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Una Aplicacion del Muestreo de Gibbs en la Estimacion de
Parametros Genéticos en Cuyes Utilizando MCMCglmm

AN APPLICATION OF GIBBS SAMPLING FOR GENETIC PARAMETERS ESTIMATION IN GUINEA
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RESUMEN

El objetivo de este estudio fue estimar parametros genéticos para el peso al naci-
miento y peso al destete en cuyes (Cavia porcellus) de una granja en Cieneguilla, Lima,
Peru. Para el analisis se utilizo un modelo animal univariado que incluyo los factores sexo
de la cria, niimero de parto, estacion, animal y camada. Ademas, para el peso al nacimiento
se incluyo como factor el total de nacidos y para el peso al destete se incluyeron como
factores el nlimero de nacidos vivos y la edad de la cria. Se estimaron los componentes de
variancia utilizando el analisis bayesiano via muestreo de Gibbs utilizando la libreria
MCMCglmm del software R. Se corrié una cadena de 100 000 iteraciones, de las cuales
fueron descartadas las 10 000 primeras. El valor estimado de heredabilidad para el peso al
nacimiento fue de 0.155 = 0.036 y para el peso al destete fue de 0.246 + 0.046, resultados
similares a los reportados utilizando REML.
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ABSTRACT

The aim of this study was to estimate genetic parameters for birth and weaning
weight in guinea pigs (Cavia porcellus) reared in a farm in Cieneguilla, Lima, Peru.
Univariate animal model that included sex of calf, parity, season of birth, animal and litter
effect was used in the genetic analyses. In addition, the effect of number of newborns
was included in the model for birth weight, and the number of born alive and age at
weaning were included in the model for weaning weight. Variance components were
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estimated by Bayesian Gibbs sampling with a chain of 100 000 rounds with the first 10 000
rounds discarded for burn-in by using MCMCglmm library of R software. Heritability
estimates for birth weight was 0.155 £+ 0.036 and for weaning weight was 0.246 £ 0.046.
These values were similar to those estimated by using REML.
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INTRODUCCION

La estimacion de parametros genéticos
como la heredabilidad (proporcion de la
varianza fenotipica atribuida a factores
genéticos aditivos) y correlacion genética, los
cuales son usados para predecir los valores
de cria, son de gran interés en los programas
de mejoramiento genético en animales. Los
procedimientos estadisticos para realizar es-
tas estimaciones se basan principalmente en
dos grandes metodologias; una basada en
maxima verosimilitud restringida, conocida
como REML (Thompson, 2008), y otra basa-
da en procedimientos bayesianos (Sorensen
y Gianola, 2002).

Blasco (2001) sefiala que tanto la es-
cuela frecuentista como la bayesiana estan
bien establecidas. Asimismo, se dispone de
diversos programas de computo para anali-
zar una gran variedad de problemas desde
ambos puntos de vista. En general, los
algoritmos para REML son mas complicados
de programar que los métodos via muestreo
de Gibbs (Misztal, 2008); sobre todo cuando
los modelos son mas complejos e involucran
la estimacion de varios parametros y sus re-
laciones a partir de multiples caracteres.

La metodologia bayesiana esta siendo
aplicada en muchas areas de interés en el
mejoramiento genético animal. El trabajo de
Wang et al. (1994) fue uno de los primeros
en aplicar el analisis bayesiano via muestreo
de Gibbs, para estimar parametros genéticos
relacionados con el tamafio de la camada en
cerdos ibéricos a partir de un modelo
univariado. Ejemplos mas recientes son los
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de Madureira et al. (2009), quienes estima-
ron el valor genético respecto al peso en bo-
vinos utilizando metodologia bayesiana a partir
de modelos multicaracter, y los de Costa et
al. (2009) y Cruz (2011), quienes aplicaron
metodologia bayesiana para la estimacion de
parametros genéticos respecto al peso cor-
poral en ganado de doble propdsito y respec-
to al diametro en la fibra de alpaca, respecti-
vamente.

En cuyes, Solarte et al. (2002) y Cerén
et al. (1998) reportaron valores de 0.12 y
0.27, respectivamente, para la heredabilidad
respecto al peso al nacimiento, y de 0.13 y
0.24, respectivamente, para la heredabilidad
del peso al destete, estimados a través de un
modelo muticaracter bajo enfoque REML.
Asimismo, Rodriguez (2013) estimo la
heredabilidad del peso al nacimiento en 0.17
+0.05y0.26 +0.07 para la heredabilidad del
peso al destete bajo el mismo enfoque. No se
han encontrado trabajos que estimen
parametros genéticos en cuyes bajo un enfo-
que bayesiano.

El objetivo fue estimar la heredabilidad
de las caracteristicas peso al nacer y peso al
destete en cuyes de una granja de la zona de
Cieneguilla, Lima, a partir de modelos
univariados utilizando métodos bayesianos
implementados con la libreria MCMCglmm
del software R (R Core Team, 2013).

MATERIALES Y METODOS

Se trabajo con datos existentes de cuyes
(Cavia porcellus) mejorados sobre pesos al
nacer y al destete (14 dias en promedio) de
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5120 crias en 1704 camadas, y de 117 pro-
genitores machos y 868 progenitores hem-
bras de la granja de cuyes de Cieneguilla de
la Universidad Nacional Agraria La Molina,
Lima, Pert. La informacién fue recolectada
entre enero de 2009 y julio de 2011
(Rodriguez, 2013).

Segun Sorensen y Gianola (2002) y
Mrode (2014), el modelo animal univariado
para datos de una variable fenotipica con dis-
tribucién normal puede resumirse como:

y=XB+Zu + Zu, + ¢, donde:

y es un vector que corresponde al peso al
nacimiento o peso al destete;

3 es un vector que corresponde a los efectos
del sexo de la cria, nimero de parto, esta-
cion y total de nacidos en el modelo que tie-
ne como respuesta el peso al nacimiento, o a
los efectos del sexo de la cria, numero de
parto, estacion, nacidos vivos y edad de la
cria en el modelo que tiene como respuesta
el peso al destete;

u, es el efecto genético aditivo del animal;
u, es el efecto aleatorio de camada;

X, Z, y Z, son matrices de incidencia rela-
cionadas con B, u, y u,, respectivamente; y
€ es el vector de error aleatorio.

La distribucion condicional que generan
los datos es: 5
y/ B’unuz’o-ez ~N(XPp + zZiui’IGez)

i=1

En los a priori para los componentes
de varianza se asumio:
u /A~N(0,As}), u,~N(@O0,Is?) y
€~ N(0,Is’) donde A es la matriz de
covarianzas aditivas entre los individuos.
Ademas, u,, u, y € son asumidas por ser in-
dependientes entre si.

En los a priori para 3, como es usual,
se asumié una distribucion uniforme; es de-
cir, p(B)a constante, ademas de independen-
cia entre B, u, u, y €.

Respecto a los a priori para las
varianzas y covarianzas, se asumi6 una dis-
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tribucion inversa de Wishart; es decir, inde-
pendientemente para cada componente de
varianza corresponde una distribucion gamma
inversa parametrizada con dos parametros.

La densidad posterior conjunta de to-
dos los parametros desconocidos es propor-
cional a:

p(ﬂ,ul,uz,af,azz,aj/y) o«

p(B)p(u,/o?)p(ol) p(u,/3) p(cy)
p(a)p(v/B.u,.u,.07)

y a partir de estas se deducen las distribucio-
nes posteriores completas de cada parametro
a estimar.

Para conseguir muestras de la distribu-
cidn posterior conjunta, se aplico el muestreo
de Gibss con una sola cadena de 100 000
iteraciones y almacenadas cada 10
iteraciones, descartandose las 10 000 prime-
ras (burn-in). Para ello se utilizé la libreria
MCMCglmm implementado en el paquete R
(Hadfield, 2010).

Para estimar la heredabilidad del carac-
ter en sentido estricto (Gutiérrez, 2010) se
utilizo:

2
S
W=
2 2 2
syts,ts,

2 2 2 . ..
donde s, s y . son la varianza aditiva,
varianza respecto a la camada y varianza
residual, respectivamente. Se asumid que las
covarianzas entre los efectos aditivo, cama-
da y residual fueron igual a cero.

RESULTADOS Y DISCUSION

Los estimados de las medidas de
centralidad (media, mediana y moda) de las
distribuciones posteriores para los componen-
tes de variancia y la heredabilidad para las
caracteristicas de peso al nacimiento y peso
al destete se presentan en los cuadros 1y 2.
Las estimaciones de las medias de la
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heredabilidad usando metodologia bayesiana
fueron de 0.155 £ 0.036 para el peso al naci-
miento y 0.246 + 0.046 para peso al destete.
Las estimaciones de la heredabilidad, usando
metodologia REML, bajo modelos similares
que la metodologia bayesiana, fueron de 0.158
+0.037 y 0.245 + 0.049 para el peso al naci-
miento y peso al destete, respectivamente.
Rodriguez (2013) consideré un modelo
multicaracter para el peso al nacimiento y al
destete y, utilizando REML, estimd la
heredabilidad del peso al nacimiento en 0.170
+0.050 y del peso al destete en 0.260 + 0.070,
valores bastante similares a los obtenidos en
el presente estudio.

Los resultados utilizando la metodolo-
gia bayesiana y REML fueron similares, ex-
plicado por la coincidencia que existe entre
los estimadores REML con la moda de la
densidad posterior marginal conjunta de
o;,0; y o, cuando los valores priori son
uniformes para B y normales para los u,y
u, (Blasco, 2001).

Los valores estimados pueden ser con-
siderados bajos, indicando que la variabilidad
fenotipica del peso al nacimiento y al destete
se encuentran influenciados por factores di-
ferentes a la accion aditiva, como el efecto
genético materno y factores ambientales
como la camada (Rodriguez, 2013). Sin em-
bargo, Solarte et al. (2002), con un modelo
también multicaracter, estim6 valores ligera-
mente mas bajos para la heredabilidad del
peso al nacimiento (0.12 & 0.05) y aproxima-
damente el 50% mas bajo para la
heredabilidad del peso al destete (0.13 = 0.05)
que los obtenidos en el presente estudio.

En el Cuadro 1 se puede observar que
el componente de varianza que corresponde
a la camada aporta aproximadamente el 46%
de la variacion total del peso al nacimiento y
el 49% a la variacion total del peso al deste-
te, los cuales son mas bajos en relacion con
las contribuciones obtenidas por Rodriguez et
al. (2013) con 54 y 60% para el peso al naci-
miento y peso al destete, respectivamente.

Cuadro 1. Estimados de los componentes de varianza y heredabilidad para peso al

nacimiento
o o, o’ h’
Media 116.9 343.8 290.9 0.155
Mediana 115.8 343.3 2914 0.154
Moda 108.0 338.1 288.8 0.153

s, 52, ¢ Y Wi varianza aditiva, respecto a la camada, residual y heredabilidad aditiva

Cuadro 2. Estimados de los componentes de varianza y heredabilidad para peso al destete

o o o, K’
Media 1035 2026 1110 0.246
Mediana 1028 2059 1112 0.245
Moda 949.2 2354 1359 0.257

s2, 52, 0@ Y i varianza aditiva, respecto a la camada, residual y heredabilidad aditiva

RevInv Vet Perui2014; 26(2): 182-188

185



A. Vargas et al.

Cuadro 3. Tamafio efectivo muestral (TE) y error de Monte Carlo (EMC) de las
distribuciones posteriores de la varianza genética y heredabilidad para los

caracteres analizados

o} o; o’ h?

Peso al nacimiento

TE 211 1290 259 245

EMC 2.905 0419 2.905 0.004
Peso al destete

TE 279 2222 335 279

EMC 16.565 2.569 8.432 0.004

26‘104 46‘104 66‘104 86104 1ei05 0,235 O,I1O 0,115 O,IQO O,‘25 0,1‘30 O,1I35

lterations

N =9000 Bandwidth =0.00628

Figura 1. Convergencia y distribucion a posteriori de la heredabilidad para peso al nacimiento

Ademas, estos autores encontraron contri-
buciones significativas de los componentes
de varianza de las caracteristicas en estudio,
a través de modelos univariados para eva-
luar efectos de factores fijos y al azar.

El intervalo de credibilidad al 95% esti-
mado para la heredabilidad del peso al naci-
miento esta entre 0.08 y 0.23, y para el peso
al destete esta entre 0.15 y 0.35, indicando
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que la heredabilidad es diferente de cero.
Asimismo, indica que la heredabilidad del peso
al destete es mayor que aquella del peso al
nacimiento.

En las figuras 1 y 2 se muestran las den-
sidades marginales para las heredabi-lidades
del peso al nacimiento y del peso al destete
estimados de cada modelo; las cuales tien-
den a ser simétricas (media, mediana y moda
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Figura 2.

son bastante cercanas), con un comporta-
miento practicamente normal.

Las trazas (convergencia) muestran un
comportamiento aparentemente aleatorio para
los estimados de la distribucion a posteriori
de heredabilidad en cada uno de los caracte-
res; sin embargo, las correlaciones entre su-
cesivas muestras es alta (r>0.7), lo que po-
dria indicar una débil convergencia de la
cadena. Esto se refleja en el tamafio efectivo
de la muestra no correlacionada que no es
tan alta, tanto para la heredabilidad del peso
al nacimiento como del peso al destete (Cua-
dro 3).

El error de Monte Carlo es bajo para
las estimaciones de estos parametros, pese a
que no lo es para algunas estimaciones de
componentes de varianza. Por otro lado, como
el error de Monte Carlo esta directamente
relacionado con la inversa de la longitud de la
cadena, este disminuirda cuando se aumente
dicha longitud. En el presente estudio no se
corrieron los modelos con mayores longitu-
des de cadena, puesto que los resultados fue-
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Convergencia y distribucion a posteriori de la heredabilidad para peso al destete

ron similares a los obtenidos por REML; ade-
mas, las distribuciones posteriores de las ca-
racteristicas de interés mostraron ser bastante
cercanas a la normal.

CONCLUSIONES

e Las medias de los estimados de
heredabilidad obtenidas via muestreo de
Gibbs en este trabajo fueron similares a
los obtenidos via REML, y a los obteni-
dos a estudios multicaracter con la mis-
ma informacién. Al compararla con es-
tudios anteriores en cuyes, la
heredabilidad estimada para el peso al
destete fue algo mayor que con el peso
al nacimiento aunque baja, por lo que se
respalda la idea de que la variabilidad
fenotipica de estas caracteristicas estan
mayormente influenciadas por factores
diferentes a la accion aditiva.

e Podria recomendarse con fines explica-
tivos y comparativos trabajar un modelo
multicaracter desde una perspectiva
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bayesiana que permita ademas estimar
la correlacion genética entre ambas ca-
racteristicas, que en definitiva seria algo
mas cercano a la complejidad del pro-
blema y no solo de forma independiente.
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