EL PROBLEMA DE LA POBLACION BASE
 (6)




	1.
 
El modelo animal con grupos genéticos



	En los modelos mixtos una hipótesis básica es que la esperanza de los efectos aleatorios es cero, incluso para los valores aditivos. Cuando una población es sometida a selección, evidentemente la hipótesis anterior no se cumple para todos los animales, pues, 
 
si hay respuesta, el valor aditivo de los individuos de las generaciones sucesivas tendrán una esperanza de su valor aditivo que  irá variando en función de la respuesta esperable. Si el programa de selección tiende a aumentar el valor genético del carácter, los individuos resultantes de varios ciclos de selección tenderán a tener esperanzas positivas y lo contrario si el programa tendiese a reducir el carácter objeto de selección, tal como sería el caso en cerdos en que se intenta disminuir la grasa dorsal y el índice de conversión de los alimentos en carne magra. En principio la aparente violación de esta hipótesis no es un problema si en el vector de datos están presentes todos aquéllos que han servido para tomar las decisiones de selección y además se dispone de la genealogía completa de los animales, con la excepción de los que forman parte de lo que hemos llamado población base.



	La condición esencial de un animal para que forme parte de la población base es que sea una muestra al azar de una población homogénea en la que los valores aditivos de los animales se distribuyen con media cero y varianza � INCRUSTAR Equation.2  ���. Para un animal  j de esta población que no tuviese descendientes la predicción de su valor aditivo sería,



	� INCRUSTAR Equation.2  ���  



En el caso de que este animal j no pertenezca a la población base sino a una generación avanzada de selección y se conoce la genealogía completa y los datos sobre los que se han tomado las  decisiones  de selección, el método BLUP tiene en consideración la información anterior y como ya hemos visto en los dos capítulos anteriores considera que � INCRUSTAR Equation.2  ���se muestrea de una población cuya media es la media de los valores aditivos de los padres y varianza la del correspondiente muestreo mendeliano. A través de este mecanismo, implícito en la matriz de parentesco de los animales, el método BLUP no necesita que la esperanza de los valores aditivos sea cero para los animales que no son de la población base. Si el animal j fuese realmente un animal cuyos padres nos son desconocidos y una muestra al azar de otra población que la que hemos tomado como base, si no tomamos en consideración la diferencia genética entre ambas poblaciones se haría una predicción incorrecta del valor genético de este animal y de sus descendientes. En lugar de la fórmula anterior, si llamamos g a la diferencia entre la medias genéticas de la población de la que procede el individuo j y la población base general, la fórmula sería,



� INCRUSTAR Equation.2  ��� 	� INCRUSTAR Equation.2  ���  



es decir la regresión del valor fenotípico, corregido por los efectos fijos, para calcular el valor genético no se haría respecto a cero sino respecto a g.



	En experimentos de comparación de diferentes razas o líneas de animales estamos en la situación clara en que si dentro de raza o línea las genealogías son completas, los animales del origen pertenecerán a poblaciones base diferentes. El procedimiento para tratar esta situación es inmediato, basta con introducir un nuevo factor fijo que llamaremos raza, línea, o grupo genético  con tantos niveles como razas o líneas estemos comparando. El modelo lo escribiríamos como,



� INCRUSTAR Equation.3  ���



donde g es el factor fijo en el que se contemplan los distintos efectos de los grupos genéticos. En este caso la matriz de parentesco A es bloque diagonal, refiriéndose cada bloque a los animales de un mismo grupo genético. La construcción de las ecuaciones del modelo mixto y su resolución no tienen ningún problema, correspondiendo completamente con lo explicado en los dos capítulos anteriores. Normalmente en esta situación, el interés radica fundamentalmente en la comparación de los grupos genéticos entre si, planteándose pruebas o contrastes de diferencias entre las razas o líneas del experimento. En el capítulo tercero de estas notas se ha explicado como realizar estos contrastes.



	Una situación distinta se suele plantear en el curso de los programas de selección de algunas especies, cuando la población que se selecciona no está cerrada reproductivamente, es decir hay inmigraciones de animales de otras poblaciones y países o hay fallos en la genealogía, de tal manera que de animales de la población, resultantes del proceso de selección seguido, se desconoce uno o ambos padres que no pueden ser considerados como muestras aleatorias de la población base general. La inmigración puede producirse de una forma más o menos regular en cualquier programa de mejora de cualquier especie. La situación de genalogías incompletas es común en las poblaciones de vacuno lechero y en programas similares, en las que la población que se selecciona es la suma de los rebaños de numerosos ganaderos. En estos casos un ganadero puede decidir inseminar a alguna de sus hembras con semen de un macho extranjero del cual es imposible rastrear su genealogía y los datos correspondientes, una determinada ganadería puede incorporarse a un programa de selección con animales con control genealógico incompleto o en las ventas de animales entre ganaderías puede haberse perdido la genealogía. La diferencia frente a la primera de las situaciones expuestas radica en que los animales que pertenecen a un grupo genético se van a  reproducir entre si y van a originar descendencia en cuya composición genética van a participar los diferentes grupos genéticos en proporciones determinadas. A su vez tendrán descendientes con diferentes proporciones de los genes de los diferentes grupos y así sucesivamente. Esto plantea la cuestión de considerar en el modelo, para cada individuo, su composición genética respecto a los grupos genéticos, a través de una matriz de incidencia Q, que relaciona grupos genéticos con individuos. Así, las ecuaciones del modelo serían,



	� INCRUSTAR Equation.2  ���



siendo a el vector de valores aditivos de los animales referidos a la medias genéticas, Qg, definidas por la proporción de cada grupo genético que componen los animales. Esto significa que el valor genético que interesa predecir y sobre el que habrá que tomar las decisiones de selección es,



	� INCRUSTAR Equation.2  ���



El cálculo de Q en sí misma y los cálculos en que ésta participa pueden ser complicados. En 1988 Westell , Quass y Van Vleck mostraron que el problema anterior se simplificaba enormemente con la consideración de lo que llamaron padres fantasma y la asignación de éstos a grupos genéticos definidos. La idea consiste en asignar un padre o madre fantasma a aquellos individuos cuyo padre o madre se desconozca. Se  asume que un padre fantasma únicamente tiene un descendiente y que los padres fantasmas son independientes entre  sí. La asignación de los padres fantasmas a grupos genéticos pretende identificar poblaciones de las que los padres fantasma constituyen muestras al azar. Así en vacuno lechero, cuando no hay inmigración  de genes foráneos en una población y las carencias de genealogía se deben a fallos de registro se ha tomado como criterio el año presumido de nacimiento del padre fantasma y si éste es padre o madre de un macho o de una hembra. Esto en atención a que el nivel genético de las poblaciones de las que proceden los padres de los toros, los padres de las  vacas, las madres de los toros o las madres de las vacas son distintos entre sí, en función de las distintas intensidades de selección y precisiones de evaluación correspondientes a cada vía. La media de estas poblaciones va evolucionando con el tiempo y el presunto año de nacimiento de un padre fantasma dependerá del año de nacimiento del hijo y del intervalo generacional de la vía correspondiente. Vamos a ejemplificarlo, con  la siguiente  genealogía en la que Pj significa padre fantasma j ,



Individuo�Padre�Madre�Año  na-cimiento�Sexo��1�P1�P2�1980�1��2�P3�P4�1982�2��3�P5�P6�1983�2��4�1�2�-�-��5�1�2�-�-��6�1�3�-�-��7�5�6�-�-��8�5�6�-�-��

si el intervalo generacional de las diferentes vías de transmisión de los genes fuese,

10 años para la vía padre-hijo

9 años para la vía padre-hija

3 años para la vía madre-hijo, y

5 años para la vía madre-hija



los presuntos años de nacimiento de los padres fantasma y los correspondientes grupos genéticos, bajo el supuesto de que cada dos años consecutivos de una misma vía se consideren un mismo grupo, serían,



	

Individuo�Año  na-cimiento�Grupo genético��P1�1970�G1��P2�1977�G2��P3�1973�G3��P4�1977�G4��P5�1974�G3��P6�1978�G4��

	En el caso de que se produzca inmigración de individuos , la definición de grupos genéticos debería tener en cuenta el lugar de origen del individuo inmigrante, su sexo y su año de nacimiento.



	Vamos a explicar ahora como la consideración de los padres fantasma ayuda al cálculo de Q
,
 en caso de que ello fuese necesario, pues como veremos más adelante, el cálculo de las ecuaciones del modelo mixto no requerirán dicho cálculo. Empezaremos definiendo una matriz Qf que relaciona los padres fantasma con los grupos genéticos. Será una matriz de tantas filas como padres fantasma y tantas columnas como grupos. En la fila correspondiente a un padre todo serán ceros, salvo un 1 en la posición correspondiente al grupo que pertenece el padre fantasma. En el ejemplo anterior,



� INCRUSTAR Equation.3  ��� 



� INCRUSTAR Equation.3  ���



Si llamamos � INCRUSTAR Equation.3  ���al vector de valores aditivos de los animales identificados(no fantasmas) y � INCRUSTAR Equation.3  ���al correspondiente de los padres fantasma, podemos definir,



� INCRUSTAR Equation.3  ���



En concordancia con los anteriores vectores podemos definir las matrices de parentesco, � INCRUSTAR Equation.3  ��� , � INCRUSTAR Equation.3  ���, y



� INCRUSTAR Equation.3  ���,

� INCRUSTAR Equation.3  ���, no coincidiendo � INCRUSTAR Equation.3  ��� y � INCRUSTAR Equation.3  ��� porque en la última todos los individuos identificados tienen ambos padres en la genealogía, debido a la inclusión de los padres fantasma. 

 � INCRUSTAR Equation.3  ���, � INCRUSTAR Equation.3  ���,

� INCRUSTAR Equation.3  ��� , � INCRUSTAR Equation.3  ���, y

	� INCRUSTAR Equation.3  ���

Si recordamos el significado de la matriz � INCRUSTAR Equation.3  ���visto en el capítulo cuatro, es evidente que � INCRUSTAR Equation.3  ���es la matriz que expresa la participación de los padres fantasma en  el genotipo de los individuos identificados
,
 y como � INCRUSTAR Equation.3  ��� relaciona a padres fantasma con grupos
,
 la matriz � INCRUSTAR Equation.3  ��� que relaciona individuos identificados con grupos genéticos será,



� INCRUSTAR Equation.3  ���



En el ejemplo,



� INCRUSTAR Equation.3  ���



y



� INCRUSTAR Equation.3  ���



	Para cálculos posteriores será útil la siguiente relación,



	� INCRUSTAR Equation.3  ���



	2.
 
 Ecuaciones del modelo



	En el apartado anterior hemos escrito la ecuación del modelo, 



	� INCRUSTAR Equation.2  ���

 

y se ha explicado el significado de sus componentes. De la anterior expresión se derivan directamente las ecuaciones del modelo mixto.



	� INCRUSTAR Equation.3  ��� 



	Es conveniente modificar el sistema anterior atendiendo a que nuestro interés radica más en predecir � INCRUSTAR Equation.3  ��� que � INCRUSTAR Equation.3  ���. Esto puede conseguirse, manteniendo la simetría del sistema utilizando la matriz,



	� INCRUSTAR Equation.3  ��� 



 ,
  
su inversa
,



	� INCRUSTAR Equation.3  ���



y realizando las siguientes operaciones,



	� INCRUSTAR Equation.3  ��� 



cuyo resultado es



	� INCRUSTAR Equation.3  ��� 

	En 1988 Westell , Quass y Van Vleck mostraron, a través de la consideración de los padres fantasma, que el cálculo de � INCRUSTAR Equation.3  ��� y � INCRUSTAR Equation.3  ��� se puede hacer de una forma sencilla, sin necesidad de calcular previamente � INCRUSTAR Equation.3  ���  
y � INCRUSTAR Equation.3  ��� siguiendo una reglas análogas a las de Henderson para el cálculo de  � INCRUSTAR Equation.3  ���. Seguidamente mostramos estas reglas y las aplicamos al ejemplo. Recordemos que � INCRUSTAR Equation.3  ��� es la parte de las ecuaciones del modelo mixto que relaciona grupos genéticos con grupos genéticos y � INCRUSTAR Equation.3  ���, relaciona grupos genéticos con individuos identificados. Las aportaciones a los coeficientes de estas partes de las ecuaciones procede de los animales que tienen al menos un padre fantasma. Así, si tenemos un individuo j, hijo de s y  de un
a
 
m
adre fantasma que pertenece al grupo genético Gd , si s no es consanguíneo, � INCRUSTAR Equation.3  ��� y las aportaciones serían

-0.66� INCRUSTAR Equation.3  ��� a los elementos (j.Gd) y (Gd, j), y

0.33� INCRUSTAR Equation.3  ���a los elementos (s,Gd), (Gd,s) y (Gd, Gd)



	Si los dos padres del individuo j son fantasmas de los grupos Gs y Gd, entonces, � INCRUSTAR Equation.3  ���y las aportaciones serían,

-0.5� INCRUSTAR Equation.3  ��� a los elementos (j,Gd), (j, Gs), (Gd, j) y (Gs, j), y

0.25� INCRUSTAR Equation.3  ��� a los elementos (Gd, Gd), (Gs, Gs), (Gd, Gs) y (Gs, Gd)





 

Individuo�Padre-Grupo�Madre-Grupo��1�G1�G2��2�G3�G4��3�G3�G4��4�1�2��5�1�2��6�1�3��7�5�6��8�5�6��

	Es decir el calculo de � INCRUSTAR Equation.3  ��� sigue las reglas de Henderson en función de los padres realmente conocidos  del individuo j, y se siguen aplicando dichas reglas sustituyendo los padres fantasmas(realmente no conocidos), por los grupos genéticos a los que pertenecen. Así en el ejemplo, para � INCRUSTAR Equation.3  ���,



La contribución del animal 1, sería:

-2 a (1,G1 ), (1,G2), (G1,1) y (G2,1) y 

1 a (G1,G1),(G2,G2),(G1,G2)y (G2,G1),

la contribución del animal 2, sería:

-2 a (2,G3 ), (2,G4), (G3,2) y (G4,2) y 

1 a (G3,G3),(G4,G4),(G3,G4)y (G4,G3), y

la contribución del animal 3, sería:

-2 a (3,G3 ), (3,G4), (G3,3) y (G4,3) y 

1 a (G3,G3),(G4,G4),(G3,G4)y (G4,G3)

Por lo que la matriz de coeficientes del modelo mixto sería la misma que la indicada en el ejemplo del capítulo anterior, antes de aplicar la simplificación del modelo animal reducido, ampliada con las filas y columnas correspondientes a los grupos genéticos.
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 Como los grupos genéticos son efectos fijos, las ecuaciones que les corresponden mantienen  relaciones de dependencia lineal con otros grupos de ecuaciones de otros efectos fijos y en la forma modificada que hemos presentado, lo anterior se traduce en que las ecuaciones son homogéneas, es decir sus términos independientes son cero, lo que crea un sistema compatible indeterminado que exige para  su solución alguna restricción a las soluciones  y la comprensión de qué funciones estimables representan las soluciones de los grupos. En los animales con ambos padres desconocidos puede darse una confusión completa entre el grupo del p
a
dre y el de la madre lo que genera un problema para obtener las soluciones. La experiencia personal de Schaeffer le sugirió la solución de añadir � INCRUSTAR Equation.2  ��� a las diagonales de las ecuaciones de los grupos genéticos en las ecuaciones modificadas finales que hemos presentado. Este procedimiento elimina automáticamente la confusión, aunque probablemente para los grupos que están confundidos se obtenga la misma solución y en un modelo animal se fuerza a las soluciones de los grupos genéticos que sumen cero.





	APÉNDICE



	Seguidamente vamos a demostrar las reglas aplicadas anteriormente para el cálculo de las partes de las ecuaciones del modelo mixto que se refieren directamente a la relación de grupos genéticos  con grupos genéticos, � INCRUSTAR Equation.3  ���,y a la que relaciona individuos con grupos genéticos, � INCRUSTAR Equation.3  ���. Para ello recordemos que,



� INCRUSTAR Equation.3  ���



por lo que,



� INCRUSTAR Equation.3  ���



y



	� INCRUSTAR Equation.3  ���



	En las anteriores expresiones vamos a intentar expresar los productos matriciales en los que intervienen las matrices de parentesco como productos exclusivos de inversas o partes de inversas de matrices de parentesco, pues como vimos hace dos capítulos su cálculo es sencillo. Para ello nos apoyaremos en la siguiente expresión.



	� INCRUSTAR Equation.3  ���  



	De ella se deduce,



� INCRUSTAR Equation.3  ��� ;      � INCRUSTAR Equation.3  ���     ; � INCRUSTAR Equation.3  ���



y



� INCRUSTAR Equation.3  ���;     � INCRUSTAR Equation.3  ���;    � INCRUSTAR Equation.3  ���;

� INCRUSTAR Equation.3  ���;   	� INCRUSTAR Equation.3  ���;   � INCRUSTAR Equation.3  ���



	La siguiente consideración que hay que hacer es que en la inversa de una matriz de parentesco, vimos que los únicos elementos no nulos, son los que corresponden a individuos con individuos, individuos con sus padres y éstos entre ellos y entre si mismos. Dado que los padres fantasmas únicamente tienen un hijo, la consideración anterior determina que � INCRUSTAR Equation.3  ��� y � INCRUSTAR Equation.3  ��� tiene una estructura de bloques determinando cada bloque  el individuo que tiene al menos un padre fantasma. Así si un individuo j tiene dos padres fantasmas, los bloques correspondientes a � INCRUSTAR Equation.3  ���y � INCRUSTAR Equation.3  ���son respectivamente,



� INCRUSTAR Equation.3  ���;    � INCRUSTAR Equation.3  ���;   � INCRUSTAR Equation.3  ���, luego



� INCRUSTAR Equation.3  ���, que al multiplicar al bloque de � INCRUSTAR Equation.3  ���correspondiente a los dos padres fantasmas explica las reglas dadas para este caso en la relación individuos, grupos genéticos. Por lo que respecta a la relación grupos con grupos,



� INCRUSTAR Equation.3  ���, que justifica las reglas dadas.



	Si el individuo sólo tiene un padre fantasma y el otro padre es el individuo s, entonces,



� INCRUSTAR Equation.3  ���;    � INCRUSTAR Equation.3  ���;   � INCRUSTAR Equation.3  ���, luego

� INCRUSTAR Equation.3  ��� que justifica la contribución al elemento que relaciona un individuo con su padre fantasma y al padre conocido con su consorte fantasma. En este caso,



� INCRUSTAR Equation.3  ���, en concordancia con la regla dada
.


	



