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RESUMEN

Se ha llevado a cabo un andlisis bayesiano multivariante para la estimacion de

pardmetros genélicos de los caracteres peso y espesor de tocino dorsal a los 175 dias en
una poblacién Pietrain. Se han utilizado los datos de 420 animales, que fueron genoti-
pados para 9 marcadores moleculares. El pedigri se completd con 5 machos y 58 hem-
bras, también genotipados para los mismos marcadores. EI modelo de anilisis incluye:
efectos sistemiticos (sexo y lote); un efecto genético poligénico; y cuatro efectos gené-
ticos asociados a segmentos de 30 ¢cM en los cromosomas 1, 2, 3 y 6. En el peso a los
175 dias, las heredabilidades de origen poligénico (0,18) y asociadas a los cromosomas
4 (0,1'1)y 6 (0,15) fueron las mds elevadas. Para espesor de tocino dorsal, son relevan-
tes las heredabilidades poligénica (0,19), del segmento del cromosoma 2 (0,15) y del
segmento del 6 (0.21). Las correlaciones genéticas entre los efectos atribuibles a los
cromosomas |, 3 y 6 fueron altas (> 0,65). Por el contrario, las correlaciones genéticas

para el efecto poligénico y el cromosoma 2 fueron cercanas al cero.

Introduccion

La creciente aparicion de marcadores
moleculares ha permitido el desarrollo de
metodologias para la localizacion de genes
que afectan a la expresién cuantitativa de
ciertos caracteres de interés (QTLs), tanto en
disefios de cruzamiento entre lineas (HALEY
et al., 1994), como en poblacién abierta
(GRIGNOLA ef al, 1996, VARONA et al,
2000). Un enfoque alternativo consiste en
identificar regiones del genoma que expli-
quen parte de la variacién genética, tal y

como ha sido sugerido por VISSCHER y
HALEY (1996), Lut y DEKKERS (1998), VARO-
NA y PEREZ ENCISO (1998) y PEREZ ENCISO y
VarONA (2000). Este enfoque no necesita
ninguna asuncién acerca de las frecuencias
génicas de los QTLs, ni siquiera intenta
aportar informacion acerca del nimero y
efecto de los genes involucrados.

El objetivo de este articulo es presentar
una generalizacién del procedimiento pre-
sentado por VARONA y PEREZ ENCISO (1998)
a un andlisis multicaracter. Para ello se han
utilizado los datos de una poblacién Pietrain,
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controlada en el marco del proyecto UE PL
96-2243, uno de cuyos objetivos es evaluar
si variaciones en regiones genémicas control
localizadas en poblaciones experimentales
también se encuentran en poblaciones
comerciales

Material

Se utilizaron datos de peso (P) y espesor
de tocino dorsal (ETD), registrados a los
175 dias de edad, de 420 individuos distri-
buidos en 10 lotes de engorde, y proceden-
tes de 5 machos y 58 hembras. Cada uno de
los 483 individuos (parentales incluidos)
fue genotipado para 9 marcadores genéti-
cos: CGA y SW1430 en el cromosoma |;
S0141 y SW2623 en el cromosoma 2;
SW732, 50206 y SW2618 en el cromosoma
3; 50003 y SW316 en el cromosoma 6.

Métodos

Los modelos de analisis de los datos de P
(yw) y ETD (yb) fueron los siguientes:

¥, = XB, + Luh_ﬁ +Z2u,+Zo,+Zu +Zu  +e,

Y = Xﬁ,, + Lub/» + Zuhl # Z“bz + Luh} + Z“zm +e,

donde y, es el vector de datos de peso a los
175 dias, y, es el vector de datos de espesor
de tocino dorsal, bw y bb son los vectores de
efectos sistematicos (sexo y lote), Ugp ¥ Uy,
son los efectos genéticos poligénicos, y u, .y
u, son los efectos genéticos asociados a un
segmento de 30 cM en la regién de los mar-
cadores moleculares utilizados en el cromo-
soma 1. Los vectores de residuos son e y €.
Por ultimo, X y Z son las matrices de inci-

dencia que relacionan los registros fenotipi-
cos con los variables del modelo.

Por la tanto la verosimilitud de los datos,
dados los pardmetros del modelo, se consi-
der6 una distribucién normal multivariante:

F s Y5 Brus B Uy Upyo U U Ui, Uy
XB, + Zuwp +Zu,,
XB, +Zu,, +Zu,, + Zu,, + Zu,, +

+Zu,+Zu A

U Uy, U U ) &

+Zuw6R [
FZu, . B

b6

donde R es la matriz de varianzas y cova-
rianzas residuales.

Las distribuciones a priori de los pardme-
tros fueron:

F(B..B,) >k,
flu,,.u,,)= N(O,Ap ® GP)
f(u,,u,)=N0,A ®G))

f(U‘”,UH) = /V(07A3 ®G~()
f(u\rﬁau/,()) = N(O, Aﬁ ®G())

donde A es la matriz de relaciones genéticas
para el efecto poligénico, y A|, A,, Ay y A
son las matrices de relaciones genéticas para
los efectos asociados a los segmentos de los
cromosomas |, 2, 3 y 6, respectivamente. Gp
es la matriz de varianzas y covarianzas gené-
ticas entre efectos poligénicos y G, G, G,,
G, y G son las matrices de varianzas y
covarianzas entre efectos asociados a los
segmentos cromosémicos. Las distribucio-
nes a priori de estas matrices de varianzas y
covarianzas (Gp, G, G, G,y Gy ) se asu-
mieron planas.
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Cuadro 1
Medias posteriores de las heredabilidades y correlaciones

Cromosoma
Polig. 1 Il 111 VI Residual
2P 0,18 0,08 0,09 0,11 0,15 -
h? ETD 0,19 0,07 0,15 0,10 0,21 -
r? 0,06 0,79 -0,18 0,68 0,95 0,43

Las matrices de relaciones genéticas para
el componente poligénico (Ap) se han calcu-
lado utilizando exclusivamente la genealo-
gia, y las matrices de relaciones entre los
segmentos cromosémicos (A, A,, Ay y Ay)
se han calculado mediante el algoritmo de
cadenas de Markov de Monte Carlo descrito
por PEREZ ENCISO et al. (2000).

A partir de la distribucién conjunta que se
obtiene de la verosimilitud y distribuciones a
priori previamente descritas, se ha imple-
mentado un algoritmo de muestreo de Gibbs
(GEMAN y GEMAN, 1984; WANG ef al., 1994),
que involucra el muestreo de distribuciones
condicionales univariantes normales para los
pardmetros de localizacién y de distribucio-
nes Wishart invertidas para los pardmetros
de dispersion. Se realizé un andlisis de cade-
na tnica que consistié en 250.000 iteracio-
nes, de las cuales se descartaron las 50.000
primeras.

Resultados

En la cuadro | se presentan los resultados
de las medias posteriores para las heredabili-
dades y las correlaciones genéticas y resi-
duales. Para el cardcter P, el cromosoma 6

representa el 15% de la vanacion genética y
el componente poligénico el 18%. Por el
contrario, para ETD el componente poligé-
nico expresa el 19%, el segmento considera-
do del cromosoma 2 el 15% , y el del cromo-
soma 6 el 21%. En cuanto a las correlaciones
genéticas, son relevantes los valores alta-
mente positivos de los cromosomas 1, 3 y 6,
mientras que, por el contrario, entre el cro-
mosoma 2 y el componente poligénico las
correlaciones genéticas son cercanas a 0.
Estos resultados sugieren que la correlacion
genética entre ambos caracteres esta fuerte-
mente determinada por el segmento del cro-
mosoma 6.
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