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RESUMEN

Con el objeto de evaluar la fertilidad al primer servicio (FPS) de
novillas doble proposito se llevo a cabo una investigacion a par-
tir de la informacion obtenida de dos rebafios comerciales. Se
utilizé un total de 6.823 registros provenientes de animales cru-
zados. La variable respuesta fue FPS de las novillas. Los anali-
sis fueron realizados bajo dos enfoques: frecuentista y Bayesia-
no. Para el primero se utilizd6 un modelo animal simple que in-
cluia los efectos fijos discretos de rebafio, grupo racial y afio-
época de servicio, asi como las covariables edad al primer ser-
vicio y peso al destete, ambos en forma cuadratica. Ademas, in-
cluyé los efectos aleatorios genético aditivo directo del animal y
el del error. En el primer caso, los andlisis se realizaron con el
programa MTDFREML. Mientras que en el segundo caso, los
datos fueron analizados con el mismo modelo animal en forma
umbral univariado, para lo cual fue usado el programa
MTGSAM. Bajo este ultimo enfoque, el tamafio de la cadena de
muestreo, el periodo de entrenamiento y el filirado fueron apro-
ximados con el programa GIBBSIT, en tanto que el analisis de
la distribucion posterior de las muestras fue realizado con el
programa GIBANAL. La longitud total de la cadena fue de
136.000 muestras, descartandose las primeras 1.000 y estable-
ciéndose un filtrado de cada 14" elemento de la secuencia. El
porcentaje global de FPS fue de 65%. Bajo el enfoque frecuen-
tista, el indice de herencia fue de 0,03 + 0,02, el cual al ser
transformado a la escala normal subyacente correspondié a
0,05, mientras que bajo el enfoque Bayesiano el analisis de las
9.642 muestras reflejaron que la media de la distribucion poste-
rior del indice de herencia fue de 0,0735; la mediana de la mis-
ma distribucion fue de 0,0650, con estimadores en el rango en-
tre 0,0130 y 0,2270. Se concluye que la seleccion por esta va-
riable so6lo podria producir cambios muy lentos en la poblacién.
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ABSTRACT

In order of evaluating first service fertility (FPS) on dual pur-
pose heifers, this research was carry out with the electronic
records from two commercial herds. A total of 6,823 records
from crossbred animals. The response variable was first serv-
ice fertility of the heifers. The analyses were realized under two
approaches: classic and Bayesian. For the classic analysis, it
was used a simple animal model that included the discrete
fixed effects of herd, breed group and year-season of service,
as well as the covariates age at the first service and weaning
weight, both in quadratic form. In addition, it included the ran-
dom additive direct genetic effect of the animal and the resid-
ual. In the first case, the analyses were realized with the pro-
gram MTDFREML. Whereas in the second case, the data were
analyzed with the same model animal in a threshold form, for
which was used the program MTGSAM. Under this approach
the size of the sampling chain, the burn in period and the thin-
ning rate were approximated with GIBBSIT program, whereas
the analysis of posterior distribution of the sampling chain were
realized with program GIBANAL. The overall length of the
chain was 136,000 samples, discarding the first 1,000 and set-
tling down a thinning rate retaining each 14" element of the se-
quence. The global percentage of FPS was of 65%. Under the
classic approach the heritability was 0.03 + 0.02, which once
transformed to the underlying normal scale raised to 0.05.
Meanwhile under the Bayesian approach the analysis of the
9,642 samples reflected that the average of the posterior distri-
bution of the heritability was 0.0735; the median of the same
distribution was 0.0650, with estimators in the rank between
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0.0130 and 0.2270. Selection for this variable could only pro-
duce very slow changes in the population.

Key words: Threshold, animal model, fertility, heifers, dual
purpose, cattle.

INTRODUCCION

En las explotaciones bovinas (Bos taurus-indicus) las ca-
racteristicas reproductivas son de primordial importancia, en par-
ticular la fertilidad al primer servicio (FPS), por cuanto repercute
significativamente en la productividad de la empresa ganadera.
Por ejemplo, en el ganado de carne, tanto en centros de recria
como en las explotaciones comerciales, la FSP capacita para la
obtencién de una cria potencial que se traducira en ingresos di-
rectos por venta de animales, asi como para generar los reem-
plazos que garanticen un programa de mejoramiento genético
eficiente. Aunque con otro enfoque, estos aspectos también son
validos en los rebafios de doble propoésito, ya que los ingresos
del sistema dependen de la venta de leche y carne, de manera
que la FPS incide sobre el inicio de la vida productiva. Se han
sugerido otras medidas para evaluar la fertilidad en el ganado ta-
les como: prefiez de la novilla [7, 11, 13], la tasa de nacimientos
[8], partos a la primera inseminacion artificial (IA) [10], la tasa de
no retorno [12], tasa de prefiez al final de la temporada de monta
[4] y éxito a la primera inseminacion [23], entre otras.

En sistemas de produccién con programas de monta
controlada, los valores bajos de FPS incrementan la probabili-
dad que una hembra permanezca improductiva durante todo
un afio y, en el caso de aquellos con programas de IA, se in-
crementan los costos variables, traduciéndose en una disminu-
cion de la rentabilidad.

Con base en estos aspectos, se han hecho investigacio-
nes con el objeto de estimar los indices de herencia de carac-
teristicas reproductivas, para determinar la conveniencia de in-
corporarlas en programas de mejoramiento genético a travées
de seleccion. Sin embargo, la mayoria de las investigaciones
coinciden que, en tales caracteristicas, la magnitud de la va-
rianza genética es muy baja y en general muy préxima a cero.
En una revision de investigaciones sobre medidas de fertilidad
de vacas y de novillas por analisis fraternales y cuadrados mi-
nimos de 51 investigaciones en vacas, los indices de herencia
reportados fluctuaron en el rango entre 0 y 0,17. Sin embargo,
el 1,9% de tales estimadores fueron muy inferiores a 0,05. En
referencia a la fertilidad de las novillas, en 30 investigaciones
solamente 3 presentaron valores superiores a 0,05 [2].

Las caracteristicas como la FPS tienen una expresion
fenotipica con una distribucion discreta, en este caso binomial,
pero dicha expresion esta determinada por varios /loci y facto-
res ambientales, lo que origina una distribucién subyacente en
la escala normal continua. La conexion entre ambas distribu-
ciones se hace mediante una transformaciéon, usando la altura
de la ordenada de la distribucién normal, valor tabulado, que
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representa el umbral que separa, en este caso, los animales
prefiados de los vacios [14].

El andlisis de este tipo de caracteristicas es complejo,
por cuanto no se cumplen los supuestos convencionales del
analisis de varianza, ya que la media y la varianza estan rela-
cionadas. El analisis de estos datos se puede realizar sobre
los 0 y 1, por cuadrados minimos ordinarios, cuando no hay
variables independientes continuas o no se ajustan constantes
dentro de las subclases. Cuando éste es el caso, las subcla-
ses menores son ajustadas automaticamente por el numero de
observaciones. A menudo, los datos estan presentados como
porcentajes, como los encontrados en la tasa de prefiez por
toro. En este caso se debe proceder al analisis por cuadrados
minimos ponderados, siendo el factor de ponderaciéon el nu-
mero de observaciones en la subclase [17]. Sin embargo, este
autor demuestra que ambos analisis son equivalentes.

El modelo animal ha sido usado también para el analisis
de este tipo de caracteristicas y posteriormente, como en el caso
anterior, se hace una transformacion del indice de herencia con
la formula propuesta por Dempster y Lerner [9], produciendo esti-
madores superiores a los encontrados por estas dos metodolo-
gias [5, 8, 19], incluso pueden ser superiores a 1,0 [21].

El modelo umbral se ha convertido en la herramienta
metodoldgica de eleccion para el analisis de datos discretos
en el campo del mejoramiento genético animal. Existe una lite-
ratura amplia de sus bases tedricas, implementacion y aplica-
cion [15, 16, 18, 28].

Los resultados de investigaciones sobre medidas de indi-
ces de herencia de la fertilidad en estaciones experimentales, en
donde las condiciones ambientales son mas controladas, son ba-
jos [5, 19], aunque han sido reportados valores superiores a 0,20
[7, 11]. Asi mismo, con datos de campo en donde las condicio-
nes de manejo son mas variables, aunque generalmente con
cantidades mayores de datos, es comun encontrar estimadores
en donde la magnitud de la varianza genética aditiva con relacion
al total sea inferior a 0,05 [10, 12, 23]. Aunque también se han
reportado estimadores superiores a 0,10 [4, 13].

En términos generales, muchas investigaciones apoyan la
tesis que la variabilidad genética para las caracteristicas repro-
ductivas es baja y, por tanto, no deberian incluirse en progra-
mas de seleccion, ya que la tasa de respuesta deberia ser mini-
ma. Sin embargo, otras afirman que las posibilidades de inclu-
sion en programas de seleccion son factibles y de hecho se han
reportado experimentos de seleccion para caracteristicas repro-
ductivas [29]. Ademas, algunos paises como Estados Unidos
estan adoptando programas nacionales de evaluacion de la fer-
tilidad del ganado lechero, bajo la metodologia del modelo ani-
mal y usando una medicion indirecta de la tasa de prefiez [26].

El objetivo de esta investigacion consisti6 en estimar los
componentes de varianza y los parametros genéticos derivados
para la FPS como medida de fertilidad de las novillas bajo los en-
foques frecuentista y Bayesiano basados en un modelo animal.
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MATERIALES Y METODOS

Registros

Los registros usados en esta investigacion provienen de
animales cruzados de dos fincas de la Agropecuaria Santa Ana
C.A. ubicadas en el estado Zulia, al oeste de Venezuela. Estos
animales provienen del cruzamiento alterno entre las razas
Holstein (rojo) y Brahman (rojo) y en la actualidad, en ambas
fincas, se pueden observar dos grupos raciales bien definidos y
que en promedio tienen una composicion de 2/3 de la raza del
padre y 1/3 de la raza del abuelo. Sin embargo, en este estudio
se estructuraron nueve grupos raciales con la investigacion re-
trospectiva de las genealogias. Detalles del programa de cruza-
miento, programa de manejo y datos generales de las fincas
pueden ser encontrados en publicaciones previas [1, 22].

Solo fueron usados los datos de hembras en su primera
experiencia reproductiva, que consistieron de un total de 6.823
novillas, registradas en el periodo 1993 a 2008. De cada una
se requeria que tuviera la identificacion de ambos progenito-
res, definicién de las fechas de nacimiento, destete, reproduc-
cion, el peso al destete e identificacion de niumero de servicios
por concepcion.

Los meses del afio en que ocurrieron los servicios fue-
ron agrupados en cuatro épocas a saber: época 1, comprende
los meses de diciembre, enero, febrero, marzo y abril; época 2
con los meses de mayo y junio; época 3 con los meses de ju-
lio, agosto y septiembre y la época 4 con los meses de octubre
y noviembre. Posteriormente, con los afios se formaron 58
combinaciones afo-época de servicio [1].

La variable respuesta fue FPS, expresada en forma bi-
nomial, asignandosele 1 si la prefiez se produjo al primer ser-
vicio o 0 para cualquier otro resultado. La comprobacion de la
prefiez se realizd por palpacion rectal.

Analisis estadisticos

Para el analisis bajo el enfoque frecuentista se utiliz6 el
conjunto de programas MTDFREML [3], el modelo lineal mixto
usado correspondié al de un analisis univariado implementado
bajo un modelo animal. En notacién matricial, el modelo puede
ser representado como:

y=Xg+Za+e

Donde y es vector de observaciones de dimension
6.823*1; 8 es un vector de efectos fijos y dimension 73*1, en
este caso incluyo6 los efectos discretos de finca, afio-época de
reproduccion, grupo racial, las covariables peso al destete
(cuadratico) y edad al servicio (cuadratico); a es un vector de
efectos aleatorios de dimension 10.474*1, al incluir los anima-
les sin registros; e es el vector de efectos residuales aleatorios
de dimension 6.823*1. Por otro lado, X es una matriz de inci-
dencia con ceros y unos que relaciona registros con efectos fi-

jos y de dimensién 6.823*73 al aumentarla con las covariables
incluidas en el andlisis; Z es una matriz de incidencia de ceros
y unos que relaciona registros con el efecto aleatorio del ani-
mal, con dimension 6.823*10.474.

Se asume que E(y) = XB; E(a) = E(e) = 0 y que los efec-
tos residuales, los cuales incluyen los efectos residuales alea-
torios y los efectos genéticos no aditivos, se distribuyen inde-
pendientemente con varianza ai. En consecuencia, Var(e) =/
oé = R; siendo ag la varianza genética aditiva directa: Var(a) =
A oﬁ = G, y la covarianza entre los efectos aleatorios es
Cov(a,e) = 0 = Cov(e,a), donde A es el numerador de la matriz
de relacion genética aditiva entre individuos. Por lo tanto,
Var(y) = V=Var(Za +e) = ZGZ + R.

El indice de herencia estimado con los componentes de
varianza obtenidos segun este modelo en la escala observada
fue transformado a la escala subyacente siguiendo la férmula
propuesta por Dempster y Lerner [9], segun la cual:

donde hZ, y hZ, refieren a las escalas subyacente y binaria,
respectivamente y z es la altura de la ordenada en el punto de

truncamiento.

Para el andlisis Bayesiano, el modelo fue idéntico cam-
biandose sélo la base conceptual y metodologica [27, 28].

Programas

Se utilizaron los programas MTGSAM en su version um-
bral, asi como los programas de utilidad PULLDAT y HERIT-
COR [27, 28], con la finalidad de procesar los archivos de sali-
da con las secuencias de la distribucion posterior de los com-
ponentes de varianza y los parametros derivados; el conjunto
de programas MTDFREML; la version 2,0 de GIBBSIT [20] y la
version 2,10 de GIBANAL [25], todos ellos escritos en Fortran.
Para obtener los archivos ejecutables, los programas fueron
compilados con el Fortran g77 de GNU, con la excepcién del
MTDFREML que fue compilado con el IFORT de intel®. Todos
los archivos ejecutables fueron desarrollados en un computa-
dor ACER Travelmate 4072 EUA, bajo el sistema operativo LI-
NUX, con la versiéon 8,04 de Ubuntu.

Los archivos de datos fueron preparados con el progra-
ma estadistico SAS [24], y se us6 la aplicacion FROMDOS,
para adecuar los archivos de datos del sistema operativo
Windows al Linux.

Inicialmente, se ejecuté el programa MTGSAM [27, 28]
para generar una cadena de 50.000 muestras, sobre la cual se
ejecutd el programa GIBBSIT [20], dejandose todas las mues-
tras generadas. Los resultados indicaron que convendria co-
lectar cada 14Y° elemento de la cadena (kthin), qué el numero
de muestras a descartar antes de que los valores pudieran ser
considerados como muestras representativas de la distribuciéon
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posterior de los parametros, deberia ser 798 y que en total co-
rresponderia generar una cadena de 134.799. Por lo que se
decidi6 en forma conservativa, descartar las primeras 1.000
muestras, tomar cada 14'° elemento de la secuencia y generar
una cadena de 135.000 muestras para los andlisis posteriores
con GIBANAL [25].

RESULTADOS Y DISCUSION

En la TABLA | se presentan los estimadores de la varian-
za aditiva, la varianza ambiental y las proporciones de éstas
con respecto a la variacion total, obtenidas bajo el enfoque fre-
cuentista por medio del modelo animal univariado (MTDFREML)
[3], asi como las medias de la distribucion posterior de estos pa-
rametros, obtenidos con el mismo modelo bajo el enfoque Ba-
yesiano (MTGSAM) [27, 28]. El indice de herencia obtenido con
el enfoque Bayesiano fue 244,67% superior al encontrado al uti-
lizar el enfoque frecuentista. Los estimadores obtenidos por la
via del modelo umbral son superiores a los de modelos lineales
[5, 6, 8, 19].

Cuando el indice de herencia de la caracteristica FPS,
expresado en la escala binaria fue transformado a la escala
subyacente [9], con una proporcién de 0,65 en la FPS, el para-
metro calculado fue 0,05, siendo el valor del estimador por la
via del modelo umbral 166,67% superior al de la escala binaria.
Valores superiores en la escala subyacente han sido reportados
previamente [5, 8, 19]. Sin embargo, el estimador transformado
representa solo el 67,57% del valor obtenido por el modelo um-
bral. La transformacion del indice de herencia de la caracteristi-
ca binaria al indice de herencia en la escala subyacente es soélo
una aproximacion, ya que la ultima por lo general es sobresti-
mada [6]. Ademas, el sesgo positivo incrementa a medida que
la incidencia de la caracteristica binaria incrementa [6].

El estimador por la via del modelo umbral es superior al
reportado previamente con datos de campo [23], para la prefiez
al primer servicio, pero en ese estudio es mas probable un mar-
gen de error pues la prefiez de la novilla, codificado como éxito
o fracaso, fue estimada usando el promedio de la duracién de la
gestacion y el numero de dias al parto. Por otro lado, el estima-
dor es superior al valor reportado de la fertilidad, medida como
éxito al parto para rebafios comerciales Angus en la zona tem-
plada de Australia [10], pero esta variable incluye a los animales
que quedaron prefiados con dos 0 mas servicios y, en conse-
cuencia, favoreceria a las novillas con cualquier falla de origen
genético para concebir. Sin embargo, el estimador obtenido es
considerablemente inferior al reportado para rebafios comercia-
les [4], quienes ademas reportan una tasa de prefiez al primer
servicio muy similar a la encontrada en este estudio.

Todo indica que el valor del indice de herencia continta
siendo bajo y que las posibilidades de respuesta a la selec-
cion son minimas. Sin embargo, parece probable que la esti-
macioén directa por la via del muestreo Gibbs, sea mas ade-
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TABLA |
ESTIMADORES DE LOS COMPONENTES DE VARIANZA
GENETICA ADITIVA (02), AMBIENTAL (02), INDICE DE
HERENCIA (h%) Y PROPORCION DE LA VARIANZA
AMBIENTAL (¢?) SEGUN MTDFREML Y MEDIAS DE LA
DISTRIBUCION POSTERIOR DE LOS MISMOS
ESTIMADORES SEGUN MTGSAM PARA LA FERTILIDAD
AL PRIMER SERVICIO EN NOVILLAS MESTIZAS DOBLE
PROPOS|TO | ESTIMATES OF THE ADDITIVE GENETIC (o g), AND
ENVIRONMENTAL VARIANCE COMPONENTS (aé, HERITABILITY (hz)
AND PROPORTION OF THE ENVIRONMENTAL VARIANCE (ez)
ACCORDING TO MTDFREML AND MEANS OF THE POSTERIOR
DISTRIBUTION OF THESE ESTIMATES ACCORDING TO MTGSAM
FOR FIRST SERVICE FERTILITY ON DUAL PURPOSE HEIFERS.

Programa
Estimador MTDFREML MTGSAM
o 0,0065 0,0834
o 0,2105 1,0000
n? 0,03 0,02 0,0734
e’ 0,97 0,02 0,9264

TABLA Il
ESTIMADORES DE LA MEDIA, MEDIANA, MODA, MiNIMO
Y MAXIMO, DE LA DISTRIBUCION POSTERIOR DE LA
PROPORCIONES DE VARIANZAS ADITIVA'Y AMBIENTAL
EN RELACION AL TOTAL, PARA EL TOTAL DE
MUESTRAS, DURANTE LA FASE ESTACIONARIA CON UN
FILTRADO DE CADA 14"* SECUENCIA (9642) Y FILTRADO
DE CADA 282" SECUENCIA (35) PARA LA FERTILIDAD
AL PRIMER SERVICIO EN NOVILLAS MESTIZAS DOBLE
PROPOSITO / MEAN, MEDIAN, MODE, MINIMUM AND MAXIMUM
ESTIMATES FOR THE POSTERIOR DISTRIBUTION OF THE
PROPORTIONS OF THE ADDITIVE GENETIC AND ENVIRONMENTAL
VARIANCE COMPONENTS FOR ALL SAMPLES , WITHIN THE
STATIONARY PHASE WITH THINNING RATE OF EVERY 14" SAMPLE
POINT (9642), AND THINNING RATE OF EVERY 282™ SAMPLE POINT
(35) FOR FIRST SERVICE FERTILITY ON DUAL PURPOSE HEIFERS.

n e’
N 135.000 9.642 35 135.000 9.642 35
Media 0,0736 0,0735 0,0736 0,9264 0,9265 0,9264
Moda 0,0490 0,0519 0,0575 0,9510 0,9482 0,9426
Mediana 0,0654 0,0650 0,0635 0,9346 0,9350 0,9345
Minimo 0,0130 0,0130 0,0210 0,7730 0,7730 0,8360
Maximo 0,2270 0,2270 0,1640 0,9870 0,9870 0,9790

cuada que la obtenida por el modelo lineal, aun en el caso de
la transformacion.

En la TABLA Il se presentan el numero de muestras (N),
la media, moda, mediana, asi como los valores minimos y ma-
ximos para la fraccion de la varianza aditiva (h?) con respecto
a la variacion total, correspondientes a la distribucién posterior
de esos parametros. En la primera columna, bajo el encabeza-
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do h? aparecen los estadisticos para las 135.000 secuencias
después de un entrenamiento de 1.000 muestras. Estos resul-
tados provienen de la ejecucion del programa de utilidad HE-
RITCOR y procesados con GIBANAL [25].

Se observd una alta dependencia entre los elementos
de la cadena de muestreo en la columna 1 con una correla-
cion serial de 0,999. Esta se redujo a 0,992 en el analisis de
la fase estacionaria hasta que finalmente se hicieron virtual-
mente independientes luego de retener cada 282Y° elemento
de la cadena.

Para las 135.000 muestras, la media de la distribucién pos-
terior del indice de herencia fue de 0,0736, con mediana ubican-
dose a su izquierda y la moda a la izquierda de la mediana. La
mediana fue soélo el 88,86% del valor de la media. De esto se
concluye que la distribucion posterior del indice de herencia re-
sultd asimétrica con un sesgo positivo y una cola hacia la dere-
cha. Esto puede verse en la FIG. 1, en donde se ilustran los valo-
res del h?ly expresado en porcentaje en contra de las frecuen-
cias. Por otro lado, se observé que los h? ‘ y de las muestras osci-
laron en un rango relativamente amplio. La forma de la distribu-
cion posterior del indice de herencia mostrado en este estudio es
parecido a los histogramas presentados previamente [11, 13],
para la prefiez de las novillas al primer servicio. Sin embargo, el
rango de valores reportados por esos investigadores es mucho
mas amplio que el encontrado en el presente trabajo.

Un comportamiento similar fue observado en la fase esta-
cionaria con las 9.642 muestras con cambios muy ligeros en los
valores de los parametros. Asi mismo, las 35 muestras que indi-
can independencia entre los valores son bastantes parecidas con
cambios mas apreciables en los valores maximos y minimos, y
consecuentemente haciendo la distribucion mas simétrica.

Conteo de frecuencia

El indice de herencia de la FPS deberia tomarse como
0,07, ya que los valores de la media y la mediana redondea-
dos a dos cifras significativas coinciden. Ademas, para distri-
buciones asimétricas la mediana es un estadistico de tenden-
cia central mas apropiado. Se debe concluir que la cantidad de
varianza genética aditiva para la FPS es relativamente baja vy,
en consecuencia, la tasa de respuesta a la selecciéon en esta
variable deberia ser muy lenta al incorporarla a programas de
seleccion. En su defecto, los productores y técnicos deberian
encaminar sus esfuerzos a mejorar los factores ambientales
que pudieran estar ocasionando variacion en esta variable.
Esto es, mejorar la técnica de la inseminacion artificial, imple-
mentar o revisar los programas de deteccion de celo y mejorar
las condiciones de alimentacion de los animales.

Los valores del indice de herencia reportados aca son
inferiores a los reportados en investigaciones previas [4, 11],
pero superiores a otros [10, 12, 23].

El comportamiento de la varianza ambiental se puede
apreciar en la TABLA |, la cual represent6 en el caso del analisis
frecuentista el 97% de la variaciéon en la FPS y, en el caso del
enfoque Bayesiano, la misma represent6 en promedio el 92,64%.
En la TABLA Il se presenta bajo el encabezado €?, en las colum-
nas 4, 5y 6, los resultados obtenidos para la proporcién de la va-
rianza ambiental con respecto al total, estimadas con los compo-
nentes de varianza de la distribucion posterior. Los mismos se
presentan en el orden dado para el caso del indice de herencia.

Con valores del indice de herencia tan bajos de 0,07, se-
ria discutible la incorporacion de esta caracteristica en progra-
mas de seleccion para incrementar la fertilidad de la novilla.
En este caso, para el mejoramiento de esta caracteristica ten-
dria prioridad la adecuacién de las condiciones ambientales y
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FIGURA 1. DISTRIBUCION POSTERIOR DE LAS MEDIAS DEL iNDICE DE HERENCIA PARA LA FERTILIDAD
AL PRIMER SERVICIO EN NOVILLAS DOBLE PROPOSITO, ESTIMADAS POR MEDIO DE UN MODELO ANIMAL UMBRAL/
POSTERIOR DISTRIBUTION FROM HERITABILITY MEANS TO FIRST SERVICE FERTILITY DUAL PURPOSE HEIFER,
ESTIMATED BY MEAN AN UMBRAL ANIMAL MODEL.
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TABLA 11l
NUMERO DE OBSERVACIONES Y ESTIMADORES DE LA
MEDIA, MODA, MEDIANA, MiNIMO Y MAXIMO, LA
VARIANZA ADITIVA o2 PARA LA FPS, PARA EL TOTAL DE
MUESTRAS (135000), DESPUES DE UN FILTRADO
TOMANDO CADA 14"° ELEMENTO DE LA CADENA (9642)
Y DURANTE LA FASE ESTACIONARIA CON UN FILTRADO
TOMANDO CADA 282"° ELEMENTO DE LA CADENA /
NUMBER OF OBSERVATIONS AND ESTIMATES OF THE MEAN,
MODE, MEDIAN, MINIMUM AND MAXIMUM FOR THE ADDTIVE
VARIANCE og FOR FPS, FOR ALL SAMPLES (135000), WITH A
THINNING RATE KEEPING EVERY 14"" SAMPLE POINT AND WITH A
THINNING RATE KEEPING EVERY 282" SAMPLE POINT.

2

Oa
N 135.000 9.642 35
Media 0,0813 0,0736 0,0736
Moda 0,0519 0,0519 0,0575
Mediana 0,0700 0,0652 0,0635
Minimo 0,0130 0,0130 0,0210
Maximo 0,2930 0,2270 0,1640

manejo general del rebafio ya que estos representan cerca del
93% de la variabilidad total. Sin embargo en la practica, en re-
bafios de doble propésito, es preferible un animal de primer
parto que haya quedado gestante en una primera insemina-
cion, sobre aquellos que requieran 2 o mas servicios.

CONCLUSIONES

La mediana del indice de herencia de la FPS obtenida por
el muestreo GIBBS fue de 0,07. El valor de este estimador por el
modelo animal simple en forma lineal fue de sélo 0,03. Con este
valor de heredabilidad tan bajo, seria discutible la utilizacién de
este indice en planes de seleccion de novillas, aunque es reco-
mendable seleccionar novillas que se prefien al primer servicio
sobre aquellas que requieran 2 o mas servicios para concebir.

La transformacion del indice de herencia de la escala bi-
naria (fenotipica) a la escala subyacente produjo un estimador
razonable de 0,05, siendo sélo el 65,57% del estimador direc-
tamente obtenido por la via del modelo umbral.

El indice de herencia de la FPS oscilé en el rango entre
0,01 y 0,23 para la cadena total y después de un filtrado to-
mando cada uno de los 14"° elementos de la cadena, pero con
una correlacion serial entre ellas esencialmente de 1,0.

Un filtrado reteniendo cada uno de los 282'° elementos
de la cadena determino la independencia de las muestras, con
una correlacion serial de 0,01.

El programa GIBBSIT proporciond una aproximacion
muy buena a la longitud de la cadena de muestreo, a la dura-
cion del periodo de entrenamiento, pero no fue asi para el fil-
trado que garantizaria la independencia de las muestras. Asi
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mismo, GIBANAL demostré ser un buen programa para los
analisis posteriores de la cadena de muestreo GIBBS.
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