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INTRODUCCION

El crecimiento excesivo y la consiguiente deformidad de las pezufias es una anomalia
frecuentemente observada en agunas poblaciones porcinas, planteando importantes
problemas de mango. La apreciacién de una mayor incidencia de este fendmeno en
determinadas familias podria indicar la existencia de un componente de origen genético. En el
caso del vacuno, donde la morfologia de los aplomos ha sido ampliamente estudiada por su
relacion con la longevidad, algunos autores han estimado heredabilidades medias para
caracteres como la longitud de las pezufias (e.g. Choi y McDaniel, 1993). En la bibliografia
no existe sin embargo ninguna referencia al determinismo genético del crecimiento de las
pezuias en porcino.

La presencia o ausencia de un componente genético en el crecimiento anormal de las pezufias
puede ser contrastada mediante técnicas de comparacion de modelos. Dentro del paradigma
bayesiano, la comparacion de modelos se realiza mediante € célculo de la probabilidad

posterior de cada modelo dadas las observaciones fenotipicas. S se asume a priori la
equiprobabilidad de los modelos candidatos, la comparacion de modelos se circunscribe al

cdculo del Factor de Bayes (Kass and Raftery, 1995). Recientemente se ha desarrollado un
procedimiento para € calculo de Factores de Bayes en modelos jerérquicos (Garcia-Cortés et
al., 2001; Varonaet a., 2001).

El objetivo de este trabgjo es analizar el determinismo genético de la tasa de crecimiento de
las pezufias en tres poblaciones de seleccion mediante el cdlculo de Factores de Bayes.

MATERIAL Y METODOS

Los datos disponibles consistieron en la tasa de crecimiento de las pezufias de cerdas
pertenecientes a tres poblaciones de seleccion, que denotaremos A, B y C. La tasa de
crecimiento de las cerdas se registré mediante puntuacion en distintos momentos de su vida
reproductiva. Los animales se clasificaron en cuatro categorias, de acuerdo con la tasa de
crecimiento de las pezufias. Finalmente se dispuso de 561, 183 y 225 registros de las tasas de
crecimiento de las pezufias paralas lineas A, B y C respectivamente.

La respuesta en tasa de crecimiento de las pezufias (categorias de 1 a 4) se modelizd con una
aproximacion probit:
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donde T es la distribucion normal subyacente, y 4, t, y t3 son los umbrales que definen la
categoria de respuesta.

El modelo asumido parala variable subyacente (T) variara en los dos model os candidatos. De
este modo:

- en el modelo con variabilidad genética(modelol) T =XR+Zu +e
- en e modelo sin variabilidad genética(modelo 2) T = XRB+e

donde 3 son los efectos sistematicos (en este caso granjay nimero de ciclo del animal), u el
vector de efectos genéticos aditivos, e el vector de efectos residuales, y X'y Z son las matrices
de incidencia que relacionan los efectos fijos y aeatorios con los datos.

La distribucion asumida para los efectos genéticos aditivos fue u ~ N(0,As 5) , donde A esla
matriz de correlaciones aditivas y sﬁ la varianza genética aditiva. Finamente e ~ N(0, Isg),

siendo sg lavarianzaresidua e | la matriz identidad.

El modelo para la variable subyacente en € modelo con variabilidad genética (modelo 1)
puede ser reparametrizado cémo:

T =Xb+e*, donde e =Zu+e y consecuentemente ¢ ~ N(0,V), siendo
V=2AZ's?+1s3= s%(ZAZ'h2 +1(1- h2))

donde s|23 es la varianza total subyacente y por tanto It serfa la heredabilidad subyacente de

latasa de crecimiento de las pezuﬁas(h2 = sﬁ/s% ).

Para e modelo con variabilidad genética, las observaciones, las variables subyacentes y los
parametros tienen la siguiente distribucién conjunta:

pL(Y, T oty to, t3,8,55,h?)
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donde €l valor del primer umbral ha sido fijado a cero, i.e..
p1(t1) =1 s t,=0; s no p;i(ty) =0.

y losa priori asumidos para el resto de parametros son:
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sendo ki, ke, ks y ks valores suficientemente elevados para incluir el rango de posibles
valores de |os parametros, asegurando la propiedad de las distribuciones a priori.

De acuerdo con Garcia-Cortés et a. (2001) y Varona et al. (2001), € Factor de Bayes del
modelo con heredabilidad (modelo 1) frente d modelo sin variabilidad genética (modelo 2)
es:

_p(h®=0 _ 1
pr(h?=0[1) py(h=0|1)

BF , dadoque p;(h?=0)=1.

Ta y como fue puesto de manifiesto por estos autores, la obtencién del Factor de Bayes sblo
requiere el andlisis con el modelo mas comple o (en este caso €l modelo con efectos genéticos
aditivos). El andlisis bayesiano del modelo 1 se realizd mediante muestreo de Gibbs (Gelfand
and Smith, 1990) con & agoritmo Metropolis-Hasting (Hastings, 1970) para muestrear la
heredabilidad. Para cada andlisis se realizaron un total de 25000 iteraciones despuées de
descartar las 5000 primeras. La convergencia se comprobd mediante €l algoritmo de Raftery
and Lewis (1992).

RESULTADOSY DISCUSION

L os resultados correspondientes al andlisis Bayesiano con el modelo con variabilidad genética
sobre |los datos de crecimiento de |as pezufias en las tres poblaciones se muestran en latabla 1.
Puede apreciarse que, en los tres casos, e Factor de Bayes entre los modelos con y sin
heredabilidad tomo6 valores muy superiores a la unidad (321, 16 y 46, con probabilidades
posteriores para el modelo con variabilidad genética de 0.99, 0.98 y 0.94 respectivamente). A
pesar de haber realizado el andlisis con un tamafio de muestra Imitado, estos resultados
indican que € modelo con variabilidad genética es altamente més probable que e modelo sin
determinismo genético.

Tabla 1. Factor de Bayes entre los modelos con y sin heredabilidad, estadisticos descriptivos
de la distribucion marginal posterior de la heredabilidad subyacente, y estimadores posteriores
para el segundo y tercer umbrales (el primer umbral t; se fijo a0 en todos los casos) obtenidos
en el andlisis con el modelo con variabilidad genética (modelo 1).

Linea A LineaB Linea C
Factor de Bayes (Probabilidad posterior mod. 1) | 321.6 (0.99) | 16.5(0.98) | 46.1 (0.94)
Media posterior de 0.25 0.41 0.38
M oda posterior de 0.24 0.40 0.36
Desviacion Estandar posterior de Hf 0.08 0.16 0.13
Umbrad t, 1.31(0.08) |1.62(0.16) | 1.55(0.12)
Umbra t3 2.24(0.10) |242(0.20) |2.12(0.16)

La tabla 1 muestra también los estadisticos descriptivos de la distribucion marginal posterior
de la heredabilidad subyacente para la tasa de crecimiento de las pezuias en las tres
poblaciones de seleccion analizadas; dicha distribucion se representa asmismo en la figura 1.




Los estimadores posteriores de la heredabilidad obtenidos con € modelo 1, tanto la media
como la moda, tomaron en las tres lineas valores de medios a elevados (entre 0.24 a0.41), con
desviaciones estdndar posteriores entre 0.08 y 0.16, por lo que la region de alta densidad
posterior para la heredabilidad no incluye e cero.

Figura 1. Distribucioén posterior de la heredabilidad subyacente para latasa de crecimiento de
las pezuiias en |as tres poblaciones de seleccién analizadas.
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En funcion de estos resultados podemos concluir que el caracter crecimiento de las pezufias
tiene un importante determinismo genético en las tres poblaciones analizadas. Estos
resultados serian la primera evidencia de un componente genético para este caracter en
porcino, e indican la posibilidad de seleccionar en contra del crecimiento de las pezufias en
aquellas poblaciones en las que la deformidad de las uias plantea problemas de manegjo y
limita en consecuencia la longevidad de |os reproductores.
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