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RESUMEN

El prototipo del caballo Pura Raza Espafnola depende de las
disciplinas ecuestres y establecen los objetivos de seleccion de la
raza; los criterios de seleccidn se desarrollan a partir de medidas
zoométricas (MZ), las que estdn sujetas a efectos genéticos mul-
tiples, directos y maternos. El objetivo de este estudio fue evaluar
la magnitud de los efectos genéticos maternos, con base en las
(co)varianzas, si son iguales o diferentes de cero. La base de datos
usada correspondié a 1806 equinos nacidos de 2004 a 2013, con
datos de ocho MZ (media en cm * de): perimetro tordcico (PT;
189.3%+8.9), perimetro de rodilla (PR; 32.3%+1.8), perimetro
de cafa (PC; 20.4%+1.3), longitud de escdpulo isquial (LEI;
160.7%5.9), anchura de pecho (AP; 43.1%3.0), altura del hueco
subesternal (AHS; 83.1+5.1), altura de pecho (ALP; 73.2+4.3)
y altura a la cruz (AC; 157.8%4.3). Los andlisis se realizaron
con un modelo mixto que incluyé los efectos fijos de grupos
contempordneos (rancho, afio, época y sexo) y la covariable edad
del individuo; como aleatorios, los efectos genéticos directos (D)
y maternos (M), mds la covarianza entre ellos (C). Al alternar los
efectos genéticos maternos se compararon los modelos: D, DM y
DMC. La seleccién de modelos fue con la prueba de proporcio-
nes de verosimilitud. El pedigri lo conformaron 7498 animales.
Las heredabilidades directas (h?) y maternas (m?) y correlaciones
genéticas (rg) se estimaron. El andlisis se realizé con el software
MTDFREML. Los efectos genéticos maternos en ALP y PC fue-
ron estadisticamente no diferentes de cero (p>0.05); en las otras
MZ, el modelo DMC presentd el ajuste mejor. Las h? oscilaron
entre 0.09 (ALP) y 0.65 (AC) y su promedio fue 0.40. Las m’
fluctuaron entre 0.17 (AHS) y 0.23 (AC), con 0.19 en promedio.
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ABSTRACT

The prototype of Pura Raza Espanola horse depends on the
equestrian disciplines and establishes the breeding selection
objectives; the selection criteria are developed from zoometric
measures (ZM), which are subject to multiple direct and
maternal genetic effects. The objective of this study was to
evaluate the magnitude of the maternal genetic effects, based on
the (co)variances, if they are equal to or different from zero. Our
database included information of 1806 equines born from 2004
to 2013, with data of eight ZM (mean in cm = SD): thoracic
perimeter (TP; 189.3%+8.9), knee perimeter (KP; 32.3+1.8),
cannon perimeter (CP; 20.4%1.3), scapular-ischial length (SIL;
160.7%£5.9), chest width (CWj; 43.1%3.0), height of the sub-
sternal space (HSS; 83.1%5.1), chest height (CH; 73.2+4.3),
and withers height (WH; 157.8 £4.3). We conducted the analysis
with a mixed model that included the fixed effects of contemporary
groups (ranch, year, time, and sex) and the age covariable of the
individual; as random, the direct (D) and maternal (M) genetic
effects, plus the covariance between them, (C). By alternating
maternal genetic effects, we compared the models: D, DM,
and DMC. We selected the models using the likelihood-ratio
test. The pedigree was made up of 7498 animals. We estimated
the direct (h?) and maternal (m?) heritabilities, as well as the
genetic correlations (rg)~ For the analysis, we used the software
MTDFREML. The maternal genetic effects in CH and CP were
statistically not different from zero (p>0.05); in the other ZM,
the DMC model was the most fit. The h? oscillated between 0.09
(CH) and 0.65 (WH), with an average of 0.40. The m? fluctuated
between 0.17 (HSS) and 0.23 (WH), with an average of 0.19. All
the r, Were negative, between —0.37 (WH) and —0.99 (HSS),

which must be considered in the genetic improvement of the ZM.
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Todas las I, fueron negativas, entre —0.37 (AC) y —0.99 (AHS),

lo que debe considerarse en el mejoramiento genético de las MZ.

Palabras clave: evaluaciones genéticas; pardmetros genéticos;

heredabilidad; mejoramiento genético; equinos.
INTRODUCCION

n el mejoramiento genético del caballo Pura

Raza Espanola (CPRE), los objetivos de selec-

cién dependen de las disciplinas ecuestres en las
que se desenvuelve, los criterios de seleccién que se de-
sarrollan a partir de las variables lineales y las medidas
zoométricas (MZ) en el proceso de valoracién para in-
gresar al registro de reproductores del libro geneal6gico
de pureza de raza (SAGARPA, 2009; ANCCE, 2012).
La estructura, conformacién y tamano del caballo
estan en funcién de las MZ (Varela et al., 2009); la
conformacién del caballo, con la definicién y dispo-
sicién del cuerpo, define los limites del movimiento,
funcionalidad y rendimiento (Sdnchez-Guerrero ez al.,
2016). El desempeno y rendimiento en las disciplinas
ecuestres son resultado de una combinacién de MZ
con caracteres fisiolégicos y de comportamiento, que
pueden ser heredables (Saastamoinen y Barrey, 2000;
Vostry et al., 2011).

Las MZ estdn asociadas al crecimiento y desarrollo
corporal del animal, y estdn sujetas a efectos genéticos y
ambientales multiples. Respecto a los efectos genéticos,
la estructura genética del individuo define los efectos
genéticos aditivos directos; y la constitucién genética
de la madre para produccién de leche, precisa los
efectos genéticos aditivos maternos (Pool-Anderson
et al., 1994; Arnason y Van Vleck, 2000). Willham
(1972) planted y fundamenté el modelo con efectos
genéticos directos y maternos e incluy la posibilidad
de una correlacién genética entre ambos efectos.

El CPRE inici6 el proceso de evaluaciones genéti-
cas para MZ con base en la metodologia de modelos
mixtos y la predicciéon de valores genéticos, a través
del mejor predictor lineal insesgado y médxima vero-
similitud (Arnason y Van Vleck, 2000; Saastamoinen
y Barrey, 2000). Sin embargo, en las evaluaciones
genéticas deben evaluarse los efectos genéticos en los
modelos estadisticos. En caso contrario, los efectos
genéticos maternos y la posible covarianza con los
efectos genéticos directos pueden afectar la estima-
cién de pardmetros genéticos, la prediccion de valores
genéticos y la jerarquizacién u ordenamiento de los
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INTRODUCTION

n the genetic improvement of Pura Raza Espanola

horse (CPRE, acronym in Spanish), the selection

objectives depend on the equestrian disciplines
in which it performs, the selection criteria developed
from linear variables, and the zoometric measures
(ZM) in the process of evaluation to enter the
breeding registry of the genealogical book of purebred
(SAGARPA, 2009; ANCCE, 2012). The structure,
conformation, and size of the horse are in function of
the ZM (Varela ez al., 2009); the horse conformation,
with the body definition and disposition, defines the
limits of movement, functionality, and performance
(Sdnchez-Guerrero er al., 2016). The yield and
performance in the equestrian disciplines result
from the combination of ZM with physiological
and behavioral characteristics, that can be inherited
(Saastamoinen and Barrey, 2000; Vostry ez al., 2011).

The ZMs are related to the body growth and
development of the animal and are subject to multiple
genetic and environmental effects. Regarding the
genetic effects, the individual genetic structure defines
the additive direct genetic effects; and the maternal
genetic constitution to produce milk, points out the
additive maternal genetic effects (Pool-Anderson ez
al., 1994; Arnason and Van Vleck, 2000). Willham
(1972) proposed and set the foundation for the model
with direct and maternal genetic effects and included
the possibility of a genetic correlation between both
effects.

The CPRE started the genetic evaluation process
for ZM based on the mixed model methodology
and the prediction of genetic values, using best
linear unbiased prediction and maximum likelihood
(Arnason and Van Vleck, 2000; Saastamoinen and
Barrey, 2000). However, in the genetics evaluations,
we must analyze the genetic effects in the statistical
models. Otherwise, the maternal genetic effects and
the possible covariance with the direct genetic effects
can affect the estimation of the genetic parameters, the
prediction of the genetic values, and the hierarchy or
ordering of the animals by the predicted genetic values
(Kruuk, 2004; Bijma, 2006). Based on the later, the
objective of this study was to evaluate the magnitude
of the maternal genetic effects and their possible
inclusion in the statistical models; sustained by the
estimation of the magnitude of the genetic variances
and covariances.
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animales a través de los valores genéticos predichos
(Kruuk, 2004; Bijma, 2006). Con base en lo anterior,
el objetivo de este estudio fue evaluar la magnitud de
los efectos genéticos maternos y su posible inclusién
en los modelos estadisticos; esto se sustenta con la es-
timacién de la magnitud de las varianzas y covarianzas
genéticas.

MATERIALES Y METODOS

La informacién se obtuvo de una base de datos proporcionada
por la Asociacién Nacional de Criadores de Caballos de Pura Raza
Espanola. La base de datos contenfa informacién de 1806 equinos
nacidos de 2004 a 2013, con informacién de ocho MZ: perimetro
tordcico (PT), perimetro de rodilla (PR), perimetro de cana (PC),
longitud escdpulo isquial (LEI), anchura de pecho (AP), altura del
hueco sub esternal (AHS), altura de pecho (ALP) y altura ala cruz
(AC). Las mediciones (Figura 1) las hicieron jueces e instrumentos
de medicién certificados para evaluar la raza internacional de
equinos. Para evaluar los efectos maternos, en andlisis univariados,

se evaluaron tres modelos a partir del siguiente modelo mixto:

y=Xb+Za+Wm+e

MATERIALS AND METHODS

The information came from a database provided by the
Asociacién Nacional de Criadores de Caballos de Pura Raza
Espanola [National Association of Purebred Spanish Horse
Breeders]. The database contained information on 1806 equines
born from 2004 to 2013, with information of eight ZM: thoracic
perimeter (TP), knee perimeter (KP), cannon perimeter (CP),
scapular-ischial length (SIL), chest width (CW), height of the
sub-sternal space (HSS), chest height (CH), and withers height
(WH). The animals were measured (Figure 1) by judges and
measuring instruments certified to evaluate the international breed
of equines. To evaluate the maternal effects, in univariate analysis,

we assessed three models from the following mixed model:

y=Xb+Za+Wm+e

where: y is the vector of records; & is the vector of fixed effects,
that included as classes the contemporary groups defined by the
combination of ranch, year and time of birth, and sex, plus the
covariable of age of the individual in linear and quadratic function;
a is the vector of random genetic direct effects; 7 is the vector

of random maternal genetic effects; e is the vector of residual

Figura 1. Representacion de variables zoométricas. PT: perimetro tordcico, PR:
perimetro de rodilla, PC: perimetro de cafia, LEI: longitud escipulo
isquial, AP: anchura de pecho, AHS: altura del hueco sub esternal, ALP:
altura de pecho y AC: altura a la cruz (Gémez ez al., 2008; Sdnchez ez

al., 2013).

Figure 1. Zoometric variables representation. PT [TP]: thoracic perimeter, PR
[KP]: knee perimeter, PC: cannon perimeter, LEI [SIL]: scapular-ischial
length, AP [CW]: chest width, AHS [HSS]: height of the sub-sternal
space, ALP [CH]: chest height, and AC [WH]: withers height (Gémez
et al., 2008; Sanchez et al., 2013).
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donde: y es el vector de registros; & es el vector de efectos fijos, que
incluyé como clases los grupos contemporineos definidos por la
combinacién de rancho, afo y época de nacimiento, y sexo, mds
la covariable de edad del individuo en funcién lineal y cuadréti-
ca; a es el vector de efectos aleatorios genéticos directos; 7 es el
vector de efectos aleatorios genéticos maternos; ¢ es el vector de
efectos aleatorios residuales; X, Zy Wson matrices de incidencia
que relacionan a las observaciones en y con los respectivos efectos.

Las suposiciones del modelo fueron:
E[y]=xB. Ela]l=0,E[m]=0yE[e]=0

la estructura de varianzas y covarianzas quedd como:

2
a Ao, Ao,, 0 O

Var|m|=| Ao, Aafn 0 0
4 0 0 0 Io?

donde: A es la matriz con las relaciones genéticas aditivas (paren-
tesco) entre los animales en el pedigri; 02 : varianza de efectos
genéticos directos; 03” : varianza de efectos genéticos maternos;
0, : covarianza entre efectos genéticos; 0?2 : varianza residual;

I: matriz identidad.

El archivo de pedigri incluyé 7498 ancestros nacidos desde
1977. Con el procedimiento de mdxima verosimilitud restringida
y libre de derivadas, se estimaron las varianzas y covarianzas, las
heredabilidades directas (h?), maternas (m?) y las correlaciones
genéticas (rg) entre efectos genéticos directos y maternos; el andlisis
se realizé con el software MTDFREML (Boldman ez al., 1995).
Los efectos maternos de ambiente permanente no se consideraron
en este estudio, porque el nimero de crias por yegua madre fue
reducido; ademds, en andlisis previos, la varianza de ambiente
permanente no fue diferente de cero (p>0.05).

Los modelos evaluados fueron DMC: modelo con efectos
genéticos directos y maternos, mds la covarianza entre éstos; DM:
modelo con efectos genéticos directos y maternos, con la covarianza
entre efectos genéticos igual a cero; y D: modelo con sélo efectos
genéticos directos. La seleccion del modelo con mejor ajuste fue
con la prueba de proporciones de verosimilitud, basada en las
diferencias de los valores de la funcién de mdxima verosimilitud
(—2[log Li—log Li’]); se distribuye como ji cuadrada con grados
de libertad igual a la diferencia en el niimero de pardmetros en
Li »s L’ (Dominguez-Viveros ez al., 2003; Dominguez-Viveros
et al., 2009). El célculo de las probabilidades se obtuvo con el
procedimiento CHIQS de SAS (SAS, 2005). La comparacién
y seleccién de modelos fue en dos etapas: DMC vs DM, con un
grado de libertad y la hipétesis o, =0; y D vs DM, con un grado
de libertad y la hipétesis 0%, =0.
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random effects; X, Z, and Ware incidence matrices that relate the
observations in y with the corresponding effects.

The model assumptions were:
E[y]=xB. Ela]l=0,E[m]=0y E[e]=0

the structure of variances and covariances remained as:

2
P Ao, Ao,, 0 O

Var|m |=| Ao, Aofn 0 o0
e 0 0 0 Io2

were: A is the matrix with the additive genetic relations (parentage)
between the animals in the pedigree; 02 :variance of direct genetic
effects; an : variance of maternal genetic effects; 0, : covariance

between genetic effects; 03 : residual variance; /: identity matrix.

The pedigree file included 7498 ancestors born from 1977.
With the restricted maximum likelihood and derivative-free
procedures we estimated the variances and covariances, the direct
(h?) and maternal (m?) heritabilities, and the genetic correlations
(rg) between the direct and maternal genetic effects; we used the
software MTDFREML for the analysis (Boldman et 4/, 1995).
The maternal permanent environment effects were not considered
in this study because of the reduced number of offsprings per
mother mare; additionally, in a previous analysis, the variance of
the permanent environment was not different from zero (p>0.05).

The evaluated models were DMC: model with direct and
maternal genetic effects, plus the covariance between them;
DM: model with direct and maternal genetic effects, with the
covariance between genetic effects equal to zero; and D: model
with only direct genetic effects. We selected the model with the
best fit using the likelihood-ratio test, based on the differences in
the values of the maximum likelihood function (—2[log Li—log
Li’]); it is distributed as a chi-square with degrees of freedom
equal to the difference in the number of parameters in Li vs Li’
(Dominguez-Viveros et al., 2003; Dominguez-Viveros ez al.,
2009). We calculated the probabilities using the CHIQS procedure
of SAS (SAS, 2005). The comparison and selection of models were
in two stages: DMC vs DM, with one degree of freedom and the
hypothesis o, =0; and D vs DM, with one degree of freedom
and the hypothesis 02, =0.

RESULTS AND DISCUSSION

The covariance between the genetic effects for CH
and CP and the variance of maternal genetic effects
were statistically not different from zero (p>0.05),
resulting in D as the best fit model. The DMC model
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RESULTADOS Y DISCUSION

La covarianza entre efectos genéticos para ALP y
PCy la varianza de efectos genéticos maternos fueron
estadisticamente no diferentes de cero (p>0.05), re-
sultando D como modelo de mejor ajuste. El modelo
DMC mostré el mejor ajuste en las otras seis MZ
(Cuadro 1). Con base en el modelo seleccionado para
cada MZ, h? oscilé entre 0.09 (ALP) y 0.65 (AC),
con valor promedio 0.40. Las m* fluctuaron entre
0.17 (AHS) y 0.23 (AC), con promedio 0.19. Todas
las r, fueron negativas en el intervalo de —0.37 (AC)
a —0.99 (AHS). En otras poblaciones de CPRE, las
mismas MZ de nuestro estudio mostraron h* igual
o magnitud mayor. Molina ez a/. (1999) publicaron
h? entre 0.35 (PC) y 0.95 (PR), con promedio 0.59.
Gémez et al. (2008) obtuvieron h? promedio de 0.36
y valores mdximos de 0.57 (AC). Sdnchez-Guerrero
et al. (2016) estimaron h? que fluctuaron entre 0.39
(LEI) y 0.80 (AC). En otras razas de equinos, Sole ez
al. (2014) analizaron trece MZ en caballo Menorca y
obtuvieron h? promedio de 0.35 y valores maximos de
0.75 (AC). Bakhtiari y Heshmat (2009) reportaron h?
en el intervalo de 0.22 (AP) y 0.49 (PT) en diez MZ de
caballo Pura Sangre Irani. Torzynski y Szwaczkowski
(1999) y Torzynski et al. (2005), reportaron m? menor
2 0.10, y h? de 0.01 a 0.69, asi como Iy negativas y
menores a —0.5 para AC, PC y AP.

En las evaluaciones genéticas se analiza la informa-
cién genealdgica y de comportamiento productivo en
dos fases: estimacién de componentes de varianza y
pardmetros genéticos y prediccién de valores genéticos.
Los pardmetros genéticos, como la heredabilidad y la
correlacién genética, caracterizan las poblaciones de
acuerdo con las influencias genéticas y permiten definir
los programas de seleccién (Dominguez-Viveros ez al.,
2003; Dominguez-Viveros et al., 2009). Las Iy negati-
vasy cercanas a la unidad implican antagonismo entre
la genética para crecimiento y efectos maternos, con
implicaciones en el mejoramiento desde esquemas de
seleccién de estos caracteres. Las estimaciones positivas
y cercanas a la unidad, indican que desde el punto de
vista genético podrian considerarse como la misma
caracteristica (Lee, 2002; Bijma, 2006). Las razones
por las que estos valores pueden ser extremos son: 1)
la estructura de los datos no permite separar ambos
efectos en el andlisis, 2) diferencias temporales en los
ambientes cuando se expresan los efectos directos y
los maternos, y 3) reduccidn en las varianzas de estos

showed the best fit in the other six ZM (Table 1).
According to the selected model for each ZM, the h?
varied between 0.09 (CH) and 0.65 (WH), with an
average value of 0.40. The m? fluctuated between 0.17
(HSS) and 0.23 (WH), an average of 0.19. All the I
were negative in the —0.37 (WH) to —0.99 (HSS)
range. In other populations of CPRE, the same ZM
of our study showed a similar or higher h*. Molina ez
al. (1999) reported a h” between 0.35 (CP) and 0.95
(KP), with an average of 0.59. Gémez ez al. (2008)
obtained an average h? of 0.36 and maximum values
of (WH). Sinchez-Guerrero et al. (2016) estimated
a h? that varied between 0.39 (SIL) and 0.80 (WH).
In different equine breeds, Sole ez a/. (2014) analyzed
thirteen ZM in the Menorca horse and obtained
an average h? of 0.35 and maximum values of 0.75
(WH). Bakhtiari and Heshmat (2009) reported an
interval of 0.22 (CW) and 0.49 (TP) for the h?
in ten ZM of Purebred Iranian horses. Torzynski and
Szwaczkowski (1999) and Torzynski ez al. (2005),
reported a m” below 0.10, and a h* of 0.01 to 0.69,
as well as negative and lower than —0.5 ry for WH,
CP, and CW.

In the genetic evaluations, we analyze the
genealogical and productive behavior information in
two stages: estimation of the variance components and
genetic parameters, and prediction of genetic values.
The genetic parameters, heritability, and genetic
correlation characterize the populations according to
the genetic influences and allow to define the selection
(Dominguez-Viveros et al., 2003; Dominguez-Viveros
et al., 2009). The negative and close to the unity r,
imply antagonism between genetics for growth and
maternal effects, with implications in the improvement
of these characters based on selection schemes. The
positive and close to the unit estimates indicate
that from the genetic point of view they could be
considered as the same characteristic (Lee, 2002;
Bijma, 2006). The reasons for which these values
can be extreme are: 1) the structure of the data does
not allow to separate both effects in the analysis, 2)
temporal differences in the environments at the time
of expression of the direct and maternal effects, and
3) reduction in the variances of these effects due to
the selection (Kirkpatrick and Lande, 1989; Verrier ez
al., 1994; Robinson, 1996).

During the development of genetic evaluations,
it is important to evaluate the possible implications
of several genetic or environmental factors and their

DOMINGUEZ-VIVEROS e al. 837
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Cuadro 1. Resultados en los valores de méxima verosimilitud (=2 log L) y pardmetros genéticosT para medidas zoomé-
tricas? a través de los modelos® analizados.
Table 1. Results in the values of maximum likelihood (=2 log L) and genetic parametersT for zoometric measure
through the analyzed models®.

9

Titem SModelos —2logL Th? Tm? Trg
AC D 5875.74 0.68
b DM 5867.07 0.53 0.14
157.8+4.
57-8+4.3 DMC* 5862.14 0.65 0.23 —0.37
LEI D 6681.77 0.57
b DM 6679.81 0.51 0.07
160.745.
/%59 DMC* 6674.11 0.64 0.17 —0.48
AP D 4891.84 0.28
h43143.0 DM 4889.08 0.20 0.08
DMC* 4882.05 0.34 0.19 ~0.66
AHS D 4811.36 0.14
g3 1251 DM 481135 0.14 0.01
DMC* 4806.56 0.29 0.17 ~0.99
ALP D* 4372.93 0.09
, DM 4372.91 0.09 0.01
244,
/3.244.3 DMC 4372.68 0.43 0.13 —0.99
PT D 7943.74 0.45
P189.358.9 DM 7942.67 0.41 0.05
DMC* 7930.53 0.61 0.20 ~0.69
PR D 2862.84 0.32
by 3e1 g DM 2861.77 0.27 0.04
DMC* 2853.94 0.42 0.18 ~0.68
PC D* 2347.37 0.15
. DM 2345.23 0.10 0.05
20.4+1.3 DMC 2344.00 0.14 0.11 -0.52

PT: perimetro tordcico, PR: perimetro de rodilla, PC: perimetro de cafia, LEI: longitud escipulo isquial, AP: anchura de
pecho, AHS: altura del hueco sub esternal, ALP: altura de pecho y AC: altura a la cruz. *: valor promedio en centimetros
+ desviacién esténdar. SDMC: modelo con efectos genéticos directos y maternos, mds la covarianza entre éstos, DM:
modelo con efectos genéticos directos y maternos, D: modelo con sélo efectos genéticos directos y * modelo de mejor
ajuste. "h2: heredabilidad de efectos genéticos directos, m?: heredabilidad de efectos genéticos maternos y r,: correlacién
genética. % IPT [TP]: thoracic perimeter, PR [KP]: knee perimeter, PC [CP]: cannon perimeter, LEI [SIL]: scapular-
ischial length, AP [CW]: chest width, AHS [HSS]: height of the sub-sternal space, ALP [CH]: chest height, and AC
[WH]: withers height. P, average value in centimeters * standard deviation. SDMC: model wich direct and maternal
effects, plus the covariance between these, DM: model with direct and maternal genetic effects, D: model with only
direct genetic effects and * model best fit. "h?: heritability of direct genetic effects, m”: heritability of maternal genetic
effects, and Il genetic correlation.

VOLUMEN 53, NUMERO 6
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efectos debida a la seleccién (Kirkpatrick y Lande,
1989; Verrier et al., 1994; Robinson, 1996).

En el desarrollo de las evaluaciones genéticas, las
posibles implicaciones de diversos factores genéticos
o ambientales y su interaccién se deben evaluar. El
CPRE ha evolucionado con un ligero aumento en
la talla y los cambios mayores se han observado en
la longitud corporal, lo que ha modificado la pro-
porcionalidad corporal de la raza, de medio linea
a sub longilinea (Varela ez al., 2007). Al respecto,
Sinchez-Guerrero er al. (2016) reportaron dife-
rencias (p=<0.05) en MZ a través de tres intervalos
de generacién y discutieron las causas genéticas y
ambientales probables. Con relacién a la interaccién
genotipo Xambiente, Gémez et al. (2008) y Gémez
et al. (2009) sehalaron implicaciones en la definicién
de modelos, estimacién de pardmetros genéticos y
prediccién de valores genéticos mediante andlisis de
la interaccién semental con rancho. Las MZ estin
asociadas al crecimiento y desarrollo corporal de
los caballos, lo que involucra heterogeneidad en la
estructura de varianzas y covarianzas (genéticas y
ambientales), con posibles efectos en la estimacién
de pardmetros genéticos (Kaps ez al., 2010).

Las heredabilidades directas y maternas fueron de
mediana a alta magnitud; en ambos casos se esperaria
una respuesta a la seleccién con base en esquemas de
seleccion. Las correlaciones genéticas fueron negativas
y de alta magnitud, lo que indic6 un antagonismo
entre la genética para efectos individuales maternos,
con posibles implicaciones en el mejoramiento a partir
de esquemas de seleccién.

CONCLUSIONES

En seis, de las ocho variables analizadas, la prueba
de proporciones de verosimilitud comprobé la signi-
ficancia (p=<0.05) de los efectos genéticos maternos
y su insercién en los modelos estadisticos; para estas
variables, los esquemas de mejoramiento genético
con base en seleccién deben de considerar los efectos
genéticos maternos y su antagonismo con los efectos
genéticos directos.
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interactions. The CPRE has evolved with a slight
increase in size, more considerable changes are observed
in the body length, which has modified the body
proportionality of the breed, from medioline to sub-
longilinea (Varela ez al., 2007). About this, Sdnchez-
Guerrero et al. (2016) reported differences (p=<0.05)
in ZM through three generation interval and discussed
the probable genetic and environmental causes.
Regarding the interaction genotypeenvironment,
Gémez et al. (2008) and Gémez et al. (2009) pointed
out implications in the definition of models, the
estimation of genetic parameters, and the prediction
of genetic values by analysis of the stallion interaction
with the ranch. The ZMs are associated to the horse
body growth and development, which involves
heterogeneity in the variance and covariance structure
(genetic and environmental), with possible effects
in the estimation of genetic parameters (Kaps ez /.,
2010).

The magnitude of the direct and maternal
heritabilities was from medium to high; in both cases,
a response to the selection would be expected based
on selection schemes. The genetic correlations were
negative and of high magnitude, which indicates
and antagonism between the genetics for individual
maternal effects, with possible implications in the
improvement from selection schemes.

CONCLUSIONS

In six of the eight analyzed variables, the likelihood-
ratio test demonstrated the significance (p=<0.05)
of the maternal genetic effects and its insertion
in the statistical models; for these variables, the
genetic improvement schemes based on selection
must consider the maternal genetic effects and their
antagonism with the direct genetic effects.
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