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Introduccion

El crecimiento excesivo y la consiguien-
te deformidad de las pezuiias es una anoma-
lia frecuentemente observada en algunas
poblaciones porcinas, planteando importan-
tes problemas de manejo. 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 amplia-
mente estudiada por su relacion con la lon-
gevidad, algunos autores han estimado
heredabilidades medias para caracteres
como la longitud de las pezunas (e.g. CHOI
y McDaNIEL, 1993). En la bibliografia no
existe sin embargo ninguna referencia al
determinismo genético del crecimiento de
las pezuilas en porcino.

La presencia o ausencia de un compo-
nente genético en el crecimiento anormal de
las pezufias puede ser contrastada mediante
técnicas de comparacién de modelos.
Dentro del paradigma bayesiano, la compa-
racion de modelos se realiza mediante el
calculo de la probabilidad posterior de cada
modelo dadas las observaciones fenotipi-
cas. Si se asume a priori la equiprobabili-
dad de los modelos candidatos, la compara-
cién de modelos se circunscribe al calculo
del Factor de Bayes (KAsS and RAFTERY,

1995). Recientemente se ha desarrollado un
procedimiento para el cdlculo de Factores
de Bayes en modelos jerdrquicos (GARCIA-
CORTES et al., 2001; VARONA et al., 2001).

El objetivo de este trabajo es analizar el
determinismo genético de la tasa de creci-
miento de las pezufias en tres poblaciones
de seleccion mediante el célculo de
Factores de Bayes.

Material y métodos

Los datos disponibles consistieron en la
tasa de crecimiento de las pezunas de cer-
das pertenecientes a tres poblaciones de
seleccion, que denotaremos A, B 'y C. La
tasa de crecimiento de las cerdas se registro
mediante puntuacion en distintos momentos
de su vida reproductiva. Los animales se
clasificaron en cuatro categorias, de acuer-
do con la tasa de crecimiento de las pezu-
fias. Finalmente se dispuso de 561, 183 y
225 registros de las tasas de crecimiento de
las pezufias para las lineas A, B y C respec-
tivamente.

La respuesta en tasa de crecimiento de
las pezuias (categorias de 1 a 4) se modeli-
z6 con una aproximacion probit:

f(y | T) :iljl)n f(Yi | Ti)
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= iljnn MT<t) MT=1) + Mt <T<t,)

My= 2) + Mu<T<t)) My=3) + Mt,<T)
My =4)

donde T es la distribucion normal subya-
cente, y t,, t,y ty son los umbrales que defi-
nen la categoria de respuesta.

El modelo asumido para la variable sub-
yacente (T) variard en los dos modelos can-
didatos. De este modo:

* en el modelo con variabilidad genética
(modelo 1) T=Xf +Zu +e

* en el modelo sin variabilidad genética
(modelo 2) T=XB + e

donde B son los efectos sistemadticos (en
este caso granja y nimero de ciclo del ani-
mal), u el vector de efectos genéticos aditi-
vos, e el vector de efectos residuales, y X'y
Z son las matrices de incidencia que rela-
cionan los efectos fijos y aleatorios con los
datos.

La distribucién asumida para los efectos
genéticos aditivos fue u~N(0, Ac?), donde
A es la matriz de correlaciones aditivas y oﬁ
la varianza genética aditiva. Finalmente
e~N(0, 162), siendo 02 la varianza residual
e I la matriz identidad.

El modelo para la variable subyacente en
el modelo con variabilidad genética (mode-
lo 1) puede ser reparametrizado cdmo:

T= Xp + e*,donde e*= Zu + e y conse-
cuentemente e*~N(0V), siendo

V=ZAZ'G} + lo2 = 02 (ZAZ'h? + 1(1 -
h?))
donde o2 es la varianza total subyacente y
por tanto h? serfa la heredabilidad subya-
cente de la tasa de crecimiento de las pezu-
fias (h? =0} / og).

Para el modelo con variabilidad genética,
las observaciones, las variables subyacentes
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y los pardmetros tienen la siguiente distri-
bucién conjunta:

2
P Tt by, t5, B, 03, b?)

xp, (y | T, by, b, By Oé, h?) p, (T | B,
o2, 0% p, (B) p, (0})p, (W) p, ()P, (1)

donde el valor del primer umbral ha sido
fijado a cero, i.e.:

P (tl) =1 si t1=0 :sino P, (t]) =().

y los a priori asumidos para el resto de
parametros son:

1 : 11|
si no p, (B)=0;

2V 1 o 2 I
P, (op) =k, si opE {0?2 ]

sinop, (0§)=O;

p, (h»y =1 si h2E[0,1];

si no p, (h?)=0;

: I
p () =k; si€ [O,k—j}

st no p, (t,)=0,

: ]
p,(ty) =k, sie [OE ];

si no p, (t,)=0;

siendo k|, k,, k; y k, valores suficientemen-
te elevados para incluir el rango de posibles
valores de los pardmetros, asegurando la
propiedad de las distribuciones a priori.

De acuerdo con GARCiA-CORTES ef al.
(2001) y VARONA er al. (2001), el Factor de
Bayes del modelo con heredabilidad
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(modelo 1) frente al modelo sin variabilidad
genética (modelo 2) es:

p, (h2=0) I
Cp, (=0 p, (¥=0|D

dado que p, (h* =0) = 1

Tal y como fue puesto de manifiesto por
estos autores, la obtenciéon del Factor de
Bayes s6lo requiere el andlisis con el mode-
lo mas complejo (en este caso el modelo
con efectos genéticos aditivos). El analisis
bayesiano del modelo 1 se realizé mediante
muestreo de Gibbs (GeLFAND and SMITH,
1990) con el algoritmo Metropolis-Hasting
(HASTINGS, 1970) para muestrear la hereda-
bilidad. Para cada andlisis se realizaron un
total de 25000 iteraciones después de des-
cartar las 5000 primeras. La convergencia
se comprobé mediante el algoritmo de
RAFTERY and LEWIS (1992).

Resultados y discusién

Los resultados correspondientes al anéli-
sis Bayesiano con el modelo con variabili-

dad genética sobre los datos de crecimiento
de las pezufas en las tres poblaciones se
muestran en el cuadro 1. Puede apreciarse
que, en los tres casos, el Factor de Bayes
entre los modelos con y sin heredabilidad
tomé valores muy superiores a la unidad
(321, 16 y 46, con probabilidades posterio-
res para el modelo con variabilidad genéti-
ca de 0.99, 0.98 y 0.94 respectivamente). A
pesar de haber realizado el andlisis con un
tamafo de muestra limitado, estos resulta-
dos indican que el modelo con variabilidad
genética es altamente mds probable que el
modelo sin determinismo genético.

El cuadro | muestra también los estadis-
ticos descriptivos de la distribucion marginal
posterior de la heredabilidad subyacente
para la tasa de crecimiento de las pezufias en
las tres poblaciones de seleccion analizadas;
dicha distribucién se representa asimismo
en la figura . Los estimadores posteriores
de la heredabilidad obtenidos con el modelo
1, tanto la media como la moda, tomaron en
las tres lineas valores de medios a elevados
(entre 0.24 a 0.41), con desviaciones estan-
dar posteriores entre 0.08 y 0.16, por lo que
la regién de alta densidad posterior para la
heredabilidad no incluye el cero.

Cuadro 1. Factor de Bayes entre los modelos con y sin heredabilidad, estadisticos
descriptivos de la distribucién marginal posterior de la heredabilidad subyacente, y
estimadores posteriores para el segundo y tercer umbrales (el primer umbral ¢, se fijé a O en
todos los casos) obtenidos en el andlisis con el modelo con variabilidad genética (modelo 1)

Linea A Linea B Linea C
Factor de Bayes (Probabilidad posterior mod. 1) 321.6 (0.99) 16.5 (0.98) 46.1 (0.94)
Media posterior de h? 0.25 0.41 0.38
Moda posterior de h? 0.24 0.40 0.36
Desviacién Estandar posterior de h? 0.08 0.16 0.13
Umbral t, 1.31 (0.08) 1.62 (0.16) 1.55(0.12)
Umbral t, 2.24 (0.10) 2.42 (0.20) 2.12 (0.16)
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Figura 1. Distribucién posterior de la heredabilidad subyacente para la tasa de crecimiento de las
pezuiias en las tres poblaciones de seleccion analizadas.

En funcién de estos resultados podemos
concluir que el cardcter 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 carac-
ter en porcino, e indican la posibilidad de
seleccionar en contra del crecimiento de las
pezuiias en aquellas poblaciones en las que
la deformidad de las ufias plantea proble-
mas de manejo y limita en consecuencia Ja
longevidad de los reproductores.
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