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Introduccion

El conejo (Oryctolagus cuniculus) es una de las especies animales con mayor eficacia
productiva, estimandose que una hembra puede producir al afio entre 16 y 18 veces su
propio peso en gazapos (Rosell, 2000). A esta caracteristica biol6gica diferencial, debe
sumarse que la carne de conejo posee elevado contenido proteico, un perfil de
aminoacidos de alto valor biolégico, presenta niveles de grasa y colesterol bajos y
contiene una composicion lipidica con alto contenido de 4cidos grasos poliinsaturados n-3
y n-6 (ParigiBini et al., 1992; Lebas et al., 1997; Dalle Zotte, 2002). Todos estos factores
contribuyen a que la produccion de carne de conejo sea una propuesta atractiva,
especialmente cuando el objetivo es producir proteina animal de buena calidad con alta
eficiencia energética (Ragab, 2012).

Uno de los pilares fundamentales de la produccién cunicola moderna y que ha contribuido
de manera decisiva al incremento de la produccion de carne de conejo a nivel mundial, es
la organizacion de la mejora genética y la implementacion de programas de mejora
adecuados a cada necesidad. Estos, se iniciaron en la década del 70 en el INRA de
Francia y luego a partir de 1980, en la Universidad Politécnica de Valencia y en el IRTA
de Cataluiia, Espafa (Blasco, 2002). Los programas tienen por objeto producir el material
genético que luego es difundido a los productores (Rochambeau, 1988). Como es dificil
conjugar en una misma linea los rasgos deseables en hembras reproductoras con los
pretendidos en los gazapos destinados al engorde, en el caso del conejo y al igual que en
otras especies, los planes de mejora combinan seleccion dentro de lineas y cruzamientos
entre lineas. La organizacion es de tipo piramidal, en el vértice se encuentran los nucleos
de seleccion, encargados de seleccionar lineas maternas y paternas especializadas. El
esquema clasico de la mejora de conejos implica un cruzamiento de tres vias: en una
primera etapa se cruzan dos lineas maternas que producen hembras cruzas, que luego
en la siguiente etapa, son apareadas en criaderos comerciales con machos provenientes
de una linea paterna (Matheron y Rouvier, 1977; Rochambeau, 1988; Blasco, 1996;
Baselga, 2004; Antonini et al., 2010 y Lavara et al., 2011). La utilizacion de hembras cruza
en este proceso se debe a que se espera un mejor desempefio reproductivo respecto a
hembras puras, debido a la manifestacion de heterosis, la complementariedad entre
lineas y una disipacion de la consanguinidad acumulada dentro de lineas (Baselga et al.,
2003; Piles et al., 2006).

Un objetivo comun en el desarrollo de lineas maternas es el relacionado con el tamafio de
camada al nacimiento (NT), al destete (ND), al sacrificio (NS) y nacidos vivos (NV), siendo
los criterios de seleccion mas importantes NT y ND (Baselga et al., 2003; Argente et al.,
1997). Estos caracteres pueden seleccionarse de manera directa o indirecta (Estany et
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al., 1989; Garreau et al., 2004) y la consecucion de este objetivo constituye un punto
crucial para el desarrollo de programas de mejora de conejos para carne (Ragab et al.,
2011).

En este trabajo se presenta una revision de los criterios y métodos de seleccion
empleados en la mejora de lineas maternas de conejos, haciendo hincapié en las
estimaciones de la heredabilidad, repetibilidad, depresion consanguinea y la respuesta a
la seleccion, elementos claves para el desarrollo y monitoreo de lineas.

Modelo para la expresion de caracteres

Considerando un modelo simplificado, a la expresion fenotipica de un caracter (P) la
podemos expresar como la suma de una componente genética (G), mas otra ambiental
(E) (Falconer y Mackay, 1996). Es posible reconocer dos tipos de causas ambientales que
afectan a un caracter: las aleatorias, que no podemos controlar y las sistematicas, con
accion reconocida sobre el caracter y cuyo efecto debe ser considerado en las
evaluaciones genéticas. Los factores ambientales sistematicos mas comunmente
empleados en las evaluaciones de lineas maternas son el afio-estacion (AE) y el estado
fisiologico de la hembra al momento de la monta (EF). La componente genética puede
partirse en una componente genética aditiva (A) conocida como valor de cria y otra no
aditiva (D) que incluye a los efectos dominantes y epistéticos. El valor promedio de un
caracter en una poblacion es funcion de todos estos factores y de las frecuencias de los
genes, de manera que puede cambiarse modificando estas frecuencias por medio de la
seleccidén. La variacion observada sobre un caracter (V(P)), puede explicarse en funcién a
este modelo como la suma de la variacion de los valores de cria (V(A)) y de la variacion
de la componente no aditiva (V(D)). La presencia de dominancia y consanguinidad en una
poblacion produce cambios en el valor promedio (depresién por consanguinidad) y en las
componentes de varianzas y covarianzas, estas Ultimas raramente estimadas en la
bibliografia consultada.

En las evaluaciones genéticas, es de un interés especial estimar la componente genética
A, debido a que, del valor genético aditivo de un animal depende la performance promedio
de su progenie. Sin embargo, cuando los efectos de dominancia estan presentes, su
exclusion del modelo podria potencialmente provocar un sesgo en la estimacion de la
varianza aditiva y conducir a una sobrevaloracion de la estimacion de la respuesta a la
seleccién (Mizstal et al., 1996). Ademas, Uimari y Kennedy (1990), mostraron que la no
inclusion de la componente dominante, cuando realmente existe, provoca una
subestimacion en la estimacién de los valores genéticos aditivos, al no contemplar el
efecto de la depresion endogamica. Algunas lineas maternas han mostrado importantes
efectos dominantes en caracteres de interés, como las lineas Pannon White para NT
(Nagy et al., 2013), Hy LP en los caracteres NVy ND (Fernandez, 2016).

Métodos de evaluacidn y criterios de seleccion

Como hemos mencionado, los caracteres mas relevantes en la mejora de lineas maternas
son los vinculados al tamafio de camada. Estos son en general de baja heredabilidad
(V(A)V(P)), lo que indica que la mayor parte de la variacion observada no es debida a
efectos aditivos trasmisibles a la siguiente generacion. Ademas, los machos no expresan
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estos caracteres de manera directa, lo que hace mas compleja la seleccion de los
animales (Baselga et al., 2003). En contraparte, son faciles de medir a un costo bajo
(Santacreu, 2002; Sorhue, 2013).Estas particularidades de los caracteres de tamafio de
camada, requiere de la utilizacion métodos adecuados, de manera de poder predecir los
valores genéticos de los animales con alta precision y lograr respuestas a la seleccion
razonables.

Se han desarrollado indices de seleccién que utilizan como criterios, la informacién de la
hembra a evaluar, la de su madre, y la de un nimero fijo de hermanas y medio hermanas
de la hembra (Matheron y Rouvier, 1977). Posteriormente, Baselga et al. (1984) ampliaron
este indice para permitir considerar una cantidad variable de informacion y, ademas,
valorar genéticamente a los machos. En 1983 comenzo a utilizarse, para la evaluacion de
reproductores en cunicultura, la metodologia de modelos mixtos — BLUP (Henderson,
1975). Se trataba de un modelo animal, con medidas repetidas, que valoraba la
componente genética aditiva en ambos sexos y el efecto permanente de las conejas,
sobre la base de la informacion fenotipica de tamafio de camada y el registro genealégico.
Incluia como efectos fijos al AE y al EF de la hembra (Estany et al., 1989).

A la seleccion basada sobre los registros de tamafio de camada se la conoce como
seleccidn directa. Blasco et al. (1994), sugirieron que la seleccién por capacidad uterina,
empleando hembras unilateralmente ovariectomizadas, podria ser una manera mas
eficiente de mejorar el tamafio de camada respecto a la seleccion directa. Argente et al.
(1997), encontraron una alta correlacion genética y fenotipica entre la cantidad de
embriones implantados y el tamafio de camada (0,71 y 0,6 respectivamente) y postularon
la factibilidad de seleccionar tamafio de camada a través de la capacidad uterina, aunque
expresan que la ventaja sobre la seleccion directa requeria ser investigada. En tal sentido,
Blasco et al. (2005) concluyeron, sobre la base de un experimento con conejas
ovariectomizadas unilateralmente, que la respuesta lograda es similar a la obtenida con
seleccion directa.

Cuando la seleccién se aplica sobre el tamafio de camada, pero con altas presiones de
seleccion, del orden del 0.05 o inferiores, se esta seleccionando por un criterio diferente,
denominado hiperprolificidad (Cifre et al., 1998). Una hembra se considera hiperprolifica
cuando cumple al menos uno de los siguientes criterios: a) tiene 17 o mas gazapos
nacidos vivos (criterio puntual), o cuando tiene un nimero de nacidos vivos acumulado
para el conjunto de partos conocidos igual o superior a los siguientes umbrales: 16; 28;
41; 53; 66; 78; 90; 102; 115; 127; 139 (Cifre, 1997).

Algunas lineas se han fundado considerando como criterio, el de la longevidad de las
hembras. En experimentos de seleccién por este caracter, se ha demostrado que no
afecté al tamafio de camada y ambos criterios pueden emplearse en programas de
mejora (Sanchez et al., 2006). Ademas, la seleccién por longevidad puede mejorar de
manera indirecta la fertilidad y la condicion de salud de los animales (Savieto, 2013).

Heredabilidad y repetibilidad del tamafio de camada

La estimacion de la heredabilidad nos provee informacién acerca de variabilidad de los
valores de cria (V(A)), en relacion con la variacién total observada (V(P)). Este parametro
esta intimamente vinculado al progreso genético que se espera de una poblacion bajo
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seleccion. Su valor depende de las distintas componentes de varianza y por lo tanto del
caracter y la poblacién en donde se estima. Como las varianzas (por ejemplo V(A)) son
funcion de las frecuencias génicas, la heredabilidad puede verse modificada por la
seleccion. En general, las estimaciones de la heredabilidad para tamafio de camada son
bajas, aunque son variadas en la literatura, inclusive debido a la evolucion de los métodos
estadisticos para su determinacion (Rochambeau, 1997). La repetibilidad representa una
medida de asociacion lineal entre las distintas observaciones repetidas de un animal, en
una poblacién determinada. Su valor es siempre mayor o igual al de la heredabilidad. En
la Tabla 1, se presenta una revision de las estimaciones promedio de heredabilidad y
repetibilidad reportadas por diferentes autores para caracteres relacionados al tamafio de
camada.

Tabla 1. Estimaciones promedio de heredabilidad (h?) y repetibilidad (r) para tamafio de camada.
(Fuente: Fernandez, 2016)

Caracter N_umero_de h? r
trabajos revisados
Nacidos Totales 26 0.09 0.24
Nacidos Vivos 25 0.08 0.21
Nacidos Muertos 2 0.04 -
Vivos a los 21 dias 2 0.05 0.17
Numero de destetados 22 0.08 0.16
NUmero de Sacrificados 2 0.10 0.16

En algunas circunstancias estas estimaciones pueden variar en funcion del modelo
empleado en la evaluacion genética, del cual dependen las estimaciones de las varianzas
(ver apartados acerca de la heredabilidad y repetibilidad del tamafio de la camada y el
efecto de la consanguinidad). Por otro lado, debe tenerse presente que, en una poblacién
cerrada reproductivamente y sometida a un proceso selectivo a través del tiempo, las
varianzas genéticas pueden decrecer y deben ser estimadas teniendo en cuenta el
aumento de las relaciones de parentesco (Legarra, 2016). Por ejemplo, Fernandez et al.,
(2017a), mostraron que en la linea A, la estimacion de la V(A) en la poblacién base
utilizando los datos de las 43 generaciones, fue de 0.53, en tanto que la estimada para los
animales de las generaciones 40 a 43 se redujo a 0.34.

El efecto de la consanguinidad sobre el tamafio de camada

La endogamia se produce en cualquier poblacion de tamafio finito, pudiendo disminuir su
incremento si se toman medidas especificas para evitar el apareamiento entre individuos
emparentados (Miglior et all., 1992). El aumento de la consanguinidad es generalmente
considerado indeseable porque conduce a una disminucion de la variacion genética
dentro de una poblacion, y a una reduccion en el rendimiento en rasgos asociados con la
aptitud: la salud, la fertilidad, la supervivencia (Toit et al., 2012). Este fendbmeno de
disminucion del valor medio de los caracteres cuantitativos debido a la consanguinidad se
conoce como depresion consanguinea y su magnitud depende de las propiedades
genéticas de la poblacién y del caracter medido.
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En particular, este efecto se observa en caracteres que estan sujetos a un control
genético no estrictamente aditivo, por lo tanto, apreciar depresién consanguinea es una
consecuencia indirecta de un determinismo genético dominante o epistatico en el caracter
objeto de estudio. Por otro lado, la varianza genética y la covarianza entre parientes en
poblaciones consanguineas y con acciones genéticas dominantes, se ven modificadas. La
consideracién de estos efectos genéticos en modelos de evaluacion genética implica,
evaluar el efecto de la consanguinidad, tanto sobre la media como sobre la varianza.

Ferraz et al. (1991) estudiaron el efecto de la consanguinidad de las madres y de la
camada en las razas Neozelandesa Blanca y Californiana de conejo para carne sobre las
variables: duracion de la gestacién, porcentaje de muerte fetal, porcentaje de mortalidad
predestete, tamafios de camada y pesos (al nacimiento, 21 y 28 dias de vida). Los
autores concluyeron que la consanguinidad de las conejas madres afectd negativamente
el peso de la camada al destete, el tamafio de la camada a los 21 y 28 dias y el peso de
la camada a los 21 dias; por el contrario la consanguinidad de la camada no afecto
significativamente a ningun caracter. En la raza Botucatu se observé una asociacion lineal
negativa del coeficiente de consanguinidad de las madres, con NV, ND y el peso de la
camada al destete (PCD) estimandose, para un 10 % de incremento de la consanguinidad
en las madres, una reduccién de 0.805 gazapos nacidos, 0.589 gazapos destetados, 211
gr. en PCD, mientras que la consanguinidad de la camada no afect6 a ninguno de los
caracteres estudiados (Moura et al., 2000). En ciertas circunstancias el efecto de la
consanguinidad puede ser mal estimado. Un ejemplo de esto es cuando la
consanguinidad de las conejas se encuentra confundido con otro efecto fijo del modelo
como el AE. Soluciones para este problema fueron propuestas por Ragab y Baselga
(2010), quienes propusieron considerar clases de niveles de consanguinidad en los
efectos fijos del modelo y por Fernandez et al. (2017b), quienes consideraron al AE como
un efecto aleatorio y a la consanguinidad como una covariable en el modelo. Con ambos
enfoques se detectaron depresiones consanguineas en los caracteres relacionados al
tamafio de la camada.

Tendencias genéticas para caracteres de tamafio de camada

La estimacion de la respuesta a la seleccién (directa o indirecta) para tamafio de camada
en conejos fue realizada en distintas oportunidades y por diversos autores. Estany et al.
(1989), estimaron para la linea A (seleccionada por ND) una tendencia genética de 0.05
gazapos destetados por generacion, tras siete generaciones de seleccién. En el mismo
trabajo, se destaca que la seleccion por ND conduce también a encontrar respuestas
genéticas correlacionadas: 0.04 para NT, 0.05 para NV y 0.06 para NS. Garcia y Baselga
(2002), condujeron un experimento para evaluar la respuesta a la seleccion en ND,
comparando un grupo selecto y otro control (crioconservado nueve generaciones antes)
en la linea materna A. La respuesta a la seleccion directa por tamafio de camada fue de
0.085 gazapos destetados por generacién cuando se estimé por diferencias con el grupo
control y de 0.175 cuando se estimé como tendencia genética usando las predicciones de
los modelos mixtos. Este resultado tan disimil, condujo a los autores a cuestionar el
modelo aditivo con repetibilidad y especular que la inclusién de la dominancia y un
tratamiento adecuado de la consanguinidad podrian hacer concordar las estimas de la
respuesta por ambos métodos. Cabe aclarar que la respuesta hallada empleando una
linea control, fue compatible con la tendencia fenotipica manifestada por el caracter a
través de las generaciones. En este estudio se encontr6 una respuesta correlacionada
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positiva y significativa entre ND con NT (0.855 + 0.025) y NV (0.934 + 0.014). Minguez et
al. (2012), encontraron correlaciones genéticas positivas (aunque bajas) entre ND y el
peso al destete (0.29), el peso al sacrificio (0.13), y la ganancia media diaria (0.15).

La magnitud de la respuesta esperada a la seleccion puede depender del método
empleado para la estimacion de los valores genéticos. Armero et al. (1995) compararon
tres métodos de prediccion de la respuesta y diferentes tipos de apareamientos (dirigidos
y aleatorio) en relacion a la respuesta esperada para el caracter tamafio de camada al
destete; los autores concluyeron que el empleo de BLUP completo (incluyendo los datos
de todas las generaciones) aventaja en un 8 % en el valor de la respuesta esperada, al
empleo de un indice Familiar o el BLUP reducido (considerando datos de la generacion
actual y la anterior). En estudios realizados en lineas seleccionadas por tamafio de
camada y ganancia de peso en simultdneo, Moura et al. (2001) estimaron una respuesta
anual a la seleccion de 0.034 gazapos para NV y 0.039 para ND (ambas tendencias
menos pronunciadas que las obtenidas para caracteres de crecimiento). En la linea
Caldes, seleccionada hoy en dia por la ganancia de peso diaria individual, no se encontro
respuesta correlacionada con NT y NV, aunque si se detectd una correlacion genética de
0.65 entre el peso de la camada al destete y ND (Gomez et a., 2000). Bolet y Saleil,
(2002a y 2002b) informaron que las respuestas estimadas (gazapos por camada y
generacion) para NT y ND en la linea francesa INRA1077 fueron 0.11 y 0.08, en tanto que
para la linea INRA2066 las estimaciones fueron 0.12 y 0.07, respectivamente. Ziadi et al.
(2013) estimaron la respuesta directa y correlacionada sobre la tasa de ovulacién y
tamafio de camada en conejos. Hasta la generacion 6, (primer periodo de seleccion) la
seleccién se llevd a cabo por tasa de ovulacién en la segunda gestacion. Desde la
generaciéon 7 a la 13, se llevd a cabo una seleccién en dos estados. En el primer estado
se seleccionaron las hembras con mayor tasa de ovulacién en la segunda gestacion y en
el siguiente, a las hembras seleccionadas en el primer estado que mostraron mayor
promedio de nacidos totales en los dos primeros partos. En el primer periodo se obtuvo
una respuesta de 0.22 6vulos por generacion, sin modificarse el nUmero de gazapos
nacidos, debido a una disminucion de la supervivencia fetal. Los resultados del segundo
periodo indicaron una mejora en la tasa de ovulacion (0.19 évulos por generacién) y una
respuesta correlacionada con el tamafio de camada (0.13 gazapos por generacion),
basicamente atribuible a una disminucién de la mortalidad pre y pos implantacion.

Fernandez et al. (2010) incluyeron la componente dominante en el modelo, con el objeto
de verificar si su consideraciéon en la linea A podria justificar la sobreestimacion de la
respuesta estimada con modelos mixtos respecto a una linea control, reportada por
Garcia y Baselga (2002). Los autores obtuvieron una respuesta para ND de 0.1738 y
concluyeron que incluir la dominancia no resolvié el problema planteado. Posteriormente,
en el contexto de la ya mencionada asociacion entre AE y la consanguinidad, Fernandez
et al. (2017b), propusieron incluir al AE como un efecto aleatorio en el modelo de analisis
de ND en la linea A. La tendencia genética fue de 0.10 gazapos por generacion (0.09 si
se corrige por la depresion consanguinea), compatible con el resultado de 0.085 obtenido
mediante una linea control (Garcia y Baselga, 2002) y con la tendencia fenotipica (0.088)
manifestada por el caracter ND, luego de 37 generaciones de seleccion. Los autores
recomiendan que, en poblaciones cerradas reproductivamente, el efecto AE debe de
considerarse como aleatorio ya mejora las estimaciones de la heredabilidad, depresion
consanguinea y la tendencia genética. En las figuras 1 y 2, se presentan las tendencias
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genéticas (aditivo), ambientales y fenotipicas de ND en la linea A, cuando el AE es
incluido como fijo o aleatorio respectivamente.
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Figura 1. Tendencias fenotipica, ambientales (Afio-Estacién) y genética aditiva con ajuste lineal,
para el caracter nimero de destetados (ND) en la linea A cuando el Afio-Estacion se considera un
efecto fijo.
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Figura 2. Tendencias fenotipica, ambientales (Afio-Estacién) y genética aditiva con ajuste lineal,
para el caracter nimero de destetados (ND) en la linea A cuando el Afio-Estacion se considera un
efecto aleatorio.

La tendencia negativa del AE en la figura 1, obedecié a que este modelo no pudo separar
el efecto de este efecto con el de la consanguinidad y como consecuencia se sobreestimo
la tendencia genética.
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Consideraciones finales

En términos generales, la seleccion no es recomendada para la mejora de caracteres de
baja heredabilidad. Sin embargo, las particularidades reproductivas de esta especie,
sumadas a la implementacion de programas de seleccion a largo plazo han permitido la
mejora de caracteres reproductivos en lineas maternales de conejos. El desarrollo
adecuado de estos programas descansa en la estimacion y seguimiento a lo largo del
tiempo de los parametros genéticos abordados en este trabajo.
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