Evaluación genética combinando datos de animales de raza pura y cruzados en un esquema de selección 
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Resumen. En un esquema de mejora de porcino se llevaron a cabo evaluaciones genéticas para el porcentaje de magro usando solamente información de los animales de raza pura y combinando está información con la de animales cruzados comerciales. En los análisis se usó un modelo de raza pura (MRP) y dos modelos de cruzamiento (CCPS1 y CCPS2). Las razas Duroc y Landrace presentaron altas heredabilidades (0.5-0.6), mientras que la raza Pietrain mostró una heredabilidad menor (~0.2).  La media de la reliability (fiabilidad)  de los valores mejorantes predichos para los animales de raza pura se incrementó claramente cuando se usaron los  modelos de cruzamiento. Además, en Pietrain se produjo una reclasificación de los animales que implicó cambios en la selección. Estos resultados evidenciarían la conveniencia de usar modelos de cruzamiento para evaluar el porcentaje de magra en este esquema de mejora de porcino.
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1 Introducción

El sistema de mejora del porcino es piramidal.  Las explotaciones de selección suministran ganado genéticamente mejorado a las granjas de multiplicación, las cuales difunden la mejora genética a las explotaciones comerciales a través de los animales cruzados que comercializan. Tal y como señala  Dekkers (2007), una de las principales limitaciones de este sistema es que los rendimientos de las razas puras (RP) en las granjas de selección pueden ser unos mediocres predictores de los  futuros rendimientos de los animales cruzados (AC) de las granjas comerciales, por ejemplo, Lutaaya et al. (2001) y Merks y de Vries (2002) señalan correlaciones genéticas entre 0,4 y 0,7. Una alternativa para mejorar este sistema es la selección que combina datos de animales de raza pura y cruzados (CCPS, en terminología inglesa), en la cual los datos fenotípicos de animales AC emparentados con RP se utilizan para la selección de RP (Wei and van der Steen, 1991; Lo et al., 1993). El sistema CCPS puede incrementar la respuesta a la selección (Bijma and van Arendonk, 1998), pero requiere un sistema eficiente de recogida sistemática de datos, y genealogía, en el estrato de los animales cruzados de las granjas comerciales y, en su caso, del matadero. Por la dificultad que supone disponer de un sistema de estas características, el sistema CCPS se ha estudiado fundamentalmente a través de simulaciones, y pocos estudios han usado datos reales. Los objetivos del presente estudio son: 1) aplicar  un sistema CCPS para el carácter “porcentaje de carne magra” en una población real de cerdos, y 2) comparar el impacto del sistema CCPS frente al plan de mejora basado en RP en el criterio de selección. 

2   Material y métodos

Datos. Los datos para la realización de este estudio son de la empresa Selección Batallé S.A.  Comprenden un periodo de cuatro años (2006 a 2009). Corresponden a tres núcleos de selección de tres razas puras, Landrace (LD), Duroc (DU) y Pietrain (PI), una granja de multiplicación con animales del cruce a dos vías  F1 (DU x LD) y varias granjas comerciales con animales cruzados a tres vías  F3 (F1 x PI). El carácter analizado en este estudio fue el “porcentaje de magro” medido en matadero mediante AUTOFOM. Este sistema permite obtener registros individuales automáticamente (ver Busk et al., 1999). La Tabla 1 muestra la distribución de los datos, las medias, y las desviaciones típicas (Sd) del “porcentaje de magro”de las RP y AC utilizados en los análisis.

Tabla 1. Distribución de datos, medias y desviaciones típicas de “porcentaje de magro” para cada una de las poblaciones de raza pura y cruzadas.

	
	Duroc
	Landrace
	Pietrain
	F1
	F3

	Número
	1,178
	683
	722
	766
	4,661

	Porcentaje (%)
	14.71
	8.59
	9.01
	9.57
	58.22

	Media
	48.39
	55.20
	63.42
	51.82
	59.46

	Sd
	5.07
	3.47
	2.48
	4.05
	2.31


Modelos estadísticos. En las evaluaciones genéticas se ha utilizado un modelo para raza pura y dos modelos para cruzamiento. El modelo para raza pura  (MRP) fue el siguiente,  

y = Xb + Za + e. 
El primer modelo para cruzamiento  (CCPS1), considera los datos de las RP (DU, LD, PI) y de las líneas AC (F1, F3) como cinco caracteres correlacionados. Este modelo puede escribirse como una extensión del modelo previo.  Así, y’=[y’DU, y’LD, y’PI, y’F1, y’F3] es ahora 
 yi = Xibi + Ziai + ei,
donde el subíndice i indica los  vectores/matrices para la correspondiente composición poblacional (i=DU, LD, PI, F1, F3). 

El segundo modelo para cruzamiento (CCPS2) sigue el modelo descrito por  García-Cortés y Toro (2006) para esquemas de cruzamiento, el cual es equivalente al modelo aditivo desarrollado por  Lo et al. (1993). En este modelo, la matriz de covarianza de los valores aditivos (G) se divide en varias partes, permitiendo que su resolución se realice mediante un simple análisis de varianza.  En nuestro caso el modelo se transforma en  

y = Xb +ZDUaDU+ZLDaLD+ZPIaPI +ZDU,LD aDU,LD + e,

donde aDU, aLD, aPI son los vectores  de los valores de mejora, separados por componentes de origen, y  aDU,LD corresponde al término de segregación.(para más detalles ver García-Cortés y Toro, 2006 ).

En las ecuaciones anteriores, y es el vector de observaciones; b, a y e son los vectores de los efectos sistemáticos, genéticos  y del residuo, respectivamente; X y Z son las matrices de incidencia. En los tres modelos, el vector de efectos sistemáticos incluye el grupo de contemporáneos, el sexo (macho o hembra) y el peso del animal al final del periodo de testaje jerarquizado a sexo. 

Análisis estadísticos. Para el análisis de los datos se utilizaron métodos de inferencia Bayesiana con técnicas de Monte Carlo basadas en cadenas de Markov. Se asumieron priors impropios para los parámetros de dispersión y efectos sistemáticos, mientras que los efectos genéticos y residuales se asumieron distribuidos como N(0, Gi) y N(0, Ri), dónde Gi, y Ri son, respectivamente, las matrices de covarianza aditiva y residual y el subíndice i indica el modelo i=(MRP, CCPS1, CCPS2). GPB=Aσ2a, RPB=I
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σ2e , GCCPS1=AG0 (G0=5x5 matriz de (co)varianza) , RCCPS1=I
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R0, R0=diag (σ2eDU, σ2eLD, σ2ePI, σ2eF1, σ2eF3), GCCPS2= I[image: image4.wmf]Ä

G0 (G0=ADUσ2aDU+ALDσ2aLD+APIσ2aPI+ADU-LDσ2aDU-LD) y RCCPS2=I
[image: image5.wmf]Ä

σ2e, donde A es la matriz de relaciones genéticas aditivas, 
[image: image6.wmf]Ä

 es el producto de Kronecker , σ2a es la varianza genética aditiva, σ2e es la varianza residual, y los subíndices DU, LD, PI, F1, F3, corresponden a las poblaciones analizadas y DU-LD al término de segregación. Todas las distribuciones condicionales para los efectos de posición fueron normales multivariadas, y las distribuciones para los parámetros de dispersión fueron Wishart invertidas y Chi-cuadradas. 
La comparación entre MRP  y CCPS se basó en  reliabilities (fiabilidad), i.e. r2ij=1-pevij/σ2aj, donde r2ij es la reliability (fiabilidad) del animal i en la raza j, pevij es la correspondiente varianza del error de predicción y σ2aj es la varianza aditiva de la raza j (Lutaaya et al., 2002), y en correlaciones de rango  de los valores aditivos dentro de los animales de raza pura.

3   Resultados y conclusiones
Los valores de las distribuciones marginales posteriores de las varianzas genéticas aditivas y de las heredabilidades se presentan en las tablas 2 y 3, respectivamente. Las medias posteriores de las varianzas aditivas y de las heredabilidades fueron similares entre los modelos para cada una de las razas, excepto para el Landrace en el modelo CCPS2. Las medias posteriores de las varianzas aditivas y heredabilidades mostraron diferencias entre razas. Duroc y Landrace tuvieron valores similares y más altos que la raza Pietrain. La varianza aditiva y la heredabilidad del término de segregación entre  Duroc y Landrace fueron bajas y cercanas a cero. Las diferencias observadas entre las medias posteriores de las varianzas aditivas para los modelos CCPS pueden deberse al hecho que el modelo CCPS2 asume una varianza residual común para todas las razas y esto puede producir un sesgo en las estimas de las varianzas. Una extensión del modelo con varianzas residuales distintas entre las razas fue implementada   pero  McMC no convergió. 

Tabla 2. Medias posteriores (desviaciones típicas) de las varianzas aditivas y de segregación para cada raza y población cruzada.

	Modelo
	Duroc
	Landrace
	Pietrain
	F1
	F3
	SDU-LD

	MRP
	6.24 (1.49)
	7.00 (1.54)
	0.95 (0.40)
	
	
	

	CCPS1
	7.76 (0.88)
	6.05 (0.51)
	1.10 (0.20)
	5.92 (0.90)
	1.83 (0.16)         
	

	CCPS2
	6.42 (0.50)
	3.30 (0.36)
	0.81 (0.14)
	
	
	0.07 (0.02)


 SDU-LD: varianza de segregación  de las razas Duroc y Landrace .

Tabla 3. Medias posteriores (desviaciones típicas) de la heredabilidad  para cada raza y población cruzada

	Modelo
	Duroc
	Landrace
	Pietrain
	F1
	F3
	S’DU-LD

	MRP
	0.49 (0.10)
	0.67 (0.11)
	0.17 (0.07)
	
	
	

	CCPS1
	0.57 (0.05)
	0.63 (0.04)
	0.20 (0.03)
	0.52 (0.07)
	0.37 (0.03)
	

	CCPS2
	0.64 (0.03)
	0.48 (0.03)
	0.19 (0.03)
	
	
	0.02 (0.01)


 S’DU-LD: ratio entre la varianza de segregación y la varianza residual

La media de fiabilidad (reliability) de los valores aditivos de raza pura predichos, obtenidos por cada uno de los modelos, se presentan en la Tabla 4. Los dos modelos CCPS muestran medias de fiabilidad más grandes que el modelo MPR en todas las razas. La mejora en fiabilidad está alrededor del 75%, 50% y  140%, para Duroc, Landrace y Pietrain, respectivamente, cuando los valores mejorantes se estimaron usando el CCPS1, y 57%, 0.5% y 43 %, cuando se utilizó el modelo CCPS2. Estos resultados indican que usando los datos de cruzamiento en la evaluación genética se incrementa considerablemente la fiabilidad de las estimas de los valores mejorantes en raza pura. En términos de fiabilidad, el modelo CCPS1 fue superior al modelo CCPS2, en particular en el caso de la raza Landrace. Sin embargo, la fiabilidad depende de la varianza genética aditiva y el modelo CCPS1 proporciona varianzas aditivas mayores que  CCPS2 para las tres razas puras (Tabla 3). Hay que decir, no obstante, que sería conveniente aplicar otros criterios de comparación de modelos para evaluar más apropiadamente la bondad del ajuste y la capacidad predictiva de los modelos CCPS.

Tabla 4. Fiabilidad media de las predicciones de los valores mejorantes en raza pura para el porcentaje de magro 
	Modelos
	Duroc
	Landrace
	Pietrain

	MRP
	0.21
	0.41
	0.16

	CCPS1
	0.37
	0.62
	0.39

	CCPS2
	0.33
	0.43
	0.23


Las correlaciones de rango de los valores genéticos aditivos predichos se muestran en la Tabla 5. Las correlaciones de rango fueron diferentes entre las razas puras. La correlación de rango más  alta, entre modelos, se obtuvo en el Landrace seguido del Duroc, ambas razas puras con las heradabilidades más altas. La correlación de rango entre los modelos MRP y CCPS para Pietrain fue menor que 0,80, sugiriendo una importante reclasificación cuando la información de los animales cruzados se tiene en cuenta. Estos resultados revelan que las decisiones de selección basados únicamente en la información de las líneas puras podría no ser el adecuado y, por lo tanto, reducir el progreso genético. Para comparar si esta reclasificación podría afectar las decisiones de selección en la raza Pietrain, se han comparado los 15 mejores machos de los 45 candidatos a la selección usando MRP o CCPS1. De los 15 mejores machos seleccionados, usando bien el modelo MRP o bien el CCPS1, hubo disconformidad en 5 machos, lo cual representa el 33% del total de machos seleccionados. Este resultado mostraría que las decisiones de selección fueron dependientes de si se combinó, o no, la información de las razas puras y de los animales cruzados en la evaluación genética. 

Tabla 5. Correlaciones de rango de las predicciones de los valores mejorantes en raza pura obtenidos por los modelos.

	
	
	Models

	Breed
	N
	PB,CCPS1
	PB,CCPS2
	CCPS1,CCPS2

	Duroc
	5,055
	0.91
	0.87
	0.94

	Landrace
	1,299
	0.97
	0.96
	0.94

	Pietrain
	1,780
	0.79
	0.79
	0.85


En conclusión, se obtuvo un incremento de la fiabilidad cuando se consideró, en el modelo de evaluación genética, tanto la información de los animales de raza pura como de los animales cruzados. Además, se observó una importante reclasificación de los animales, con el correspondiente cambio en la selección, cuando la evaluación genética se basó bien en el modelo MRP o bien en los modelos CCPS. Estos resultados respaldan la idea de usar los modelos de cruzamiento para evaluar el “porcentaje de magro” en este esquema de selección y mejora porcina. Por otra parte, es necesario seguir investigando para desarrollar y comparar estos, y otros, modelos de cruzamiento. 
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