema de agrupamiento de razas fue
similar al de Cornell. Razas con representacion suficiente
de animales se mantuvieron como tales (e.g., Angus,
Hereford, Shorthorn, Charolais), y otras razas con nime-
ros pequefios de animales fueron agrupadas bajo las deno-
minaciones de Britdnicas de carne, Britanicas de leche,
Continentales de carne, y Continentales de leche. Para la
estimacion de heterosis el agrupamiento fue Britdnica, Con-
tinental y Zebu, lo cual da seis categorias de heterosis (BB,
BxC, BxZ, CxC, CxZ, y ZxZ). El catdlogo de Junio 2006
publicé predicciones genéticas de 16 caracteres
reproductivos, de crecimiento y de canal (AGA, 2006). El
modelo multirracial se utiliz6 solamente para los caracte-

res de crecimiento. Se utilizaron modelos unirraciales para
el resto de los caracteres. Aligual que en la Universidad de
Cornell, lIas predicciones genéticas obtenidas con el mode-
lo multirracial en la Universidad de Georgia incluyen so-
lamente efectos genéticos aditivos.

Consorcio Nacional de Evaluacion de Bovinos de Carne.
Este consorcio propuso una evaluacién genética
multirracial nacional en Estados Unidos (Garrick, 2004).
Esta evaluacion utilizaria informacién de todas las razas
de carne en el pais, lo cual es un tremendo desafio debido
al tamafio de muchos de los conjuntos de datos y al grado
de colaboracién que se requiere entre asociaciones de cria-
dores bovinos. Aligual que las evaluaciones multirraciales
en las Universidades de Cornell y de Georgia, los procedi-
mientos multirraciales utilizados por el consorcio aparen-
temente considerarian solamente efectos genéticos aditi-
vos en las predicciones genéticas. En lugar de los caracte-
res usuales que se consideran en las evaluaciones genéticas
nacionales, los animales se evaluarian por caracteres de
relevancia econémica. Caracteres de relevancia econémica
(Bourdon et al., 1997; Golden et al., 2000) dependen de obje-
tivos econémicos, los cuales pueden variar drasticamente
através de paises y de regiones dentro de un pais. Por ello,
cualquier sistema que enfatice aspectos econémicos debe-
réd incluir un sistema que incluya: 1) reevaluacién conti-
nua de los caracteres econémicamente relevante que se es-
tén utilizando, y 2) definicién y evaluacién de nuevos ca-
racteres econémicamente relevantes a medida que los ac-
tuales dejen de ser importantes.

Comentarios Finales

Evaluaciones genéticas de animales en poblaciones
multirraciales bovinas han cambiado considerablemente
durante la dltima década. Modelos utilizados en evalua-
ciones nacionales han aumentado notablemente en com-
plejidad y algoritmos computacionales han aumentado en
capacidad y sofisticacién junto con tremendos avances en
la capacidad de las maquinas de computacion. Sin embar-
g0, este es solamente el principio de un largo camino hacia
la implementacién de sistemas multirraciales cuyo objeti-
vo sea la prediccion del producto del apareamiento de ani-
males individuales de diferentes razas o grupos raciales
en términos de valores genéticos totales (i.e., aditivos + no
aditivos) para caracteres de importancia econémica. Para
llegar alli se requerird de una estrecha colaboracién entre
sectores comerciales y de investigacién con el fin de obte-
ner informacién suficiente para la implementacién de mo-
delos apropiados para cada poblacién multirracial.
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