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INTRODUCCION

Se considera que la heredabilidad es un parametro propiedad de un determinado caracter
para una determinada poblacion. Conocer su valor permite, entre otras cosas, predecir la
respuesta a la seleccion para dicho caracter, ya que dicha respuesta es proporcional a este
parametro (Falconer y Mackay, 1996). Por la misma razon la posibilidad de incrementar la
heredabilidad podria reportar mayores ganancias genéticas por seleccion. La utilizaciéon de
un modelo que asume varianza residual heterogénea lleva a la estimacién de distintas
heredabilidades de acuerdo a las distintas combinaciones de efectos sistematicos (Gutiérrez
et al., 2006; Ibafiez-Escriche et al., 2008). Formoso-Rafferty et al. (2015) han mostrado que
es posible seleccionar para modificar la varianza ambiental del peso al nacimiento en un
experimento de seleccién divergente en ratdén. El objetivo de este trabajo fue estudiar si la
heredabilidad del peso al nacimiento en ratones puede ser modulada escogiendo los datos
de niveles apropiados de los diferentes efectos sistematicos, asi como por seleccion,
utilizando datos de 12 generaciones de seleccidén divergente para variabilidad del peso al
nacimiento (PN) en el ratén de laboratorio.

MATERIAL Y METODOS

Los datos se obtuvieron tras 12 generaciones de un experimento de seleccién divergente
para PN en ratones a partir de una poblacién preexistente creada por el cruce de tres lineas
consanguineas de ratones: BALB/c, C57BL y CBA y mantenida en panmixia durante mas de
40 generaciones. Se tomaron inicialmente 60 hembras y 60 machos al azar y se aparearon
obteniéndose dos camadas de cada cruce. Para establecer las lineas se hizo una
evaluacién genética y se simulé un apareamiento escogiendo cuatro machos y cuatro
hembras descendientes de cada una de las 10 mejores hembras por su valor genético
aditivo mas alto o mas bajo para variabilidad ambiental del PN, para crear respectivamente
las lineas de alta y baja variabilidad. Se restringieron los apareamientos sélo entre animales
gue no compartieran ningun abuelo. A partir de la segunda generacion se repitio el proceso
para las siguientes generaciones. Para maximizar la respuesta, y con ayuda de un
procedimiento de “simulated annealing” (Fernandez y Toro, 1999), se permitié que los
mejores animales dejaran mas descendencia maximizando la respuesta siempre que el
parentesco medio de la descendencia no superase el de la solucién simulada anteriormente.
Se utilizaron 15.341 registros de PN pertenecientes a 1.641 camadas de 1.039 hembras y
todo el pedigri incluyendo 5 generaciones atras con un total de 8.592 animales. Los datos de
PN fueron asignados a la madre. El modelo empleado en este trabajo fue una modificacién
del propuesto por SanCristobal et al. (1998) en el que se asume que la varianza ambiental
es heterogénea y parcialmente bajo control genético. En este caso el efecto genético de la
variabilidad fue eliminado para que el efecto linea-generacién absorbiese el resultado de la
respuesta a la seleccién obtenida:
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Siendo vy; el valor del caracter para el individuo i. El asterisco (*) identifica los efectos
ajustados para analizar la variabilidad ambiental, b y b* son los vectores asociados con los
efectos sistematicos linea-generacion (25 niveles, uno para la generacion inicial y 12 para
las generaciones dentro de cada linea), tamafio de camada (de 2 a 17, 16 niveles) y sexo
(macho, hembra, desconocido), u el vector asociado con el efecto genético de la madre
(14.786 niveles) y c y c* los vectores asociados con el segundo efecto aleatorio, el efecto
camada (1.641 niveles). xi, zi y w; son los vectores de incidencia para los efectos fijos,
animal, y camada respectivamente. Para el vector u se asume una distribucion normal con:
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donde A es la matriz de relaciones genéticas aditivas y o2, es la varianza genética aditiva
del caracter. Los vectores ¢ y c* se asumen también independientes, con c|c% ~ N(O, lcc%)
y c*|lo? ~ N(O, l.6%), siendo I. la matriz identidad de orden igual al nimero de niveles del
segundo efecto aleatorio y 0°%: y 0%+ las componentes de varianza asociadas al efecto
camada. Siguiendo este modelo se resolvié el modelo con el programa GSEVM (Ibafiez-
Escriche et al., 2010).

Con este procedimiento se obtienen distintas estimaciones de heredabilidad ya que la
varianza residual varia dentro de los efectos sistematicos. En este caso, la varianza
fenotipica (0%) no es Unica ya que depende de los niveles de los efectos sistematicos que
afecten a la varianza ambiental (b*). De igual manera se obtienen distintas estimaciones de
la heredabilidad. Estos parametros se obtienen:
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Heredabilidad dentro de los efectos sistematicos

A partir de las ecuaciones anteriores, las varianzas residuales pueden ser estimadas para
cada nivel de efecto sistematico. Se promediaron todas las soluciones para los otros efectos
sisteméticos y se afiadieron al nivel particular del efecto fijo deseado, con el objeto de
obtener una combinacion lineal de los mismos que fuera funcién una estimable. Asi, la
varianza residual para el nivel | del efecto sistematico s se calculé usando la ecuacion:
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siendo bi,- la solucion para el nivel j del efecto sistematico i, ns el numero de efectos

sistematicos, ng el numero de niveles del efecto sistematico s y su correspondiente
heredabilidad:
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RESULTADOS Y DISCUSION
La varianza genética aditiva (0,%) estimada y su desviacion estandar (entre paréntesis)
dieron como resultado 5,22 x 102 (7,93 x 10%) y la correspondiente para la camada (o¢?) fue
1,04 x 102 (6,39 x 10%). La varianza del efecto camada asociado a la variabilidad ambiental
fue 0,3269 (2,14 x 10?). La heredabilidad del PN en la combinacién de efectos sistematicos

correspondiente a la media de todos los niveles de cada efecto fue 0,13.

La evolucion de la heredabilidad para el caracter PN por generacion en ambas lineas,
obtenida a partir de las soluciones del efecto fijo linea-generacién, se muestra en la Figura
1. Se observa una evolucion divergente como consecuencia ldgica de la seleccion realizada.
En la dltima generacion se produce una bajada de heredabilidad, principalmente en la linea
de baja, pero probablemente se debe en parte a una peor estimacién en esta generacion

como consecuencia de la falta de informacién de los descendientes en la misma.
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Figura 1. Heredabilidad para el caracter peso al nacimiento por generacion en ambas lineas.



En la Figura 2 y 3 se muestran las heredabilidades estimadas para cada nivel dentro de los
efectos sistematicos: sexo (macho, hembra y desconocido), nimero de parto y tamafio de
camada. De acuerdo con los resultados no existen diferencias relevantes entre las
heredabilidades atribuidas a los machos o a las hembras; sin embargo en el caso de sexo
desconocido se obtienen 4 puntos menos de heredabilidad, lo que muestra la consecuencia
que tendria ignorar el efecto sexo en un modelo para valorar genéticamente para PN. En el
caso del numero de parto, apenas hay diferencias en heredabilidad, obteniéndose tanto para
el primero como para el segundo un valor de 0,13. Conforme aumenta el tamafio de camada
lo hace la heredabilidad, manteniéndose mas o menos estable para tamafios de 3 a 7 crias
(Figura 3). Argente et al. (2012) demostraron que la seleccion para reducir la varianza
residual puede aumentar la heredabilidad del tamafio de camada, con el consiguiente
beneficio en respuesta a la seleccidén del caracter. Dado que la linea de baja variabilidad
presentd un mayor tamafio de camada (Formoso-Rafferty et al.,, 2016) este resultado
permite predecir una probable mayor respuesta a la selecciébn en poblaciones con mayor
tamafio de camada medio en origen.
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Figura 2. Valores medios de heredabilidad Figura 3. Heredabilidad del tamafio de camada
para cada nivel de efectos fijos. para el caracter peso al nacimiento.

De acuerdo con los resultados, la posibilidad de modular la heredabilidad para el caracter
peso al nacimiento en ratones parece posible y puede valorarse de dos maneras:
seleccionando para disminuir la varianza ambiental o escogiendo los niveles adecuados de
efectos sisteméaticos.
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