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RESUMEN

El objetivo de la investigacion fue determinar la prevalencia de haplotipos (HH) que inciden
en la depresion de la reproduccion en vacas lecheras, los efectos y su relacion con los grupos
genéticos de los reproductores empleados. Se utilizaron 8 833 registros de reproduccion, 17
478 registros de genealogia, y el genotipado de 60 vacas de la raza Holstein Friesian, para
establecer grupos genéticos, y estimar el nivel de la consanguinidad en la poblacién de
estudio. La consanguinidad varié de acuerdo al afio de nacimiento, incrementandose hasta
el afio 1998, para luego reducirse; encontrando que de las 4 044 vacas con registro de
produccion 3 746 de ellas fueron consanguineas lo cual represent6 el 92.63 por ciento; con
niveles de 6.25 por ciento de consanguinidad fueron el 90.78 por ciento de las vacas y
mayores a dicho valor el 1.85 por ciento de ellas. Se establecieron cinco grupos genéticos
paternos, siendo tres los mas influyentes, el primero SOVEREIGNE, representado por el
toro 040HO02025 CHIEF; segundo, el de BURKE IDEAL, representado por el toro
007HO00058 ELEVATION, y tercero el de WIS LEADER, con su descendiente
040HO00030 SKYLINER. La influencia de Chief en la generacion de machos nacionales fue
de 20 y de Elevation de 17. La descendencia de Chief presento los tres haplotipos HH1, HH2
y HH3, mientras que la de Elevation se observo los cinco haplotipos HH, y el toro Skyliner
solo el haplotipo HH3, pero no influy6 en la poblacion. De las 60 vacas muestreadas s6lo 58
fueron genotipadas, el 5.17 por ciento son portadoras para el HH1, 5.17 por ciento para HH3
y de 3.45 por ciento para el HHS; y, el 25.86 por ciento para deficiencia de colesterol (HCD),
todos relacionados con aspectos reproductivos. Se aprecio que en la poblacion estudiada los
problemas reproductivos no estan ligados, en un alto porcentaje, a factores genéticos, los
mismos que podrian reducirse mediante un programa de cruzamiento dirigido de minima
consanguinidad y usando reproductores que no sean portadores de haplotipos relacionados

con la depresion reproductiva.

Palabras claves: Haplotipos reproductivos, deficiencia de colesterol, consanguinidad,

Holstein Friesian.



ABSTRACT

The main objective was determinate the incidence of haplotypes (HH) related with
depression reproductive in dairy cows, and related with genetics groups. The study was
carried out using 8 833 breeding records, 17 478 genealogy and genotyping records of 60
cows of the Holstein Friesian breed, to establish genetic groups related to the incidence of
reproductive haplotypes. Also, determine the inbreeding to establish their relationship in this
population. The inbreeding in the herd varied according to the year of birth, increasing until
1988 and then reduced; of the 4 044 cows with production records 3 746 cows were inbreed
(92.63 percent), up to 6.25 percent inbreed, 90.78 percent of the cows and greater than 6.25
percent of inbreed, 1.85 percent of the cows. Five genetic groups have been established,
formed by the sires SOVEREIGNE, with bull 040HO02025 CHIEF, the second genetic
group the BURKE IDEAL bull, whit 007HO00058 ELEVATION son, and the third genetic
group the WIS LEADER bull, with 040HO00030 SKYLINER son. The influence of Chief in
the generation of national males was 20 bulls, and Elevation of 17 breeding sons. The genetic
group of Chief presented the three types of haplotypes HH1, HH2 and HH3, the genetic
group of Elevation presented the five HH haplotypes, and in the Skyliner group only the
HH3 haplotype but that did not influence into the population. Of the 60 sample cows, only
58 was genotyped, 5.17 percent are carriers for HH1 haplotype, 5.17 percent for HH3
haplotype and 3.45 percent for HHS haplotype, and 25.86 percent presented haplotype for
cholesterol deficiency (HCD), all related to reproductive aspects. Reproductive problems in
the population are not linked in a high percentage to genetic effects, which can be reduced
by having a program of directed mating and mating of minimum inbreeding and using sires

that are not carriers of haplotypes related to reproduction.

Keywords: Haplotypes reproductive, cholesterol deficiency, Inbreeding, Holstein Friesian.



I. INTRODUCCION

En la actualidad la crianza de ganado vacuno en sistemas intensivos a nivel de costa central
del Peru se ha incrementado, principalmente como consecuencia del tamafio de los rebafios,
ya que los costos de produccién a menor escala son muy altos, y no permiten un adecuado

equilibrio econémico.

Los sistemas de mejoramiento en la crianza de ganado lechero, dependeran mucho de la
intensidad de seleccion a considerar, con la finalidad de lograr un progreso genético
sostenible en el tiempo. Para esto se requerird que la reproduccion sea la més eficiente

posible y permita lograr un ntimero suficiente de reemplazos.

Adecuados indicadores de reproduccion son la tasa de concepcion o de prefiez y de natalidad,
dado que la ocurrencia de los abortos o absorciones embrionarias son las causas principales
de los bajos coeficientes reproductivos. Los mismos que pueden deberse a la depresion
endogamica, observada por el incremento de la consanguinidad en los animales,

principalmente en las vacas o vaquillas.

Recientes investigaciones, han identificado la presencia de haplotipos relacionados con la
reduccion de las tasas reproductivas. Al inicio se reportaron tres haplotipos y hasta el afio
2017 se han sumado dos mas para el ganado de la raza Holstein, los cuales se asocian a
efectos negativos en el desarrollo embrionario e incrementos de abortos, en diferentes

estadios fetales.

Asimismo, los haplotipos han sido relacionados a grupos genéticos de toros que fueron
utilizados masivamente para reproduccion a nivel mundial, asi como en el Peru, siendo
necesario considerar que mucha de la poblacion de fundacion de los actuales rebafios en el
pais se han generado con vacas importadas de los Estados Unidos de Norteamérica, varias
de ellas descendientes de reproductores en las cuales se ha reportado dichos haplotipos; asi,

se tiene el famoso toro 040HO02025 Pawnee Farm Arlinda CHIEF, HBA 1427381,



reproductor utilizado para producir progenie orientada a seleccionar reproductores machos,
y que en la estructura de genealogia (descendientes) se han observado tres haplotipos: HH1,

HH2 y HH3.

El objetivo de la presente investigacion es determinar, en un rebaiio comercial de la costa
del Peru, si existe prevalencia de haplotipos asociados con la depresion de la reproduccion
y su relacion con los grupos genéticos de los reproductores utilizados, mediante la

cuantificacion de sus efectos sobre la reproduccion.



II. REVISION DE LITERATURA

La baja tasa en la eficiencia reproductiva se puede deber a muchos factores, pero estd
también asociada al nivel de produccion de los rebafios, asi, Tiezzi et al. (2011) trabajando
con una poblacién de Brown Swiss, de los Alpes italianos, estudiaron los indicadores de
fertilidad como: intervalo de parto al primer servicio, intervalo del primer servicio a la
concepcidn e intervalo del parto a la concepcidn, todos ellos expresados como dias y
tomando como referencia un nimero potencial de ciclo estral de 21 dias; niimero de
inseminaciones a la concepcion; tasa de concepcion al primer servicio; y tasa de no retorno
a los 56 dias post servicio; encontraron que las caracteristicas de fertilidad mostraron
correlaciones no favorables con los valores de produccion, demostrando el antagonismo

entre la eficiencia reproductiva y la produccion de leche.

Los abortos causan una pérdida econdmica importante en la produccion lechera, y estas
pueden ser producidas por muchas causas, siendo parte el manejo, las cuales se atribuyeron
inicialmente a este factor, sin considerar que podia estar relacionado con aspectos genéticos.
Norman et al. (2012) analizaron registros de 8.1 millones de lactaciones de vacas en el
periodo de 2001 a 2009; con mas de 151 dias de prefiez hasta el término de la lactacion. La
frecuencia de abortos registrados fue de 1.31 por ciento, y las de abortos para gestaciones
tempranas (152 a 175 dias) fue de 4.38 por ciento; de la misma manera establecieron que la
tasa de abortos producidos, entre mayo y agosto, fue més alto (1.42 a 1.53 por ciento) y entre
octubre a febrero, mas bajo (1.09 a 1.21 por ciento). Dentro de razas, la Holstein reportod
mayor incidencia de abortos (1.32 por ciento) que las Jersey (1.10 por ciento), teniendo las

demads razas un valor intermedio (1.27 por ciento).

En el Per, no se han reportado estudios relacionados con las pérdidas econdmicas a
consecuencias de los abortos y reabsorciones embrionarias, ni las posibles causas genéticas
que esto conlleva. Asimismo, existen estudios relacionados con la consanguinidad, pero no

en aspectos reproductivos propiamente dichos.



2.1 CONSANGUINIDAD Y SU EFECTO EN LA REPRODUCCION

Los bajos parametros reproductivos encontrados en poblaciones de vacunos, que han
visto incrementados su valor de consanguinidad promedio, han sido estudiados por
muchos autores y en diferentes poblaciones. Al respecto, Van Doormaal (2008) indica
que el valor de la consanguinidad va a depender de la cantidad de informacion del
pedigri que se tenga, ya que a medida que tengamos generaciones completas el valor de

la consanguinidad serd mas realista.

Hodges et al. (1979) estudiando en vacas Holstein de British Columbia (Canada),
encontraron que el 9.8 por ciento fueron consanguineas para el mismo grado, con un
rango de 3.12 a 15.62 por ciento, la misma que fue causada por un macho en comun en
los antecesores, cuatro veces mas frecuente que por una hembra en comin; la variaciéon
de uno por ciento, en un rango de 0 a 12 por ciento, redujo la produccion a 305d de
lactancia en 22.85 kg de leche; sin embargo, un efecto no significativo se encontrd en

el intervalo entre partos.

Hudson y Van Vleck (1984), para vacas en los Estados Unidos de Norteamérica,
determinaron los coeficientes de consanguinidad para las razas Ayrshire, Guernsey,
Holstein, Jersey y Brown Swiss; encontrandose, en el caso de la Holstein, que el 31 por
ciento de las vacas fueron consanguineas con una media de 1 por ciento. Los efectos de
la consanguinidad medida sobre la produccion de leche y grasa en la primera lactancia,
estabilidad a los 48 meses de edad, y el primer intervalo entre partos produjeron una
depresion endogamica significativa, con un coeficiente de regresion sobre la produccion
de leche del orden de -21.20 + 1.20 kg, la grasa -0.78 + 0.04 kg; estabilidad -0.003 +

0.001 meses e intervalo entre partos de +0.09 + 0.01 meses.

Asimismo, analizando registros de produccion de 30,794 vacas registradas de la raza
Ayrshire en los Estados Unidos de Norteamérica, Hudson y Van Vleck (1984a),
determinaron que el 16.9 por ciento (5 202 vacas) fueron consanguineas con un valor
de 5.4 por ciento, mostrando un efecto negativo sobre el intervalo entre partos, a medida
que ésta se incrementaba, de -12.6 £ 11.60 dias para niveles de 25 a 35 por ciento de

consanguinidad, con una heredabilidad de 0.10 para el caracter.



En la estimacion de los valores de consanguinidad, al trabajar con poblaciones
numerosas, por ejemplo 9.3 millones de vacas registradas, se ha construido pequefias
matrices de relaciones de cada animal y sus ancestros, en vez de una sola matriz para

toda la poblacion lo cual ha permitido determinarlos rdpidamente (VanRaden 1992).

En ganado de carne, también se ha estudiado el efecto de la consanguinidad, sobre los
caracteres de peso al nacimiento, peso al destete, peso post destete (peso al afo o a los
18 meses), y peso a la edad adulta, encontrando que tiene un efecto negativo consistente
sobre el peso al nacimiento. El incremento de 1 por ciento reduce el peso al nacimiento
en 0.06 kg, siendo mas grande en hembras (-0.11) que en machos (-0.05). Asimismo, en
vacas lecheras se ha encontrado que los intervalos entre partos de las consanguineas

fueron de 9.1 dias mas largo que en las no consanguineas (Burrow 1993).

Thompson et al. (2000) trabajando con registros de produccion de la Asociacion
Holstein USA de 1970 a 1998, determinaron que la tasa de incremento de la
consanguinidad fue acelerada en el tiempo, haciendo més dificil para los productores
realizar apareamientos que permitan evitar sus efectos deletéreos. Ademas, la
sobrevivencia de los terneros se redujo conforme se incrementd el nivel de la
consanguinidad, teniendo un impacto negativo por mayores costos de sanidad que por

las pérdidas de produccion.

Debido a que la base de datos esta compuesta por informacion de vacas registradas y no
registradas de la raza Holstein, los coeficientes de consanguinidad cuando hay ancestros
perdidos que no contribuyen a su estimacion, aplicé un método que utiliza el promedio
de parentesco de los ancestros perdidos. La consanguinidad se incrementd cuando se
utiliz6 mas informacion alcanzando 0.04 + 0.84, 1.65 +2.05 y 2.06 + 2.22 para Holstein
registrada con menos de 31 por ciento, 31 a 70 por ciento y 71 a 100 por ciento de
informacion para 5 generaciones completas de pedigri. Asimismo, la consanguinidad
por el método de parentesco promedio de ancestros perdidos, fue de 2.75 + 1.06, 3.10 +
2.21y2.89+2.37 para los mismos grupos. La depresion endogamica para dias al primer

servicio no fue significativa (Cassell et al. 2003).

McParland et al. (2007), estudiaron el efecto de la consanguinidad en una poblacion de

ganado Holstein-Friesian irlandés; el efecto de la consanguinidad en la madre y la
5



consanguinidad en las crias fueron analizados separadamente, encontrando que la
mayoria de las caracteristicas analizadas fueron afectadas; y que en algunos casos la
depresion endogamica fue no lineal o significativamente diferente a través de los partos.
El 12.5 por ciento de los animales consanguineos tuvo una probabilidad de 2 por ciento
mas de incidencia de distocias, un 1 por ciento mas de incidencia de nacidos muertos,
un 0.7 por ciento mayor de incidencia de nacidos, un incremento del intervalo entre
partos de 8.8 dias, un incremento en la edad al primer parto de 2.5 dias, y una reduccién
en la sobrevivencia a la segunda lactancia de 4 por ciento, todos estos efectos fueron

estadisticamente significativos.

Bezdicek et al. (2007) estudiaron el efecto de la consanguinidad sobre el periodo de
servicio (SP) y longitud de prefiez (PL) en las razas Holstein y Fleckvieh Checoslovaco,
después del primer parto. La depresion endogamica sobre SP fue mas evidente en los
niveles altos de consanguinidad, pero no significativos; y, las diferencias entre PL no
fueron significativas. Ademas, encontraron una alta variabilidad de SP y PL en vacas

consanguineas.

Gonzalez-Recio et al. (2007) estudiaron en la poblacion de vacunos Holstein espanola
la depresion endogamica sobre la fertilidad de las hembras y su facilidad al parto,
encontrando que las vacas mostraron alteraciones en la fertilidad y mayor dificultad al
parto que las vacas no consanguineas. La tasa de prefiez decrecid en un 1.68 por ciento
sobre el promedio para las vacas con una consanguinidad entre 6.25 a 12.5 por ciento.
Las vacas con consanguinidades mayores a 25 por ciento tuvieron una menor tasa de

prefiez y una alta tasa de distocia que las vacas no consanguineas.

Debido a que los avances en la tecnologia del genotipado han permitido hacer analisis
a nivel molecular para estimar la consanguinidad, en vez de un simple andlisis de los
pedigries, Bjelland et al. (2013) genotiparon 5 853 animales para 54 001 polimorfismos
de nucleétido simple (SNP); un total de 2 913 vacas tuvieron registros fenotipicos,
incluyendo una simple lactancia para produccion de leche, performance reproductivo, y
conformacion lineal de tipo. Tres medidas de consanguinidad genomica fueron
estimadas: porcentaje de homocigocidad (Fru), consanguinidad calculada de los
homocigotas (Fron), y consanguinidad derivada de una matriz de relaciones gendmicas

(Ferm), siendo los promedios de 60.5 + 1.1, 3.8 = 2.1 y 20.8 + 2.3 por ciento,
6



respectivamente. En forma general, el incremento en cada medida de la consanguinidad
genomica fue asociado a efectos negativos sobre la produccion y la habilidad

reproductiva.

Andere et al. (2017) analizando la informacion de la genealogia de los animales inscritos
en el Sistema de Control Lechero de Argentina, evaluando 422 563 animales con
ancestros conocidos, mediante un algoritmo recursivo que considera la consanguinidad
de padres desconocidos. El valor medio de consanguinidad fue de 3.38 por ciento,

observandose una tendencia de 0.13 por ciento por afio de nacimiento.

The Council of Dairy Cattle Breeding (2017) reportd que la consanguinidad en la
poblacion de vacas de los Estados Unidos se ha ido incrementando afio tras afo, de 0
por ciento en el afio 1960 hasta niveles de 7.16 por ciento para el afio 2017, tomando

como referencia el afio de nacimiento de las vacas.

2.2 HAPLOTIPOS RELACIONADOS CON LA REPRODUCCION EN VACUNOS

Un haplotipo es un conjunto de variaciones del ADN, o polimorfismos, que tienden a
ser heredados juntos. Haplotipo se puede referir a una combinacion de alelos o a un
conjunto de polimorfismos de nucledtido sencillo (SNPs) que se encuentran en el mismo
cromosoma (NHGRI 2018), el concepto de haplotipo fue introducido originalmente para

describir la constitucion genética del locus de histocompatibilidad mayor (Lewin 1996).

Muchas investigaciones han sido orientadas a buscar factores genéticos que tienen
relacion con la reproduccion, es decir las causas de abortos y absorciones embrionarias,
en este sentido, Mylrea (1963) estudiando un rebafio cerrado de Australian Shorthorn
encontré que la proporcion de abortos, ocurrido a los siete meses de gestacion, era del

orden del 24 por ciento, atribuyéndolas a causas genéticas y no de manejo.

Wijeratne y Stewart (1971) realizaron un analisis de las causas de aborto en seis rebafos,
siendo: tres de ganado lechero y tres de ganado de carne, determinando que existen

diferencias de tasas de aborto entre las razas de los padres.



Las mutaciones han sido asociadas con las variaciones en la fertilidad de los mamiferos,
pero inicialmente no se consider6 al ganado vacuno (Bos taurus). Se asocio tres
polimorfismos de nucledtido simple (SNPs) en un gen receptor de la hormona
luteinizante / choriogonadotropina. Cuando se evalud en términos de haplotipos, estos
tres SNPs fueron significativamente asociados con las variaciones en las caracteristicas
de fertilidad y produccion, mas notablemente en el intervalo entre partos, dias al primer

servicio e indice de produccion (Hasting et al. 2006).

Utilizando un disefio de nietas (GDD, granddaughter design) en 17 familias de medias
hermanas Holstein, con un total de 926 hijos con fenotipos conocidos, se realizo el
genotipado, mediante un programa computacional, se reconstruyo los haplotipos con
mapas de marcadores densos, determinando que la presencia del QTL para fertilidad,
en el cromosoma BTA3, fue altamente significativa con un efecto grande sobre el éxito
de la inseminacion, el mismo que explico el 14 por ciento de la varianza genética (Druet

et al. 2008).

Pryce et al. (2010) estudiando regiones gendmicas para explicar las variaciones en la
produccion de leche y caracteristicas reproductivas, encontraron 39 048 marcadores
SNP asociados a ellos; probando su efecto en una poblacion de 780 padres de la raza
Holstein y validandolo en la progenie de 386 toros Holstein y 364 toros Jersey.
Adicionalmente, varias regiones noveles fueron identificadas, incluyendo una
caracteristica putativa cuantitativa para fertilidad en el cromosoma 18, detectado

solamente usando haplotipos mas grandes de 3 SNP.

VanRaden et al. (2011) utilizando el BovineSNP50 BeadChip, reportaron de la
evaluacion gendmica de 58 453 Holstein, 5 288 Jersey y 1 991 Brown Swiss, efectos
fenotipicos confirmados para 5 de los 11 haplotipos candidatos; utilizando 14 911 387
Holstein, 830 391 Jersey y 68 443 Brown Swiss. Los efectos letales de estos haplotipos
pueden incluir la tasa de concepcion, gestacion y nacidos muertos. Se determiné que la
frecuencia de los portadores es mayor a 20 por ciento en el caso de la Jersey y del 16
por ciento en la Brown Swiss. En Holstein se descubrieron tres haplotipos con

frecuencia de los portadores de 2.7 a 6.4 por ciento.



La clasificacion de los haplotipos esta dada por el nimero de segmento y el haplotipo
dentro de dicho segmento, en el caso de la Holstein los tres haplotipos descubiertos son
el 133.74 (cromosoma 5), 21.337 (cromosoma 1) y 218.61 (cromosoma 8), cuyas
frecuencias de los portadores determinados fueron 4.5, 4.6 y 4.7 por ciento para el HH1,

HH2 y HH3 respectivamente (VanRaden et al. 2012).

Reportes sobre el impacto de los haplotipos fueron presentados por muchas revistas,
sobre ganado lechero y la misma Asociacion Holstein de los Estados Unidos de
Norteamérica. Asi, la revista Agribusiness Dairyman (2011), indica que los genotipos
basados en Bovine 3K BeadChip, de baja densidad para imputar madres, son menos
precisos; lo cual haria que los animales cambien de estatus. Mientras, que los animales
evaluados con el de 50K son usualmente mas estables en la estimacion de los haplotipos
asignados; la Tabla 1 se presenta un resumen de la frecuencia de los heterocigotas con

los referidos haplotipos.

Tabla 1. Frecuencia de heterocigotos que impacta en la tasa de concepcion, y ancestros

de origen.
Nombre del Ancestro heterocigoto méas Frecuencia de Impacto sobre la tasa
haplotipo cercano heterocigotos, % de concepcion, %
HHI1 Pawnee Farm Arlinda Chief 4.50 -0.35
HH2 Willowholme Mark Anthony 4.60 -0.36
Glendell Arlinda Chief
HH3 Gray View Skyliner 4.70 -0.36

FUENTE: VanRaden et al. (2011, 2012). Weigel (2011).

Asimismo, Van Doormaal (2011) y Weigel (2011), indican que el impacto de los referidos
haplotipos, sobre la tasa de no retorno, la afectaron en el orden de -1.10, -1.70 y -3.10 por
ciento, respectivamente. Asimismo, Norman et al. (2012) determinaron que los
haplotipos HH2 y HH3 producen pérdidas embrionarias inmediatamente después de la

concepcion, pero el haplotipo HH1 produce pérdidas a través de toda la gestacion.

VanRaden et al. (2012) realizaron el mapeo fino del genoma de vacunos lecheros, de las
razas Holstein, Jersey y Brown Swiss , con la finalidad de localizar haplotipos con

significancia esperada de homocigotos pero que no son observables, determinando cinco



haplotipos que tienen efectos letales y reduce la tasa de concepcion (CR) en un rango de
3.0 a 3.7 por ciento (Tabla 2), que para el caso del HH3 la perdida de la CR ocurre antes
de los 60 dias, y el HH2 antes de los 100 dias, y mientras el HH1 a través de toda la

gestacion.

Tabla 2. Haplotipos que afectan la fertilidad en vacunos lecheros de las razas Holstein,
Jersey y Brown Swiss.

Nombre del Cromosoma Localizacion Frecuenciadel Afio de nacimiento del

haplotipo BTA Mbase portador, % Fundador
HH1 5 62 — 68 4.5 1962
HH2 1 93 -98 4.6 1975
HH3 8 92 -97 4.7 1954
JH1 15 11-16 234 1962
BHI1 7 42 — 47 14.0 1972

FUENTE: VanRaden et al. (2012).

Varias mutaciones que afectan la fertilidad han sido identificadas y seleccionadas en
contra en varias razas de vacunos, tales como la Artrogriposis multiple (AM), Hipoplasia
y Anasarca Pulmonar (PHA), en ganado Angus y Shorthorn respectivamente; Deficiencia
de la Uridina Sintetasa Monofosfato (DUMPS), Malformacién compleja vertebral
(CVM) y Deficiencia de la Leucocitosis Bovina (BLAD), la identificacion fue posible al
utilizar un muestreo profundo mendeliano de mas de 100 000 vacunos de la raza Holstein,
encontrando un gen recesivo putativo letal en el cromosoma BTAS, denominado HHI,
una mutacion sin sentido fue hallada en APAF1, que bloquea aproximadamente un tercio

de la proteina APAF1 codificada (Adams et al. 2012).

Larkin et al. (2012) reconstruyendo una resecuenciacion de genoma completo para dos
de los més famosos toros en la historia de la industria del ganado lechero, Pawnee Farm
Arlinda Chief'y su hijo Walkway Chief Mark; méas de 1.3 millones de SNPs de alta calidad
fueron detectados en el secuenciamiento de ambos toros, utilizando el BovineSNP50. La
frecuencia de los alelos de Chief en sus dos haplotipos, fueron determinados en 1 149 de
sus descendientes y su distribucion fue comparada con las esperadas asumiendo no
seleccion. Se identificaron 49 segmentos cromosomales en los cuales los alelos de Chief
mostraron fuerte evidencia de seleccion. Once genes candidatos fueron identificados con

funciones relacionadas a produccion de leche, fertilidad y resistencia a enfermedades.
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Schwarzenbacher et al. (2012), trabajando 8 256 genotipos para la raza Fleckvieh y 2 959
para la raza Brown Swiss de poblaciones de Austria y Alemania, no detectaron haplotipo
alguno en la raza Fleckvieh, mientras que para la raza Brown Swiss se detectd uno en el
cromosoma BTA7, denominado BH1, que tiene una longitud de 3 956 SNP, con una
frecuencia de 5.81 por ciento, y otro en el cromosoma BTA19. Ambos relacionados con
los efectos fenotipicos de tasa de no retorno a los 56 dias (NRR56), dias de la primera a
la ultima inseminacion (DFLI) y tasa de nacidos muertos (SBR); no encontrando, en esta

poblacion, un efecto directo de éstos sobre caracteristicas relacionadas a la fertilidad.

Otras investigaciones han relacionado también diferentes haplotipos con la expresion de
caracteres de fertilidad, como es el caso del gen FANCI, mutacion que causa el sindrome
de braquispina (BS), un raro efecto genético recesivo observado en la raza Holstein,
siendo su frecuencia muy alta, del orden del 7.4 por ciento, cuyo efecto es que muta a
homocigota de las crias durante la prefiez y se produce la muerte de las crias durante la

gestacion (Charlier et al. 2012).

Los efectos letales de los haplotipos referidos han sido evaluados en diferentes
poblaciones y razas de vacunos. Fritz et al. (2013) trabajando con informacion de la base
de seleccion gendmica francés, sugirieron efectos genéticos letales para muerte
embrionaria, en una poblacion de 47 878 Holstein, 16 833 Montbélier y 11 466
Normando, asociados a Braquispina bifeda (FANCI), CVM (SLC35A3), HH1 (APAF1) y
HH3.

Por otro lado, Sonstegard et al. (2013) identificaron un haplotipo con efecto sobre la
reproduccion en ganado de la raza Jersey, localizado en el cromosoma 15, el cual reduce
la fertilidad. Asimismo, Cooper et al. (2013) estudiando las pérdidas por fertilidad,
determinaron los padres portadores por los abuelos maternos portadores apareados dentro
de cada raza (Holstein, Brown Swiss y Ayrshire), y determinaron cuatro nuevos
haplotipos, dos en la raza Holstein, uno en la raza Brown Swiss y uno en la raza Ayrshire,
parece ser un simple recesivo que se reportaron a los criadores para que lo utilicen en sus
programas de seleccion y apareamientos. En el caso de la raza Holstein, el haplotipo HH4
se encuentra en el cromosoma 1, cuyo efecto es un decremento del 3.0 por ciento en la
tasa de concepcion, teniendo su origen en el toro Besne Buck, con una frecuencia de

portador de 0.70 por ciento; y para el haplotipo HHS ubicado en el cromosoma 9, con un
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efecto de -3.50 por ciento en la reduccion en la tasa de concepcidn, cuyo origen es en el

toro Thomles Texal Supreme, con una frecuencia de portador de 5.0 por ciento.

Lee (2013), indica que a la fecha se ha descubierto un total de 9 haplotipos y estan siendo
reportados por las centrales de inseminacidn y asociaciones de razas, y que los haplotipos
que impactan la fertilidad tienen diferentes frecuencias y son especificos para una raza
determinada. El estadio de gestacion en la cual las prefieces son perdidas varia entre los

haplotipos, la cual se presenta en la Tabla 3.

Tabla 3. Frecuencia de los haplotipos en la raza Holstein y el tiempo de pérdida de la

prefiez.
Nombre del haplotipo Frecuencia, % Pérdida de la prefiez
HHI1 4.50 Todo estadio
HH2 4.60 Antes del dia 100
HH3 4.70 Antes del dia 60
HH4 0.70 No conocido
HHS5 4.80 Antes del dia 60

FUENTE: VanRaden et al. (2012); Lee (2013).

Cochran et al. (2013) determinaron que la fertilizacion y el desarrollo de la pre
implantacion embrionaria estd bajo control genético, para tal fin, evaluaron 434
polimorfismos de nucledtido simple (SNPs) para asociar con la variacion genética en
fertilizacion y desarrollo embrionario temprano, utilizando 93 toros, seleccionados
teniendo en cuenta el valor de PTA para tasa de prefiez de las hijas (DPR), que es un
estimado de fertilidad de la hembra. Quedé evidenciado que en fertilizacion in vitro y
desarrollo blastocistico existe diferencias entre toros, mas aun fue debido, en parte, a la

variacion genética.

Estudiando el genotipo de 7 937 animales Holstein de los paises Nordicos, utilizando el
BovineSNP50 BeadChip, e incluyendo haplotipos y 25 marcadores consecutivos, para
probar la ausencia de estados homocigotos, Sahana et al. (2013) utilizando la informacion
gendmica, estimaron en dos caracteristicas relacionados con la fertilidad: Tasa de no
retorno (NR56, NR100 y NR150) e intervalos entre partos (CI). De las ocho regiones

gendmicas identificadas, seis regiones fueron confirmadas a tener un efecto sobre la
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fertilidad. Asimismo, al comparar mediante sobrelape con la localizacion del HH1 de
VanRaden et al. 2011, (58-66 Mb) y el del ganado nordico (66.8-68.6) en el BTAS, no
fueron iguales, pero si mostrd un efecto sobre las NR56 y NR100 y no en el CI; ademas,
confirmaron la posible presencia del HH3, en el cromosoma BTAS (90-95 Mb) reportado
en el ganado americano, entre 83.4 — 89.9 Mb, los tres haplotipos estando cerca de la
localizacion del HH3, teniendo significancia en las cuatro caracteristicas relacionados a

la fertilidad (NR56, NR100, NR150 y CI).

Cochran et al. (2013a) identificaron un polimorfismo de nucleétido simple (SNP) para
genes especificos que estan relacionados con la fertilidad que podria mejorar la confianza
de los estimados genomicos para caracteres de baja heredabilidad, para lo cual utilizaron
semen de 550 toros Holstein de alta y baja tasa de prefiez en las hijas (DPR), genotipando
para 434 SNP candidatos utilizando el sistema Sequenom MassARRAY®. Un total de 40
SNPs fueron asociados con la tasa de prefiez de las hijas (DPR), entre ellos habian genes
involucrados con el sistema endocrino, células signales, funcidén inmune e inhibicion de
apoptosis. Un total de 10 genes fueron regulados por el Estradiol. En suma, un total de 22
SNPs fueron asociados con alta tasa de concepcion en vaquillas, 33 con tasa de
concepcion en vacas, estos genes asociados con la reproduccion (DPR) son muy

importantes para entender la fisiologia de la reproduccion.

McClure et al. (2014), estudiaron los efectos que tienen dichos haplotipos, identificando
las causas de las mutaciones, que afecta el desarrollo embrionario en los bovinos, el BH1
en el Brown Swiss y los haplotipos 2 y 3 en el Holstein. La variante estrictamente asociada
con el HH3 es un SNP no-sinénimo (T/C) dentro del exén 24 del mantenimiento
estructural del cromosoma 2 (SMC2), en el cromosoma 8 en la posiciéon 95,410,507
(UMD3.1). Este polimorfismo cambia el amino &cido 1135 de Fenilalanina a Serina y
causa un no neutral, no tolerante y una sustitucién evolucionaria no conocida dentro de

la NTPasa que domina la codificacion proteica.

Dactwyler et al. (2014) analizaron 1,000 genomas de toros para identificar una mutacion
SMC2 que se le atribuye como efecto negativo la pérdida embrionaria, asociado al
haplotipo HH3, cuya region fue identificada por la ausencia de individuos homocigotas
para un particular haplotipo en el Hosltein norteamericano, en el intervalo de 94.0 — 96.5

Mb en el cromosoma 8 (BTAO0S).
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McDaneld et al. (2014) estudiaron la eficiencia reproductiva en la produccion comercial
del ganado de carne, ya que hay una reduccion en el nimero de crias por vaca expuesta.
Identificaron las regiones del genoma que alberga la variacion que afecta los eventos
reproductivos, aplicando un estudio de asociacion del genotipo (GWAS), basado en mas
de 700,000 marcadores. Fueron detectados 2 SNP con significancia en la asociacion, en
el BTA21 y BTA29, 3 SNP en BTAS, un SNP en BTA1 y BTA25, identificando regiones
del genoma asociado con la eficiencia reproductiva y desarrollar sistemas de marcadores

robustos.

Cooper et al. (2014) utilizaron doce SNPs para determinacion de la raza Ayrshire, pocas
determinaciones para la raza Ayrshire fueron disponibles que para Holstein, Jersey y
Brown Swiss debido a la similitud de la Ayrshire y la Holstein. Identificaron un haplotipo
que afecta la fertilidad en el cromosoma 17 y trazas en la poblacion genotipada del toro
Selwood Betty’s Commander, teniendo una frecuencia de portador del orden del 26.1 por
ciento. El efecto negativo en la tasa de concepcion fue de 4.3 + 2.5 para los portadores
del haplotipo, determinado en 618 apareamientos de padres portadores por abuelos

maternos portadores.

Cole et al. (2014) indican que las pruebas para haplotipos son ahora una rutina para
identificar nuevos desordenes recesivos y seguir el estados de los portadores de los
animales genotipados, y que los cambios en el reporte de los factores recesivos que
afectan la fertilidad y nacidos muertos (natimortos) ha sido descrito en detalle por
VanRaden et al. (2013). El haplotipo AH1 (Ayrshire) ubicado en el cromosoma 17 en la
region 65,866,532 — 66,164,570 bp con una frecuencia del 13 por ciento. Para la raza
Brown Swiss, el haplotipo BH1, con una frecuencia de 6.67 por ciento, ubicado en el
cromosoma 7 en la region 42,811,272 — 47,002,161 bp, y el BH2, con una frecuencia 7.78
por ciento localizado en el cromosoma 19, en la region 10,617,246 — 11,726,846 bp. Para
la raza Holstein, los cinco haplotipos reportados son los HH1 (APAF1), HH2, HH3
(SMC2), HH4 (GART) y HHS, con frecuencias de 1.92, 1.66, 2.95, 0.37 y 2.22 por ciento

ubicados en el cromosoma 5, 1, 8, 1 y 9 respectivamente.

Debido a que la fertilidad es una caracteristica muy sensible en la economia de las
empresas lecheras, se siguen investigando que causas genéticas se puede observar, asi,

Kipp et al. (2015) en un estudio realizado en la poblacion de vacunos Holstein aleman,
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determinaron un nuevo haplotipo relacionado con la sobrevivencia de los animales
jovenes, presentando sintomas no especificos tal como una diarrea crénica muriendo
dentro de los cinco meses de vida, utilizando el 54K SNP Chip, determinaron que el
causal estd ubicado en una region del cromosoma BTA 11, y que se relaciona con el
metabolismo del colesterol, siendo los homocigotas recesivos los que muestran un mayor

efecto o mayor mortalidad que los heterocigotos.

Trabajos de investigacion para determinar variantes raras que pueden ser imputadas,
usaron 1,000 genotipos de toros, secuencias de una base de datos (1147 secuencias) como
una referencia para la imputacion, en vacunos lecheros con 630K SNP genotipos,
genotipados para cuatro defectos recesivos (BLAD, CVM, HH1 y JH1). La proporcion
de portadores correctamente imputados tuvieron un rango de 1, para JHI, a 0.04 para
CVM, siendo la imputacion muy pobre, mientras que para JH1, HH1 y BLAD Ila

imputacion es mas precisa (Hayes et al. 2015).

Schiitz et al. (2016) trabajando con una poblacion de vacunos en Alemania, analizaron e
identificaron desordenes recesivos no conocidos, asociados al haplotipo 5 (HHS) y
deficiencia de colesterol (HCD), quienes describen las causas genéticas moleculares que
ellas producen. El HH5 es causado por una eliminacion de 138 kbp, que abarca una
posicion de 93,233 kb a 93,371 kb en el cromosoma 9 (BTA9), que alberga solo dimetil-
adenosina transferasa 1 (TFB1M). La eliminacion de los puntos de ruptura esta
flanqueada por elementos nucleares largos entremezclados Bov-B (cadena arriba) y
LIME3 (cadena abajo), sugiriendo un evento de recombinaciéon / delecion homologa.
TFB1M di-methylates de adenina residual en el bucle de horquilla en el extremo 3'
mitocondrial 12S ARNr, siendo esencial para la sintesis y la funcion de la subunidad
ribosémica pequeiia de las mitocondrias. Se reporta que en ratones homocigotos TFB1M-
/

- exhiben letalidad embrionaria con defectos de desarrollo. Asimismo, se determino una

frecuencia alélica de 2,8 por ciento para la poblacion de HF alemana.

Kipp et al. (2016), en base a reportes de criadores, que han observado diarrea cronica y
crecimiento retardado para apareamientos especificos sin ninguna etiologia conocida,
asimismo, no respondieron a ningun tratamiento y se presentaron muertes dentro de los
primeros meses de vida; que al hacer un andlisis bioquimico de sangre observaron una

pronunciada hipocolesterolemia y deficiencia de las vitaminas liposolubles. Dichos
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resultados en el andlisis bioquimico de la sangre fueron muy similares con los reportados
en humanos de hipobetalipoproteinemia. Para asociar a un desorden genético, se
perform6 en 9 animales afectados y 21,077 animales control, utilizando el Illumina
BovineSNP50 BeadChip, revelando una fuerte asociacion en el cromosoma 11.
Posteriormente, en los autocigotos se maped para identificar el haplotipo asociado con la
enfermedad que abarco 1.01 Mb. El segmento de extension de los homocigotas contenia
6 transcriptores, entre ellos el gen APOB, el cual es causal para desordenes de colesterol
en humanos. Los valores de colesterol en sangre de los animales fueron
significativamente asociados con el estatus de portador indicando una herencia

codominante. La frecuencia de dicho haplotipo fue estimada en 4.2 por ciento.

Menzi et al. (2016) resecuenciaron el genoma completo de un animal afectado y de un
animal parcialmente sano portador de una copia de un segmento critico 2.24 Mb del
cromosoma 11 y su estado ancestral de una copia del mismo segmento con la mutacion
de deficiencia de colesterol. La mutacion representa una 1.3 kb insercion de un elemento

LTR transportable (ERV2-1) en la secuencia codificada del gen APOB.

Gross et al. (2016) analizando informacion de terneros Holstein que presentaron una
incurable idiopatia diarreica, mostraron una severa hipocolesterolemia y muerte dentro
de los primeros hasta los pocos meses de nacido de los terneros. Este nuevo autosdémico
recesivo monogameético relacionado con los desérdenes en el metabolismo, denominado
deficiencia de colesterol (CD), el cual es causado por una mutacion en el gen APOB de
los bovinos. Analizaron 6 homocigotas para APOB, determinando que los CDS tienen
significativamente bajas concentraciones en el plasma de colesterol total (TC), libre de
colesterol (FC), alta densidad de lipoproteina de colesterol (HDL-C), baja densidad de
lipoproteina de colesterol (LDL-C), muy baja densidad de lipoproteina de colesterol
(VLDL-C), triacilgliceridos (TAG) y fosfolipidos (PL) que fueron comparados con los
animales homocigotas del tipo normal (wild-type), concluyendo que el CD asociado a la
mutaciéon APOB mostré un efecto en el metabolismo de los lipidos en el ganado Holstein
tanto joven como adulto. Ademds del colesterol, la concentracion de PL, TAG y
lipoproteinas fueron claramente reducidos en los homocigotos y en los portadores de la

mutacion APOB.
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Mock et al. (2016) asociando los sintomas clinicos de diarrea, deficiencias en el
crecimiento o desarrollo e hipocolesterolemia con un nuevo haplotipo reportado, que
causa deficiencia de colesterol en los animales, que seria causado por la mutaciéon de un
gen (APOB) alipoproteinico, en estado de homocigosis, determinaron que dicho
haplotipo, en base al analisis de la informacion del pedigri, al toro fundador Maughlin

Storm, fue el que determiné dicha mortalidad.

Adams et al. (2016), indican desde que el haplotipo HH1 en el cromosoma 5 es asociado
con una reducida tasa de concepcion y un déficit de homocigotas en la poblacién Holstein.
La fuente de dicho haplotipo fue trazado al toro Pawnee Farm Arlinda Chief'y tuvo mas
de 16,000 hijas, identificandose una mutacion sin sentido en APAF1 (apotedtico factor 1
de activacion de la proteasa; APAF1 p.Q579X) dentro del HH1. Esta mutacion ha causado
miles de abortos espontdneos alrededor del mundo, observandose ademas una reduccién
en frecuencia de los portadores de 8 por ciento en décadas pasadas a niveles del 2 por

ciento en el afio 2015.

Cole et al. (2016) evaluaron los fenotipos de las evaluaciones genéticas de los Estados
Unidos, donde evaluaron los efectos fenotipicos de 18 haplotipos recesivos en Ayrshire
(n=1), Brown Swiss (n=5), Holstein (n=10), y Jersey (n=2), evaluando la produccion de
leche, grasa y proteina, score de células somaticas (SCS), vida productiva (PL), tasa de
prefiez de las hijas (DPR), tasa de concepcion de las vaquillas (HCR) y tasa de concepcion
en vacas (CCR). Muchas asociaciones fueron notados para los haplotipos en Holstein,
produccion de leche proteina, SCS, PL y fertilidad para haplotipo 1 (HH1); proteina, PL,
CCR y HCR para haplotipo 2 (HH2); produccion de leche, proteina y fertilidad para
haplotipo 4 (HH4); y produccion de proteina y DPR para haplotipo 5 (HHS).

Ortega et al. (2016) evaluaron 69 SNPs en genes previamente relacionado a caracteres de
fertilidad y de produccion y su relacion con las tasas de concepcion en las hijas (DPR),
tasa de concepcion en vacas (CCR) y tasa de concepcion en vaquillas (HCR), en una
poblacion de Holstein en funcion a sus valores de Habilidad de transmision predicha
(PTA) para DRP. El genotipado se realizé utilizando el Sequenom MassARRAY®. Los
SNPs que explicaron la mayor proporcion de la variacion genética para DPR fueron
COQ9, EPAS1, CAST, C7H190rf60 y MRPL48; para CCR fueron GOLGA4, COQ9,

EPAS1 y MRPL48; y para HCR fueron HSD17B7, AP3B1, HSD17B12 y CACNAID.
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Muchos de los genes representados por los SNPs asociados con la fertilidad estan

involucrados en esteroidogénesis o son regulados por esteroides.

En la Tabla 4, se muestra los reproductores en las cuales se han reportado los Haplotipos
asociados a la fertilidad en el ganado lechero Holstein, que han generado descendencia

que han sido utilizados como reproductores.

Villumsen et al. (2009) indican que es importante conocer la longitud de los haplotipos,
porque en un estudio de simulacion, determinaron que los haplotipos para 10 SNP
tuvieron una alta repetibilidad, aun para caracteres de baja heredabilidad, lo que implica
que la seleccion genomica puede ser especialmente benéfica para mejorar la seleccion en

ello, por ejemplo, en sanidad y fertilidad.

Los reproductores en las cuales se han evidenciado la presencia por primera vez de los
haplotipos asociados a deficiencias reproductivas, la podemos definir como grupo de
padres que pertenecen a un grupo genético, que tienen origen a partir de un reproductor
base y que mantiene un parentesco con el conjunto de la poblacion, se puede definir grupo
genético de diferentes maneras, para explicar los comportamientos genéticos de una

caracteristica en particular (Gutiérrez 2010).
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Tabla 4. Relacion de reproductores Holstein, en los que se han detectado los haplotipos relacionados con la reproduccion.

Haplotipo Reproductor Nombre NAAB HB Origen Fx F.Nac.  Poblacion

HHI 2%%%6 Farm Arlinda CHIEF 040HO02025 1427381 0.00 5/9/1962 SI
Walkway Chief MARK MARK 007HO00980 1773417 NLD970020219  0.00  6/13/1978 SI
A Townson LINDY ET LINDY 071HO00843 382748 CANO01951845 630  2/12/1984 SI
Shen-Val NV LM
FORMATION.ET FORMATION 011HO03562 2163822 NLD970093716  4.10  1/16/1991 SI
Opsal FINLEY ET FINLEY 011HO05570 120780521 690  11/3/1997 SI
Timlynn THRONE-ET THRONE 011HO05284 17365519 5.80 5/2/1997 SI
Ja- Bob JORDAN RED ET JORDAN RED 006HO00817 17378279 2.10  4/16/1997  NO
Glenn-Ann PALERMO ET  PALERMO 014HO05411 137332056 8.60 1/2/2006 NO

HH2 Xg?gg;l?e Mark ANTHONY  073HO00219 3344890 CANO00334489 630  2/3/1975  NO
Comestar OUTSIDE ET OUTSIDE 073HO02479 6026421 CAN06026421  2.80  2/27/1994 SI
BOULET CHARLES ET EEX{QEES 072HO00626 395671 CAN00395671  1.00  6/11/1988  NO
Solid-Gold COLBY ET COLBY 007HO07615 60697343 4.10 3/5/2002 SI
England-Ammon MILLION MILLION 007HO08165 61547476 350  4/30/2003  NO
Dudoc MR BURNS-ET MR BURNS  200HO05024 100745543 CAN100745543  3.50  7/25/2002 SI




<< continuacion >>

Haplotipo Reproductor Nombre NAAB HB Origen Fx F.Nac.  Poblacion
HH3  Gray View SKYLINER SKYLINER  040HO00030 1244845 0.00 9/15/1954 SI
GLENDELL Arlinda Chief =~ GLENDELL 007HO00477 1556373 0.00 11/19/1968 SI
Arlinda ROTATE ROTATE 007HOO01118 1697572 12.50  11/20/1975 SI
MJR Blackstar EMORY-ET EMORY 007HO03948 2114601 4.30 11/20/1989 SI
O-Bee Manfred Justice-ET O MAN 007HO06417 122358313 4.30 3/8/1998 SI
BOSS IRON ET BOSS IRON  198HO00030 341037501 DEU0341037501 1.10 7/17/1996 SI
Flevo Genet SNOWMAN SNOWMAN 388965513 NLDO0388965513 8.40 1/14/2005 SI
HH4 250 BESNE BUCK BUCK 020HO09002 2237388 FRA4486041658 4.90 12/6/1986 SI
Jocko BESNE JOCKO 180HO09612 5694028588 FRAS5694028588 3.50 8/29/1994 SI
HHS  Thornlea Texal SUPREME  SUPREME 264804 CAN264804 0.00 12/27/1957 NO
Picston SHOTTLE SHOTTLE 029HO12209 598172 GBR598172 5.30 7/23/1999 SI

FUENTE. Cole et al. (2016). VanRaden et al. (2011). VanRaden et al., (2012). Sonstegard et al. (2013).
http://selectsires.com/resources/healthdocs/impactingfertility.html?version=20170404



III. MATERIALES Y METODOS

3.1 DE LA INFORMACION

La base de datos proviene de un nticleo ganadero dedicada a la crianza de bovinos de
leche, que se implement6 en 1988, con la importacion de ganado lechero de las razas
Holstein y Brown Swiss de los Estados Unidos de Norteamérica, que es la base genética

de dicha poblacion.

Los datos compilados corresponden hasta el 30 de junio del 2016, considerando
informacion de 8 833 registros de produccidon/reproduccion que corresponden a 4 044

vacas.

En el Tabla 5 se presenta la distribucion de los animales hembras nacidas desde la

fundacion del establo, hasta el mes de junio de 2016.

Tabla 5. Numero de terneras nacidas por afio durante el periodo de estudio 1984 —2016.

Afio No. Afio No. Afo No.
Nacimiento animales Nacimiento animales Nacimiento animales
1984* 13 1995 144 2006 116
1985 16 1996 176 2007 155
1986 86 1997 130 2008 168
1987 53 1998 138 2009 188
1988 36 1999 191 2010 245
1989 61 2000 193 2011 211
1990 67 2001 148 2012 287
1991 88 2002 159 2013 311
1992 89 2003 137 2014 315
1993 104 2004 138 2015 399
1994 166 2005 111 2016** 101

* Animales fundadores de origen nacional
** Considerado solo hasta 30/06/2016



3.2

Los registros de los animales hembras, se han recopilado de tres programas
computarizados de manejo de rebafios que mantiene el establo lechero, correspondiendo

solamente a la raza Holstein Friesian.

En la Tabla 6 se muestra la distribucidon de la informacion de acuerdo al numero de

partos de los animales.

Tabla 6. Distribucion de los registros de acuerdo al nimero de parto.

Numero de Parto Numero de registros
0* 871
Aborto 478
Natimorto 457
1 2 626
2 1 848
3 1196
4 714
5 368
6a+ 275
Total 8 833

* Se considera animales virgenes y que no han prefiado.

DE LA ESTRUCTURA DE LA GENEALOGIA

Con la informacion de los registros de produccion se ha construido la estructura de la
genealogia, en un formato disefiado en hoja electronica, con la finalidad de poder
analizar con los programas del ENDOG (Gutiérrez y Goyache 2005) y Pedigraph (Garbe
y Da 2008), teniendo que contener una estructura basica: identificacion del animal,
fecha de nacimiento, sexo del animal, identificacion del padre, identificacion de la

madre (Anexo 1).

La genealogia de los animales se confecciond con informacién que tiene cada uno de
estos en sus registros de pedigri, ya que en un 99.90 por ciento son registrados,
informacion adicional, de padres y ascendencia, se obtuvo utilizando los portales del
Departamento de Agricultura de los Estados Unidos (USDA, AIPL 2018), DairyBulls
(DairyBulls.com 2018), Asociacion Holstein de Norte América (Holsteinusa.com 2018)
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y en base a los catdlogos de las empresas comercializadoras de semen importado,

registrando un total de 17 478 animales.

DEL MUESTREO DE LOS ANIMALES PARA EL GENOTIPADO

De la poblacién de animales, presente en el mes de junio de 2016, se realiz6 el muestreo
del 10 por ciento de las vacas en produccion de manera aleatoria, que consistio 60

animales, teniendo la distribucion de grupo de padres que se resume en la Tabla 7.

Tabla 7. Distribucion de vacas de acuerdo al grupo de padres para el genotipado.

Codigo Nombre del Vacas NAAB
NAAB Padre Muestreadas Actual
007HO08151 CODY 4 203HOO01105
011HO07856  SPARTA 1
011HO08897  CHORAL 2
011HO10360 AVALON 3
011HO10469 EXACTER 2
011HO10631 DETROIT 1
011HO11103  PASCALE 1 151HO00651
014HO04026  ARRAID 1
029HO11214  GRANDVIEW 1
029HO11563  MISCHIEF 2
029HO11607  EVERETT 1
029HO11970 MAPLE 1
044HO00357  PICASSO 1 203HO01200
044HO00366 PAVETHEWAY 1 151HO00569
100HO10303  KINGPIN 5
100HO10602  DECISION 6 506HO00221
107HO01411 BENHART 1 203HOO01344
151HO00477  ACME RC 8
151HO00485  CHRISTIAN RC 4
151HO00573  ARSENIO 6
151HO00582  IVAN 2
151HO05709  MARINE RED 1
203HO00376 ~ ERNESTO 3

Total, genotipado

()]
o0

Los 60 animales muestreados aleatoriamente (58 genotipados), correspondieron a 23
padres, pertenecientes a las casas genéticas de codigo 011 (Alta Genetics), 014
(Acelerated Genetics), 029 (ABS Global), 100 y 506 (Maddox), 151 (Trans World

Genetics), y 203 (Sexing Technologies).
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Las muestras consistieron en bulbos pilosos tomados de la borla de la cola de los

animales, las mismas que fueron colocadas en las tarjetas para muestras y enviadas a

GeneSeek Inc. en Nebraska (USA), para el andlisis del genotipado. La coleccion de las

muestras se realizo como sigue e ilustrado en la Figura 1, tomado de Brochure Igenity®

Hair Sample Instructions:

a.

Se tom6 un mechon de pelos de la parte media de la borla de la cola, aislando un
grupo de ellos y tirando en contra sentido de su insercién para permitir que la
muestra contenga los bulbos pilosos de cada uno de los pelos.

Obtenido el grupo de pelos de la cola se verifico que no esté contaminado, con
polvo o heces, uniformizandolos y colocandolos dentro del kit proporcionado por
GeneSeek.

Se verifico que las raices estaban limpias y contenian bulbos, de donde se extrajo
el ADN. Se consideré no menos de 30 pelos para la extraccién para animales
adultos, no menos de 50 pelos para animales jovenes.

Se abri0 la tarjeta colectora y su cubierta de plastico, colocando la muestra de pelos,
con las raices en la parte media del colector, sellando luego la cubierta pléstica y
cerrando la tapa de carton.

Se cort6 el excedente del pelo que sobresalia del colector e identifico cada uno con
el nimero del animal a quien correspondia la muestra. A parte del numero, se puede

consignar el nombre del animal.
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La muestra debe de contener no menos de 30 pelos con bulbo piloso.

Muestra en la parte central, previo al sellado con la cubierta pléstica y tapa de carton.

Corte de pelo excedente e identificacion correcta.

Figura 1. Secuencia para la toma de muestra de pelo para la extraccion de ADN.



3.4

Los analisis del genotipado fueron realizados, utilizando el GeneSeek Genomic Profiler
for Dairy—HD (high density), para los siguientes grupos de caracteres productivos,

reproductivos y condicion gendmica:

a. Valores Genéticos (Key traits): Mérito Neto ($), Produccion de leche (Ib), Grasa
(Ib), Proteina (Ib), SCS, PL, DPR, DCE, IPI, GMS$, PTA Tipo, GFI.

b. Fertilidad (Fertility traits): SCE, HCR, CCR, Nacidos muertos en hijas, Nacidos
muertos en padre, Haplotipos reproductivos.

c. Produccion (Yield traits): Grasa (por ciento), Proteina (por ciento), Mérito quesero,
Mgérito fluido.

d. Tipo (Type traits): FLC, UDC, STA, STR, BDE, DFM, RPA, RTW, RLS, RLR,
FTA, FLS, FUA, RUH, UCL, CDP, FTP, RTP, TLG.

e. Condicioén Genética (Genetic Conditions): Color de capa, Telstar, Rojo Dominante,
Haplotipo para cuernos, Causative Mocho, Haplotipo Braquispina, Braquispina,
Haplotipo CVM, Causativo CVM, BLAD, DUMPS, Pata de mula, HCD, A2 Beta
Caseina, Y Cromosoma, Kappa Caseina, AB Beta Caseina, Beta Lactoglobulina,
SMA, SDM, Weaver.

f.  Parentesco (Parentage results key): Confirmado, No confirmado, Excluido, NR.
DEL ANALISIS DE LA INFORMACION GENETICA Y DE GENEALOGIA
Con los resultados del genotipado, se determinaran las frecuencias de los portadores
para los haplotipos relacionados con la fertilidad (HH1, HH2, HH3, HH4 y HHS), asi
como el haplotipo asociado a deficiencia de colesterol (HCD).

La determinacion de los coeficientes de consanguinidad, permitira observar la evolucion

en la consanguinidad en la poblacion e identificar los grupos genéticos mas influyentes

y su efecto sobre el comportamiento reproductivo de los animales.
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IV. RESULTADOS Y DISCUSION

4.1 DE LA INFORMACION REPRODUCTIVA

La Tabla 8 presenta los valores promedios de tres caracteristicas asociadas a la
reproduccion de las vacas de la poblacion de estudio, la distribucion de los registros por

partos ha determinado los siguientes promedios:

Tabla 8. Valores promedios de los registros de produccion para longitud de gestacion,
numero de servicios e intervalos entre partos.

Parto Longitud de gestacion Numero de servicios Intervalo entre partos
N Promedio N Promedio N Promedio
(dias) (nimero) (meses)
Aborto 463 160.53 463 3.683
1 2 625 276.88 2625 2.427
2 1 841 277.05 1 842 3.748 1 835 15.82
3 1190 277.07 1193 3.639 1188 15.42
4 709 277.26 710 3.509 709 15.35
5 368 277.74 368 3.586 368 15.37
6a+ 275 277.26 275 3.385 275 15.39
Promedio 7008 277.06 7013 3.188 4376 15.57

La longitud promedio de gestacion, a través de partos, presenta valores similares; siendo
un poco menor en el primer parto, lo que se entiende dado que en vaquillonas la longitud
de gestacion tiende a ser siempre menor. Las diferencias encontradas no resultaron ser
estadisticamente diferentes (P > 0.05), concordante a lo manifestado por Bezdicek et al.

(2007).

El nimero de servicios necesarios para una prefiez efectiva es similar a partir del
segundo parto los promedios de numeros de servicios por prefiez fueron similares,
mientras que las vacas de primer parto se necesitaron 1.32 menos pajillas de semen
comparadas con las vacas de 2do parto a mds, debido a que son relativamente mas

fértiles las primerizas.



4.2

Los intervalos entre partos analizados demuestran que los problemas reproductivos,
medido como tasa de concepcion, son altos, razon por la cual los intervalos entre partos

son en promedio de 15.57 meses, valores muy altos para una poblacion ideal.

DE LOS VALORES DE CONSANGUINIDAD

Para la determinacion de los coeficientes de consanguinidad de los animales en la
poblacién de estudio, estuvo compuesta por 17 478 animales, considerandose registros
de identificacién de macho (que se han comportado como padre) y de hembras (vacas

del rebafio, asi como hembras madres relacionados en la genealogia).

Los padres considerados Nacionales fueron 56 machos y 468 padres importados (de
diferente procedencia); en cuanto a las madres, 5 023 vacas correspondieron a la

poblacion de estudio (rebafio) y 8 314 vacas a la poblacion de madres de los animales.

De acuerdo al programa Endog (Gutiérrez y Goyache 2005), la estructura de la
genealogia para las cinco primeras generaciones se muestra en la Tabla 9, de los 17 478
registros de genealogia el 91.71 por ciento tienen padre identificado, y 83.23 por ciento
madres identificadas, considérese que no se llega al 100 por ciento de identificacion ya
que los animales fundadores, no reportan padres identificados, como es el caso de los
toros jovenes. Por la linea paterna el grado de identificacion de los padres han sido altas,
mientras que por la linea materna de los padres la identificacion ha sido menor, ya que
a nivel de Sta generacion por el lado materno se ha reportado hasta 0 por ciento de

identificacion (Figura 2).

Al analizar la linea materna, es decir las hembras de la poblacion, ha existido una mayor
identificacion tanto de los padres como de las madres, ya que al ser hembras que cuentan
con registro de genealogia y registros particulares adecuados y confiables, esto ha

permitido que a nivel de Sta generacion haya una identificacion de méas del 40 por ciento.
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Figura 2. Porcentaje de padres identificados en 5 generaciones.
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Analizando las generaciones de la poblacion de estudio se ha logrado tres generaciones

completas, en las cuales en la 3ra generacion completa el 99.47 por ciento de los animales

fueron consanguineos con un valor medio de 2.42 por ciento (Tabla 9).

Tabla 9. Generaciones completas y coeficiente de consanguinidad promedio.

Generacion % Poblacion Parentesco Tamano

Completa N Fx Consanguinea Fx Medio Efectivo
0 1257 0.00% 1.32%

1 1 244 0.60% 34.32% 1.74% 2.71% 83.90

2 4202 2.05% 95.67% 2.14% 3.84% 34.20

3 379 2.41% 99.47% 2.42% 3.94% 135.70

El tener solamente tres generaciones completas, indica que hay informacion faltante en

la genealogia de los animales, principalmente por la linea materna de los padres, a pesar

de que la estructura de la genealogia de la poblacion de estudio permitié determinar 20

generaciones, los padres desconocidos influye mucho en el calculo de la consanguinidad

como lo demostro Cassell et al. (2003), Van Doormaal (2008).

En la Tabla 10 se muestra la distribucion de la poblacion de vacas del rebafio de acuerdo

al coeficiente de consanguinidad, de las 4 044 vacas con registro de produccion,

solamente el 7.37 por ciento (298 vacas) son no consanguineas, mientras que el 92.63

por ciento son consanguineas (3 746 vacas), con un coeficiente promedio de 2.16 por

ciento.

Tabla 10. Distribucion de las vacas de acuerdo a sus coeficientes de consanguinidad

Rango de Vacas Consanguinidad, %
Consanguinidad, % N % Minimo  Maximo Promedio
0 298 7.37%

(0-1.56] 1463 36.18% 0.01 1.56 1.08
(1.56 - 3.12] 1 690 41.79% 1.56 3.13 2.15
(3.12 - 6.25] 518 12.81% 3.13 6.25 4.12
(6.25 - 12.50] 65 1.61% 6.26 9.61 7.77

(12.50 - 25.00] 4 0.10% 13.77 14.18 13.99
>25.00 6 0.15% 25.81 27.66 26.28
Vacas Total 4 044 0.00 27.66 2.00
Vacas Consanguineas 3746 92.63% 0.01 27.66 2.16
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Para ver la evolucion de la consanguinidad en el rebafio, se ha establecido los valores
por afio de nacimiento de las vacas, observandose un incremento significativo hasta el
afio 1998, reduciéndose hasta el 2001, luego incrementandose a los afios 2006 y 2016,
y finalmente para reducirse en el afio 2016 a niveles de 1.7664 por ciento de

consanguinidad, dichos valores se resumen en la Tabla 11 y en la Figura 3.

Tabla 11. Valores medios de consanguinidad por afio de nacimiento de las vacas.

Ano de Numero de Fx promedio,
nacimiento vacas %
1986 1 0.04883
1987 2 0.19531
1988 3 0.52083
1989 2 0.00000
1990 9 1.07964
1991 26 0.76106
1992 18 1.19612
1993 43 1.87044
1994 77 1.94785
1995 49 1.72543
1996 144 1.99362
1997 128 2.33831
1998 144 3.13342
1999 182 2.33910
2000 172 2.12978
2001 139 1.52449
2002 154 2.40990
2003 153 1.98788
2004 132 2.21156
2005 101 2.06264
2006 111 2.33659
2007 148 1.92440
2008 177 1.79408
2009 172 1.91078
2010 227 1.89802
2011 202 1.86878
2012 266 2.18331
2013 287 1.76846
2014 299 1.72722
2015 380 1.88097
2016 96 1.76635

Total 4 044 1.99626
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La tendencia del valor de la consanguinidad en la poblacion de estudio fue de 0.13 por
ciento, una tendencia similar fue reportada por Andere et al. (2017) quienes reportaron
un valor de 0.13 por ciento en el ganado argentino, mientras que para el ganado de la
poblacion americana de la raza Holstein, la tendencia fue mucho mayor (Council on
Dairy Cattle Breeding 2017), esta baja tendencia esta influenciada por los bajos valores
de consanguinidad lograda en los ultimos 16 afios, dado que se ha practicado

apareamientos de minima consanguinidad (Van Doormaal 2008).
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Figura 3. Evolucion de la consanguinidad promedio de acuerdo a los afios de nacimiento
de las vacas.

4.3 DETERMINACION DE LOS GRUPOS GENETICOS

En la Tabla 12 se presenta la distribucion de los registros por centrales de inseminacion
de los cuales provinieron los machos reproductores, con progenie significativa, en la

cual no se incluye los toros nacionales.

La Central que mas ha contribuido con reproductores y progenie es Select Sires
(007HO), ABS (029HO), Maddox (100HO y 506HO), Federated Genetics (008HO),
Alta (011HO), y Sexing Technologies (076HO, 151HO, 203HO y 147HO),
indudablemente, hay reproductores de otras casas genéticas pero que su contribucion en

nimero de reproductores machos, asi como progenie han sido muy reducido.

32



Tabla 12. Centrales de Inseminacion que han contribuido con toros reproductores.

Codigo Numero
NAAB Nombre de la Central de Inseminacion Padres Registros
1 Noba, Inc./21st Century Genetics/Genex Cooperative, 29 33
subsidiaries of Cooperative Resources Intl.
3 Genex Cooperative (Eastern Al Cooperative) 44 99
7 Select Sires, Inc. 136 1,399
2 Genex Cooperative (Federated Genetics, Louisiana 63 175
Animal Breeders Cooperative)
9 Select Sire Power, Inc. (Sire Power Inc.) 23 106
11 Alta Genetics USA, Inc. 77 380
14 Accelerated Genetics (Tri-State Breeders Cooperative) 69 563
15 Genex Cooperative (Atlantic Breeders Service) 11 50
Genex Cooperative (21st Century Genetics, Midwest
21 . 16 60
Breeders Cooperative)
23 Excelsior Farms 6 26
28 Alta Genetics, Canadian Al Division 7 20
29 ABS Global 103 661
39 WESTGEN (British Columbia Al Centre) 3 27
40 Curtis Breeding Industries (Curtis Breeding Service) 12 82
44 Central Valley Dairy Breeders 2 14
70 Semex Alliance (Eastern Breeders Inc.) 8 24
71 Semex Alliance (United Breeders Inc.) 15 54
Semex Alliance (Centre D'Insemination Artificelle du
73 13 80
Quebec Inc.)
76 Inguran, LLC dba Taurus - ST (Taurus Service Inc.) 5 70
100 JLG Enterprises, Inc. (JLG Custom Freezing Service) 3 296
122 Alta California (Network Genetics, Spermco Inc.) 3 11
Inguran, LLC dba Trans-World Genetics-ST (Complete
151 . . 21 531
Sire Service Inc.)
198 INTERMIZOO S.p.A. 4 33
200 Semex Alliance 8 19
202 Masterrind GmbH 2 36
203 Inguran, LLC dba Sexing Technologies 10 467
506 Global Ag Alliance, Inc. (Sierra Desert Breeders) 1 114
235 Aberekin, S.A. (A-11) 5 73
IISSCHRB/ Israel Artificial Inc. 6 59

En la determinacién de los grupos genéticos, se puede observar que la descendencia de

un reproductor fundador esta distribuida en diferentes casas genéticas, asi tenemos que

para el caso del toro 040HO02025 CHIEF, su casa genética es 040 (Curtiss), tiene
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descendencia que estan distribuidos en diferentes centrales de inseminacion como 007

(Select Sires), 071 (Semex), 200 (Semex) y 151 (Sexing Technologies).

En la Tabla 13 se presenta la distribucion de progenie por toros nacional, el cual incluye
los pertenecientes al Banco Nacional de Semen, de la poblacion de estudio, asi como de
terceros. Los toros que mayor contribucion en progenie han sido los pertenecientes al

Banco Nacional de Semen.

Tabla 13. Numero de progenie por toro Nacional, periodo 1988 —2016.

Toro Nacional Registro  Progenie Toro Nacional Registro  Progenie
EZEQUIEL 14622 43 TUMI 7027 3
GEORGE 10986 32 ROSENDO 9221 3
APOLO 10340 27 JULIAN 10134 3
COLORAO 14611 23 SANDRO 10982 3
CHALAN 10339 21 AQUILES 11405 3
CHARACATO 9996 19 CANETANO 14547 3
PAULO 14466 18 HF1029 1029 2
SANSON 5949 16 MONITOR 5416 2
ALPAMAYO 8176 15 INCA 6284 2
MENTIROSO 8857 15 TEKNO 7699 2
RENATO 10710 15 BRAVO 8411 2
SAMOA 9977 14 HUANDOY 10060 2
IMPERIAL 11196 13 BINGO 14944 2
TITAN 14995 13 390 A 390 2
ATLAS 15004 12 3072 E 3072 1
BERNARDO 14726 9 AHUAYRO 5095 1
CHAMPION 6840 8 LUCAS 6434 1
YANKUNTA 10742 8 CHERNOVIK 7012 1
PACO 9180 6 SOBERANO 7024 1
OSCAR 10397 6 ANDRES 7702 1
VICTOR 6511 4 SERGIO 8491 1
RECUTECO 8858 4 TARZAN 9597 1
PONCHO
CANUTO 8859 4 NEGRO 10001 1
ISIDRO 10650 4

Indudablemente, el mayor nimero de progenie que ha contribuido han sido los toros
importados, y dentro de ellos se han encontrado los toros en los cuales se han

determinado los haplotipos asociados con la reproduccion del tipo HH, reportado por
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VanRaden et al. (2011, 2012), los cuatro reproductores fundadores estan presentes en

la poblacion, asi como para el haplotipo HCD (deficiencia de colesterol).

En el caso de la incidencia en los toros nacionales, no es posible determinar si son o no
portadores para cualquier haplotipo asociado a la reproduccion ya que ellos no cuentan

en la actualidad con genotipado.

En la tabla 14 se presenta la relacion de reproductores que han sido utilizados y el
nimero de progenie que ha producido en la poblacion de estudio, lo que nos permitira

determinar los grupos genéticos que haya existido en el rebano.

La mayoria de los reproductores utilizados son de origen norteamericano, canadiense, y
en pequefia proporcion europeos, aunque los padres son de origen americano, como el
caso de la Central de Aberekin de Espana, los padres de los reproductores cuyo semen
se importod fueron de origen norteamericano, a excepcion los toros procedentes de la

central de inseminacion de Israel.
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Tabla 14. Numero de progenie por toros, en la poblacion de estudio, cuyo semen se ha
importado al Pert. 1988 —2016.

Cadigo Reproductor Ndmero de
NAAB Nombre Registro Crias
203HO00376 ERNESTO 133759547 222
100HO10303 KINGPIN 61526530 184
506HO00221 DECISION 62547850 114
100HO10800 JUDE 62727112 111
151HO00477 ACME RC 61720218 110
203HOO01105 CODY 131886632 94
203HOO01344 BENHART 66625749 85
007HOO01897 BLACKSTAR 1929410 83
007HO03257 HIGHLIGHT 2014517 72
151HO00573 ARSENIO 69522855 71
007HO03100 ODYSSEY 1975644 70
029HO02851 VALIANT 1650414 63
151HO00618 BEACONATOR 11087870 61
007HO00058 ELEVATION 1491007 59
007HO03948 EMORY 2114601 58
076HO00140 GOLD DUSTER 1920908 57
151HO00560 ROCK STAR 64481780 53
151HO00651 PASCALE 66626309 50
007HO00980 MARK 1773417 45
007HO00543 BELL 1667366 44
029HO10808 BRADLEY 60238763 43
007HO03707 MATHIE 2080263 42
007HO04637 WINCHESTER 2205082 40
040HO02025 CHIEF 1427381 38
529HO11607 EVERETT 134214690 38
151HO00485 CHRISTIAN RC 137302774 37
007HO03649 FENTON 2052157 36
014HO00896 DEVINE 1961419 32
014HO02909 PYREX 17013014 32
007HO05615 EMORY KEN 17010646 31
029HO09436 FREDERICK 18016881 30
029HO10124 BOLIVER 123586443 30
029HO10793 REFLECTOR 60065520 30
198HO00019 LAIBERT 2701003310 30
007HOO01118 ROTATE 1697572 27
007HO03235 ROLEX 2015271 27
014HOO03831 MARION 130153294 27
029HO08538 DIE-HARD 2275578 27




continuacion

Caodigo Reproductor NUamero de
NAAB Nombre Registro Crias

007HO00401 MARS 1626813 26
011HO04712 CEVIS 2294096 26
014HOO01232 SCRIPT 2028417 26
021HO00503 ROCKY 1787178 26
007HO00477 GLENDELL 1556373 25
007HO03847 HUNTER 2094527 25
014HO00974 CHAIRMAN VALIANT 1972683 25
007HO03436 KEMPER 2041497 24
007HO03438 BELFAST 2031749 24
014HO02447 BULLET-ET 2234744 24
536H0O00299 NOWELL 60424527 24
007HO00572 BOVA 1665634 23
011HO10360 ALTAAVALON 65496393 23
203HO01328 ECLIPSE 57113830 23
007HO03912 METHENY 2113444 22
014HOO03161 GALLEON 18053686 22
029HO11214 GRANDVIEW 132505846 22
ISHB 3099 GOLIATH 3099 22
ISR 3212 SINBAD 3212 22
029HO10799 MEGATON 60180343 21
029HO11255 DAYTON 51557959 21
073HO01745 SAMBO 2129064 21
A-11-084 LANKY 662014 21
009HO00584 CHAIRMAN 1723741 20
014HO02090 MANFRED 2183007 20
151HO05822 LOU P. - RED 141240868 20

Analizado la informacion de genealogia de los reproductores, mediante Pedigraph
(Garbe y Da 2008) y una hoja de calculo se determind los grupos genéticos,

considerados como padre comun a los reproductores usados en la poblacion de estudio.

Los grupos genéticos determinados se presentan en la Tabla 15, en la cual se identifica

el padre fundador y el reproductor en la cual se ha reportado los haplotipos del tipo HH.
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Tabla 15. Grupos genéticos identificados en la poblacion de estudio.

Fundador Reproductor Progenie con haplotipos hle;g;g t?]:o Gi?;;a_
CAN 198998 USA 1427381 007HO00980 MARK HH1 1
SOVEREIGN | 040HO02025 071HO00843 LINDY HHI1 2

CHIEEF (0)
HHI1 200HO05024 Mr BURNS RC HH2 6
007HO00477 GLENDELL HH3 1
007HOO01118 ROTATE HH3 2
029HO05730 MELWOOD HH3 3
007HO03948 EMORY HH3 4
USA 1013415 | USA 2163822 200HO00044 MORTY ET HHI1 6
BURKE 011HO03562 011HO05284 THRONE HHI 6
IDEAL FORMATION (5) | 011HO05570 FINLEY HH1 6
(0)
CAN 6026421
USA 073HO02479
001HO00079 OUTSIDE (5) 007HO07615 COLBY HH2 6
ELEVATION
(1) DEU 341037501
! 198HO00030
BOSS IRON HH3 5
USA 1491007
007HO00058 USA 122358313
ELEVATION | 007THO06417
(2) O MAN (6) NLD 388965513 SNOWMAN HH3 7
USA 2237388
020HO09002
BESNE BUCK (4) | 180HO09612 JOCKO BESNE HH4 5
GRB 598172
029HO12209 151HO00560 ROCKSTAR RC HHS5 7
SHOTTLE (6) 029HO13366 BEACON HHS5 7
USA 915940 USA 1244845
WIS LEADER 040HO00030
SKYLINER HH3 2
USA 1189870
015HO00040 | —— | e e | e
IVANHOE SH
USA 1038509
INKADEKOL, | T/ | T

Se ha podido establecer 5 grupos genéticos, (CAN 198998 SOVEREIGN, USA
1013415 BURKE IDEAL, USA 915940 WIS LEADER, USA 1189870 IVANHOE,
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USA 1038509 INKA DE KOL) siendo los dos primeros grupos genéticos (Sovereign y
Burke Ideal) el que mayor influencia ha tenido en la poblacion de estudio, asimismo, se
ha determinado que existe progenie (reproductores) que participan hasta en tres

generaciones, luego pierde influencia al no generar descendencia de reproductores.

El reproductor 040HO02025 CHIEF, de origen norteamericano cuyos abuelos y
bisabuelo son de origen canadiense, donde se origina el grupo genético, quien reporta
el haplotipo tipo HH1, pero a través de su descendencia se ha reportado la presencia de
tres haplotipos del tipo HH1, HH2 y HH3, siendo hijos directos los reproductores
MARK, GLENDELL, en segunda generacion los toros: LINDY (hijo de VALIANT
descendiente de CHIEF) y ROTATE (hijo de GLENDELL), en cuarta generacion el
toro EMORY (BLACKSTAR, CHAIRMAN, IVANHOE CHIEF descendientes de
CHIEF), y en sexta generacion el reproductor Mr. BURNS RC (hijo de THUNDER,
LEADER, BLACKSTAR. CHAIRMAN, IVANHOE CHIEF hijo de CHIEF), que se
han presentado estos haplotipos por mutacion (Cole et al., 2016; VanRaden et al., 2011;
y VanRaden et al., 2012).

En la décima generacion tenemos al toro LUCENT (generacion base, determinado por
el toro 040HO02025 CHIEF) que presenta el tipo HH3, que en la evaluacion del pedigri
el haplotipo se transmite via materna (Figura 4), ya que en linea paterna directa
desciende del reproductor 040HO02025 CHIEF, quien no presenta el haplotipo HH3,
sino el haplotipo HH1. Asimismo, se observa que la presencia de dicho haplotipo se
pierde y vuelve a aparecer, tomando fuerza la teoria de que estos haplotipos mutan (Cole

etal., 2016).

Asimismo, otro reproductor utilizado en la poblacion de estudio, que muestra el
haplotipo HH3, es el toro 203HO01471 CHEVEK, que a través de la linea paterna no
se da la transmision de ese haplotipo, a pesar que la abuela paterna de dicho reproductor
es portadora para dicho haplotipo, pero si analizamos la via materna, la madre presenta
el haplotipo HH3, que ella lo hereda a través de la via paterna y que el toro O MAN, lo
hereda de su madre pero hay una generacion en la cual no se presenta dicho haplotipo,
pero si los reproductores de la via paterna presentan el haplotipo HH3, como se puede

observar en la Figura 5.
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Figura 4. Genealogia resumida del toro 151HO00721 LUCENT-ET, con haplotipo HH3.




Figura 5. Genealogia resumida del toro 203HO01471 CHEVEK-ET, con haplotipo HH3.



El relacionar los grupos genéticos con la presencia de los haplotipos reproductivos, no
guarda relacion alguna, como se ha podido observar, en aquellos animales que se ha
reportado el origen de estos haplotipos o determinados por primera vez en ellos, la
descendencia muestra los diferentes haplotipos, como es el caso del reproductor
040HO02025 CHIEF, en su descendencia directa se presenta los tres haplotipos, HHI,
HH2 y HH3.

Analizando el grupo genético BURKE IDEAL, representado por el reproductor
007HO00058 ELEVATION, se observa que los descendientes directos (machos
reproductores) se presenta en ellos los cinco haplotipos reproductivos reportados hasta
el momento, es decir los haplotipos HH1, HH2, HH3, HH4 y HHS, considerandose que
los reportes de la presencia de dichos haplotipos han sido validados con los registros de
la Asociacién Holstein de Norteamérica (www.Holsteinusa.com, 2018), en la cual se
observa que la presencia de los haplotipos se dan en esos reproductores sin mediar

herencia de sus padres, ya que ellos no presentaron la condicién de portador (Figura 6).
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007HO00058 ELEVATION
HB 1491007
007HO00572 BOVA 023HO00206 TRADITION 073HO00431 STARBUCK
HB 1665634 HB 1682485 HB 352790 CAN
029H006425 CUBBY 008HO02024 LEADMAN 070HO00461 PRELUDE 020HO09002 BESNE BUCK BOOKIE
HB 1986164 HB 1983348 HB 392457 CAN HB 2237388 HH4 HB 1306022005
014HO02090 MANFRED 011HO03562 FORMATION 073H002479 OUTSIDE 206HO00004 M TOTO 180HO09612 JOCKO BESNE 198HO00030 BOSS IRON
HB 2183007 HB 2163822 HH1 HB 6026421 HH2 HB 6001002962 ITA HB 5694028588 FRA HH4 HB 341037501 HH3
007HO06417 O MAN 011HO05284 THRONE 011HO05570 FINLEY 007HO07615 COLBY 029HO12209 SHOTTLE
HB 122358313 HH3 HB 17365519 HH1 HB 120780521 HHI1 HB 60697343 HH2 HB 598172 GRB HHS5
200HO00044 MORTY I
SNOWMAN HB 17349617  HH1 029HO13366 BEACON 151HO00560 ROCKSTAR
HB 136800233 HHS5 HB 64481780 HH5

HB 388965513 HH3

Figura 6. Grupo genético del reproductor 007HO00058 ELEVATION, descendencia con presencia de los 5 haplotipos reproductivos.




44 FRECUENCIA DE LOS HAPLOTIPOS REPRODUCTIVOS EN LA
POBLACION DE ESTUDIO
Para la determinacion de la frecuencia de los haplotipos reproductivos (HH), incluido
para la deficiencia de colesterol (HCD), se realiz6 una prueba de paternidad, para
comprobar si el padre declarado corresponde gendémicamente, encontrandose que en un
17.24 por ciento se ha presentado que el padre reportado no corresponde, evaluando
estas discrepancias se ha encontrado que ha existido inseminaciones en intervalos
menores a los 18 dias, lo cual el registro de padre no correspondia, dichas discrepancias

se presenta en la Tabla 16.

Analizado la informacidon de los registros diarios de inseminacion se pudo verificar que
parte de la incorrecta identificacion de los padres se debia a que se realizaba la
inseminacion al grupo de vacas con diferentes reproductores, lo cual al momento de los
registros en el sistema computarizado se registraba a un padre no correcto. Esta
correccion fue necesaria para poder construir la genealogia de las vacas y poder

determinar la herencia de los haplotipos si en ellas fuesen reportados.

La frecuencia de los haplotipos reproductivos, HH1, HH2, HH3, HH4 y HHS, asi como

el haplotipo asociado a la deficiencia de colesterol (HCD) se presenta en la Tabla 17.

Como se puede apreciar, de las 58 muestras validas de ADN de las vacas genotipadas
se ha encontrado que en la poblacion de estudio estan presentes los haplotipos asociados
a la reproduccion los tipos HH1, HH3 y HHS, en un 5.17, 5.17 y 3.45 por ciento,
respectivamente. Dichos valores, considerando el tamaifio de la muestra, para el caso de
los haplotipos HH1 y HH3, son mayores a los reportados por VanRaden et al. (2012) y
Lee (2013), mientras que para el Haplotipo HHS el valor en la poblacion de estudio de
3.45 por ciento fue menor a lo reportado por Cooper et al. (2013) y Lee (2013), estos
valores podriamos decir son consistentes en base a la distribucion de los reproductores
cuyo semen se ha importado al pais, ya que los toros de los grupos genéticos encontrados
en este estudio, han sido padres directos, o padres de los padres de los toros cuyo semen

se importo.

El otro haplotipo considerado en este estudio es el de la Deficiencia de colesterol (HCD),

cuya frecuencia fue bastante alta, del orden de 25.86 por ciento.
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Tabla 16. Discrepancias en los padres reportados y verificados gendémicamente por el CBCD (2017), USA.

Parentesco
A Estatus de Padre
Raza  Arete F. Nac. NAAB HBA Padre reportado Nombre HBA Padre Genomico Nombre

Reportado
HO 2666  09/22/2009 029HO11214 HOUSA000132505846 GRANDVIEW HOUSA000133899281 MISCHIEF Confirmed
HO 2691 06/04/2010 506HO00221 HOUSA000062547850 DECISION HOUSA000061526530 KINGPIN Confirmed
HO 2809  06/02/2012 100HO10800 HOUSA000062727112 JUDE HOUSA000061526530 KINGPIN Confirmed
HO 2880  06/17/2013 151HO00485 HOUSAO000137302774 CHRISTIAN RC HOUSA000133759547 ERNESTO Confirmed
HO 2886  07/02/2013 203HO00376 HOUSA000133759547 ERNESTO HOUSA000131886632 CODY Confirmed
HO 2943 05/24/2014 203HO00376 HOUSA000133759547 ERNESTO HOUSA000066626309 PASCALE Confirmed
HO 3262 03/05/2011 011HO10360 HOUSA000065496393 ALTAAVALON HOUSA000062547850 DECISION Confirmed
HO 4724 09/03/2010 536H000299 HOUSA000060424527 NOWELL HOUSA000062547850 DECISION Confirmed
HO 4749 03/14/2011 100HO10800 HOUSA000062727112 JUDE HOUSA000062547850 DECISION Confirmed
HO 5021 02/16/2013 203HO01200 HOUSA000063433289 PICASSO HOUSA000137302774 CHRISTIAN RC Confirmed




Tabla 17. Frecuencia de los haplotipos reproductivos del tipo HH1, HH2, HH3, HH4 y HHS y de deficiencia de colesterol (HCD).

Vaca Padre
i F. Haplotipos reproductivos HCD Brachyspina CVM BLAD DUMPS Mulefoot
Ndmero i NAAB Code Herd Book Nombre
Nacimiento
2662 08/18/2009 029HO 11563 133899281 MISCHIEF HH1C HH2T HH3T HH4T HH5T T T T T T T
2668 10/16/2009 029HO11214 132505846 GRANDVIEW HH1T HH2T HH3T HH4T HHS5T T C T T T T
2691 06/04/2010 100HO10303 61526530 KINGPIN HH1T HH2T HH3T HH4T HHS5T (o3 T T T T T
2696 06/11/2010 100HO10303 61526530 KINGPIN HH1T HH2T HH3T HH4T HHS5T C T T T T T
2729 01/17/2011 100HO10303 61526530 KINGPIN HH1T HH2T HH3T HH4T HHS5T (o3 T T T T T
2750 05/14/2011 100HO10602 62547850 DECISION HH1T HH2T HH3T HH4T HH5T (o3 T T T T T
2781 01/02/2012 151HO00477 61720218 ACME RC HH1T HH2T HH3C HH4T HH5T T T T T T T
2800 05/03/2012 151HO00477 61720218 ACME RC HH1T HH2T HH3T HH4T HHS5T C T T T T T
2801 05/06/2012 151HO00477 61720218 ACME RC HH1T HH2T HH3T HH4T HHS5T C T T T T T
2807 05/21/2012 151HO00477 61720218 ACME RC HH1T HH2T HH3T HH4T HH5T (o3 T T T T T
2809 06/02/2012 100HO10303 61526530 KINGPIN HH1T HH2T HH3C HH4T HH5T C T T T T T
2813 07/13/2012 151HO00477 61720218 ACME RC HH1T HH2T HH3T HH4T HHS5T C T T T T T
2853 03/19/2013 151HO00485 137302774 CHRISTIAN RC HH1T HH2T HH3T HH4T HH5T T (o3 T T T T
2877 06/12/2013 044HO00366 66631918 PAVETHEWAY HH1T HH2T HH3T HH4T HH5T T T C T T T
2886 07/02/2013 007HO08151 131886632 CODY HH1C HH2T HH3T HH4T HHS5T T T T T T T
2949 06/25/2014 107HO01411 66625749 BENHART HH1T HH2T HH3T HH4T HH5T SC T T T T T
3262 03/05/2011 100HO10602 62547850 DECISION HH1T HH2T HH3T HH4T HH5T (o3 C T T T T
4724 09/03/2010 100HO10602 62547850 DECISION HH1T HH2T HH3T HH4T HHS5T C T T T T T
4827 09/02/2011 100HO10602 62547850 DECISION HH1T HH2T HH3T HH4T HH5T C T T T T T
4886 03/11/2012 151HO00477 61720218 ACME RC HH1T HH2T HH3T HH4T HH5T (o3 T T T T T
4914 04/27/2012 100HO10303 61526530 KINGPIN HH1T HH2T HH3T HH4T HH5T (o3 T T T T T
5000 09/25/2012 011HO 10469 65689792 EXACTER HH1T HH2T HH3T HH4T HHS5C T T T T T T
5041 03/29/2013 044HO00357 63433289 PICASSO HH1C HH2T HH3T HH4T HH5T T T T T T T
5140 08/17/2013 151HO00573 69522855 ARSENIO HH1T HH2T HH3T HH4T HH5T T T C T T T
5143 08/19/2013 151HO00573 69522855 ARSENIO HH1T HH2T HH3T HH4T HHS5T T T C T T T
5145 08/24/2013 151HO00573 69522855 ARSENIO HH1T HH2T HH3T HH4T HHS5T T C T T T T
5163 09/20/2013 151H0O00582 68672946 IVAN HH1T HH2T HH3T HH4T HH5C T T T T T T
5191 02/12/2014 007HO08151 131886632 CODY HH1T HH2T HH3C HH4T HH5T T T T T T T
N 3 0 3 0 2 15 4 3 0 0 0
Portadoras

Frecuencia, % 517 0 517 0 3.45 25.86 6.90 517 0.00 0.00 0.00
No Portadoras N 55 58 55 58 56 43 54 55 58 58 58

Leyenda: T = No portador, normal, C = Portador, SC = Portadora sospechosa.



Al analizar el pedigri de las vacas que han presentado el haplotipo HH1, presente en la vaca
2662, se entiende que el haplotipo viene por la linea materna ya que la madre es hija de Mr.
Motel, quien presenta dicho haplotipo, y que la madre puede haber heredado de dicho
reproductor (Anexo 2), mientras que en la vaca 2886, del andlisis del pedigri, ni por la linea
paterna ni por la linea materna se evidencia dicho haplotipo (Anexo 3); y la vaca 5041 se
observa que la transmision del haplotipo HH1 es a través de la via paterna, como se observa

en el Anexo 4.

Para el caso del haplotipo HH3, las tres vacas que han presentado el haplotipo,
especificamente la vaca 2781, tanto por linea paterna como por via materna no se puede
asociar la transmision de dicho haplotipo, ya que los padres de los padres y padres de las
madres en ninguno de ellos se ha reportado dicho haplotipo, lo cual se puede decir que para
este caso se ha presentado una mutacion, pero si el haplotipo HCD, la transmision es por la
via paterna, ya que los padres de los padres presentaron dicho haplotipo (Anexo 5). La vaca
2809, de la misma manera no se evidencia una presencia de dicho haplotipo por ambas vias,
pero si el haplotipo HCD (Anexo 6), y finalmente la vaca 5191 presenta la misma situacion
no siendo posible evidenciar la transmision por ambas vias de transmision, mientras que el
haplotipo HCD est4 presente en la via materna, pero la vaca analizada no presenta la

presencia de dicho haplotipo (Anexo 7).

El haplotipo HHS5, presente en la vaca 5000, la transmision se dio por la via paterna, y que
ademas en el pedigri de dicho animal est4 presente el reproductor SHOTTLE, en quien se
reporta la presencia de dicho haplotipo (Anexo 8). Para la vaca 5163, si se puede observar
que la transmision esta establecida por la via paterna, y de la misma manera se observa el
reproductor SHOTTLE vy la transmision a partir de ¢l se ha observado generacion tras

generacion (Anexo 9).

Al evaluar el comportamiento reproductivo de estas vacas, ya que los efectos por la presencia
de los haplotipos en estado de homocigosis en los embriones afectan la supervivencia de los
mismos, produciéndose muerte embrionaria o abortos tempranos, ya que la probabilidad de
tener embriones con genotipo homocigota recesivo para algin haplotipo asociado a la
fertilidad, es del orden del 25 por ciento, siempre y cuando que el reproductor utilizado en
el empadre sea también portador; cuando evaluamos el registro de inseminaciones de la vaca
2662, una vaca de 4 partos, se observa que para el primer parto prefid al primer servicio, y

que el reproductor utilizado era portador para el haplotipo de deficiencia de colesterol

47



(HCD), en la performance reproductivo en el segundo parto se observa que los tiempos de
retorno de celo, no podria atribuirse a la presencia del haplotipo en los embriones, primero
que los reproductores utilizados en dichos servicios ninguno presento ser portador, a
excepcion del Ultimo servicio (servicio 12) fue apareado con un reproductor portador para
el haplotipo HH1, la cria tiene la probabilidad de 2/3 de ser portadora. Para el tercer parto,
los intervalos de celos o de servicios observados se debe a intervalos regulares, asi como los
servicios de inseminacion se realizaron con reproductores no portadores, mientras que en el
cuatro parto a partir del tercer servicio se observa intervalos irregulares entre celo y celo, el
cual podria deberse a la presencia del haplotipo via el macho, pero al tratarse de
reproductores nacionales no es posible determinar si son o no son portadores para algin

haplotipo en particular, dicha performance se puede observar en el Anexo 10.

En el caso de la vaca 2886, la performance reproductiva se puede considerar normal para los
dos partos reportados para este animal (Anexo 10). En la vaca 5041, en el segundo parto
observa un aborto, pero al ser empadrado con un toro nacional no podriamos atribuir esto
como consecuencia de la presencia del haplotipo HH1, pero seria una probabilidad (Anexo

10).

En las vacas portadoras del haplotipo HH3 (2781 y 2809), la reproduccién se dio dentro de
los parametros establecidos; mientras que la vaca 5191, en su primer parto y en el cuarto
servicio fue servida con el reproductor CHEVEK que es portador para el haplotipo HH3, y
se evidencia que se ha producido un retorno de celo a los 72 dias, pudiéndose relacionar el

aborto a la probabilidad de que el embrion haya sido homocigota para HH3 (Anexo 10).

Cuando se evaluo el performance reproductivo de las vacas 5000 y 5163 que son portadoras
para el haplotipo HHS, el retorno de celo observado ha sido dentro de los intervalos
regulares, ademas los reproductores utilizados ninguno de ellos son portadores para dicho

haplotipo (Anexo 10).

Estos valores de retorno de celo, que se ha observado en las vacas que son portadores para
los haplotipos reproductivos, al comparar con los animales que no tienen los haplotipos
reproductivos son muy similares, se observa abortos, caso de la vaca 2666, que no tiene

ningun haplotipo, pero a una gestacion mas avanzada, que se puede deber a otras causas.
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V. CONCLUSIONES

. Lapoblacién de estudio, ha permitido construir 20 generaciones y estimar los valores de
consanguinidad media por generacion, determinando que la tercera generacion completa
presenta 99.47 por ciento de los animales consanguineos, mostrando un valor medio de
2.42 por ciento de consanguinidad; y en las vacas el 92.63 por ciento fueron
consanguineas, con una media de 2.16 por ciento de consanguinidad. La tendencia de la

consanguinidad en la poblacién de estudio fue de 0.13 por ciento.

. El 17.24 por ciento de los padres de las vacas de la poblacion de estudio (58 vacas
genotipadas), no correspondian a los declarados, siendo corregidos por el parentesco

determinado genéticamente.

Se determinaron cinco grupos genéticos en la poblacion de estudio, pero tres de ellos
tuvieron mayor impacto en la poblacion; siendo uno el de SOVEREIGNE, representado
por el famoso toro CHIEF (040HO02025), en cuyos descendientes se observa la
presencia de los haplotipos HH1, HH2 y HH3; el segundo grupo representado por el toro
BURKE IDEAL, a través del reproductor ELEVATION (007HO00058), mostro
descendencia con presencia de los cinco haplotipos reproductivos (HH1, HH2, HH3,
HH4 y HHS), el tercer grupo, del toro WIS IDEAL, representado por el toro SKYLER,
presenta solamente el haplotipo HH3. Los otros dos grupos genéticos, aportaron padres
a la poblacion de estudio, pero no mostraron presencia de los haplotipos asociados a la

reproduccion.

. La frecuencia de los haplotipos reproductivos reportado en la poblacion de estudio fue
de 5.71 por ciento, para los haplotipos HH1 y HH3; mientras que la frecuencia para el
haplotipo HH5 fue de 3.45 por ciento. Asimismo, la frecuencia para el haplotipo de la

deficiencia de colesterol (HCD) fue del orden del 25.86 por ciento.

. La performance reproductiva de las vacas portadoras para los haplotipos HH1, HH3 y
HHS, fue afectada, la vaca portadora del haplotipo HHS, apareada con un reproductor

portador para el HH5, mostr6 aborto temprano.



VI. RECOMENDACIONES

La seleccion de los reproductores debe realizarse, no solo en base a los valores
genéticos de acuerdo al objetivo de seleccion, sino también identificando la condicién

de portador de haplotipos, tanto reproductivos como de salud del animal.

Realizar un mayor control en el uso de las pajillas de semen congelado utilizado,
teniendo cuidado en la correcta identificacion y registro del verdadero padre de las
terneras en los reportes de servicio, para disminuir significativamente el error de

identificacion de los padres.

Genotipar una muestra mayor de terneras con la finalidad de disminuir la presencia

de los haplotipos reproductivos y de salud del animal, como son los haplotipos HH y

HCD.

Realizar estudios en poblaciones de ganado lechero de las razas Holstein de las

diferentes cuencas lecheras del Pert para establecer la prevalencia de los haplotipos.

Utilizar programas de apareamiento de minima consanguinidad para que ésta no se
incremente y pueda afectar o mostrar una mayor depresion endogamica,

especialmente en caracteristicas reproductivas.
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VIII. ANEXOS



ANEXO 1. Estructura de la base de datos para el calculo del coeficiente de consanguinidad.

No. Eartag Name Sex Date of birth  Sire Al code Sire Sire eartag Dam eartag Dam Dam's sire
5095 AHUAYRO 1 10/17/1988 040HO02119 IVANHOE CHIEF 1578139 14926 ROMULA ASTRONAUT
5498 HUASCAR 1 2/26/1980 003HO00629 STREPHON 1597697 21695 BOOT IVANHOE CHIEF
5949 SANSON 1 2/13/1982 023HO00206 TRADITION 1682485 19477 LIBERTAD ADMIRAL
6284 INCA 1 2/18/1984 021HO00280 FORD 1674245 28238 BOSSY WAYNE
6840 CHAMPION 1 7/2/1985 029HO02811 CHRIS 1647459 28214 EILEEN STREPHON
7024 SOBERANO 2 1 9/21/2008 029HOO08538 DIE-HARD 2275578 99861 TUL BULLET-ET
654 421 421 CAJAMARCA 2 7/1/1992 014HO00805 DESIGNER 1942438 A-2007 PANCHITA SANSON
660 429 DENWA 2 7/11/1992 014HO00896 DEVINE 1961419 60284 PAMPENA AHUAYRO
731 448 PERDURADA 2 12/16/1992 021HO00885 NATHAN 1908743 37904 192 SUSY REX
855 472 472 SHANDU 2 6/24/1993 014HO00896 DEVINE 1961419 42765 NINOSKA MELVIN
893 484 GRECIA 2 9/2/1993 014HO00974 CHAIRMAN VALIANT 1972683 49273 CRAYOLA SIMON
42 47200 NATACHA 2 7/8/1990 071HO00655 SUNDIAL 356104 35101 FRANCISCA VICTOR
58 47205 2104 MELODIA 2 12/29/1990 007HO01236 MANDINGO 1810969 35833 ANILA CHAIRMAN
102 47210 MANDINGA 2 1/28/1991 007HO01236 MANDINGO 1810969 37798 PETRONILA VICTOR
20 47212 PATRIA 2 2/19/1991 071HO00757 DESIGNER 370799 33155 FLECHA EDEN
76 47217 CARAMELA TW 2 5/16/1991 007HO01436 INCREDIBLE 1854051 34887 CARMELA MONITOR
40 47219 2110 FUNDA 2 5/20/1991 071HO00757 DESIGNER 370799 40860 JOHANA SUNDIAL
606 52498 JORDANA 2 5/2/1992 014HO00908 PEN 1956256 42789 PAULINA INCREDIBLE
607 52499 SIEMPRE LINDA 2 5/3/1992 014HO00974 CHAIRMAN VALIANT 1972683 43286 VERNON INCREDIBLE
809 52500 453 LIDIZANA 2 5/3/1993 076HO00140 GOLD DUSTER 1920908 37272 NELLIE SILVANUS
811 52501 TITINA 2 5/8/1993 014HO00896 DEVINE 1961419 37264 JENNY RICO
813 52502 BRIXA 2 5/8/1993 076HO00140 GOLD DUSTER 1920908 42789 PAULINA INCREDIBLE
610 52503 CELIKA 2 5/9/1992 007HO03236 NEUTRON - RED 1979668 37270 DOLLY SKYLER
815 52504 ESCONDIDA 2 5/9/1993 014HO01440 FAST FUTURE 1984153 42758 VENUS TW CALYPSO
611 52505 VASQUI 2 5/10/1992 014HO00974 CHAIRMAN VALIANT 1972683 42791 CLEMENTINA TIDY
008HO00856 1702698 ACHILLES 1 10/17/1975 007HO00058 ELEVATION 1491007 7462185
021HOO01387 1705850 SIMON 1 1/4/1976 007HO00477 GLENDELL 1556373 8210655
011HO01273 1706984 STANDO - MAGIC 1 2/20/1976 029HO01869 MONITOR 1432733 8155755
008HO00886 1710104 STARGAZER 1 5/3/1976  071HO07392 STARLITE 308691 7587663 DIANE
10996880 DORY 2 12/24/1981 014HO00550 WONDER 1674582 9959432 ELLA
11021483 MOLLY - RED 2 12/8/1981 008HO00672 CAVALIER 1620273
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ANEXO 2. Pedigri de la Vaca 2662, portadora del haplotipo HH1
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ANEXO 3. Pedigri de la Vaca 2886, portadora del haplotipo HH1.
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ANEXO 4. Pedigri de la vaca 5041, portadora del haplotipo HHI.
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) PER [ormmooszes suier 17214883
usa
4056 PAIMA |
e ||| 1ees Tisa

PER ‘
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ANEXO 5. Pedigri de la vaca 2781, portadora del haplotipo HH3.

278

PER

+

.{uasnooum AFROSTAR as3E72 |
cAn
‘ OTIHOLINZ  STORM 5457758
HoDL can _‘ TACY ET 4467150 |
can
200MO07030  TALENT 930377
'I WD AUS _{mumum LEADER 1926780 |
Usa
ROSEET 15804313
i usa BLACKROSEET 14085789 |
usa
151H000477  ACMERC 61720218
HED usa _‘ BO7THOO2236 ELTON 1512270 |
usa
0O7HOOS1S?  DURMAM 2250783
usa ‘ DELLIA 12895802 |
usA
_I ALTITUDEET 128136431
UsA _| 0704000461 PRELUDE 392457
| e |
AUSHAET 15149329
usa [ STARET 13950985 |
| s
A{oo?nowm ELTON 1912270 |
usa
_‘ DOTHODERSD  EMERSON 2271271
usa _‘ MARTHA ET 13907549|
usa
_stumum FABKZIO 130686127
UsA [ o1amocansn  manRes sy |
usa
FAIENDLY 126627600
i usa ‘ FRISCOET 17121078 |
usA
2652 PEAL 112003 |
PeR _Imuouuasa MANDEL 2118526 |
UsA
O1IHODATIZ  CEVIS 2280096
usa SMERYLET 14787926
1 - |
_‘ 2426 FLORINDA 39653
pen _quwuoam EMonY 2114601 |
HH3 usa
2315 MARITA 2402
PER _| ) S0FIA 65503 |
PER
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ANEXO 6. Pedigri de la vaca 2809, portadora del haplotipo HH3.

HH3, HCDL

PER

100HO10303
HCD1

KINGPIN B1526530 ‘

WVERNA 33707
PER

_{mm« AEROSTAR Ju3622 |
CAN
[ ormomniz  stomm 5457798 ‘
HeoL caN .‘ TACYET 2467150 |
cAN
00MO0IO67  SEFTEMBER 6820564
Heo1 cAN _{uzsmus ASTRE 392405 |
AN
SHIMMER B185581 ‘
= can SHOWERET 4849914
1 - |
_{wmoume £LTON 1912270 |
UsA
007HOOS1S7  DURMAM 2250783 ‘
usa _‘ DELUA 17895802 |
usa
KINGPIN 14261 GOBE1438
usa _{unnoume MIANET 5402550 |
HH1 CAN
KINGPIN 82624 |2zs1uu54‘
usA _{ AMY3ED 12812034 |
usa
_{w?nooms DICTATION 1955280 |
UsA
[oomoossio  asmoTamON 2266073
‘ usA ‘_‘ ABBY ET mmmsl
Usa
BNS. PALLO 14466
PER 001HODA33?  IACK 2190633
i = |
OUBIA 73830 ‘
I PER _‘ |
_‘ DOTHODISAE  EMORY 2114601 ‘
HH3 usA
_‘ O7HODS61S  EMORYKEN 17010646
usa ‘ RAY K ET 14858250 ‘
usA
2406 MUl 99595
FER _‘ 122HOOI47  MENRIKDD 2115841 ‘
usA
_‘ 2293 TERESA 84114 ‘
PR ||[ s MARGARITA 65466
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ANEXO 7. Pedigri de la vaca 5191, portadora del haplotipo HH3.

5191

PER

_I 203HO01105

ooy 131886632
LiSA

_!aese

_{mmm MELWOOD 1879148 |
HH3 usa
[onmonszas  sewonn 2108287 ‘
usa _‘ BETSY 12052401 |
uUsa
[ comoosars sw manswaLL 2200877 |
usA _{un?mmss ELTON 1912270 |
usA
| MARA 18840387 ‘
i usa _‘ MARY 12936256 |
usa
_{UBW‘B& SOUTHWIND 1964484 |
usa
007HO04164 oLt 145828 ‘
S JOYFUL 13576914
1 ll
CASSIEET 17398644
usA _(m?msa HIGHUGHT 2014517 |
usa
CINDERELLA 15190188 ‘
usa _{ AEROSTARET 14548121 |
usa
_{nnmu STORM s457738 |
HCDL cAN
[ 200m007030  TasenT 930377 ‘
HEDL Aus _{ ROSE ET 15804313 |
usA
151000477 ACMERC 61720218
HeDL usa DO7HODSIS?  DURHAM 2250783
i = |
| ALTITUDE ET lzmsan‘
b usa _‘ AUSHAET lsmml
usa
_{mm? SEFTEMBER 6820564 ‘
HCDL AN
_{ IDOHOI0303  KINGRIN ‘
HEm usA KINGPIN 14261 60661438 ‘
iy
237 |
PER _{mmw:s LABERT 2701003310
firy
_{ a2 ROS! 100020 ‘
PER [ 154a PULEIRA 66286 ‘
PER
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ANEXO 8. Pedigri de la vaca 5000, portadora del haplotipo HHS.

1.24%

b |

| oumooess saxTer 132973342
USA
[ onmoloses  ExacTER  es6ssTe2
HHS usa
ELSA ET 62784060
usA
SIGMONIE07  EVERETT 134212690
USA
4710
PER
4487 HILDA 100375
PER
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007MO03938  EMORY 2114601
() usA
007HO05708 BLTZ 17013604
usA | eV 14947858
| usA
“ 206000004 MTOTO 6001001362
A
T-MALLORY ET |
usA _{ TOOT-ET 17077105
uUsa
_{ 206000004  MTOTO 6001001962
A
|wonm SHOTTLE 598172 |
HHS G8d SHARON 5373153
1 o
_‘ DLIHOG4400  ARAON 2265005
HHL UsA
| ELECTAAET 129740931 |
usa _{ ELSSIEET 15792043
usA
.‘ O11HO03562 FORMATION 2163822
HHL Usa
F0OHOODDAS  MORTY 17349617 |
HK1 usa ‘ MELSSA 15172400
usa
_{ 029H008343  CONVINCER 2249055
HHO usa
EXTASYET 128583605
| usA _{ EUNICE 17081000
Usa
029MOO8614  MARATHON 2272874
-{ usA
|w0wm REFLECTOR |
HHO Usa _{ REMEMBER 17309252
usA
| 8BNS CARETAND 13547
‘ PER
| #3m GILMA gasER |
2R ‘ 1344 TOMASA 55580
PER
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ANEXO 9. Pedigri de la vaca 5163, portadora del haplotipo HHS.

5163
HHS

PER

151HOD0582 AN GBET2946
HHS USA
45432 PRICES 113055
PER

100?"00‘585 AMEL 2231596 l
usa
‘ 029HDI0IZ4  BOLIVER lzasss-m‘
ush _I BANG ET 15458228 ‘
UsA
_|uummsm SURER 62065318 ‘
usa _|nnmm5n? O MAN 122358313 ‘
HH3
‘ STAR 133701030 ‘
3 usA SWEETNESSET 128045592
1 -
206H000004  MTOTO 6001001962
1 -
_‘ 029HOIII SHOTTLE 598172 ‘
HHS _| SHARDIN 5373153 ‘
cAN
_| e 62496811 ‘
HHS usa _|nl¢nonzm o 2287161 ‘
UsA
_‘ 54 60870571 ‘
usa _I DORISSAET 15967188 ‘
UsA
_Innnon:m BELLWOOD 2103297 ‘
UsA
‘ 029HODESS?  BRETT 283548 ‘
usa KAYE €T 14334791
1 - |
_Imnomaa? SNARSHOT mmmr‘
usa _qusuouuzg PATRON 2160458 ‘
UsA
‘ SATIN 17234243 ‘
)l usA _I EXCEL 15566095 ‘
UsA
_lmuuusnzs CuBBY 1586162 |
usa
‘olmm MANFRED 2183007 |
usa _| MELANIE 13066986 |
usa
_| 1663 SYBILA 70427 ‘
PER _| 107HO00930  PERSEVERANCE 7080273 |
usa
‘ 1443 ROSALLA 62137 |
PER [ 22 ROSALINDA a1178 |
| PER
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ANEXO 10. Performance reproductiva de las vacas genotipadas,portadoras de los haplotipos de deficiencia reproductiva.

Vaca Estatus Reproductivo Toro de servicio
Nimero Nombre N. Registro F. Nacim. Parto  Num. Serv. Fecha Intervalos F. Parto L. Gestacion NAAB Sire HB Haplotipo
2666 XIME 9/22/2009 1 3 11/3/2010 011HO07856 SPARTA 132395373 HHO
CCR-0.20 11/23/2010 20 290 506HO00221 DECISION 62547850 HCD1
029HO11563  MISCHIEF 133899281 12/8/2010 15 9/9/2011 275 506H000221 DECISION 62547850 HCD1
2 6 11/18/2011 011HO10360 AVALON 65496393
2576 ALBANIA 100124 1/1/2012 44 011HO10469 EXACTER 65689792 HH5
2/12/2012 42 011HO08897 CHORAL 135192942
5/23/2012 101 151HO00485 CHRISTIAN 137302774
7/21/2012 59 203HO00779 RAMON 62292986
9/2/2012 43 288 203HO00376 ERNESTO 133759547
9/23/2012 21 6/17/2013 267 151HO00485 CHRISTIAN 137302774
3 4 8/8/2013 203HO00376 ERNESTO 133759547
9/12/2013 35 203HO01105 CcoDY 131886632
10/4/2013 22 203HO01344 BENHART 66625749
1/1/2014 89 9/30/2014 272  151HO00651 PASCALE 66626309
4 11 12/12/2014 203HO01105 CcoDY 131886632
1/2/2015 21 203HO01105 COoDY 131886632
1/25/2015 23 151HO00618 BEACONATOR 11087870
3/8/2015 42 BERING
4/2/2015 25 BERING
5/12/2015 40 151HO00592 PREMMER 69822367
6/21/2015 40 203HO01105 CcoDY 131886632
7/7/2015 16 203GY00905 SANZ 613171
7/31/2015 24 203HO01344 BENHART 66625749
8/25/2015 25 076AY00760 DAZZLE 100605350
9/26/2015 32 6/25/2016 273  151HO00659 JOKER 71088706
2781 1/2/2012 1 1 3/10/2013 12/9/2013 274  151HO00485 CHRISTIAN 137302774
HH3 CCR-0.20
151HO00477 ACME RC 61720218 2 12 2/20/2014 203HO01328 ECLIPSE 57113830
HCD1 4/30/2014 69 151H005822 LOU P 141240868 HHO
5/11/2014 11 151HO00635 GILBY 57163019 HCD1
2652 PERL 112013 5/28/2014 17 151HO05819 PHENO 69822413 HH2
6/16/2014 19 151HO00635 GILBY 57163019 HCD1
7/27/2014 41 151HO00618 BEACONATOR 11087870
8/12/2014 16 151HO05819 PHENO 69822413 HH2
9/5/2014 24 151HO00620 ASPIRE 69791571
10/17/2014 42 151HO00560 ROCK STAR 64481780 HH5, HCD1
10/22/2014 5 203HO01344 BENHART 66625749
11/7/2014 16 151HO00560 ROCK STAR 64481780 HH5, HCD1
11/29/2014 22 9/5/2015 280  203JE01279 CONG 67138510
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Continuacion ...

Vaca Estatus Reproductivo Toro de servicio
Nimero Nombre N. Registro F. Nacim. Num. Serv. Fecha Intervalos F. Parto L. Gestacion NAAB Sire HB Haplotipo
2886 7/2/2013 4 8/18/2014 151HO00651 PASCALE 66626309
HH1 CCR +2.40 9/15/2014 28 203HO01328 ECLIPSE 57113830
203HO01105 CODY 131886632 9/20/2014 5 203HO01328 ECLIPSE 57113830
10/10/2014 20 7/14/2015 277  151HO00560 ROCK STAR 64481780 HH5, HCD1
2681 2 9/24/2015 151HO00659 JOKER 71088706
11/6/2015 43 8/3/2016 271  203HO01462 JUNO 72128185
5000 9/25/2012 3 10/26/2013 203HO00376 ERNESTO 133759547
HH5 CR +1.40 12/7/2013 42 203HO00376 ERNESTO 133759547
011HO10469 EXACTER 65689792 2/7/2014 62 11/14/2014 280 203HO01344 BENHART 66625749
HH5
10 1/17/2015 203HO00376 ERNESTO 133759547
4710 2/23/2015 37 151HO00618 BEACONATOR 11087870
4/13/2015 49 BERING
7/5/2015 83 151HO00592 PREMMER 69822367
7/26/2015 21 203HO01344 BENHART 66625749
8/5/2015 10 203HO01344 BENHART 66625749
9/24/2015 50 151HO00659 JOKER 71088706
10/14/2015 20 076HO00698 MENTHOL 71441858
11/18/2015 35 203HO01462 JUNO 72128185
11/24/2015 6 8/21/2016 271  203HOO01466 GALENA 72436554
5041 3/29/2013 4 5/22/2014 203HO01344 BENHART 66625749
HH1 CCR +0.70 6/10/2014 19 203HO01344 BENHART 66625749
203HO01200 PICASSO 63433289 7/2/2014 22 203HO01328 ECLIPSE 57113830
HH1 7/22/2014 20 4/28/2015 280 151HO00618 BEACONATOR 11087870
4580 GANDA 112084 6 7/23/2015 203H001232 MENDEZ 69791617 HHO
9/21/2015 60 151HO00659 JOKER 71088706
10/22/2015 31 203HO01466 GALENA 72436554
12/17/2015 56 ROMULO
12/18/2015 1 ROMULO
6/23/2016 188 3/20/2017 270 NERON 15347
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Continuacion ...

Vaca Estatus Reproductivo Toro de servicio
Nimero Nombre N. Registro F. Nacim. Parto  Num. Serv. Fecha Intervalos F. Parto L. Gestacion NAAB Sire HB Haplotipo
2662 JULIET 112013 8/18/2009 1 1 11/8/2010 8/13/2011 278  506H000221 DECISION 62547850 HCD1
HH1 CCR-0.30
029HO11563  MISCHIEF 133899281 2 12 10/31/2011 100HO10800 JUDE 62727112
12/11/2011 41 011HO10469 EXACTER 65689792 HH5
1/3/2012 23 011HO10469 EXACTER 65689792 HH5
2580 MAULIN 100127 2/19/2012 47 011HO08897 CHORAL 135192942
3/11/2012 21 011HO08897 CHORAL 135192942
3/12/2012 1 011HO08897 CHORAL 135192942
4/22/2012 41 151HO00477 ACME 61720218 HCD1
6/5/2012 44 203HO01105 COoDY 131886632
7/22/2012 47 203HO00779 RAMON 62292986
8/13/2012 22 203HO01105 COoDY 131886632
9/7/2012 25 151HO00569 PAVETHEWAY 66631918
9/30/2012 23 6/30/2013 273  203HO01200 PICASSO 63433289 HH1
3 11 9/6/2013 203HO01105 COoDY 131886632
10/20/2013 44 203HO00376 ERNESTO 133759547
11/18/2013 29 203HO00376 ERNESTO 133759547
12/29/2013 41 203HO00376 ERNESTO 133759547
2/7/2014 40 203HO01328 ECLIPSE 57113830
3/4/2014 25 151HO00651 PASCALE 66626309
3/27/2014 23 203HO00376 ERNESTO 133759547
4/19/2014 23 151H005822 LOU P 141240868 HHO
5/12/2014 23 151HO00620 ASPIRE 69791571
6/4/2014 23 151H000620 ASPIRE 69791571
7/19/2014 45 4/24/2015 279  203HO00376 ERNESTO 133759547
4 7 10/7/2015 151HO00659 JOKER 71088706
12/8/2015 62 076HO00698 MENTHOL 71441858
12/27/2015 19 OMEGA
1/29/2016 33 NERON 15347
3/18/2016 49 NERON 15347
4/8/2016 21 NERON 15347
7/15/2016 98 4/14/2017 273  203HO01462 JUNO 72128185
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Vaca Estatus Reproductivo Toro de servicio
Nimero Nombre N. Registro F. Nacim. Fecha Intervalos F. Parto L. Gestacion NAAB Sire HB Haplotipo
2809 6/2/2012 8/3/2013 5/7/2014 277  203HO01105 CcoDbY 131886632
HH3, HCD1 CCR +1.90
100HO10303  KINGPIN 61526530 7/4/2014 4/13/2015 283  203HO00376 ERNESTO 133759547
HCD1
6/20/2015 3/18/2016 272 203HO01105 CcoDbY 131886632
2539 VERNA 99707
6/21/2016 151H005826 MOSES RED 71277714
7/21/2016 30 076HO00698 MENTHOL 71441858
8/27/2016 37 5/30/2017 276  076HO00698 MENTHOL 71441858
5191 2/12/2014 5/9/2015 203HO01328 ECLIPSE 57113830
HH3 CCR +1.40 6/19/2015 41 151H0O05826 MOSES RED 71277714
203HO01105 CODY 131886632 8/5/2015 47 151H005826 MOSES RED 71277714
9/15/2015 41 203HO01471 CHEVEK 72436640 HH3
11/26/2015 72 151HO00680 MEGASIRE 71088720
4866 6/8/2016 195 NERON 15347
7/19/2016 41 4/19/2017 274  076HO00698 MENTHOL 71441858
5163 9/20/2013 11/4/2014 203HO01344 BENHART 66625749
HH5 CCR-1.00 11/25/2015 386 8/2/2016 203GY00905 SANZ 613171
151HO00582  IVAN 68672946 10/8/2016 318 076HO00698 MENTHOL 71441858
HH5 11/6/2016 29 8/5/2017 272  076HO00698 MENTHOL 71441858
4542 PRICES 112055
4886 3/11/2012 5/3/2013 1/31/2014 273  203HO01105 COoDY 131886632
HCD1 CCR-0.30
151HO00477 ACME RC 61720218 5/13/2014 12/15/2014 151HO00635 GILBY 57163019 HCD1
HCD1 8/25/2015 469 5/24/2016 273  076AY00760 DAZZLE 100605350
4600 KIETY 9/2/2016 076HO00701 LADDO RED 142006236 HCD1
10/22/2016 50 076HO00698 MENTHOL 71441858
12/3/2016 42 9/5/2017 276  076HO00710 TOUCHDOWN 72156695

71


jcalderonv
Texto escrito a máquina
Continuación ...

jcalderonv
Texto escrito a máquina
71


Continuacion ...

Vaca Estatus Reproductivo Toro de servicio
Nimero Nombre N. Registro F. Nacim. Parto  Num. Serv. Fecha Intervalos F. Parto L. Gestacion NAAB Sire HB Haplotipo
2691 6/4/2010 1 7/27/2011 4/30/2012 278  151HO00477 ACME RC 61720218 HCD1
HCD1 CCR +1.40
100HO10303  KINGPIN 61526530 1 7/29/2012 5/6/2013 281  151HO00477 ACME RC 61720218 HCD1
HCD1
5 6/24/2013 151HO05819 PHENO 69822413 HH2
2586 SAM 104290 7/14/2013 20 203HO00376 ERNESTO 133759547
8/4/2013 21 151HO00651 PASCALE 66626309
8/26/2013 22 203HO00376 ERNESTO 133759547
9/19/2013 24 6/25/2014 279  203HO01344 BENHART 66625749
2 9/12/2014 151HO00635 GILBY 57163019 HCD1
10/10/2014 28 7/11/2015 274  203HO01105 COoDY 131886632
12 10/3/2015 203HO01466 GALENA 72436554
11/13/2015 41 203HO01462 JUNO 72128185
11/21/2015 8 203HO01466 GALENA 72436554
12/26/2015 35 OMEGA
1/29/2016 34 NERON 15347
2/16/2016 18 151H000620 ASPIRE 69791571
3/18/2016 31 NERON 15347
6/21/2016 95 NERON 15347
7/13/2016 22 203HO01462 JUNO 72128185
8/6/2016 24 076HO00698 MENTHOL 71441858
9/22/2016 47 076HO00701 LADDO RED 142006236 HCD1
10/13/2016 21 7/20/2017 280 076AY00760 DAZZLE 100605350
2696 6/11/2010 3 8/17/2011 151HO00477 ACME RC 61720218 HCD1
HCD1 CCR +1.00 9/20/2011 34 029HO11214 GRANDVIEW 132505846 HHO
100HO10303  KINGPIN 61526530 11/3/2011 44 8/9/2012 280 029HO11970 MAPLE 60874781 HCD1
HCD1
1 11/21/2012 8/27/2013 279  151HO00582 IVAN 68672946 HH5
2570 ESMERALDA 103460
1 5/21/2014 2/18/2015 273  151HO00620 ASPIRE 69791571
2 5/19/2015 203HO01344 BENHART 66625749
10/25/2015 159 7/24/2016 273  076HO00698 MENTHOL 71441858
3 9/21/2016 076HO00698 MENTHOL 71441858
11/8/2016 48 076HO00698 MENTHOL 71441858
12/19/2016 41 076AY00760 DAZZLE 100605350
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Vaca Estatus Reproductivo Toro de servicio
Nimero Nombre N. Registro F. Nacim. Parto  Num. Serv. Fecha Intervalos F. Parto L. Gestacion NAAB Sire HB Haplotipo
2729 DALIA 1/17/2011 1 1 3/28/2012 12/26/2012 273  203HO00376 ERNESTO 133759547
HCD1 CCR +0.50
100HO10303  KINGPIN 61526530 2 7 2/21/2013 ATLAS 15004
HCD1 2/27/2013 6 ATLAS 15004
3/7/2013 8 ATLAS 15004
2491 KIA 99674 4/14/2013 38 203HO01329 EMBLEM 57113863
6/16/2013 63 151HO05819 PHENO 69822413 HH2
7/9/2013 23 203HO00376 ERNESTO 133759547
8/21/2013 43 5/24/2014 276  203HO00376 ERNESTO 133759547
3 1 7/21/2014 4/21/2015 274  151HO00618 BEACONATOR 11087870
4 5 6/26/2015 151H000592 PREMMER 69822367
7/20/2015 24 203HO01344 BENHART 66625749
9/4/2015 46 076AY00760 DAZZLE 100605350
10/1/2015 27 151HO00659 JOKER 71088706
11/13/2015 43 8/16/2016 277  203HO01462 JUNO 72128185
2750 5/14/2011 1 3 7/30/2012 151HO00573 ARSENIO 69522855
HCD1 CCR-1.10 8/20/2012 21 203HO00376 ERNESTO 133759547
506H000221 DECISION 62547850 10/2/2012 43 7/8/2013 279  203HO00376 ERNESTO 133759547
HCD1
2 3 8/31/2013 203HO01105 CcoDY 131886632
2629 MILA 104491 9/28/2013 28 203HO01344 BENHART 66625749
10/18/2013 20 7/19/2014 274  203HO01344 BENHART 66625749
3 3 10/10/2014 203HO01105 CcoDY 131886632
11/1/2014 22 151HO00560 ROCK STAR 64481780 HH5, HCD1
11/24/2014 23 8/21/2015 270  203HO00376 ERNESTO 133759547
4 1 10/16/2015 7/17/2016 275 076HO00698 MENTHOL 71441858
2949 6/25/2014 1 3 11/21/2015 203HO01471 CHEVEK 72436640 HH3
HCD1 CCR +1.50 12/31/2015 40 029HO13723 GAMEDAY 137892642
203HO01344 BENHART 66625749 3/20/2016 80 12/19/2016 274  076HO00698 MENTHOL 71441858
2691 2 4 6/1/2017 147HO02460 MILLENNIUM 72518591
7/15/2017 44 147HO02460 MILLENNIUM 72518591
9/5/2017 52 147HO02460 MILLENNIUM 72518591
10/6/2017 31 147HO02459 MILESTONE 72518592

73


jcalderonv
Texto escrito a máquina
Continuación ...

jcalderonv
Texto escrito a máquina
73


Continuacion ...

Vaca Estatus Reproductivo Toro de servicio
Nimero Nombre N. Registro F. Nacim. Fecha Intervalos F. Parto L. Gestacion NAAB Sire HB Haplotipo

2800 5/3/2012 6/8/2013 151HO05709 MARINE RED 7355179
HCD1 CCR +3.20 6/18/2013 10 203HO01105 COoDY 131886632
151HO00477 ACME RC 61720218 7/15/2013 27 151HO05709 MARINE RED 7355179

HCD1 8/6/2013 22 151HO05819 PHENO 69822413 HH2
9/22/2013 47 203HO01344 BENHART 66625749
2687 11/1/2013 40 151HO05709 MARINE RED 7355179
11/19/2013 18 151HO05709 MARINE RED 7355179

6/8/2014 201 151HO05819 PHENO 69822413 HH2
7/19/2014 41 4/16/2015 271 203HO00376 ERNESTO 133759547
6/7/2015 151H005826 MOSES RED 71277714

7/17/2015 40 151H0O05822 LOU P 141240868 HHO

8/8/2015 22 151H005822 LOU P 141240868 HHO
8/29/2015 21 076AY00760 DAZZLE 100605350
9/19/2015 21 6/20/2016 275 151HO05826 MOSES RED 71277714

9/1/2016 076HO00701 LADDO RED 142006236 HCD1
10/22/2016 51 076HO00698 MENTHOL 71441858
12/2/2016 41 151H005826 MOSES RED 71277714
12/24/2016 22 151HO05826 MOSES RED 71277714
11/2/2017 313 151HO03121 APPLEBOY RED 12076784
11/29/2017 27 151HO03121 APPLEBOY RED 12076784
1/2/2018 34 147HO02459 MILESTONE 72518592
4914 4/27/2012 6/8/2013 203HO00376 ERNESTO 133759547
HCD1 CCR +2.30 6/20/2013 12 203HO01105 [e{e]n)4 131886632
100HO10303  KINGPIN 61526530 8/23/2013 64 203HO00376 ERNESTO 133759547
HCD1 9/7/2013 15 6/9/2014 275 203HO00376 ERNESTO 133759547
4457 FLOR 100349 9/12/2014 203HO01328 ECLIPSE 57113830
10/4/2014 22 203HO01105 CcoDY 131886632

11/14/2014 41 8/16/2015 275 151HO00560 ROCKSTAR 64481780  HH5, HCD1

10/25/2015 076HO00698 MENTHOL 71441858
11/21/2015 27 8/25/2016 278  203HO01466 GALENA 72436554
10/27/2016 151H005826 MOSES RED 71277714
12/12/2016 46 076HO00710 TOUCHDOWN 72156695
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Vaca Estatus Reproductivo Toro de servicio
Nimero Nombre N. Registro F. Nacim. Parto  Num. Serv. Fecha Intervalos F. Parto L. Gestacion NAAB Sire HB Haplotipo
2801 5/6/2012 6 6/7/2013 203HO01105 CcoDbY 131886632
HCD1 CCR-1.00 7/11/2013 34 203HO01105 CcOoDY 131886632
151HO00477 ACME RC 61720218 7/30/2013 19 151HO05709 MARINE RED 7355179
HCD1 9/6/2013 38 203HO00376 ERNESTO 133759547
9/29/2013 23 203HO00376 ERNESTO 133759547
2684 11/5/2013 37 8/8/2014 276  203HO01344 BENHART 66625749
11 10/10/2014 151HO00560 ROCK STAR 64481780 HH5, HCD1

11/20/2014 41 151HO00561 JARRED 65556161
12/12/2014 22 151HO00618 BEACONATOR 11087870
12/25/2014 13 151HO00561 JARRED 65556161
5/1/2015 127 203HO01344 BENHART 66625749
7/5/2015 65 151H000592 PREMMER 69822367

8/2/2015 28 151H005822 LOU P 141240868 HHO
8/26/2015 24 076AY00760 DAZZLE 100605350
9/22/2015 27 151HO00659 JOKER 71088706
10/13/2015 21 076HO00698 MENTHOL 71441858
11/12/2015 30 8/12/2016 274  203HO01462 JUNO 72128185
4 10/5/2016 076HO00698 MENTHOL 71441858
10/23/2016 18 076HO00698 MENTHOL 71441858
12/3/2016 41 151HO05826 MOSES RED 71277714
12/24/2016 21 151H005826 MOSES RED 71277714
4827 9/2/2011 2 10/16/2012 7/21/2013 278  151HO00573 ARSENIO 69522855
HCD1 CCR +1.60 10/20/2012 4 7/21/2013 274  203HO00376 ERNESTO 133759547

506H000221 DECISION 62547850
HCD1 1 9/22/2013 6/21/2014 272  203HO01344 BENHART 66625749
4589 SABLE 112088 6 8/21/2014 151HO00618 BEACONATOR 11087870
10/3/2014 43 203HO00376 ERNESTO 133759547
10/27/2014 24 203HO00376 ERNESTO 133759547
11/18/2014 22 203HO00376 ERNESTO 133759547
1/2/2015 45 10/8/2015 279  151HO00618 BEACONATOR 11087870
4/5/2015 93 10/8/2015 186  151HO00618 BEACONATOR 11087870
8 12/3/2015 076HO00698 MENTHOL 71441858
12/24/2015 21 OMEGA

1/28/2016 35 NERON 15347
2/25/2016 28 151H000620 ASPIRE 69791571
3/16/2016 20 NERON 15347
4/1/2016 16 NERON 15347
6/12/2016 72 NERON 15347
7/10/2016 28 4/4/2017 268 203HO01462 JUNO 72128185
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Vaca Estatus Reproductivo Toro de servicio
Nimero Nombre N. Registro F. Nacim. Parto  Num. Serv. Fecha Intervalos F. Parto L. Gestacion NAAB Sire HB Haplotipo
2807 5/21/2012 6/26/2013 203HO00376 ERNESTO 133759547
HCD1 CCR +2.40 7/15/2013 19 151HO05709 MARINE RED 7355179
151HO00477 ACME RC 61720218 8/10/2013 26 203HO00376 ERNESTO 133759547
HCD1 8/19/2013 9 203HO00376 ERNESTO 133759547
9/3/2013 15 203HO00376 ERNESTO 133759547
2717 10/7/2013 34 203HO01344 BENHART 66625749
10/26/2013 19 4/2/2014 158  203HO00376 ERNESTO 133759547
8/15/2014 5/16/2015 274  151HO05819 PHENO 69822413 HH2
7/21/2015 151H005822 LOU P 141240868 HHO
8/10/2015 20 151H0O05822 LOU P 141240868 HHO
9/25/2015 46 151H005826 MOSES RED 71277714
10/16/2015 21 7/14/2016 272 151HO05826 MOSES RED 71277714
9/19/2016 076HO00698 MENTHOL 71441858
10/4/2016 15 151H0O05826 MOSES RED 71277714
10/29/2016 25 151HO05826 MOSES RED 71277714
11/20/2016 22 151H005826 MOSES RED 71277714
1/5/2017 46 147HO02459 MILESTONE 72518592
7/4/2017 180 151HO05837 BIGSTAR RED 71692203
2813 7/13/2012 8/7/2013 5/2/2014 268 203HO00376 ERNESTO 133759547
HCD1 CCR-1.70
151HO00477 ACME RC 61720218 8/24/2014 151H005822 LOU P 141240868 HHO
HCD1 9/2/2014 9 151HO00651 PASCALE 66626309
10/3/2014 31 203HO01105 CcoDY 131886632
2716 10/23/2014 20 7/28/2015 278 151HO05822 LOU P 141240868 HHO
10/7/2015 151HO05826 MOSES RED 71277714
11/18/2015 42 203HO01462 JUNO 72128185
12/12/2015 24 076HO00698 MENTHOL 71441858
4/7/2016 117 NERON 15347
7/18/2016 102 5/1/2017 287 151HO05826 MOSES RED 71277714
7/27/2016 9 151H005826 MOSES RED 71277714
8/22/2017 147HO02459 MILESTONE 72518592
9/29/2017 38 151HO03121 APPLEBOY RED 12076784
10/25/2017 26 076HO00710 TOUCHDOWN 72156695
11/24/2017 30 NAPO
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Vaca Estatus Reproductivo Toro de servicio
Nimero Nombre N. Registro F. Nacim. Parto  Num. Serv. Fecha Intervalos F. Parto L. Gestacion NAAB Sire HB Haplotipo
3262 3/5/2011 1 2 12/28/2011 10/4/2012 281 011HO10469 EXACTER 65689792 HH5
HCD1 CCR-0.70 1/9/2012 12 011HO10631 DETROIT 66133500 HCD1
506H000221 DECISION 62547850
HCD1 2 9 12/14/2012 203HO00376 ERNESTO 133759547
2/25/2013 73 ATLAS 15004
3236 ROSARIO 100162 3/29/2013 32 ATLAS 15004
4/18/2013 20 203HO01329 EMBLEM 57113863
5/27/2013 39 APACHE
6/28/2013 32 203HO00376 ERNESTO 133759547
8/11/2013 44 203HO01105 COoDY 131886632
8/21/2013 10 203HO00376 ERNESTO 133759547
9/11/2013 21 41805 277  203HO00376 ERNESTO 133759547
3 2 9/4/2014 203HO01328 ECLIPSE 57113830
10/17/2014 43 42193 264  203HO00376 ERNESTO 133759547
4 4 9/20/2015 151HO00659 JOKER 71088706
11/6/2015 47 203HO01462 JUNO 72128185
11/15/2015 9 203HO01462 JUNO 72128185
12/9/2015 24 9/2/2016 268 076HO00698 MENTHOL 71441858
5 3 10/27/2016 151HO05826 MOSES RED 71277714
11/18/2016 22 151H005826 MOSES RED 71277714
12/27/2016 39 NERON 15347
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Vaca Estatus Reproductivo Toro de servicio
Nimero Nombre N. Registro F. Nacim. Parto  Num. Serv. Fecha Intervalos F. Parto L. Gestacion NAAB Sire HB Haplotipo
4724 9/3/2010 1 2 10/25/2011 029HO11214 GRANDVIEW 132505846 HHO
HCD1 CCR +0.30 11/11/2011 17 8/25/2012 288 029HO11970 MAPLE 60874781 HCD1
506H000221 DECISION 62547850
HCD1 2 12 11/6/2012 151HO00573 ARSENIO 69522855
12/28/2012 52 203HO00376 ERNESTO 133759547
1946 DALINA 99627 2/17/2013 51 ATLAS 15004
2/18/2013 1 ATLAS 15004
3/10/2013 20 ATLAS 15004
3/31/2013 21 ATLAS 15004
4/22/2013 22 203HO01329 EMBLEM 57113863
5/16/2013 24 203HO01329 EMBLEM 57113863
5/30/2013 14 151HO00573 ARSENIO 69522855
6/20/2013 21 4/10/2014 294  151HO05819 PHENO 69822413 HH2
8/4/2013 45 4/10/2014 249  203HO00376 ERNESTO 133759547
8/30/2013 26 4/10/2014 223  203HO01105 CcoDY 131886632
3 2 7/12/2014 151H0O00618 BEACONATOR 11087870
8/2/2014 21 5/5/2015 276  203HO01344 BENHART 66625749
4 9 7/23/2015 203HO01232 MENDEZ 69791617 HHO
8/11/2015 19 203HO01232 MENDEZ 69791617 HHO
9/23/2015 43 151HO00659 JOKER 71088706
10/21/2015 28 203HO01466 GALENA 72436554
1/30/2016 101 NERON 15347
3/4/2016 34 151H000620 ASPIRE 69791571
3/28/2016 24 NERON 15347
7/2/2016 96 203HO01462 JUNO 72128185
9/6/2016 66 6/12/2017 279  076HO00701 LADDO RED 142006236 HCD1
5 6 8/22/2017 147HO02459 MILESTONE 72518592
9/29/2017 38 147HO02459 MILESTONE 72518592
10/17/2017 18 076HO00710 TOUCHDOWN 72156695
11/17/2017 31 203H003292 MILKSHOP 3010353255
12/7/2017 20 NAPO
12/25/2017 18 GITANO

78


jcalderonv
Texto escrito a máquina
Continuación ...

jcalderonv
Texto escrito a máquina
78




