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INTRODUCCION

La importancia de los caracteres de supervivencia, tales como la longevidad, se basa
fundamentalmente en la relacion inversa entre los costes y el tiempo de vida del animal.

Una evaluacion genética conjunta es preferible cuando varios caracteres relacionados
genéticamente estan incluidos en los objetivos de seleccién. También es util para evitar el
sesgo debido a la seleccion de los otros caracteres Damgaard y Korsgaard, (2006) y para
mejorar la precision de los valores mejorantes. Esto es especialmente relevante en
caracteres con baja heredabilidad y poco informativos como suelen ser los caracteres de
supervivencia (Tarrés et al., 2006). El andlisis de supervivencia hormalmente utiliza una alta
proporcion de datos censurados que proporcionan vaga informacion.

Analizar simultaneamente caracteres de supervivencia y lineales no es trivial dado el
problema de definir la distribucién conjunta. No esta muy claro como la distribucién de valor
extremo que siguen los residuos de supervivencia pueden ser covariados con los residuos
gausianos de los caracteres lineales. Por ejemplo, Tarrés et al. (2006) siguiendo el método
de los pseudoregistros, dividen la parte residual del caracter lineal en dos partes, una de
ellas correlacionada con la distribucion de valor extremo. Por otro lado, Damgaard y
Korsgaard (2006) incluyen a un residuo gausiano dentro de la distribucién de Weibull pero
obviando cualquier correlacién residual con la distribucién de valor extremo.

Una forma de expresar la relacion entre dos caracteres es la propuesta recientemente por
Gianola y Sorensen (2004), usando modelos recursivos donde una de las fuentes de
variacién viene dada por la inclusion del fenotipo de un caracter en la descripcion del otro.
Pero este tipo de modelos recursivos necesitan restricciones en los parametros a estimar
para asegurar la identificabilidad, tal y como describen Varona y Sorensen (en prensa).

Los modelos multivariantes que incluyen caracteres de supervivencia y produccién no son
equivalentes cuando se asume recursividad, como en el caso bivariado con caracteres
gausianos. Considerando el caracter productivo como dependiente del fenotipo del caracter
de supervivencia, este mantendra su distribucion gausiana.

El objetivo del presente estudio es presentar un nuevo acercamiento al problema de la
evaluacion genética simultanea. Se usan modelos recursivos para analizar el caso bivariado
produccion-supervivencia. Se lleva a cabo un estudio de simulacion para comprobar la
bondad del método propuesto.

MATERIAL Y METODOS

La verosimilitud en el modelo bivariado habitual f(y,t | 6’) puede ser dividida en dos parte.
Pl ) o Filu|e. @) F(E@) pi(d),

Con 0 el vector de las variables a estimar y t e y, son los fenotipos de supervivencia y
produccion respectivamente.

Sin perdida de generalidad se asume que t sigue una distribucion de Weibull tal que:
t|8 ~ Weibullip A)



donde p y A son el parametro de forma y el parametro de escala respectivamente. El
parametro de escala es explicado por medio de efectos ambientales y genéticos.

A= Xhs + Zug,
El caracter productivo es descrito condicionalmente como:

y|t.8 ~ N (6(t) + Xb, + Zu, +e.Io7),
donde la unica diferencia con el modelo mixto es ¢(t), que es una funcion recursiva tal que

¢(t):ﬁ1t +,th2, permitiendo asi una mayor flexibilidad entre el caracter productivo y de
supervivencia.

Se simulé una poblacién de 30.000 animales con 10 generaciones no solapadas y 3.000
animales por generacién. Siete casos fueron analizados donde la Unica diferencia fue la
correlacion genética entre el caracter productivo y de supervivencia, y cuyos valores fueron,
0.9, 0.5, 0.3, 0, -0.3, -0.5 y -0.9. De acuerdo con Ducroq (2005) el parametro de forma se
tomo6 como p =2.

Los valores verdaderos de las varianzas genéticas del caracter productivo g,y y del caracter
de supervivencia gy fueron 10 y 3, respectivamente.

Se implementd un muestro de Gibbs para hacer inferencias en los parametros de interés, se
us6 también un adaptative rejection sampling y las cadenas obtenidas después del burn-in
fueron analizadas con el programa BOA (Smith, 2005).

RESULTADOS Y DISCUSION

Los siete casos propuestos para mostrar la influencia de la covarianza genética en el
modelo propuesto estan recogidos en el cuadro 1. La varianza genética aditiva g,, muestra
el mismo comportamiento a lo largo de los nueve escenarios propuestos y las estimas son
muy similares, el valor estimado se encuentra dentro del intervalo de alta densidad posterior.
Las medias posteriores de gy tienden al valor verdadero dentro de los intervalos de alta
densidad posterior, pero su precision esta claramente influida por la correlacién genética.
Esta precision es mayor en los casos de mayor correlacién genética debido a la informacién
proveniente del caracter productivo

Cuadeo 10 Media posterior{ PM), desviacion estandar posterior(PSD) ¢ intervalo de alta densidad

posterior{ HPD), para los componentes de [co)varainga en los siete casos

Gyyly. t G| ¥, t gy, t

CASQ* PM PSD HPD|9:%| PM  PSD  HPD95 %] PM PSD HPD[95 %]

P

0.0(4,02) 973 022 (026,1021) 258 036 (204,345 472 026 (420,522
0,25 (9.25,10.24) 25
2,7

2

0.5(2,73) 075 5062 (143,360 273 034 (2,03,3,36)

03(1.64) 974 024 (925,1024) 2,75 061 (155393 1,65 037 (0,580,235
0io) 873 025 (921,1021) 284 061 (2,03,399) 007 031  (—-0,63,062)
-03-164) 072 025 (0231022} 203 066 (162,390 -174 037 (-247 -1.00)
-05-273) 971 025 (0.20,10,19) 203 050 (197,385 278 035 (-347, -2,00)

—0.9{—4,92) 968 023 (022,1020) 276 031 (225359 —495 027 (-5,55, —4.39)

Y eorrelacion genética aditiva verdadera v s correspondiente covarianga entre paréntesis



El cuadro 2 muestra la precision de las distribuciones marginales posteriores de 30.000
valores genéticos aditivos para el caracter de supervivencia. Esta claro que los casos donde
la correlacibn genética es mayor, la precision en los criterios de seleccion para
supervivencia aumenta. El caso con covarianza genética nula es equivalente a un analisis
univariante y tomandolo como referencia se aprecia como con la inclusién del caracter
productivo mejora la precision de las estimas.

Cuadro 20 Precision en ol componente genético aditivo de supervivencia: Varianga mareinal(MV)
promediada sobre la poblacidn total, varianza entre estimadores(VBP) v coeficiente de correlacion
de Pearson con los verdaderos valores aditivos
Caso MV VBP Correlacion
00 1,305 1453 0.71%
0.5 1,045 0546 0438
0.3 2,340 0286 0.323
o.0% 2,703 0167 0.241
—0,3 2,700 0336 0,329
—05 2255 0,619 00,443
—00 1386 1622 0,719
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El modelo recursivo presentado, lo es en una via, pero pudiera serlo en dos vias. En general
los modelos recursivos pueden ser usados para describir situaciones donde una o mas
distribuciones no gausianas estan implicadas.

Independientemente de las similitudes con otras propuestas al mismo problema, el objetivo
de este trabajo no fue mejorar la eficiencia de dichos métodos. Creemos que el presente
trabajo es una respuesta elegante y flexible al problema de la evaluacion genética
simultanea de caracteres de supervivencia y produccion.

Los codigos escritos en Fortran, que ademas de los presentado aqui, incluyen datos
censurados de supervivencia y estimacion de \rho estan disponibles solicitdndolas a los
autores

REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS

« Damgaard, L.H., Korsgaard, I.R. 2006. A bivariate quantitative genetic model for a linear
gaussian traits and a survival trait. Gen. Sel. Evol, 38,45-64. « Ducroq, V. 2005. An improved
model for teh French genetic evaluation of dairy bulls on lenght of productive life od their
daughters. Anim Sci, 80,249-246 « Gianola, D., Sorensen, D. 2004. Quantitative genetic
models for describing simultaneous and recursive relationships between phenotypes.
Genetics,167,1407-1424. « Tarres, J., Piedrafita, J., Ducrocq, V. 2006. Validation of an
approximate approach to compute genetic correlations between longevity and linear traits.
Genet. Sel. Evol, 38,65-83. « Smith, B.J. 2005. Bayesian output analysis program(BOA)
user’s manual, version 1.1 University of lowa. lowa City. ¢« Varona, L., Sorensen, D., Analysis
of litter size and average litter weight in pigs using a recursive model. Genetics . En prensa.



