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EFICIENCIA DE LOS METODOS ML PARA
LA ESTIMACION DE LA HEREDABILIDAD Y BLUP
PARA LA VALORACION DE SEMENTALES EN
EL GANADO OVINO DE LECHE

Por J. A. Carriedo (1)
F. San Primitivo (1)

INTRODUCCION

La estimacion de la heredabilidad v la valoracion genética de los sementales para la
produccién lactea ovina, utilizando datos de campo, presenta una compleja problemati-
ca estadistica. debido al fuerte grado de desequilibrio y desconexion en la estructura de
los datos '°. consecuencia de una estructura poblacional especifica *.

En este contexto, hemos analizado y comparado los métodos de estimacion de la here-
dabilidad LS, ML y ML con transformacion logaritmica de la variable.

Se ha admitido como supuesto de partida que los métodos ML y BLUP !7 son mas ri-
gurosos estadisticamente basdandose en el tipo de funcion de distribucion de la variable
produccion ldctea 20-6- 14,

Se han seguido dos tipos de modelos matematicos, en uno de los cuales se ha incluido
el factor de variacion «grupo de los sementales», frecuentemente contemplado en los es-
tudios llevados a cabo en el ganado vacuno (Schaeffer '¢ y Szkotnicki y col. '%).

A partir de los resultados obtenidos para la produccion lictea ovina, mediante los pro-
cedimientos estadisticos indicados, se trata de comparar estos métodos cuando son apli-
cados a un tipo de estructura de datos relativamente especifico o particular .

MATERIALY METODOS

Se han utilizado datos procedentes de tres rebafos de ovejas de raza Churra, pertene-
cientes a las Diputaciones Provinciales de Burgos y Palencia *. Las variables contempla-
das han sido las producciones licteas en cada uno de los dos primeros partos o lactacio-
nes, normalizadas a 150 dias de duracion.

(1) Dpto. de Produccion Animal.
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Las estimaciones de la heredabilidad de la produccion Ié;tca se han realizado para
cada una de las dos primeras lactaciones por separado, siguiendo un diseno hzisim_ de
medios hermanos, a partir de la varianza explicada por el factor semental o progenitor
masculino.

En los modelos matematicos se ha incluido como factor de tipo genético aleatorio el
semental y los restantes factores ambientales como fijos.

Se han utilizado los dos modelos matematicos siguientes:

Modelon.° 1:

=u+Ri+Ej+Tk+Y +S +E

yi'k]mn 1 (i) m (1) iyklmn
J

Modelon.e2:

yi]klm“:u-‘.GR I+Ej+TL+Y 1(1)+S:I1{|I+E||L1mn
en los que los términos E, T, Y, R y S, corresponden a los factores de variacion: estacion.
tipo y afio de parto, rebafio y semental, respectivamente.

En el segundo modelo se ha incluido el factor grupo-rebaiio (GR). con ¢l objetivo de
estudiar el efecto del factor de variaciéon «semental» en cada rebano y «dentro de» los pe-
riodos de tiempo que hemos establecido, contemplandose estadisticamente de esta for-
ma la contemporaneidad de los grupos de sementales '*- 1%,

En el factor de variacion denominado grupo-rebafio se han establecido dos periodos
para cada uno de los tres rebafos, siendo de esta forma el numero de niveles de este fac-
tor «seis».

El tipo de distribucion y el grado de utilizacion de los sementales a lo largo de los anos
incide sobre la problematica del disefio estadistico, causando un importante grado de de-
sequilibrio y desconexion entre subclases, siendo muy alta la influencia del factor afio de
parto sobre la produccion ldctea, en el ganado ovino 2.

Ambos factores, considerados conjuntamente, pueden ser una importante causa de
sesgo en la estimacion de los pardametros genéticos 2.

Considerando los aspectos estadisticos, relativos a la estructura de los datos. hemos
creido adecuado contemplar, en uno de los modelos matematicos. la inclusion del factor
de variacion «grupo de sementales», que nos permite estudiar el efecto de los sementales
«dentro de series temporales de sementales» o agrupaciones de sementales caracteriza-
das por tener un cierto grado de contemporancidad.

En la estimacion por minimos cuadrados (LS) hemos seguido a Harvey ”-%%_ utilizan-
do en este tipo de analisis el programa LSML76 (Harvey ®). Cuando se sigue este método
de_ esti.macién paramétrica LS, las consideraciones de factor fijo o aleatorio tienen las li-
mitaciones referidas por Harvey 7.8.9.10,

Para la estimaciéon ML de la heredabilidad, asi como de las estimaciones BLUP del va-
lor genético de los sementales hemos seguido ¢l algoritmo iterativo indicado por Schaef-
fer 1 y Szkotnicki y col. '¥, aplicable al tipo de modelos matematicos considerados por
nosotros.

Cuando este proceso iterativo converge, se obtienen al final estimaciones ML de la he-
redabilidad y BLUP del valor genético de los sementales '7, es decir, estimaciones ML-
BLUP de los parametros genéticos.

Las estimaciones BLUP del valor genético de los sementales se han obtenido mediante
el programa LSMLMW de Harvey 19, siendo las estimaciones de los efectos aleatorios

absorbidos en el proceso de calculo (Eriksson y col. %). Se han utilizado estos programas

LSMLMW en cada una de las sucesivas etapas del proceso iterativo, obteniéndose en
cada una de ellas estimaciones del valor genético de los sementales.
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En nuestro estudio se han obtenido los coeficientes de consanguinidad y de parentesco
mediante la valoracion de arborescencias genealdgicas (Wright ). La media de los coefi-
cientes de consanguinidad, asi como de parentesco entre los sementales, presentaron va-
lores bajos ',

Creemos que los bajos valores de los coeficientes de consanguinidad pueden, en cierta
medida. justificar que no se hayan utilizado métodos ML-BLUP generales '? que consi-
deran estos coeficientes.

En relacion a los coeficientes de parentesco el bajo valor obtenido para la media no
Justifica la no utilizacidn de la matriz de parentesco, debido a que el parentesco entre
«ciertos» individuos es relevante y de interés en nuestro trabajo. Este aspecto creemos
que deberia ser analizado cuantitativamente debido a la importancia que en principio
creemos que puede tener.

El grado de intensidad de seleccion efectuado en las poblaciones estudiadas ', tampo-
co hace necesario contemplar el factor «presion de seleccion» para proceder a la estima-
cion de pardmetros genéticos. pudiéndose desechar, en nuestro caso, aquellos algoritmos
que lo incluyen, como el de Henderson !,

En el método ML-BLUP utilizado no se ha tenido en cuenta que los sementales perte-
nezcan a diferentes generaciones (Thompson 19, y Dempfle #).

En general, la utilizacion de varias lactaciones o caracteres conjuntamente (Hender-
son y Quaas "7,y Lee vy Wardrop %) es el sistema mas adecuado para la obtencion de esti-
maciones BLUP. En nucstro estudio, las estimaciones ML de la heredabilidad y las
BLUP del valor genético de los sementales se han llevado a cabo para cada una de las dos
primeras lactaciones por separado. dado que, en nuestro estudio, unicamente hemos
contemplado dos lactaciones. v que ademas, frecuentemente en la informacion de un
animal no figuran las dos.

En relacion al procedimiento ML-BLUP «simplificado» que hemos utilizado, podria
ser de interés contrastarlo con otros métodos ML-BLUP alternativos que aunque exijan
mas complejidad de calculo, sean mads informativos respecto a los objetivos de nuestro
trabajo. Dentro de estos métodos serian de interés, por un lado, el modelo animal que
contemple la matriz de parentesco, y por otro lado el modelo en el que ademads del factor
aleatorio semental se incluya el factor de variacion «madre», mediante el cual se pueden
analizar los efectos genéticos no aditos y maternos.

El método ML-BLUP es estadisticamente mas riguroso que el LS, por lo que «a prio-
ri» admitimos que proporciona estimaciones insesgadas o estadisticamente adecuadas.
Las estimaciones ML-BLUP se utilizan comparativamente con el objetivo de determi-
nar en qué grado el método LS, menos complejo computacionalmente, proporciona esti-
maciones insesgadas de los parametros genéticos.

Se han analizado comparativamente las estimaciones de los pardmetros genéticos rea-
lizadas por los métodos ML-BLUP y LS, con las obtenidas mediante estos métodos

“cuando se llevé a cabo la transformacion logaritmica de la variable.

En principio, contemplar este método de estimacion con transformacion logaritmica
estd justificado debido, por un lado, al sesgo y curtosis que presenta la funcién de distri-
bucién de la produccidn lictea 14, y por otro lado, al no cumplirse en los analisis el su-
pueto de homoscedasticidad '*. Estos aspectos, frecuentes al analizar caracteres produc-
tivos (Van Vleck 2°, y Falconer ®), podrian hacer aconsejable el uso de la transformacion
logaritmica °.

La discusion de la metodologia estadistica se ha realizado considerando, por un lado,
el sesgo de las estimaciones de la heredabilidad, y por otro lado, las estimaciones del va-
lor genético obtenidas segun el método empleado.

Para analizar esto ultimo, se ha calculado el coeficiente de correlacién lineal entre las

1



estimaciones puntuales del valor genético de los sementales obtenidas para cada pareja
de métodos comparados.

RESULTADOS Y DISCUSION

En la tabla n.° | figuran, para cada una de las dos primeras lactaciones, los grados de
libertad correspondientes a los factores de variacion incluidos en los dos modelos mate-
maticos utilizados. En estos modelos figura o bien el factor de variacion «rebafo (R)» o
el factor «grupo (GR)».

TABLA 1
Grados de libertad de los factores de variacion para cada una de las dos primeras lactaciones

lactacidén 1 lactacidédn Z

Factor de warizcidn g. de 1 g. de 1.
FebafolR)-Modelo nol 2 2
Grupol(GR)-Modelo n22 S 4

Tipz parta (T 1 1

Estacidén (ED 2 2

Ao YD 13 14

Semental <50 24 zZ2

Residual <€) 1044 787

Total 1125 240

Los datos descriptivos que figuran en la tabla n.° 1 son indicativos del nivel y tipo
de informacion utilizados.

Esta informacion estd ligada a la precision estadistica de las estimaciones de la here-
dabilidad, indicandose en la siguiente tabla los valores relativos a la precision de las
estimaciones obtenidas.

En la tabla n.° 2 figura, para cada una de las dos primeras lactaciones, las estima-
ciones puntuales de la heredabilidad y su correspondiente error tipico, obtenidas me-
diante el método de minimos cuadrados con y sin transformacion logaritmica.

TABLA 2
Estimaciones puntuales de la heredabilidad y error tipico obtenidas por el método LS, para cada una
de las dos primeras lactaciones

Lactacidn

Método noi nez
LS =in transformacidén
logaritmica 0,274+0,0824 0,24%7+0 ,0%2
rmodelo nfln
n,z2s7+0,021 0,282+0,100
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Para ¢l método LS, las estimaciones de la heredabilidad obtenidas con vy sin trans-
formacion logaritmica se pueden considerar como semejantes. Por ello se puede admi-
tir que ¢l método LS sin transformacion es mas adecuado, permitiéndonos una mejor
interpretacion biologica v estadistica de los resultados.

Las estimaciones LS obtenidas para la heredabilidad son del mismo orden que las
encontradas por Barillet ! siguiendo también el Método 11l de Henderson de ajuste de
constantes.

En principio. el método LS de estimacion de componentes de varianza podria ser
adecuado debido a que. por un lado. permite obtener estimaciones de los componen-
tes de varianza de cada factor ajustadas o «condicionadas» para los restantes factores
incluidos en ¢l modelo, v por otro lado. porque ¢l procedimiento de computacion es
sencillo.

No obstante, dentro de nuestros objetivos figura comparar las estimaciones de la he-

redabilidad obtenidas por el método LS con las ML, siendo estas ultimas mas riguro-
sas estadisticamente.

TABLA3
Estimaciones de la heredabilidad, en la primera y segunda lactacion, obtenidas por el
método ML con y sin transformacion logaritmica, para el modelon.c1y 2

Lactzcidn
Mode 1 o M todo nel no =
ne ML con transformacidn n,211 0,217
logaritmica
no ML =in transformacidn 0,214 0,212
n2z ML con transformacién 8,215 o,2z0
logaritmics
ri 2 ML =in tramsformacidn 0,217 0,215

En la tabla n.e 3 figuran las estimaciones puntuales de la heredabilidad en la prime-
ra y segunda lactacion, efectuadas por el método ML con y sin transformacion logarit-
mica, para los modelos matematicos n.>* | y 2.

Analizando comparativamente las estimaciones LS de la heredabilidad con las esti-
maciones ML (tablas n.e> 2 y 3), las LS pueden considerarse como ligeramente supe-
riores a las obtenidas por el método ML.

Por lo tanto, el método ML de estimacion de la heredabilidad es mas adecuado que
el LS para las poblaciones y condiciones de campo analizadas por nosotros, presen-
tando las estimaciones LS de la heredabilidad un sesgo positivo.

En el algoritmo ML-BLUP,. para la estimacion de.la heredabilidad, o para la valo-
racion genética de sementales, cuando introducimos como «dato inicial» de la hereda-
bilidad la obtenida previamente por el método de estimacion LS, inicamente se requi-
rieron dos etapas en el procedimiento iterativo.
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Como se observa en la tabla n.° 3, las estimaciones ML de¢ la heredabilidad obteni-
das con vy sin transformacion logaritmica de la variable. son semejantes.

Por lo tanto, el método ML sin transformacion logaritmica, al permitir una mejor
interpretacidn biolodgica y estadistica de los resultados. es mas adecuado gue ¢l ML
con transformacion de la variable.

En relacion a la incidencia de la utilizacion del modelo n.® | 0 n.® 2 sobre las esti-
maciones de la heredabilidad, los resultados indicados en la tabla n.© 3 muestran que
ambos modelos matematicos proporcionan estimaciones ML semejantes de la hereda-
bilidad.

Estos resultados parecen indicar que, para el tipo de poblacion v estructura de datos
contemplados, ambos modelos (n.° | y 2) son estadisticamente validos para realizar
estimaciones ML de la heredabilidad.

Se han comparado las estimactones BLUP del valor genctico de los sementales. con
las LS y BLUP con transformacion logaritmica, siguiéndose en estos métodos de esti-
macion paramétrica el modelo n.° [ en el que el factor semental s¢ analiza dentro de
cada rebafio.

En la tabla n.» 4 figura el coeficiente de correlacion y determinacion entre las esti-
maciones BLUP y las LS, asi como entre las estimaciones BLUP v las BLUP con
transformacion logaritmica, para la primera y segunda lactacion.

TABLA4
Coeficiente de correlacion y de determinacion entre las estimaciones BLUP del valor genético de los
sementales y las LS, y entre las estimaciones BLUP y BLUP con transformacion logaritmica. para
la primera y segunda lactacion

ELUF can
LS =in trarnsformacidén
transformacidn Togars tma o
‘modelo n2 1o fmodelo ne 10
Frimeraza 0n,*2
ELUP =in lactacidn Y, FED
transformacién
de 1z wariable e gqunda 0,7
tmodelo n2l) lactacidn (o, P

Dentro de cada apartado de la tabla n.° 4 figura, en la parte superior,

de correlacion, y en la inferior el de determinacién. Este ultimo indica
de varianza o informacién que explica un método sobre el otro.
Para los métodos BLUP y BLUP con transformacion logaritmica, el

¢l cocficiente
la proporcion

coefliciente de

correlaciéon y de determinacién son altos, siendo las valoraciones de los sementales

obtenidas por ambos métodos semejantes.

' Entre ambos mf’:todos, el BLUP sin transformacioén de la variable se muestra el mas
idoneo, al permitir una fcil interpretacion, a nivel productivo. del valor genético de

los sementales.

Cuandos se comparan las estimaciones del valor genético de los sementales obteni-

da

s por los métodos BLUP y LS, los coeficientes de correlacion y determinacion pre-

sentan valores que, no son o suficientemente altos como para poder admitir que am-

bos métodos proporcionan valoraciones semejantes.

Considerando la estructura de los datos, la distribucion de los sementales a lo largo

T3

de los anos no es aleatoria. incidiendo este importante factor de variacién, afo de par-
to. cn las predicciones del valor genético de los sementales. Asi, aquellos sementales
utilizados en los afnos en que las producciones fueron mas altas pueden ser sobrevalo-
rados. ¢ inversamente, los sementales cuvas hijas correspondan a afios, dentro de cada
rebano. con niveles productivos bajos. seran infravalorados.

En este sentido. desde un punto de vista estadistico «matemadticamente estricto», las
hipotesis de los modelos matematicos no se cumplen, no solamente para el caso en
que sc realizan estimaciones LS, sino que tampoco se cumplirian cuando se llevan a
cabo predicciones BLUP.

Desde este enfoque rigurosamente matematico, creemos que en ningun tipo de mo-
delo matematico se cumplen «todas» las hipotesis o supuestos requeridos en el mode-
lo. incluidos los métodos BLUP mas sofisticados.

No obstante. existen modelos v métodos de estimacion paramétrica que se pueden
considerar «mejores o peores» cuando se tratan de aplicar a un tipo de estructura de
datos.

Las predicciones del valor genético que hemos obtenido mediante el método BLUP,
podemos considerar que difieren marcadamente de las obtenidas siguiendo el método
LS. por lo que al admitir «a priori» que las BLUP son las mas correctas, inferimos
que las LS presentan un sesgo. debido en nuestra opinion a que el «ajuste» para los
factores ambientales se realiza en este procedimiento de una forma menos correcta.

En la tabla n.® 5 figura el rango de valores en el que estin comprendidas las estima-
ciones puntuales del valor genético de los sementales, para los métodos LS v BLUP,
en cada una de las dos primeras lactaciones.

TABLAS
Rango de valores en el que estin comprendidas las estimaciones puntuales LS y BLUP, para la pri-
mera y segunda lactacion, expresados mediante los valores extremos de las desviaciones de la media
total, medidos en litros

MEétodao
Lactzcidn L5 ELUF
r2d 27,488 < 434,07 P, && ¥ +10,4%5
no2 =R =F,29 »  #1&,0D0

El rango de valores de las estimaciones LS es muy superior al de las BLUP, siendo
la variabilidad de las estimaciones LS notablemente superior a las BLUP.

La diferencia entre la amplitud del rango de valores de las predicciones del valor ge-
nético de los sementales BLUP y la amplitud de las LS nos parece totalmente justifi-
cada en términos teoricos.

Cuando se utiliza el método LS para la estimacién del valor genético de los semen-
tales, este factor de variacién subyace en el modelo como «fijo», mientras que es alea-
torio cuando las predicciones son BLUP.

Si el nimero de hijas por semental es muy elevado. la variabilidad de las estimacio-
nes LS y BLUP tenderian a igualarse, mientras que cuando el numero de hijas por se-
mental es bajo, la varianza de las estimaciones LS aumenta y la de las BLUP dismi-
nuye.



La variabilidad de las estimaciones puntuales LS de los sementales no creemos que
sea totalmente comparable con la estimacion de la heredabilidad, aunque ¢sta se cal-
cule a partir del componente de varianza debido al semental. -

En este sentido, el método de estimacién de componentes de varianza LS ™ ™
creemos que puede considerarse adecuado, teniendo en cuenta que lo§ componentes
de varianza se obtienen «ajustados» para los restantes factores de variacion. )

Para el modelo mixto, el método BLUP permite obtener estimaciones de los efectos
medios de los factores aleatorios rigurosamente «ajustadas» en comparacion con las
estimaciones LS. - )

En este sentido, el tipo de ajuste estadistico para los factores ambientales o fi)os. asi
como la estructura de los datos fuertemente desequilibrada y con un cierto _grudo de
desconexion, creemos que son los factores causantes del sesgo de las estimaciones LS.
v de que la correlacion entre las estimaciones LS y BLUP no sea lo suficientemente
alta como para admitir que ambos métodos son equivalentes. _

La mayor variabilidad de las estimaciones LS, frente a las BLUP. es csluqisncamcn-
te explicable considerando el modelo general mixto 7, y las varianzas implicadas en el
algoritmo de cilculo ' ¥, no siendo este un factor que influya negativamente a la
hora de poder utilizar el método LS para la valoracion genética de sementales. .

La relacion entre las estimaciones LS y BLUP se ha establecido mediante dos tipos
de modelos matematicos (n.>s 1 y 2), siendo las anteriormente indicadas (tabla n. 4)
las referidas al modelo n.o 1. .

_Para el modelo n.° 2, en el que el semental se ha incluido dentro del factor de varia-
¢ion grupo-rebaiio, los coeficientes de correlacion entre las estimaciones LS y BLUP
han estado comprendidos entre 0,65 y 0,70.

Por lo tanto, cuando se sigue el modelo matematico n.° 2 no se obtiene un aumento
en el grado de correlacion entre las estimaciones LS y BLUP. )

En conclusién, para el anilisis genético de la produccion lactea ovina, a partir de
datos de campo, con un tipo de estructura fuertemente desequilibrada contemplada
Por nosotros, creemos destacables los siguientes aspectos: .

1. Las estimaciones LS del valor genético de los sementales son sesgadas, no corri-
gicndose el sesgo con la utilizacién de modelos matematicos encaminados a compen-
sar el grado de desequilibrio y desconexion de la estructura de los datos. )

2. Las estimaciones BLUP del valor genético de los sementales presentan una varia-
bilidad muy inferior a Ia de las estimaciones LS.

3. El método ML-BLUP sin transformacion logaritmica es el mas adecuado para la

estimacion de pardmetros genéticos, y particularmente en la valoracion genética de se-
mentales.
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) 4. Ep comparacién con las estimaciones ML, las estimaciones LS de ia heredabili-
ad presentan un S€SgO positivo.

RESUMEN

al(itpa_m" de un modelo lineal mixto, en el que se considera el factor sen:lr:ntal como
alcatorio y los ambientales, estacion, tipo, afio y nimero de parto, y rebafio, como fi-
Jos, se ha discutido la eficiencia de algunos métodos de estimacion de parametros ge-
neticos para la produccion lictea ovina.,

Los métodos considerados han sido, el de maxima verosimilitud (ML), ML con
transformacion logaritmica de la variable, y el de minimos cuadrados (LS), para la es-

timacion de la heredabilidad, y el BLUP (prediccién lineal insesgada de minima va-
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rianza). BLUP con transformacion logaritmica y LS, en la valoracién genética de se-
mentales.

Las estimaciones BLUP del valor genético de los sementales han presentado una
menor variabilidad que las estimaciones LS. Las estimaciones del valor genético de los
sementales y de las heredabilidades obtenidas por el método LS fueron sesgadas. Los

me¢todos ML y BLUP se han mostrado como los mas adecuados para la estimacién de
parametros genéticos.

EFFICIENCY OF ML HERITABILITY ESTIMATION AND BLUP SIRE
EVALUATION METHODS IN DAIRY EWES

SUMMARY

In dairy ewe we have discussed the efficiency of some genetic estimation procedures
for the general mixed lineal model. with the randon sire factor, and the fixed environ-
mental factors following: flock. and season, year, number and type of lambing.

Maximum likelihood (ML), ML with transformed variable to logaritmic scale and
least squares (LS) heritability estimation methods, and best linear unbiased predictor
(BLUP). BLUP-log and LS sire evaluation procedures, are considered.

The BLUP breeding values presented a lower variability than the LS values. The es-
timated breeding values and heritabilitys for LS method were biased. In order to esti-
mate genetic parameters the ML and BLUP procedures has been the more suitables.
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APORTACION AL ESTUDIO ANATOMICO DE UN
PROCESO DE RINOCEFALIA ASOCIADA A
AGNATIA EN UN CERDO

Por C. Garcia
M. Arias
J. Ramos
J. Sandoval (1)

INTRODUCCION

Es bien sabido que. en ¢l curso de la morfogénesis, determinadas partes corporales

del embrion y en concretos momentos de su desarrollo. pueden verse afectadas con re-
lativa facilidad por influencias teratégenas de muy diversa naturaleza. Una de las re-
giones mas susceptible es la determinante de los tejidos orofaciales 20, particularmente
¢l primer arco branquiogeno. cuyo mesodermo en evolucion va a ser responsable del
desarrollo de las mandibulas y musculatura masticadora.
La agnatia es un fenomeno que consiste en la carencia congénita de mandibula, aun-
que seria mds correcto hablar de microagnatia ya que muy a menudo persiste algun
rudimento de ésta. Tal anomalia es causada por un fallo en la evolucion de dicho arco
branquidgeno y estructuras asociadas 'S '8 23, El grado de afectacion es muy varia-
ble ', y se presenta generalmente acompafada de otras alteraciones, tales como ate-
lostomia. microglosia (incluso aglosia) v sinotia mds 0 menos acusadas ' 26,

No obstante, la incidencia en cerdos es muy escasa ', algo mds frecuente en terne-
ros 4% 22 perro ' 2% v caballo 27, Afecta bastante mds a los ovinos 5 6- 7. 12. 16 y rarisi-
mamente al hombre ' 1326,

En estudios realizados en Australia sobre grandes poblaciones de ovinos durante
tres anos ® demostraron que la agnatia (o microagnatia) iba acompanada de otras alte-
raciones como desarrollo anormal de la boca (atelostomia y microstomia), nariz dis-
torsionada (atelorrinia) ¢ incluso convertida en una especie de proboscide o trompa
(rinocefalia). El sindrome de agnatia afecta, asimismo. a estructuras no oseas (cavidad
bucal, lengua. faringe, oidos. ojos. etc.). es decir, acompaniada de dismorfia en la zona.
Con frecuencia se observa persistencia de la membrana bucofaringea, encontrandose
ocluidos o poco desarrollados el eséfago v la laringe ©. Logicamente, estos fallos de la
morfogénesis bucofacial resultan incompatibles con la vida: los animales mueren an-

(1) Departamento de Biologia Celulary Anatomia
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