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Importancia de las pruebas de paternidad basadas en
microsatélites para la evaluacion genética de ganado de
carne en empadre multiple

Importance of microsatellite-based tests in the genetic evaluation of
multiple-sire mating systems in beef cattle

Ana Maria Sifuentes Rincon?, Gaspar Manuel Parra BracamonteP, Xochitl Fabiola de la
Rosa Reyna?, Alejandro Sanchez Varela?, Felipe Serrano Medina?, Javier Rosales Alday®

RESUMEN

Con el objetivo de determinar la importancia de una correcta identificacion de los individuos que participan en empadres
multiples, se utilizé un panel de microsatélites para la asignacion o verificacion de paternidad en un hato de ganado bovino de
la raza Charolais. El panel de microsatélites utilizado fue capaz de asignar paternidad con 95 % de confianza, siempre que se
incluyé en el andlisis a la madre, a la cria y los posibles padres. Se observé que la ausencia o identificacion errénea de cualquiera
de los individuos que forman una familia, resulté en la falta de asignaciéon de paternidad en el 24 % de la poblacién analizada.
Para determinar las diferencias asociadas a la paternidad incierta sobre los parametros y valores genéticos en los sementales
[varianza genética directa, varianza ambiental, indice de herencia directa, proporcién de la varianza ambiental con respecto a
la fenotipica, diferencias esperadas de la progenie (DEPs) y sus exactitudes], se analiz6 con un modelo animal, el peso al
nacimiento de 32 becerros nacidos en el periodo 2000-2002. Se observé variacién importante (hasta de 47 %) en los efectos y en
los pardmetros genéticos estimados a partir de dos bases de datos; en una de ellas se consideraron paternidades simuladas, y en
la otra se utilizé la informacién proveniente de la identificacion biolégica. Se observ6 una marcada diferencia en el ordenamiento
de los sementales al comparar las DEPs en cada una de las bases de datos, lo que muestra la necesidad de utilizar las pruebas
de paternidad basadas en microsatélites, como un sistema de identificacién que asegure el éxito de los programas de manejo y
mejoramiento genético de los hatos con empadre multiple.

PALABRAS CLAVE: Microsatélites, Charolais, DEPs, Empadre multiple.

ABSTRACT

A microsatellite panel for paternity assignment/verification was used in a Charolais herd in order to determine the importance
of the correct identification of individuals involved in a multiple-sire breeding program. The microsatellite panel used was able
to assign paternity with 95% confidence every time the dam, the calf and all possible sires were all included in the analysis. The
lack of or wrong identification of any individual within a family resulted in no paternity assignment in 24 % of the population
analyzed. In order to determine the differences associated with uncertain paternity on sire genetic parameters/values [direct
genetic variance, environmental variance, direct heritability, fraction of phenotypic variance due to environmental effects,
expected progeny differences (EPDs), and their accuracies], the birth weights of 32 calves born during 2000-2002 were analyzed
using an animal model. Important variation (up to 47 %) was found in the effects and in the estimated genetic parameters from
two databases. In one of such data bases, simulated paternities were considered. The other data base used the information from
biological identification. A marked difference was observed in sire hierarchical orders, when the EPDs in each database were
compared, thus emphasizing the need of using microsatellite-based paternity tests as an identification system that assures success
in management/genetic improvement programs in multiple-sired beef cattle production.
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La industria de ganado bovino de registro se ha
basado fundamentalmente en la comercializacion
de sementales y pie de cria con registro genealdgico
(pedigri), lo que en cierta medida indica su valor
genético. Sin embargo, recientemente se ha iniciado
la evaluacion a nivel nacional de las razas de mayor
inventario, tomando como base las recomendaciones
sugeridas por la Federacion de Mejoramiento en
Ganado de Carne (BIF, por sus siglas en inglés)(1).
Por lo tanto, la correcta identificacion de los
individuos que conforman cada poblacion sometida
a evaluacion, es requisito indispensable para la
estimacion de pardmetros y valores genéticos que
permitan el disefio de estrategias objetivas de
mejoramiento genético(2.3,4),

Las relaciones genéticas entre individuos son de
importancia fundamental en la prediccion de los
valores genéticos, si durante el analisis se usa el
método del mejor predictor lineal insesgado (BLUP,
por sus siglas en inglés), ya que este método
depende de la relacion de parentesco entre
individuos para obtener resultados insesgados y
exactos. Actualmente, es el método mas aceptado
y usado en las evaluaciones genéticas en la ganaderia
bovina(®).

Tosh y Wilton(6), han recalcado la importancia que
tiene la estructura de los datos en las evaluaciones
genéticas cuando existe una cantidad importante de
paternidades inciertas, lo que es muy comudn cuando
se realizan empadres multiples, ya que se disminuye
la cantidad de conexiones directas entre individuos
y se incrementa la varianza de prediccion del error,
reduciendo por lo tanto, la precision de los valores
genéticos(ﬁ). Por otro lado, en las evaluaciones
realizadas en México con la raza Simmental, los
animales sin padre identificado no fueron incluidos
en los analisis, lo que redujo en forma drastica el
nimero de observaciones analizables(7).

La tecnologia de identificacion basada en el analisis
del ADN es un medio poderoso para la autentifi-
cacion y control de los sistemas tradicionales de
identificacion de animales(8.9). En el caso de ganado
bovino, la identificacién biolégica basada en el uso
de marcadores moleculares del tipo de los
microsatélites se ha convertido en la prueba mas
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Registered beef cattle industry has traditionally been
based on the trade of bulls and breeding stock with
genealogic records (pedigrees), which somehow
show animals’ genetic value. In Mexico, cattle
genetic evaluations have been achieved in the last
years and they are based on Beef Improvement
Federation (BIF) recommendations(1). Therefore,
the proper identification of individuals within each
population being evaluated is an indispensable
requirement for the estimation of genetic
parameters/values leading to the designing of
objective genetic improvement strategies(2,3,4).

Genetic relationship among individuals is a critical
condition for prediction of genetic values, if the
best linear unbiased predictor (BLUP) method is
used during the analysis, since this method depends
on the relationship ratio among individuals to obtain
accurate, unbiased results. This is currently the
most accepted and popular method used for cattle
genetic evaluations(®).

Tosh and Wilton(6) underscored the importance of
data structure used in genetic evaluations when
uncertain paternities exist. This commonly occurs
when multiple-sire mating programs are used, since
the amount of direct connections among individual’s
decreases while prediction error variance increases;
therefore it affects the accuracy of genetic values(®).
In addition, animals without an identified sire could
be exclusion criteria, resulting in a drastic decrease
in the number of analyzable observations, as it was
reported during Simmental genetic evaluations
performed in Mexico(7).

DNA-based identification (ID) technology is a
powerful means for the identification and control
of traditional animal 1D systems(8.9). In cattle, the
biologic ID using microsatellites markers, has
become the most precise test for the identification
and establishment of genealogic relationships among
individuals(9,10,11),

Among other uses, paternity tests are required by
genetic improvement programs to verify the infor-
mation provided by bull/breeding stock producers,
as well as to identify the paternity of multiple sire
offspring(9:10,11,12)  The purpose of this research
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precisa para la identificacion y establecimiento de
las relaciones genealdgicas entre individuos(9:10,11),

Las pruebas de paternidad son necesarias en los
programas de mejoramiento genético, entre otras
cosas para la verificacion de la informacion
proporcionada por el productor de pie de cria y
sementales, asi como para identificar la paternidad
de los animales producto de empadre
multiple(9:10,11,12) "E| objetivo del presente trabajo
fue demostrar la importancia de la identificacion
bioldgica sobre la estimacion de los parametros y
valores genéticos de un hato de ganado bovino con
sistemas de reproduccién basados en empadre
multiple e inseminacion artificial.

Se obtuvieron muestras de sangre o semen de 183
animales (108 vacas, 68 becerros y 7 sementales)
en un hato de ganado Charolais ubicado en Cd.
Reynosa, Tamaulipas. Con base en los datos de
relacion filial madre-hijo y de los sementales
participantes en los empadres obtenidos a partir de
los registros del productor durante el periodo 2000-
2002, se formaron un total de 32 familias producto
de empadre multiple (Cuadro 1). A partir de las
muestras de sangre se aislé el ADN utilizando la
técnica descrita por Salazar-Marroquin(13). La
obtencion de ADN de las muestras de semen se
realiz6 con el protocolo del estuche comercial
Puregene ADN Purification Kit™ (Gentra Systems
Inc.; MN, EUA).

El genotipo de cada individuo se determind con
nueve marcadores microsatélites, siete de los cuales
fueron previamente evaluados en la raza Charolais
de la region noreste de México(11) los marcadores
adicionales fueron TGLA44 y TGLA431(14). La
genotipificacion se realiz6 por medio de la Reaccién
en cadena de la polimerasa (PCR, por sus siglas en
ingles), el cual es un método enzimatico que permite
amplificar de manera especifica segmentos de ADN.
Debido a que cada marcador se amplifico
individualmente, se realizaron nueve reacciones de
PCR por individuo en las condiciones previamente
descritas(11). Para el analisis de los tamafios alélicos,
los productos de PCR se separaron en gel de
acrilamida-bisacrilamida desnaturalizante al 6.5 %
y posteriormente fueron analizados en el
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was to demonstrate the importance of biological
identification on genetic parameter/value estimates
in a herd with reproductive systems based on both,
multiple sired and artificial insemination (Al).

Blood or semen samples were obtained from 183
animals (108 cows, 68 calves, and 7 bulls) in a
Charolais herd located in Ciudad Reynosa,
Tamaulipas, Mexico. A total of 32 families resulting
from the multiple-sire system were formed according
with the 2000-2002 producer’s records about cow-
calf filial relationship and the participating bulls
during the multiple-sire services (Table 1). DNA
was isolated from blood samples using the technique
described by Salazar-Marroquin(13). DNA from
semen samples was obtained using the
commercially-available Puregene DNA Purification
Kit™ (Gentra Systems Inc.; MN, US).

The genotype of each individual was determined
using nine microsatellite markers, seven of which
had been previously evaluated in Charolais cattle
in Northeast Mexico(11). The two additional markers
were TGLA44 and TGLA431(14), Genotyping was
performed using the polymerase chain reaction
(PCR), which is an enzymatic method that allows
for the amplification of specific DNA segments.
Given that each marker was individually amplified,
nine PCR tests per individual were performed under
the above-mentioned conditions(11). For allele size
analysis, PCR products were separated in a
denaturing, 6.5 % acrylamide- bisacrylamide gel
then sequenced using a semiautomatic sequencer
(LICOR, 42001G model). Allele sizes and numbers
were determined using the SAGAR software(15).

Once allele sizes were obtained, paternity of all
multiple sire-derived families and allele diversity,
heterozygosis, polymorphic information content
(PIC), and exclusion probabilities in the presence
or absence of parental genotypic information were
determined using the CERVUS 2.0 software(16).
This software evaluates the feasibility of assigning
paternity to the most probable sire by a simulation
module in which Delta criteria are established.
Depending on the Delta values obtained in the
simulation, the proportion of false positive results
in the assignments (level of confidence) is defined.
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Cuadro 1. Familias con empadre multiple utilizadas en el estudio

Table 1. Multiple-sired families used in this study

Calf Dam ID Candidate sires ID Assigned Sire 1D
3-.2 27 38-H 43-9 250- 38-H
17-02 231 38-H 43-9 250- 38-H
27-02 145 38-H 43-9 250-I IA CH30 38-H
32-02 210 38-H 43-9 250- 38-H
39-02 80 38-H 43-9 250- 38-H
40-02 226 38-H 43-9 250- 43-9
42-02 233 38-H 43-9 250-| 38-H
60-02 209 38-H 43-9 250- 250-I
66-02 140 38-H 43-9 250- 38-H
72-02 294 38-H 43-9 250- 43-9
73-02 141 38-H 43-9 250- 43-9
94-02 207 38-H 43-9 250- 43-9
60-01 18 38-H 43-9 250- 43-9
63-01 231 38-H 43-9 250- *
36-02 285 38-H 43-9 250- 38-H
37-02 148 38-H 43-9 250- 38-H
41-02 289 38-H 43-9 250- *
45-02 129 38-H 43-9 250-| 38-H
65-02 209 38-H 43-9 250- 250-I
67-02 284 38-H 43-9 250- *
88-02 293 38-H 43-9 250- *
92-02 273 38-H 43-9 250- *
16-01 132 38-H 43-9 250-I LA 1 38-H
38-01 209 38-H 43-9 250- *
74-01 210 38-H 43-9 250-| 38-H
75-01 149 38-H 43-9 250- 38-H
21-02 253 38-H 43-9 250-I IA CH30 43-9
22-02 154 38-H 43-9 250- 250-I
23-02 154 38-H 43-9 250- 250-I
24-02 291 38-H 43-9 250-| 38-H
26-02 313 38-H 43-9 250- *
29-02 301 38-H 43-9 250-| 38-H

* Undetermined paternity

secuenciador semiautomatizado LICOR (Modelo
42001G) y con el programa computacional SAGAR
se obtuvo el tamafio y nimero de alelos(15).

Una vez obtenidos los tamafios alélicos, se utilizd
el programa computacional CERVUS 2.0(16) para
la asignacion de paternidad de todas las familias
con empadre multiple; asi como para obtener los
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Confidence levels can be assigned by the user from
one relaxed (80 %) level to a stringent (95 %)
level. In our analysis, the high stringency level
was chosen in order to increase the level of
confidence in the assignments(16,17),

A test was performed to analyze differences
associated with uncertain paternity on genetic
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valores de diversidad alélica, heterocigosidad,
contenido de informacién polimérfica (PIC) y las
probabilidades de exclusion en presencia o ausencia
de informacion genotipica de los parentales. El
programa evalta la factibilidad de asignar la
paternidad al padre méas probable mediante médulo
de simulacion en el que se establecen los criterios
Delta; dependiendo de los valores de Delta obtenidos
en la simulacion, se define la proporcion de falsos
positivos en las asignaciones (nivel de confianza).
Los niveles de confianza pueden ser asignados por
el usuario de entre un nivel relajado (80 %) a uno
estricto (95 %). En el caso de nuestro andlisis se
selecciond el nivel estricto o de alta astringencia,
con el fin de incrementar el nivel de confianza en
la asignacion(16,17),

Se disefid una prueba para analizar las diferencias
asociadas a la paternidad incierta sobre los
pardmetros genéticos, a saber, varianza genética
directa (o2 g), varianza ambiental (62¢), indice de
herencia dlrecta (h2 ) proporcion de la varianza
ambiental con respecto a la fenotipica (e2), asi
como sobre los valores genéticos [diferencias
esperadas de la progenie (DEPS) y sus exactitudes],
en los sementales probados para asignacion de
paternidad. Se ajusté un modelo animal para el
peso al nacimiento (PN), ya que el productor
contaba Unicamente con registros para esta variable.
Se generaron dos bases de datos: en una se simuld
la paternidad de las crias (PS) mientras que en la
otra se incluyeron los datos de paternidad obtenidos
del analisis de genotipificacion antes descrito (PR).
La simulacion de sementales se realiz6 de manera
aleatoria, sorteando entre los diferentes padres
candidatos utilizados durante el empadre multiple.
Para la estimacion de las DEP’s se utilizo toda la
informacion disponible de las familias analizadas
(Cuadro 1). Se consider6 suficiente la generacion
de solo una base de analisis simulado, dadas las
condiciones del estudio.

El modelo animal univariado ajustado, incluy6 el
efecto fijo de sexo de la cria, el efecto aleatorio
del padre y el residual. En forma matricial el modelo
fue:

y=Xb+Zu+e¢
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parameters, i.e.: direct genetic variance (o2 g)
environmental variance (02,), direct herltablllty
(h? g), fraction of phenotypic variance due to
environmental effects (e2), as well as on genetic
values [expected progeny differences (EPDs) and
their accuracies], in the sires tested for paternity
assignment. An animal model was adjusted for birth
weight (BW), since the producer had records only
for this variable. Two databases were generated:
one simulating calf sires (SP), and other database
included the paternity data obtained from the above-
mentioned genotyping analysis (RP). Sire simulation
was performed at random, sorting among the
different candidate sires used during the multiple-
sire program. For EPD estimates, all available
family information was used (Table 1). Given the
study conditions, the generation of only one
simulation analysis base was considered as
sufficient.

The adjusted univariate animal model included the
fixed effect of calf sex, the random effect of the
sire, and the residual effect. In a matrix notation
form the model was:

y=Xb+Zu+e¢

Where “Y” is the variable of interest (BW), X
and Z are the known incidence matrixes correlating
observations with their respective fixed and random
effects, b is the fixed effect of the calf sex, u is
the random effect of the sire, and ¢ is the residual
effect.

Variance components were estimated by restricted
maximum likelihood using the MTDFREML
program(18), Heritability was also estimated by the
same program using the variance component outputs
(h?y = o2/ o2, where: h2;= direct heritability
mdex 02 direct additive variance, o2s=
phenotypic variance). EPDs and accuracies were
obtained using subroutines of the MTDFRUN
subprogram, included in the above-mentioned
MTDFREML program. Model’s convergence
criteria was considered to be 1 x 109, and three
analysis restarts were performed until the change
in the log likelihood function was <1 x 10-4, to
assure the global minimum.
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Donde “Y” es la variable de interés PN, Xy Z
son las matrices conocidas de incidencia que
relacionan las observaciones con su respectivo efecto
fijo y aleatorio, b es el efecto fijo de sexo de la
cria, u es el efecto aleatorio del padre y € es el
efecto residual.

Los componentes de varianza fueron estimados
mediante el procedimiento de méxima verosimilitud
restringida usando el programa MTDFREML(18).
El indice de herencia fue estimado por el mismo
programa, mediante las salidas de los compo-
nentes de varianza (h2;=0?y/ 0%, Donde: h2;=
indice de herencia directa, czgz varianza aditiva
directa, o2¢= varianza fenotipica), las DEP’s y
exactitudes fueron obtenidas utilizando una de
las subrutinas del subprograma MTDFRUN,
incluida en el mismo programa. El criterio de
convergencia del modelo fue considerado en 1 x
109, y se realizaron tres reinicios en el anélisis,
hasta que el cambio en el logaritmo de la funcion
de verosimilitud fuera menor a 1 x 104, para
asegurar el minimo global.

La tipificacion de los individuos se realizd con
nueve marcadores microsatélites, los cuales
presentaron en la poblacion 6.67 alelos por locus,
heterocigosidad promedio de 0.701 y PIC de 0.99
(Cuadro 2). Salazar-Marroquin, et al(11),
encontraron valores similares a los aqui obtenidos
y determinaron probabilidades de exclusion de
0.999935 y 0.999677 para Beefmaster y Charolais,
respectivamente, por lo que se puede asumir que
el panel de microsatélites es suficiente para la
asignacion de paternidad, aunque sin duda la
inclusion de un numero mayor de loci para el

Individual typing assays were performed using nine
microsatellite markers which showed 6.67 alleles/
locus in the population, 0.701 average
heterozygocity, and 0.99 PIC (Table 2). Salazar-
Marroquin, et al(t) found values similar to those
reported herein, and they determined exclusion
probabilities of 0.999935 and 0.999677 for
Beefmaster and Charolais cattle, respectively.
Therefore, it can be assumed that the microsatellite
panel is sufficient for paternity assignment, even
though the inclusion of higher numbers of loci for
paternity analysis unquestionably decreases the
probability of incorrect assignments(©).

Analysis of genotype data obtained from the group
of 32 families from the multiple-sire system allowed
a paternity assignment in 75.8 % of the families
analyzed with a =95% level of confidence (Table
1). All three bulls showed multiple paternities, but
bull 38H had the highest reproductive success, since
it produced 60 % calves in the herd, followed by
bulls 43-9 and 250-1 siring 24 and 10 % calves,
respectively. In 3 of the 32 families analyzed, Al was
practiced in addition to multiple siring, but when
paternity was assigned by the program, no calves
resulted to be the offspring of the Al bull, so that
animals’ record needed to be corrected, and one of
the multiple sire bulls was assigned (Table 1).

It is known that uncertain/incorrect paternity
assignments are both problems that still present in
countries with more complete/complex 1D systems
than those being developed in Mexico, due to the
fact that they are mainly based on extensive beef
production systems(19). In addition, this problem is
influenced by reproductive practices commonly used
in extensive beef production systems such as

Cuadro 2. Parametros de diversidad de los microsatélites en el hato estudiado

Table 2. Microsatellite diversity parameters in the herd studied

Loci INRA37 TGLA53 INRA23  TGLA126 TGLA431 ETH10 D1S34 TGLA44  D2S26 Average
No. alleles 6 8 10 4 9 2 4 10 7 6.670
Ho 0.778 0.815 0.852 0.630 0.889 0.037 0.667 0.630 0.808  0.702
PIC 0.680 0.796 0.809 0.617 0.817 0.036 0.674 0.745 0.744  0.990

Ho= Heterozygocity, PIC= Polymorphic information content.
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andlisis de paternidad, disminuye la probabilidad
de asignaciones incorrectas(®).

El analisis de los datos genotipicos obtenidos del
grupo de las 32 familias con empadre multiple,
permitio la asignacién de paternidad en 75.8 % de
las familias analizadas con un nivel de confianza
mayor a 95 % (Cuadro 1). Los tres sementales
presentaron paternidad mdltiple; sin embargo, el
semental 38H mostrd6 mayor éxito reproductivo al
producir 60 % de las crias del hato, seguido del
43-9 y 250-1 con 24 y 10 %, respectivamente. En
tres de las 32 familias analizadas, ademas del
empadre se practico inseminacién artificial, pero al
momento de asignacion de paternidad por parte del
programa, ningun becerro fue hijo del semental de
inseminacion, por lo que se tuvo que corregir el
registro del animal, asignandosele uno de los padres
participantes en el empadre multiple (Cuadro 1).

Se sabe que la paternidad incierta y la incorrecta
asignacion de paternidad, son un problema que
estd presente aln en paises con sistemas de
identificacion mas completos y complejos que los
que se han venido desarrollando en México, debido
a que sus sistemas productivos de carne estan
basados principalmente en la cria extensiva de
ganado bovino(19). Este problema se ve ademas
influenciado por practicas reproductivas comunes
en los sistemas extensivos de produccién de ganado
bovino como el empadre maltiple(20,21), ya que
los animales generados con este sistema de
apareamiento, para ser incluidos dentro de las
evaluaciones genéticas, deben someterse a pruebas
de identificacion para hacer mejores predicciones
sobre su valor genético y su efecto sobre el
mejoramiento genético del hato(9:20,21). Una de
las desventajas que enfrenta el uso de empadre
maltiple es que aunque el productor seleccione
aquellos sementales que considera como los de
mayor valor genético, existe la posibilidad de que
solo alguno de ellos sea el que verdaderamente
represente la calidad genética que se desea, aunque
no tenga el mayor éxito reproductivo en el hato
durante el empadre.

Los resultados obtenidos, representan un ejemplo
de la necesidad de establecer medidas que faciliten
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multiple siring(20:21), since animals resulting from
this mating system must be subjected to ID tests to
be included in genetic evaluations, in order to better
predict its genetic value and its effect on herd’s
genetic improvement(9.20,21). One drawback of
multiple-sire systems is that even if the producer
selects the bulls considered as those with the highest
genetic value, it is possible that only one of such
bulls be the true representative of the genetic quality
searched, and it may not have the highest
reproductive success during herd’s mating season.

The results obtained are an example of the need to
establish some strategies focused to allow to
producers obtaining and recording data about herd’s
genetic management, since the lack of precise cow-
calf assignments, as well as those of sires involved
in the multiple-sire services will prevent the use of
this information as to predict the genetic value of
individuals. This was reflected in our research,
since 24 % families did not have complete pedigree
information, so that they were not included in the
genetic parameter estimate (Table 1). This is in
agreement with other reports showing that the
percent paternity assignment/exclusion in multiple-
sire systems can be reduced when one of the
participating bulls is unknown or absent in the
analysis(®. In addition, it shows that even though
productive data recording is starting to be required,
most Mexican producers are only beginning to
implement this type of practice. It is worthy to
mention that birth weight is one major variable in
the evaluation. The importance of this trait is its
high correlation with both weaning weight and one-
year weight, which have been estimated in 0.47
and 0.48, respectively, for beef cattle(22),
Nevertheless, recording all data inherent in animal’s
productive life is unquestionably a practice that
can contribute to designing more efficient genetic
improvement strategies.

In this study, differences in estimated variances
were observed, therefore affecting the genetic
parameters estimated from the database in which
both simulated and real paternities were considered.
A general trend to overestimate the heritability with
a resulting decreased environmental effect was
observed (Table 3), as a result of the difference
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a los productores la obtencion y almacenamiento
de informacion sobre el manejo genético que se da
al hato, ya que la falta de precisién en la asignacion
madre-cria, asi como de los padres participantes
en el empadre, traerd& como consecuencia la no
utilizacion de esta informacion para predecir los
valores genéticos de los individuos, cosa que se
vio reflejada en el presente estudio, ya que el 24 %
de familias no contaban con informacién completa
de pedigri, por lo tanto no fueron incluidos en la
estimacion de los pardmetros genéticos (Cuadro
1), lo que concuerda con reportes en los que se ha
demostrado que el porcentaje de asignacion/
exclusion de paternidad en sistemas con empadre
maltiple puede disminuir cuando se desconoce o
estd ausente en el andlisis alguno de los
participantes(®). Adicionalmente, permite ilustrar
que aln cuando ya comienza a exigirse el registro
de datos productivos, la mayoria de los productores
en México apenas estan iniciando este tipo de
practicas; cabe mencionar que el peso al nacimiento
es una de los principales variables a evaluar, ya
que la importancia de esta caracteristica reside en
su alta correlacion con el peso al destete y el peso
al afio, estimadas para ganado de carne en 0.47 y
0.48, respectivamente(22), sin embargo el registro
de todos los datos inherentes a la vida productiva
del animal es una practica que sin duda puede
contribuir al disefio de estrategias de mejoramiento
genético mas eficientes.

En el presente estudio, se observaron diferencias
en las varianzas estimadas y consecuentemente en
los parametros genéticos estimados a partir de la
base de datos en las que se consideraron
paternidades simuladas y reales. Se observé que en
general se produce una sobreestimacién del indice
de herencia y reduccién del efecto ambiental
(Cuadro 3); estos resultados son consecuencia de
la diferencia que hay en la matriz de parentesco
cuando se utiliza la informacion de genealogia real
y simulada(23).

El efecto que tiene mayor relevancia sin duda es la
diferencia que se observa en los valores genéticos
medidos en las evaluaciones genéticas como DEPs,
y por ende en la jerarquizacién de los sementales
(Cuadro 4). Esto es muy importante, debido a que
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Cuadro 3. Diferencia en la estimacion de los componentes
de varianza y parametros genéticos con asignacion
supuesta de paternidad (PS) contra asignacion de
paternidad real (PR)

Table 3. Difference in the variance component/genetic
parameter estimates with simulated paternity (SP)
assignment vs real paternity (RP) assignment

Data

- 2 2 2 2
base -2LoglL  s% S% hg e
SP 10793 1177 2917 02905 07105
RP 108258 557 3532 014+05 086*05

-2 LogL= Likelihood logarithm; szg: direct genetic
variance; s2,= environmental variance; h24= direct
heritability ; e2= fraction of phenotypic variance due to
environmental effects.

that exists in the relatedness matrix, when real and
simulated genealogy information is used(23).

Unquestionably, the most relevant effect is the
difference observed in the genetic values measured
in the genetic evaluations as the EPDs, hence in
sire hierarchical selection (Table 4). This is
extremely important, since in bull trading, one
excellent indicator of a bull’s genetic merit is the
EPDs. Therefore, if one animal gets a lower
hierarchical level at the genetic evaluations when
in fact it has a higher genetic value, both its
economic value and its probabilities to be selected
will be reduced.

In addition, results in Table 4 show that EPD
estimated accuracies do not necessarily show the
degree of inexactness associated with uncertain
paternity. Probably, due to the fact that in the
simulated paternity database a more balanced
arrangement of observations was practiced,
therefore in the overestimation of heritability, higher
EPD accuracy estimates were obtained, since genetic
predictor accuracy depends on heritability index,
number of animal’s records, and those of its
relatives(24). It is clear that more numerous
observations per bull would result in improved
estimates of these values. The purpose of this study,
however, was to underscore the analytical
differences associated with an erroneous pedigree.
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durante la comercializacion de los sementales un
excelente indicador de su mérito genético son los
DEPs, por lo que, si en las evaluaciones genéticas
un animal resulta jerarquizado inferiormente cuando
en realidad su valor genético es superior, su valor
econdémico se verd depreciado y la oportunidad de
ser seleccionado disminuira.

Los resultados del Cuadro 4 indican, ademas, que
las exactitudes estimadas para los DEPs no
necesariamente ensefian el grado de inexactitud que
se tiene al considerar las paternidades inciertas.
Probablemente debido a que en la base de
paternidades simuladas se tuvo un arreglo mas
balanceado de las observaciones, y en consecuencia
a la sobreestimacion del indice de herencia se
tuvieron mayores estimaciones de la exactitud de
las DEP’s, ya que la exactitud de los predictores
genéticos depende del indice de herencia, del
nimero de registros del animal y de sus parientes
(24). Es claro que una mayor cantidad de
observaciones por semental daria mejores
estimaciones de estos valores, sin embargo, el
proposito de este estudio es evidenciar las
diferencias en los analisis cuando se tiene un pedigri
erréneo. El disefio de estudios con mayor nimero
de observaciones podra reforzar los hallazgos del
presente estudio, aunque en condiciones de campo,
es complicado encontrar y disefiar estudios de este
tipo por las inherentes complicaciones econémicas
que esto implica.

En bovinos de leche el porcentaje de error en la
asignacion de la paternidad de los individuos pueden
alcanzar el 20 % en los animales de registro(25).
Lo anterior tiene efectos negativos en las predic-
ciones de las DEPs de cada animal, y por lo tanto
en la ganancia genética de la poblacion(2.3,9,15),
En Meéxico aln no existen reportes que muestren
el porcentaje de identificacion errénea de los
animales de registro, por lo tanto los sistemas de
identificacion basados en pruebas de paternidad son
una alternativa real para la asignacion de
paternidades en hatos manejados con sistemas de
reproduccion basada en el empadre multiple.

Los resultados indican que la identificacién errénea
de la paternidad puede conducir a problemas en la
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Cuadro 4. Diferencia en la prediccion de valores genéticos
(EPD) y sus exactitudes cuando existe asignacion
supuesta de paternidad (SP) contra asignacion de
paternidad real (RP)

Table 4. Difference in predicted genetic values (EPDs)
and their accuracies when supposed paternity (SP)
assignment vs real paternity (RP) assignment were used

SP RP
Sire EPD kg BW=Accuracy EPD kg BW=Accuracy
38-H -2.569 0.51 1.386 0.39
43-9 2.603 0.50 -0.999 0.35
250 -0.033 0.49 -0.387 0.30

Designing further studies with more observations
will support our findings, even though under field
conditions it is hard to find or design studies of
this type due to inherent economic complications.

In registered dairy cattle, the error in individual
calf paternity assignment can be as high as 20%(25).
With the resulting negative effects on the prediction
of each animal’s EPDs, hence on the genetic
improvement of the population(2.3.9,15), So far,
there are no reports about the percent ID errors of
registered cattle in Mexico. Therefore, paternity
test-based ID systems are a plausible alternative
for paternity assignment in herds under multiple-
sire reproductive systems.

Results showed that erroneous paternity ID can
lead to problems in the determination of reliable
genetic values, which stands for false genetic merit
attributions among sires evaluated, thus impacting
the productive/economic value of the of the herd.
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