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Resumen. En la búsqueda de una metodología analítica para determinar maternidades desconocidas en corderos, se ha desarrollado un modelo bayesiano que integra información de efectos sistemáticos y genéticos. Su rendimiento se ha evaluado en 4 escenarios distintos, cada uno con bases de datos simuladas que imitan los datos del pedigrí y el peso al nacimiento del rebaño experimental de raza Ripollesa de la Universitat Autònoma de Barcelona desde 1986. La probabilidad media de una correcta asignación a la verdadera madre osciló entre 50,72% y 69,46% en los distintos escenarios simulados; en ningún escenario se observaron diferencias significativas cuando los dos corderos en cuestión eran hijos del mismo reproductor o de diferente reproductor. Por otro lado, la asignación correcta alcanzó un nivel significativo de 61,74% cuando las dos madres candidatas tenían una edad claramente diferente (menos de 3 años y más de 4 años) y de 71,99% al comparar madres de 3 a 4 años de edad. Al tomar en cuenta el tipo de parto, la correcta asignación se incrementó al 77,06% para los corderos de parto doble, sugiriendo que nuestro enfoque analítico aprovecha tanto los efectos sistemáticos como los genéticos que hacen variar el peso al nacimiento.
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1   Introducción

En los rebaños ovinos, la correcta identificación de los progenitores presenta a menudo problemas debidos a la presencia de varios candidatos posibles tanto por vía paterna como materna. Un ejemplo típico en donde las paternidades deben de ser elucidadas a partir de una lista de moruecos es en sistemas reproductivos con múltiples machos, generalmente bajo condiciones extensivas de pastoreo [1]. La misma situación ocurre por la vía materna cuando se producen múltiples nacimientos en el mismo día y uno o varios de los corderos no son adoptados por sus madres respectivas. Los errores en la identificación de los progenitores sesgan las estimaciones de los parámetros genéticos [2], los valores mejorantes [3, 4] e incluso el progreso genético [2, 4, 5], creando problemas graves en la evaluación de sementales por la incertidumbre en la información genealógica [6]. Aunque se han realizado varios esfuerzos para atenuar la influencia de los errores en la asignación de progenitores y se han desarrollado algunos modelos estadísticos orientados a resolver esta problemática, se conoce poco sobre la asignación de progenitores.

Los estudios realizados hasta el momento se centran únicamente en las paternidades desconocidas, inferidos a partir de las desviaciones fenotípicas derivadas del valor mejorante de cada individuo [1, 6, 7, 8]. En el caso de la asignación de maternidades, el ambiente materno no solo debería influir vía genética sino también a través de efectos sistemáticos (ej. tipo de parto, edad de la madre), sugiriéndose estos como una fuente potencial de información valiosa. No obstante, no se han desarrollado modelos específicos para la asignación de maternidades en ganado ovino. Dentro de este contexto, el objetivo de este trabajo fue adaptar el modelo de Saap et al. [1] para maternidades desconocidas, integrando tanto información genética como de los efectos fijos para corderos de partos simples, dobles y sus combinaciones. 

2   Métodos

Base de datos. Dentro de un contexto de simulación, se generaron réplicas de la base de datos para peso al nacimiento del rebaño experimental de raza Ripollesa de la Universitat Autònoma de Barcelona (Bellaterra, España). Dentro de las razas autóctonas de España, la Ripollesa es la más común en Cataluña, produciendo corderos de tipo “pascual” (22 a 24 kg de peso al sacrificio; ~3 meses de edad). Es una raza rústica de tipo cárnico, con perfil convexo, lana entrefina y pigmentación marrón y/o negra característica. Nuestra base de datos (ver [9]) se componía de un total de 2.443 registros de pesos al nacimiento tomados entre 1986 y 2007, y disponía de toda la información relevante (ej. identificación, padre, madre, sexo, año de nacimiento, edad de la madre y tipo de parto). El pedigrí incluía un total de 2.856 individuos.

Procedimiento de simulación. Se trabajó sobre cuatro escenarios de simulación: (1) dos partos simples con ambos cordero de madre desconocida, y un parto simple y un parto doble con (2) un cordero, (3) dos corderos y (4) tres corderos con madre desconocida. Para cada escenario de simulación, los corderos fueron seleccionados aleatoriamente de entre los 141 corderos nacidos durante el año 2007 y se simularon un total de 1.000 poblaciones independientes, partiendo de la base de datos descrita anteriormente. Para cada población nueva se simularon los pesos al nacimiento a partir de una distribución normal multivariante, 
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, donde b era el vector de efectos fijos, p era el vector de efectos permanentes, a correspondía al vector de efectos genéticos aditivos, X y Z eran matrices de incidencia con las dimensiones apropiadas, I era una matriz de identidad con dimensión igual al número de registros fenotípicos, y 
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 correspondía a la varianza residual. Hay que tener en cuenta que b contenía cuatro efectos fijos: sexo del cordero (macho o hembra), tipo de parto (simple, doble o triple), edad de la madre (1, 2, 3, 4, 5 o más de cinco años), y año de nacimiento (desde 1986 hasta 2007). Los efectos permanentes fueron muestreados de 
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 y los efectos genéticos aditivos para los individuos fundadores se obtuvieron de 
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 eran las varianzas ambiental permanente y genética aditiva, respectivamente. Los efectos genéticos para los individuos no fundadores fueron simulados como el promedio del valor genético de sus padres más el muestreo mendeliano (
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). Los valores de simulación para el vector b fueron estimados sobre la base de datos original usando el procedimiento de Mixed Model del paquete estadístico SAS v.9.1 (SAS Institute, Inc., Cary, NC) y los componentes de la varianza para peso al nacimiento fueron previamente obtenidos por Casellas et al. [9]. 

Análisis bayesiano. Las bases de datos simuladas fueron analizadas mediante un modelo mixto lineal bayesiano. La verosimilitud bayesiana fue definida como normal multivariante, 
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, las distribuciones a priori para los efectos a y p fueron 
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, respectivamente (A era la matriz de parentesco e I correspondía a la matriz de identidad con las dimensiones apropiadas) y se asumieron a prioris planos para los parámetros restantes. En el caso del escenario 1, la probabilidad a priori para cada madre era idéntica (0,5 y 0,5), mientras que en los escenarios 2, 3 y 4, la probabilidad de asignación a cada madre se condicionó al sexo del cordero y su posible hermano, debido a que un parto doble con hijos de sexos distintos resulta el doble de probable (0,5) que dos gemelos machos (0,25) o hembras (0,25).

Durante el proceso de muestreo, los cambios en la asignación de maternidades obligaron a realizar reordenamientos en las matrices A (identificación de padre y madre), X (efecto de la edad de la madre y tipo de parto) y Z1 (efecto ambiental permanente caracterizado por la madre). Se obtuvieron muestras de la distribución marginal posterior de todos los parámetros por medio de muestreo de Gibbs, con la excepción de la madre que necesitó de un muestreo de Metropolis-Hastings. Se corrieron un total de 25.000 ciclos de iteraciones para cada población simulada, después de un periodo de burn-in de 1.000 ciclos. 

La probabilidad de asignación de los corderos a su verdadera madre (E*) fue calculada como el número de iteraciones en el que se muestreaba E*, dividido por el número total de iteraciones (25.000). Las diferencias en esta probabilidad ligadas a la edad de las madres, a los corderos de igual o diferentes machos y al tipo de parto (exceptuando el escenario 1), fueron evaluadas usando el test simple de comparación de medias del procedimiento TTEST de SAS v.9.1 (SAS Institute, Inc., Cary, NC).

3 Resultados y Conclusiones

En la tabla 1 se muestra la probabilidad de asignación de maternidades en los diferentes escenarios. Dentro de cada escenario los valores de probabilidad de asignación oscilaron entre 4,04% y 100%. La probabilidad promedio de correcta asignación de cada cordero a su madre en los diferentes escenarios, osciló entre 50,72% y 69,46%, obteniendo la mayor probabilidad en el escenario 2, seguido del escenario 3. 

Se observaron diferencias en la probabilidad de correcta asignación en función de la edad de la madre en los escenarios 1, 3 y 4, y para el tipo de parto en los escenarios 3 y 4. Por otra parte, los porcentajes no difirieron cuando los corderos tenían el mismo padre o cuando eran descendientes de dos machos diferentes. 

Nuestros análisis muestran que maternidades inciertas pueden ser apropiadamente modeladas bajo enfoques bayesianos, aprovechando fuentes de información de efectos sistemáticos (ej. edad de la madre y tipo de parto) y genéticos (ej. valor genético). Este método previene la pérdida de información y mejora la precisión de la determinación de maternidades en poblaciones ganaderas.
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Tabla 1: Probabilidad de asignación de maternidades en los diferentes escenarios de simulación dependiendo de la edad de la madre, el macho y el tipo de parto.

1 Escenario 1: dos partos simples con un cordero de madre desconocida; escenario 2: un parto simple y un parto doble con un cordero de madre desconocida; escenario 3: un parto simple y un parto doble con dos corderos sin asignar maternidades y escenario 4: un parto simple y un parto doble con los tres corderos sin asignar maternidades.

2 PS: Parto Simple, PD: Parto Doble.

Las medias con la misma letra en el superíndice no difieren significativamente (p < 0,05).
�
Escenario 11�
Escenario 2�
Escenario 3�
Escenario 4�
�
�
N�
Media (e.e.)�
N�
Media (e.e.)�
N�
Media (e.e.)�
N�
Media (e.e.)�
�
�
1000�
57,46 (0,55)�
1000�
69,46 (0,70)�
1000�
67,04 (0,51)�
1000�
50,72 (0,27)�
�
Edad de la madre�
�
�
�
�
�
�
�
�
�
   1-2 vs 1-2�
89�
52,45 b (1.82)�
64�
68,38a (2,77)�
122�
67,85ab (1,80)�
210�
48,18b (1,02)�
�
   1-2 vs 3-4�
193�
56,85 b (1.24)�
194�
70,15a (1,59)�
348�
66,70b (1,08)�
492�
49,58ab (0,68)�
�
   3-4 vs 3-4�
81�
55,88 b (1.91)�
78�
64,51a (2,51)�
138�
71,99a (1,70)�
270�
51,81a (0,89)�
�
   1-2 vs >4�
282�
61,74 a (1.02)�
292�
70,69a (1,30)�
554�
63,13c (0,87)�
801�
50,47ab (0,54)�
�
   3-4 vs >4�
192�
56,52 b (1.24)�
228�
69,45a (1,47)�
488�
69,24ab (0,90)�
708�
51,79a (0,56)�
�
   >4 vs >4�
163�
55,40 b (1.35)�
144�
69,24a (1,85)�
348�
68,29ab (1,07)�
519�
51,19a (0,65)�
�
Macho�
�
�
�
�
�
�
�
�
�
   Mismo macho�
364�
56,96a (0.91)�
333�
70,32a (0,86)�
730�
67,81a (0,62)�
1059�
51,41a (0,37)�
�
   Diferente macho�
636�
57,75a (0.69)�
667�
69,04a (1,21)�
1268�
66,60a (0,80)�
1941�
50,34a (0,49)�
�
Tipo de parto�
�
�
�
�
�
�
�
�
�
   Parto simple�
�
�
�
�
�
�
1000�
48,94b (0,49)�
�
   Parto doble�
�
�
�
�
�
�
2000�
51,61a (0,36)�
�
   PS / PD2�
�
�
�
�
681�
73,28b (0,83)�
�
�
�
   PD / PS�
�
�
�
�
681�
51,45c (0,83)�
�
�
�
   PD / PD�
�
�
�
�
636�
77,06a (0,84)�
�
�
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