Fuentes de heteroscedasticidad en el crecimiento post-destete de la raza Limusín
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Resumen. Actualmente, la Federación Española de Criadores de raza Limusín cuenta con valoraciones genéticas de caracteres de crecimiento predestete. Es de interés establecer una evaluación de la fase post-destete. En la información correspondiente a esta fase se han observado fuentes de variabilidad que han sido asociadas a heterogeneidad de varianzas residuales ligadas al sexo. Con el objetivo de explorar la heterocedasticidad observada en los datos, se probaron seis modelos de regresión aleatoria en un contexto bayesiano, diferenciándose en la fuente de heterogeneidad de varianza residual y en la jerarquización de las funciones de crecimiento. Se emplearon 16.545 pesos entre los 101 y 590 días pertenecientes a 4.221 animales. Los resultados mostraron que los modelos en los que se asume heterogeneidad de varianzas residuales según una combinación de sexo y tipo de explotación parecen ser los más adecuados para modelar el crecimiento postdestete. Las varianzas residuales obtenidas por el modelo que mejor se ajusta a los datos fueron 91,29, 66,75, 111,38 y 128,28 kg2 para hembras en fincas, machos en fincas, machos en Centros de Testaje y machos con manejo mixto, respectivamente.
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1   Introducción
Desde 1999 la Federación Española de Criadores de raza Limusín cuenta con valoraciones genéticas de caracteres de interés en la fase predestete. Los datos para el desarrollo de dichas valoraciones se recogen en las fincas participantes en el esquema de selección y así se obtienen valoraciones para el peso al nacimiento y peso a los 210 días. En estos momentos se ha decidido incorporar la información post-destete a las valoraciones, observándose una diversidad de la fuente de información que en algunos casos ha sido identificada como fuentes de heterogeneidad de varianzas residuales ligadas al sexo [1]. Dichos autores estimaron que en el grupo de machos se observaba una mayor varianza residual que en el  que en el grupo de hembras, probablemente generado por un factor de escala asociado a las diferencias en las medias de peso. Por otra parte se ha propuesto el uso de modelos de regresión aleatoria para modelizar el crecimiento por hacer un uso más eficiente de los datos ([2]-[5]). El objetivo del presente trabajo es explorar las posibles fuentes de heteroscedasticidad residual en la fase de crecimiento post-destete utilizando modelos de regresión aleatoria.
2   Métodos
Las bases de datos de peso originales se editaron según los criterios que se exponen a continuación. En un primer filtrado de los datos de rendimientos se eliminaron las pesadas de nacimiento, lactación, sacrificio y recría. Las pesadas de destete debían estar comprendidas dentro de una edad entre 100 y 300 días. Se eliminaron pesos que proporcionaban ganancias de peso negativas o superiores a 2,5kg/día. Para las pesadas post-destete se seleccionaron todas las registradas hasta los 600 días de edad del animal. En este periodo, el crecimiento debía de esta comprendido entre los 0,0 y los 3,6kg/día. Finalmente se exigió un mínimo de dos pesadas por animal. La base de datos final contenía un total de 19.266 pesos de 4.833 animales. Los condicionantes impuestos por el modelo hicieron que el rango de edad de las pesadas registradas quedara comprendido entre los 101 y los 590 días, y la edad máxima del inicio del cebo fuera 498. El total de animales y pesadas utilizas en los modelos se representa en la Tabla 1.

Tabla 1. Número de animales (Na) y número de datos (Nd) total y por  nivel del efecto fijo ( al que se jerarquizó la función de crecimiento (PL) y número de animales en el archivo de genealogía. 

	
	Nivel de β
	Na
	Nd

	Animales con dato
	
	4221
	16545

	Hembras
	1
	1121
	2871

	Machos


	♦Finca
	2
	1045
	2517

	
	♦Centro Testaje
	   3
	1526
	7818

	
	♦Finca-Centro Testaje
	   4
	529
	3339

	Genealogía
	
	13704
	-


La ecuación general del modelo empleado en forma escalar para el conjunto de modelos ajustados es:
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donde, yijkl(t) es el peso l registrado en el momento t del animal k perteneciente al grupo de comparación i. GCi es el grupo de comparación i (i=1,849). Los GC se definieron como combinación de lugar -año-mes de la pesada.. EEj es el grupo de edad-época de comienzo del periodo post-destete j (j=1,34). Φd(tk) son las covariables asociadas a la edad t del animal k estandarizadas para los d polinomios de Legendre (PL) de segundo orden de ajuste. βd son los d coeficientes de regresión fija correspondientes de los PL. Los coeficientes de regresión se jerarquizaron alternativamente al efecto sexo (SX) y a la combinación sexo-tipo de explotación (ST). El efecto SX tuvo 2 clases, machos y hembras. Para el efecto ST hubo 4 clases, hembras (1), cebadas únicamente en las fincas y tres para los machos, engordados en las fincas (2), centros de testaje (3) o mixto, pasando por una primera fase en la finca y después por el centro de testaje (4). αkd  y ωkd son los d coeficientes de regresión aleatoria del animal k para los efectos genético y permanente, respectivamente. εijk es el efecto ambiental temporal o error de medición.
Se analizaron un total de seis modelos de regresión aleatoria bajo metodología Bayesiana. Los modelos diferían en la definición del efecto sistemático al que se jerarquizaba la función de crecimiento y en los niveles de varianza residual heterogénea en que se agrupaban las observaciones. Así, el efecto sistemático se definió como SX o ST y la varianza residual podía ser homogénea (Homo) o heterogénea (Hete), y si la varianza era heterogénea los niveles de heterogeneidad se definían según los niveles de SX o ST. En la Tabla 2 se muestra una breve descripción de la nomenclatura empleada para nombrar los modelos.
Tabla 2. Modelos comparados. 
	Modelo
	Efecto sistemático
	Varianza Residual

	
	 SX
	ST
	Homogénea
	Heterogénea

	
	
	
	
	SX
	ST

	Hete_ST_ST
	
	x
	
	
	x

	Homo_ST
	
	x
	x
	
	

	Hete_SX_SX
	x
	
	
	x
	

	Homo_SX
	x
	
	x
	
	

	Hete_ST_SX
	
	x
	
	x
	

	Hete_SX_ST
	x
	
	
	
	x


Los criterios de comparación de modelos empleados fueron: el logaritmo de la densidad marginal (LDM) y una medida de la capacidad predictiva (D) que mide la capacidad de predecir observaciones no presentes en los datos. Estrategia computacional detallada en [6].
3 Resultados y Conclusiones 

En la Tabla 3 se muestran los valores de LDM y D de los modelos ordenados de acuerdo a la posición global obtenida por ambos criterios, así como los intervalos de máxima densidad posterior (HPD95%) para las varianzas residuales. Los modelos de mejor capacidad de ajuste son aquellos que consideran heterogeneidad de varianzas residuales en función del ST, (Hete_ST_ST y Hete_SX_ST), presentado adicionalmente una buena capacidad predictiva. En estos modelos queda manifiesta la importancia de considerar diferencias en la magnitud de la varianza residual dependiendo del tipo de lugar donde han sido cebados los animales, además del sexo. El modelo más sencillo, Homo_SX, con homogeneidad de varianzas presenta la mejor capacidad predictiva, pero no el mejor ajuste. Sin embargo, no parece ser adecuado al no tener en cuenta la heteroscedasticidad observada en la varianza residual ni el diferente ritmo de crecimiento de individuos de distintos grupos de ST.
Tabla 3. Valores del logaritmo de la densidad marginal (LDM), de la medida de capacidad predictiva (D) y de la media posterior para la varianza residual para los diferentes modelos con los correspondientes intervalos de máxima densidad posterior (entre corchetes). 

	Modelo
	LDM
	D
	Varianza Residual

	
	
	
	1
	2
	3
	4

	Hete_ST_ST
	-60882,37
	186,98
	91,29
	66,75
	111,38
	128,28

	
	
	
	[79.13-102.47]
	[63.3-69.62]
	[100.64-123.78]
	[120.21-136.66]

	Homo_SX
	-61056,60
	180,40
	88,73

	
	
	
	[85,76-91,76]

	Hete_SX_ST
	-60901,54
	187,64
	90,76
	66,79
	111,53
	128,77

	
	
	
	[79,64-102.02]
	[63,90-69,69]
	[100,74-124,06]
	[120,56-137,31]

	Homo_ST
	-61068,42
	193,38
	88,80

	
	
	
	[85,58-91,61]

	Hete_SX_SX
	-61126,52
	188,14
	96,61
	88,24

	
	
	
	[84,45-108,69]
	[85,20-91,39]

	Hete_ST_SX
	-61227,22
	187,82
	96,92
	88,26

	
	
	
	[84,98-109,45]
	[85,16-91,42]


Los modelos que asumieron heterogeneidad de varianzas según SX no parecen detectar diferencias entre las estimas de éstas al solaparse las distribuciones de varianzas de macho y hembra. En la Figura 1 muestra las curvas medias de crecimiento según el efecto β en el modelo de mejor ajuste a los datos, Hete_ST_ST.
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Fig. 1. Curvas medias de crecimiento según el efecto β en el modelo Hete_ST_ST para hembras cebadas en finca (HFIN) y machos cebados en centros de testaje (MCTJ), en finca (MFIN) o en ambos (MMXT).
En la Figura 2 se muestran las curvas de heredabilidad para distintas edades de los modelos con varianza residual. En la etapa comprendida entre las edades de 101 a 392 días, se observan diferencias en las herdabilidades estimadas de cada nivel de ST, siendo los machos del centro de testaje los que mayor heredabilidad presentan y los machos mixtos los de menor. La magnitud de las estimas de heredabilidad en la fase final son similares a las encontradas por otros autores [7]. Sin embargo, en la primera fase del proceso la heredabilidad puede estar sobreestimada por un efecto materno residual que no ha sido modelizado en el presente trabajo.
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Fig. 2. Medias a posteriori de las herdabilidades de hembras y machos, varianza genética directa (VG) y varianza permanente (VP), bajo los modelos Hete_ST_ST y Hete_SX_SX.

En conclusión, los modelos más complejos que asumen heterogeneidad de varianzas residuales según una combinación de sexo y tipo de explotación parecen ser los más adecuados para modelar el crecimiento postdestete. Existe heterogeneidad de varianzas residuales ligadas a la combinación sexo tipo de explotación que necesita ser analizada en profundidad por su posible repercusión sobre los resultados de las valoraciones genéticas.
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