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Abstract
Palabras clave: Under the classic theory of quantitative genetics, the repeated measurements taken ir
Fundones de the same individual at different times have been studied using repeatability models in
covarianza which it is assumed that the repeated measurements correspond to the same characte
Genética or using multiple trait models in which each measurement is considered a different
cuantitativa trait. One alternative is the use of random regression models and covariance functions

in which the traits are modeled as a continuous time function through orthogonal
Keywords: functions. The objective of this work was to implement random regression models and
Covariance covariance functions using Legendre polynomials in quantitative genetics for growth
functions longitudinal data in cattle. Homogeneous and heterogeneous variances random
Quantitative regression models and a repeatability model were compared. The results of this
genetics research showed a better adjust of the heterogeneous variance random regressiol

models.

Resumen

Bajo la teoria clasica de genética cuantitativa las mediciones repetidas tomadas de un mismo individuo e
distintos tiempos se han estudiado bien sea con modelos de repetibilidad, en los cuales se asume que
medidas repetidas corresponden al mismo caracter, o mediante modelos de mdltiples caracteres, en los cu:
cada medicidn se considera una caracteristica diferente. Una alternativa son los modelos de regresion aleator
funciones de covarianza en los cuales los registros se modelan como una funcién continua del tiempo medial
funciones ortogonales. El objetivo del presente trabajo fue implementar modelos de regresién aleatoria
funciones de covarianza empleando polinomios de Legendre en genética cuantitativa para datos longitudinal
de crecimiento en bovinos. Se compararon modelos de regresion aleatoria con varianzas residuales homogér
y heterogéneas y un modelo de repetibilidad. Los resultados de esta investigacion mostraron un mejor ajuste
los modelos de regresion aleatoria con varianzas residuales heterogéneas.

Introduccion

En la evaluacion genética tradicional se obtienen los mejores predictores lineales insesgados (MPLI) del val
genético de los individuos en una poblacion para uno o varios caracteres mediante el uso de modelos mixt
(Henderson, 1974). Para obtener dichos valores se requiere la estimacién de componentes de varianza. Unc
los procedimientos mas empleados para estimarlos es el de maxima verosimilitud restringida (MVR) (Pattersc
& Thompson, 1971). Cuando se tienen datos tomados a través del tiempo para varios individuos, se tiene u
estructura de datos longitudinales, la cual merece un tratamiento estadistico especial (Verbeque & Molenberg
2000). Varias formas de tratar estos datos han sido propuestas. Los modelos para caracteres repetidos pue
clasificarse en dos grupos, de dimensién finita y de dimensién infinita (Meyer & Hill 1997). El primer tipo de

modelos evalla rasgos a una edad determinada, en estos se asume que la variacion es discreta. Si bier
resultados de estos modelos pueden ser satisfactorios la variacion de caracteres como el peso es continua.
en los modelos de dimensioén infinita se modela el fenotipo como funcién continua del tiempo, (Kirpatrick et. al.
1990). Las Funciones de covarianza (FC) y los modelos de regresion aleatoria (MRA) inicialmente fueror
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descritos por aparte. Pero trabajos como el de Meyer & Hill (1997) mostraron la equivalencia de las FC y u
caso especial de los MRA, al ver que bajo el supuesto de residuales independientes la estructura de covaria
de los coeficientes de regresién aleatorios podia ser modelada mediante una FC como la descrita por Kirpatri
et. al. (1990). Desde entonces se les llam6 modelos de regresion aleatoria y funciones de covarianza (MRA-F(
El objetivo de este trabajo fue implementar MRA-FC para estimar componentes de varianza en una poblacic
bovina multirracial en Colombia. Se compararon 2 modelos de regresidn aleatoria y un modelo de repetibilida
simple mediante tres criterios de informacién: Criterio de informacién de Akaike (AIC), criterio de informacion
de Akaike corregido (AICC) Yy el criterio de informacion Bayesiano de Schwarz (BIC).

Material y métodos

Se trabajo con 1090 registros de peso vivo a diferentes edades facilitados por la Asociacion Colombiana
Criadores de Ganado Cebi ASOCEBU. La poblacion estuvo conformada por 352 progenies de 37 toros de
razas y vacas Brahman gris ubicadas en el sur del Cesar, Colombia. Se emplearon 3 modelos. EI modelc
correspondi6é al modelo de repetibilidad, el modelo 2 fue un MRA-FC empleando polinomios de Legendre de
grado 2 para modelar la varianza genética aditiya=(3), grado 3 para modelar la varianza de ambiente
permanentek, = 4) y varianza residual homogenea, el modelo 3 fue un MRA-FC con grado de polinomio
igual al model@® pero con varianzas residuales heterogeneas a través de 4 clases de intervalos: 1 a 120 d, 12
240 d, 241 a 365 d y 366 a 492 d. Estos intervalos se definieron teniendo en cuenta etapas de la vida del ani
en las cuales se dan eventos de importancia bioldgica. Asi, la varianza del residual es una funcion escalon:
con 4 sub-dominios. Los efectos fijos fueron: grupo contemporaneo (subclase afio-época-sexo-finca), edad c
animal, fraccion esperada de cada raza en al animal, y heterosis (probabilidad de alelos diferentes en un loct
Los efectos aleatorios fueron: efectos genético aditivo del animal y de ambiente permanente. Los modelos
compararon mediante el criterio de informacion bayesiana de Schwarz (BIC), el criterio de informacion de
Akaike (AIC) y el criterio de informacion de Akaike corregido el cual tiene en cuenta el tamafio de la muestre
(AICC) (Littel et. al. 2006). Una vez seleccionado el modelo con menores criterios de informacion, se estimaro
los valores y vectores propios de la matriz de covarianzas estimada, con los vectores propios se calcularon
funciones propias, que son el equivalente en los modelos de dimension infinita a los vectores propios. Le
funciones propias, son funciones continuas que representan una posible deformacion evolutiva de la trayecto
media de crecimiento (Kirpatrick et. al. 1990). Estas se calcularonjg&d) = Z]?:O{clm}jq)ja*, dondéc,;};
corespond a la j-ésima entrada del i-ésimo vector propio de la matriz de coeficientes de la FC. Las
estimaciones MVR de componentes de covarianza se realizaron empleando el programa Wombat (Meyer 20C
empleando el algoritmo Average Information (Al).

El MRA-FC empleado fue: v=Xp+ ®,a+D,p+ e
a K.@A 0 0
Var EJ: 0 K, @I SJ
0 0

Var(y) = ,K,®@A%, + ¢, K, ®I%, +R

Dondey es el vector aleatorio que contiene los valores realizados de la variable aleatoria peso ordenados [
animal, es un vector desconocido de efectos figg,p son vectores aleatorios desconocidos que contienen
los coeficientes de regresion aleatoria de los efectos genéticos aditivos y de entorno permanen
respectivamenteg es el vector de residuales, X es la matriz de incidencia que relaciona los elem{hads de
vector de registros mediante unds, y @, son las matrices de incidencia conocidas de los vecioygs las
cuales contienen los polinomios ortogonales evaluados en las edades a las cuales se tomaron Ids rggistros;
K, son las matrices de coeficientes de las funciones de covarianza genetica aditiva y de entorno peimanente
es la matriz de parentesdas la matriz de identidad & representa el producto directo o de Kronecker. En
este caso el logaritmo de la funcion de verosimilitud (L) fue:

In(L) = —1/2[const+ nln|(Dpr(Dp' + R| + n,In|K,| + nyIn|®,®,"| + tin]A| + In|C| + y'Py]
Const.Son Is constantes de la funcidn, t el nUmero de edades a las cuales se tomaron mediciones, C es
matriz de coeficientes de las ecuaciones de modelos miXByses la suma de cuadrados de los residuales.
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En general, las ecuaciones de modelos mixtos fueron:

X'R™1X X'R71Z, X'R71Z, X Ry
Z.R7X Z;R7'Z, + AT QK;! Z,R71Z, =|z;R 1ty
Z,R™1X Z,R71Z, Z,RZ, + 1@ Kyt Z,R7 1y

Cuando el aten delpolinomio es cero, es decir solo se tiene el término independiente, el MRA-FC es
equivalente al modelo de repetibilidad simple (Meyer & Hill 1997). Por tanto estas ecuaciones también aplica
este modelo dado que es un caso especial de los MRA-FC.

Resultados y discusion
De acuerdo a la tabla 1, los resultados indicaron que el mejor modelo fue el 3 presentd un mejor ajuste, pues
valores de BIC, AIC y AICC fueron los menores (Littel et. al. 2006).

Tabla I. Rango de edades y estadisticas descriptivas de cada momento de
medicion Age range and descriptive statistics for each measurement time

Modelo AIC AICC BIC

1 2677.70 2677.71 2681.43
2 1814.17 1814.32 1835.34
3 1787.97 1788.17 1812.57

En notacion matricial la funcion de covarianza genética aditiva (FCGA) fue:

489.5 272.2 35.97[do(az)
CGA(aj,a3) = [do(al) ¢4(a7) d>z(a’i)][2722 159.7 243] $1(a3)
359 243 ¢, (ad)

De acuerdo a estfuncion es que la varianza y las covarianzas genéticas aditivas aumentan a medida que Ic
animales crecen. Por lo tanto, las covarianzas de los pesos a mayores edades son mas grandes que aquellas
pesos en la fase inicial del crecimiento. El primer valor propio de la matriz de coeficientes de la funcién de
covarianza genética aditiva fue 643.9 y este explico el 98.76% de la varianza genética aditiva total. El vectc
propio asociado a este valor propio fy@87 0.49 0.07]". La primera funcion caracteristica o funcion
propia fuey;(a) = 0.56 + 0.6a" + 0.39a*2. La figura 1 muestra la gréfica de esta funcién. Lo que muestra esta
funcién es que laeteccidén a cualquier edad aumentard los pesos en las demés edades, especialmente en
edades mayores. Y dado el alto porcentaje de la varianza genética aditiva que explica el valor propio asociad
esta funcién, dicha seleccion producira una notable modificacién en la trayectoria media de crecimiento de |
poblacién. Por lo tanto, se deben seleccionar individuos mas pesados a edades tempranas, lo cual aumentar:
pesos de los animales a edades mayores, como por ejemplo a los 365 dias, que es una edad de importa
comercial.
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Figura 1. Primera funcion propia de la FCGPRirst eigenfunction of FCGA
Conclusiones

Los MRA-FC son una herramienta valiosa en los andlisis genéticos de datos longitudinales, ya que desde
punto de vista tanto estadistico como bioldgico describen de manera adecuada datos longitudinales como los
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crecimiento. Los resultados de este trabajo sugieren que los modelos de repetibilidad no son adecuados p
describir la trayectoria del crecimiento y que los MRA-FC presentan una mejor descripcion de los datos cuanc
se modelan varianzas residuales heterogéneas a través de intervalos de la trayectoria.
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