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Introduccion

El consumo residual de alimento (RFL, residual feed intake), es la diferencia entre el consumo actual y el consumo predicho
basado en requerimientos de mantenimiento y producciéon (Koch et al., 1963). Su incorporacién en los programas de
mejora ha sido lenta por su dificil medicién y alto costo. En consecuencia, el nimero de animales evaluados para esta
caracteristica es bajo. La incorporacién de informacién gendémica permitiria mejorar las precisiones de los valores de ctia, y
contando con una poblaciéon de referencia conectada, obtener predicciones genémicas precisas para candidatos a la
seleccién que no cuenten con el fenotipo (Ravagnolo et al., 2018). El objetivo de este trabajo es el estudio del efecto de la
incorporacién de informacion genémica sobre las predicciones del mérito genético para RFL.

Materiales y métodos

La base de datos consta de registros de 780 toros Hereford evaluados en pruebas de eficiencia en el postdestete,
recolectados a partir del proyecto RTS_1_2012_1_3489 financiado por ANIIL. Estas se basaron en protocolos de
registracion internacional y consistieron en 70 dias de evaluacion donde se registrd el consumo de alimento individual con
un sistema automatizado (Growsafe). En cada prueba se obtuvo informacién individual de consumo de alimento diario
promedio (CMD, kgMS/difa), ganancia diaria durante la prueba calculada por regresion (GD, kg/dia), peso metabdlico
como peso a mitad de prueba™0.75 (PMT), espesor de grasa dorsal medido por ultrasonografia (EGS, mm), para el cilculo
del RFI como:

CMD = CG + b1 GD + b, PMT + b3 EGS + ¢

donde CG es el grupo contemporaneo al cual pertenece el animal (afio, prueba, corral), CMD, GD, PMT, EGS fueron
definidos previamente, y bi, b2 y bs los coeficientes de regresion de cada caracteristica sobre el consumo. El residuo
representa el RFIL

El modelo para la prediccién de los méritos genéticos de RFI es:
Y=Xb+Zu+e [I]

donde Y son las observaciones de RFI, b los efectos fijos del modelo, u es el vector del efecto genético del animal para
RFI, X es la matriz que relaciona las observaciones con los efectos fijos (edad del animal a inicio de la prueba, y edad de la
madre), y Z con los efectos aleatorios (efecto animal). Se asume que u RFI ~ N (0, AdZgp)), siendo A la matriz de
parentesco aditivo entre los animales, 0;2gp; la varianza genética aditiva de RFT (0.08 obtenida en Pravia et al., 2021) y e~
N(O, 162gpy)-

Para la prediccién de los valores de cria gendmicos se reemplaza la matriz A por la matriz de parentesco H, que combina el
parentesco genealdgico y el parentesco basado en informacién molecular (Aguilar et al., 2010), permitiendo incorporar
informacién genémica en la prediccion de los méritos genéticos. Las soluciones para las predicciones del mérito genético
fueron obtenidas utilizando BLUP y GBLUP implementadas en BLUPF90 (Misztal et al., 2016). Las precisiones (acc) de
las estimaciones fueron obtenidas a través de la varianza del error de la prediccién (PEV) comol-PEV/(1+F)c,2 Para
ambos analisis, se consideraron los fenotipos mencionados, 19.009 animales extraidos del pedigree para el modelo aditivo,
y 26.572 animales extrafdos del pedigree y 5439 animales con genotipados imputados al panel de 50k SNP (BovineSNP50,
Illumina San Diego, CA) para el modelo genémico.
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Resultados y discusion

Las predicciones de los valores de crfa genémicos (Gebv_rfi) estuvieron altamente correlacionadas (r=0,95) con las
predicciones considerando el patentesco aditivo (Ebv_rfi), tanto para aquellos animales que cuentan con fenotipo (Figura
1), asi como para el total de la poblacion (t=0,90). El reemplazar la matriz A por la matriz H aumentan las precisiones
(Figura 2), pasando de 0,305 (Acc_rfi) a 0,334 (Gacc_rfi) en los animales con fenotipo. También se observaron
incrementos en las presiones de animales parientes de aquellos con dato, como padres (con o sin genotipo) y animales
contemporaneos que no cuentan con fenotipo de RFI, pero si con genotipo (Cuadro 1). Estas mejoras se deben a una
mejor estimacion del parentesco real entre los animales genotipados considerados en la matriz H (Aguilar et al., 2010), la
que consecuentemente es trasladada a todos los demas animales vinculados en el pedigree por parentesco aditivo.
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Fig. 1. Comparacién de las predicciones de mérito genético
considerando parentesco aditivo (Ebv_rfi) vs con la
inclusién de genémica (Gebv_rfi).
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Fig. 2. Comparacion de las precisiones de las predicciones
con parentesco aditivo (acc_rfi) vs con la inclusién de
genémica (Gacc_tfi).
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Cuadro 1. Impacto de la inclusion de informacién gendémica sobre las predicciones del mérito genético (Ebv_rfi, vs Gebv_rfi)
y sobre sus precisiones (Acc_rfi vs Gacc_tfi).

SIN GENOMICA CON GENOMICA
Grupo evaluado Num Ebv_rfi Acc_tfi GEbv_rfi Gacc_tfi
Animal con dato 778 0,018 0,305 0,014 0,334
Padre de dato 1 hijo y sin genotipo 113 0,009 0,139 0,008 0,151
Padre de dato con mas de 1 hijo y con genotipo 87 0,003 0,215 0,001 0,262
Animal sin fenotipo y con genotipo 133 0,037 0,095 0,031 0,152

Conclusion

La incorporacién de informacién gendémica a través del reemplazo de la matriz de parentesco A por la matriz H, implica
mejoras en las predicciones de los valores de cria para RFIL. Esto es de especial importancia para aquellas caracterfsticas de
dificil medicién en las cuales se cuenta con escasa informacién fenotipica. Estos resultados seran complementados con
estudios de la capacidad predictiva del modelo a través de validaciones.

Palapras Claves: RF1, GBLUP, precisiones.
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