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INTRODUCCION

Los caracteres expresados a |o largo del tiempo, como € crecimiento, la lactaciéon o €
consumo, estan cobrando interés en los Ultimos afios. Los procedimientos para su andlisis se
basan o bien en un modelo jerarquico de funciones de produccion (Varona et a., 1997, 1998,
Blasco y Varona, 1999, Toro et al., 1999, Rekaya et al., 2000), o en la utilizacion de modelos de
regresion aeatoria (Jamrozik et a., 1997; Misztal et a., 2000). Por otra parte, € desarrollo de
las técnicas de genética molecular ha permitido disponer de un mayor nimero de marcadores
moleculares que se han utilizado para detectar genes de expresion cuantitativa (QTLS) en las
distintas especies de interés zootécnico (Riquet et a., 1999; Rothschild, 2000). El objetivo de
este trabagjo es describir un procedimiento para la deteccion de QTL con efecto en caracteres
longitudinales en € contexto del andiss jerdrquico de funciones de produccion. El
procedimiento se comprobd mediante simulacion.

SIMULACION

Se han simulado datos de crecimiento procedentes de 400 individuos de una poblacion
F2, constituida por e cruce de dos lineas homocigotas tanto para e QTL (QQ vs. qq) como para
dos marcadores flanqueantes (SS vs. ssy MM vs. mm). La fraccion de recombinacion entre los
marcadores y e QTL fueron del 10%. Por cada individuo se han obtenido 5 registros de peso a
los 80, 90, 100, 110 y 120 dias de edad. Estos datos se simularon asumiendo una funcién lineal
de crecimiento a partir de la siguiente expresion:

Yi =a; b, X 1

donde y;; es €l registro j del individuo i, a; es € peso a 100 dias de edad del individuos i, b; es la
velocidad de crecimiento del individuo i, x;; es del dia de control de la pesadaj ddl individuo i, y
ri; es & residuo asociado, que se obtuvo de una distribucion normal con media Oy varianza 1.

Los pardmetros de la funcién lineal de crecimiento de cada individuos se obtuvieron a
partir de las siguientes expresiones:

a; =m(a) +1G =QQ)ad(a) +1G = Qq)d(a) - (G = qqg)ad(a) +e(a),
b, =m(b) +1G =QQ)ad (b) +1(G = Qq)d (b) - UG = qg)ad (b) +e(b);

Donde m(a)=100, ad(a)=0, d(a)=0, m(b)=0.6, ad(b)=-0.02, d(b)=-0.02. Las medias poblacionaes
del peso alos 100 dias y la velocidad de crecimiento son m(a) y mb), ad(a) y ad(b) son los
efectos aditivos, d(a) y d(b) son los efectos dominantes, respectivamente, y e(a) y e(b) son los
residuos gque se extrgieron de distribuciones normales univariantes con media cero y varianzas
25y 9 x 10" respectivamente.

METODOLOGIA

Se ha redlizado un andlisis bayesiano jerarquico a partir de la distribucion conjunta de
datosy parametros. La verosimilitud de los datos de la funcion de produccion fue:



41 - Yr'ai'Qsz
fiylabs)H OO ~exp b > )
i=1 j=1S >

Donde nan es e nimero de individuos con datos y n; es € nimero de datos ddl individuo i.

Las distribuciones a priori de los parametros de la funcion de produccion fueron:

f(alma),ad(a),d(a).s ; (a))

u 3 1 xp- (a, - m@)- pr(QQ)ad(a) -Zpr(Qq)d(a)+ pr(qq)ad (a))
1S, (a) 2s . (a)

f (b m(b),ad(b),d(b).s ; (b))

e, 1 exp” (b - mb) - pr(QQ)ad (b) . pr(Qq)d (b) + pr(qa)ad (b))
1S, (b) 2. (b)

donde m(@) y m(b) son las medias poblacionaes, pr(QQ), pr(Qq) y pr(qq) son las probabilidades
de poseer € genotipo QQ, Qg o qq condicionado a los marcadores, las distancias entre éstos y la
posicion del genoma considerada. Finalmente, s24(a) y s%(b) son las varianzas residuales para
ambos parametros.

Las distribuciones a priori de los componentes de varianza y los efectos aditivo y
dominante fueron consideradas planas. Por lo tanto la distribucién conjunta de datos y
parametros es.

f(ab,s’, ma) ad(a),d(a),s . (a), ma) ad(a),d(a),s ;(a)ly)
f(ylab,s?)f(alma) ad(a),d(a),s /(a)) f (b]m(b),ad(b),d(b).s ; (b))
f(s7)f(m@)) f(ad(a)), f(d(a) f(s(a))f(mb)f(ad(®)) f(d®)f(s (b))

El andlisis se ha redizado utilizando Muestro de Gibbs (Geman y Geman, 1984;
Gefand y Smith, 1990) combinado con Data Augmentation (Tanner y Wong, 1987). Se utilizo
una cadena Unica de 110.000 iteraciones descartando las 10.000 primeras.

RESULTADOS

El procedimiento se aplico a los datos simulados, obteniendo los resultados presentados
en la figura 1, que, como se puede observar, son coherentes con |los pardmetros de simulacion.
Las distribuciones posteriores de los efectos aditivos y dominantes para peso incluyen a 0 en
sus intervalos de mayor densidad posterior (HPD) a 95%. Por € contrario, para la velocidad de
crecimiento la probabilidad posterior de ser mayor que O, tanto para €l efecto aditivo como para
el dominante, fue practicamente nula. Se ha presentado un caso extremadamente simple para
comprobar la capacidad del procedimiento para recuperar los parametros ssmulados. Pese a
todo, es susceptible de ser adaptado a situaciones més redlistas en varias vertientes:

a) Se puede modificar la verosimilitud para introducir una funcion de crecimiento
que describa méas adecuadamente e crecimiento de los individuos (Gomperz, Von
Bertalanffy, etc).



b) Se pueden modelizar los residuos mediante una funcion que dependa de la edad del
individuo, y, ademas, se pueden introducir pardmetros de autocorrelacion entre
residuos.

c) Las recombinaciones pueden ser consideradas como variables estocasticas, en lugar
de asumir como conocidas las probabilidades condicionales de las configuraciones
genéticas. En disefios sencillos, como & simulado, € resultado serd equivaente,
pero esta modificacion harafactible e andlisis de poblaciones méas complejas.

d) Es posible incluir efectos atribuibles a efecto genético poligénico y a QTL en las
distribuciones a priori de los parametros de las funciones de crecimiento,
permitiendo e andlisis de poblaciones abiertas en e contexto de un modelo de
componentes de varianza.

Figura 1. Distribuciones posteriores marginales de efectos aditivos y dominantes.
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