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Resumen

El conocimiento de parametros genéticos es indispensable en el establecimiento de
programas de mejoramiento genético, los cuales tienen como fin optimizar la productividad.
El presente estudio, tuvo como objetivo estimar componentes de varianza para tres
caracteristicas de crecimiento en bufalos de 18 meses de edad. Las caracteristicas analizadas
fueron peso (P18), area de ojo del lomo (AOL) y espesor de grasa de cadera (EGC). Se
utilizé informacion productiva de 179 bufalos con una genealogia de 7086 individuos,
divididos en 7 grupos contemporaneos con un indice de conectividad alto. Se utiliz6 una
metodologia Bayesiana con muestreos de Gibbs, para ajustar modelos lineales univariados.
Las medias marginales posteriores de la heredabilidad fueron: 0.256 para AOL, 0.214 para
EGC y 0.353 para P18. Los errores estandar para las caracteristicas fueron bajos (ES <0.01),
denotando una alta precision en las estimaciones mediante la metodologia utilizada. En
conclusion, las heredabilidades para P18, AOL y EGC junto con la varianza aditiva
encontrada sugieren la posibilidad de realizar seleccion genética para estos caracteres.
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Bayesian inference of genetic parameters for growth traits in buffalo dual purpose in
Colombia

Abstract

Knowledge of genetic parameters is essential in establishing breeding programs, which aim
to optimize productivity. The objective of this study was to estimate variance components for
3 growth traits in buffaloes at 18 month age. The traits were weight (W18), longissimus
muscle area (REA) and rump fat thickness (RFT). A total of 179 buffaloes with 7086
pedigree animals divided in 7 contemporary groups with high genetic connectedness. A
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Bayesian methodology with Gibbs sampling was used to fit univariate linear models. The
marginal posterior mean of the heritability was 0.256 for REA, 0.214 for RFT and 0.353 for
W18. Standard error found was low denoting high accuracy in estimates through the
methodology used. In conclusion, the heritabilities for W18, REA and RFT and the additive
variance show the possibility to make selection for these traits.
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Introduccion

En los ultimos anos, la ganaderia bufalina de carne ha ganado popularidad y su produccion ha
crecido rdpidamente en paises como Brasil debido a las caracteristicas de la canal y a su
precocidad, alcanzando el peso al sacrificio entre los 18 y 24 meses de edad (Mattos et al
1990; de la Cruz-cruz 2014). En Colombia la ganaderia bufalina de carne ha crecido un 35%
anual (Ministerio de Agricultura-Colombia, 2015) con pesos al sacrificio de 306 + 33 Kg
alcanzados a una edad aproximada de 24 meses (Angulo et al 2006; Bolivar et al 2012).
Mantener las condiciones fisicoquimicas y organolépticas que caracterizan la carne bufalina,
requiere el sacrificio de individuos relativamente jovenes (Andrighetto et al 2008). Debido a
lo anterior, es necesario plantear programas de mejoramiento genético que permitan
seleccionar los mejores individuos para una o varias caracteristicas (i.€., peso, espesor de
grasa de la canal y area del ojo del lomo), de esta manera, aumentar los rendimientos y la
produccidn carnica en la ganaderia bufalina de Colombia.

Las evaluaciones genéticas para caracteristicas de la canal permiten identificar los animales
con mayor potencial genético para el desarrollo de programas de mejoramiento genético que
conduzcan a la seleccion de los mejores individuos y beneficiar a los productores bufalinos
en Colombia a través del aumento en los rendimientos de la produccion. En los tltimos afios,
se han realizado diferentes analisis en la poblacion bufalina de Colombia en los cuales se ha
encontrado una variabilidad genética alta para los caracteres de produccion de leche y carne
(Bolivar et al 2013; Agudelo et al 2015a; Agudelo et al 2015b).

La estimacion de pardmetros genéticos, es dificil cuando se cuenta con caracteres complejos
o con poblaciones pequefias, debido principalmente a que los métodos basados en la maxima
verosimilitud producen buenos resultados sélo cuando los datos son lo suficientemente
grandes (Gianola y Fernando 1986). Sin embargo, la existencia de métodos Monte Carlo
usando Cadenas de Markov (MCMC) permiten tener buenos resultados cuando se cuenta con
informacion a priori disponible (Carneiro et al 2007). Adicionalmente, cuando se trabaja con
estimacion de parametros genéticos y de valores de cria en una poblacion, es necesario contar
con una buena conectividad de los datos para poder comparar entre los niveles de los efectos
fijos y obtener buenas confiabilidades (Kennedy y Trus 1993; Hanocq et al 1996;
Magafia-Valencia et al 2013).



Por lo anterior, el objetivo de este estudio fue estimar pardmetros genéticos para peso, area
del ojo del lomo y espesor de grasa de la cadera en btifalos de 18 meses de edad a partir de
una muestra de bufalos de la raza Murrah en Colombia utilizando una metodologia bayesiana.

Materiales y métodos

Se utilizaron 179 registros de peso (P18),area de ojo de lomo (AOL) y espesor de grasa de
cadera (EGC) de bufalos de 18 meses de edad (rango de edad entre 16 y 20 meses) entre los
afios 2012 y 2013, perteneciente a la hacienda Altamar ubicada en el municipio de
Montelibano, Cérdoba, Colombia. Para medir AOL y EGC se tomaron dos imagenes
ecograficas con un ecografo Akila-Pro (Esaote Europe BV, Maastricht, The Netherlands) y
un transductor de 18 cm; la primera imagen (AOL), fue tomada en el espacio intercostal entre
la 12ava y 13ava costilla y la segunda imagen (EGC) entre las tuberosidades coxal e
isquiatica.

La genealogia incluyd 7086 animales de 16 generaciones de los cuales 27 eran padres y 142
madres de los individuos con datos (Tabla 1), los demés individuos permitieron armar una
buena conectividad para el analisis. Es importante resaltar que el bajo nimero de individuos
con datos se debe a que provienen de un solo rebafio y a que las medidas por ultrasonido no
han sido ampliamente utilizadas en este tipo de produccion.

Tabla 1. Wimerc de animales incleidos en la matriz de parentesco
para la evaluacion de peso, area de ojo de lomo ¥ espesor de grasa de
bifalos doble propésito

Item Valor
Anpimales con informacidn productiva 179
Nomerc de animales en Ia genealogia TO26
Padres 139
Madres 308
Abuelos paternos 363
Abuelo: maternos 328
Abuelas paternas 273
Abuelas maternas 225

Los grupos contemporaneos (GC) fueron definidos como individuos que nacieron en el
mismo afio y época (época = 1 entre enero y abril, 2 entre mayo y agosto y 3 entre septiembre
y diciembre) y contaron con un minimo de 9 observaciones. Se realiz6 un analisis de
conectividad genética de los GC (GC.,,,.......e) Mediante el valor de la varianza de deriva
genética propuesto por Kennedy y Trus (1993). Para el calculo de (GC.,,...iia) S€ realizé un

programa en R (R Core Team, 2015) utilizando las matrices y valores correspondientes.
Gccoﬂacrividud = {X,X il XJZ(ZJZ'F M_ij_izﬁx}_iﬂf

Donde X y Z son las matrices de incidencia de los grupos contemporaneos y de los
individuos que tienen datos A-1, corresponde a la inversa de la matriz de relaciones genéticas



(Pedigree) oe?, es la varianza residual A= oe?/ ca®. Los elementos positivos fuera de la
diagonal corresponden a las relaciones genéticas entre los individuos de diferentes GC y son
considerados la medida de conectividad. Valores bajos indican una alta conectividad entre
grupos contemporaneos (Kennedy y Trus 1993).

Los componentes de (co)varianza para P18, AOL y EGC se estimaron por medio de
inferencia Bayesiana en modelos uni-caracter analizados a través de la libreria MCMCglmm
del software R-project (Hadfield 2010) considerando el modelo lineal mixto

Y=Xp+Za+te

donde B (p x 1) es un vector de efectos fijos sistematicos con las soluciones para los efectos
de grupo contemporaneo, sexo y edad como covariable. Estos efectos se asocian a las
observaciones mediante la matriz de incidencia X (n x p). El vector aleatorio a de orden q x 1,
contiene los valores de cria o efectos genéticos aditivos de los individuos con y sin datos; se
relaciona con las observaciones a través de la matriz de incidencia Z (n x q). Finalmente, ¢ (n
x1) es el vector aleatorio de errores individuales.

La estructura de varianzas y covarianzas de los efectos aleatorios fue:

o i P

donde G y R son las matrices de (co)varianza con los valores de las varianzas del efecto
genético aditivo (a) y del termino de error (e), respectivamente. La matriz G adopta la
estructura Ae°,, siendo A la matriz de parentesco (Henderson 1984) y ¢°, la varianza genética
aditiva. La matriz R es tal que R = Io°, ,siendo o7, la varianza del error del modelo.

Para los efectos fijos fue definida una distribucion normal p-variada: p ~ N, (0,K)
considerando una matriz de hipercovarianzas K con elementos diagonales &, > 10 ® para
reflejar un alto estado inicial de incertidumbre sobre los efectos fijos. Los efectos aleatorios
genéticos aditivos y residuales se definieron a priori con una distribucién normal

a~N0,A6°)ye~N(0,I5°)

Para los componentes de variancia ¢°, y o7, se utilizaron distribuciones Chi-cuadrado
invertidas escaladas e independientes (Wang 1994).
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donde las varianzas 9?, y 02, son los hiperparametros y U, y U, los grados de credibilidad
para 6%,y 6%, respectivamente.

Una cadena de un total de 1 100,000 ciclos fue generada implementando el modelo
anteriormente descrito. Las primeras 100,000 iteraciones se descartaron como proceso de
calentamiento (“burn-in”). Para inicializar el programa los valores de las hipervarianzas (6,
y &*,) fueron obtenidos de estimaciones previas en REML utilizando valores de la literatura
(Bolivar et al 2013; Agudelo et al 2015b), los grados de credibilidad fueron fijados en 50 (U,
= U,= 50) para reflejar relativamente poco grado de incertidumbre. Adicionalmente, cada 500
ciclos se guard6 una muestra con la varianza aditiva (¢%,), residual (6?,) y heredabilidad A*=

0, (0,%/6?)

La convergencia fue evaluada a través del método de Geweke y el analisis de los graficos de
las cadenas. Se compara la media en un segmento temprano de la cadena con la media de un
segmento tardio y presenta un valor z con su respectivo valor de significancia (p) como
evidencia de convergencia entre las dos secuencias. Cuando p>0.05 existe evidencia de
convergencia (Geweke 1992).

La estadistica descriptiva (media, mediana, desviacion estandar y el intervalo de alta densidad
posterior al 95%) de la distribucidn posterior para cada pardmetro fueron obtenidas a través
del paquete BOA del software R-project (Smith 2007).

Resultados y discusion

Los grupos contemporaneos presentaron una varianza de deriva genética que vario entre 0.07
y 0.21, indicando una alta conectividad y por lo tanto, los parametros genéticos estimados en
la evaluacion genética son poco sesgados y puede existir seleccion dentro de la poblacion con
una buena confiabilidad (Kennedy y Trus 1993). En esta perspectiva, la matriz de relaciones
considerada proporciond una buena conexion de los grupos contemporaneos y demuestra la
importancia de tener un nimero suficiente de generaciones para incrementar esta
conectividad.

En la Figura 1 se pueden observar las medias fenotipicas con sus respectivos desvios estandar
para P18, AOL y EGC las cuales fueron de 250.2 + 38.0 kg, 25.5 + 4.37cm?, 4.52 + 1.27 mm,



respectivamente. Los valores encontrados fueron menores a los reportados en otros estudios
tanto en bufalos como en bovinos (Bolivar et al 2012; Rebak 2010). El peso a los 18 meses
fue similar al reportado por Agudelo et al (2015), quienes reportaron un peso de 256.09 kg en
bufalos de la misma edad, representando una diferencia de aproximadamente una diferencia
de 5.93 kg, pero con una desviacion estandar superior a la que se reporta en este estudio.
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Figura 1. Distribucion, medias, desviaciones estandar v medianas de peso, area de ojo

de lomo y espesor de grasa de cadera de bifalos a los 18 meses de edad

Los resultados del estadistico z de la prueba de Geweke (Tabla 2) mostraron que en el
proceso de construccion de la cadena existid convergencia para los parametros (p>0.05).



Tabla 2. Prusba de Geweke (valor de Z-score v de p) para evalvar la convergencia de los parametros genéticos de
laz cadenas utilizadas en los analisis de las caracteristicas de produccion de carmne en bifalos.

Caracteristica Varianza aditiva o~ Al Varianza residual I:cr: o)  Heredahilidad {h:}
Area de ojo de lomo -0.709 (p=10.478) - 0.851 {(p=0.406) 1.23 (p=10.219)
Eszpescr de graza de cadera 1.73 (p=0.08) 132 (p=10.187) - 0896 (p=03T)
Pesoa loz 18 meses -0.718 (p=0.473) -0.901 {p=0.368) 1.39 (p=10.163)

Los estadisticos posteriores para los parametros de varianza aditiva, varianza residual y
heredabilidad para AOL, EGC y P18 se presentan en la Tabla 3. La media y la mediana
fueron bastante similares para los tres parametros de dispersion, evidenciando que las
distribuciones marginales posteriores son simétricas como se evidencia en la Figura 2 para las
densidades posteriores de la heredabilidad para cada uno de los tres caracteres. Ninguno de
los intervalos de alta densidad posterior (95% HPD) para los parametros 6%,, 6°, y A* incluy6
el 0, lo cual sugiere que ninguno de estos parametros es cero.

Tabla 3. Estadisticos estimados para las distribuciones marginales posteriorez de la
varianza genética aditiva {52 4). 1a varianza del error {s:_:} v la heredabilidad {.3:2} para las
caracterizticas area de ojo de lomo (AOL), espesor de grasa de cadera (EGC) v pesc a los
18 meszes (P18) de bufalos

Media Mediana 5D 95% HPD
AOL
25 488 483 0.671 3.65-6.23
2, 143 14.2 1.72 ;o
al 0.256 0.254 0.037 0.185 - 0.331
EGC
2 0.364 0.332 0.138 0.112 - 0.678
22, 1.34 1.34 0.221 0.909 - 1.77
il 0.214 0.199 0.089 0.075 - 0.397
P18
2 433 429 36. 326 - 546
= 800 793 104 603 - 1007

i 0.33 0351 0.046 0.265-0.444

3
SD = Desvio Standard: 95% HFD= Intervale de alia Dencidad Fosterior

La media de las distribuciones marginales posteriores para la 4> fueron 0.256, 0.214 y 0.353
para AOL, EGC y P18, respectivamente. El intervalo de alta densidad posterior para P18 se
encontro entre 0.265 y 0.444, valores que coinciden con los reportados por otras estimaciones
obtenidas mediante REML tanto para bufalos como para bovinos, Bolivar et al (2012) y
Agudelo et al (2015b) encontraron una heredabilidad de 0.42 y 0.44 para bufalos en
Colombia, respectivamente, mientras que estudios en bovinos de carne han reportado
heredabilidades entre 0.26 y 0.36 (Mackinnon et al 1991; Burrow 2001).

Las caracteristicas medidas por ultrasonido presentaron un intervalo de alta densidad
posterior entre 0.185 - 0.331 y entre 0.075 - 0.397 para AOL y EGC, respectivamente. Para
AOL los valores encontrados son inferiores al reportado por Rébak et al (2010) en bufalos,
aunque bastante similares a la heredabilidad de 0.31 encontrada en bovinos de la raza



Brangus (Stelzleni et al 2002). Adicionalmente, el intervalo de la heredabilidad encontrado
para EGC coinciden con los reportados en otros estudios tanto en bufalos como en bovinos
los cuales se encuentran entre 0.26 y 0.36 (Stelzleni et al 2002; Rébak et al 2010).
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Figura 2. Distribuciones marginales posteriores de la heredabilidad del pesc a los 18 meses,
area del OQjo del lomo v espesor de graza de la cadera de bofalos.



En este estudio, los desvios estandar obtenidos mostraron que todas las estimaciones y la
utilizacion de la metodologia bayesiana fueron bastantes precisas, lo cual resulta en una
ventaja razonable si se considera que una base de datos con pocos registros afecta
considerablemente la distribucion de las estimaciones REML debido a que requieren una
muestreo considerablemente grande para obtener estimaciones insesgadas (Apiolaza et al
1999; Duangjinda et al 2001). Ademads, mientras REML proporciona solamente estimaciones
puntuales de los pardmetros y una aproximacion asintdtica de las varianzas, el enfoque
Bayesiano permite una inferencia mas general, dado que esta disponible la distribucion
posterior completa.

Finalmente, en este trabajo se encontraron intervalos de alta densidad posterior para la
heredabilidad de los caracteres P18, AOL y EGC con valores medios, los cuales junto con la
variabilidad aditiva encontrada sugieren la posibilidad de realizar seleccion genética para
estos caracteres.
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