
Modelación aplicada 
a las ciencias animales:
II. Evaluaciones genéticas

Mauricio A. Elzo, Médico Veterinario, PhD

Óscar David Vergara Garay, Zootecnista, Dr. Sci.

—Editores—

Y = Xβ + Za   + Wm  +  Spe  + ε Y = Xβ + Za   + Wm  +  Spe  + ε Y = Xβ + Za   + Wm  +  Spe  + ε 
        

γγγ



Elzo, MA; Vergara Garay, OD

Modelación aplicada a las ciencias animales: II. evaluaciones
genéticas / Mauricio Elzo Aguirre, Óscar David Vergara Garay. -
Medellín, Colombia: Editorial Biogénesis, [2012]

134 p.: il; 17cmX22cm
Incluye referencias bibliográficas e índice
ISBN: 978-958-8748-58-0

1. Modelación animal. 2. Mejoramiento genético

005



Mauricio A. Elzo
Médico Veterinario, PhD.

Departamento de Ciencias Animales
Universidad de Florida

Gainesville, FL 32611-0910
Tel.  (352)392-7564
Fax  (352)392-7652

email: maelzo@u�.edu

Óscar David Vergara Garay
Zootecnista Dr. Sci.

Facultad de Medicina Veterinaria y Zootecnia
Universidad de Córdoba

Kilómetro 28 Vía Montería-Ciénaga de Oro 
Apartado aéreo No 354 

Tel. (574) 7569079
email: overgara@correo.unicordoba.edu.co

Mario Fernando Cerón-Muñoz
Zootecnista Dr. Sci.

Facultad de Ciencias Agrarias
Universidad de Antioquia

Carrera 75 Nº 65·87 
Medellín, Antioquia
Tel. (574) 219 9140

email: cerongamma@gmail.com

Elkin Mauricio Arboleda Zapata
Zootecnista MSc.

Facultad de Ciencias Agrarias
Universidad de Antioquia

Carrera 75 Nº 65·87 
Medellín, Antioquia
Tel. (574) 219 9140

email: elkinarbol@gmail.com

Naudin Alejandro Hurtado-Lugo
Zootecnista (c) Dr. Sci. FCAV- Universidad 

Estadual Paulista-Brasil
Facultad de Ciencias Agrarias

Universidad de Antioquia
Carrera 75 Nº 65·87 
Medellín, Antioquia
Tel. (574) 219 9140

email: nhurtado.lugo@gmail.com



Modelación aplicada a las ciencias animales: 
II. Evaluaciones genéticas





Modelación aplicada a las ciencias animales: 
II. Evaluaciones genéticas

Mauricio A. Elzo, Médico Veterinario, PhD
Óscar David Vergara Garay, Zootecnista, Dr. Sci.

—Editores—



© Mauricio A. Elzo, Óscar David Vergara Garay

Primera edición:
ISBN: 978-958-8748-58-0

Editores
Mauricio A. Elzo, Médico Veterinario, PhD
Profesor del Departamento de Ciencias Animales
Universidad de Florida, Estados Unidos

Óscar David Vergara Garay, Zootecnista, Dr. Sci.
Profesor de la Facultad de Medicina Veterinaria y Zootecnia
Universidad de Córdoba, Colombia

Corrección de textos
Diego García Sierra

Diseño y diagramación
Sandra María Arango Mejía

Todos los derechos reservados.

Esta publicación puede ser reproducida en todo o en parte y por cualquier medio, citando la fuente.

Para la edición y publicación de este libro en su formato digital se contó con el apoyo económico  
de la Universidad de Córdoba.

© Fondo Editorial BIOGÉNESIS
Universidad de Antioquia
Facultad de Ciencias Agrarias
Ciudadela de Robledo, Carrera 75 Nº 65-87
Teléfonos: (574) 219-9149, 219-9153
Medellín, Colombia



Contenido
Prefacio................................................................................................................................................................................... 	 7

Introducción...................................................................................................................................................................... 	 9

1. Evaluación genética de animales domésticos
	 Mario Fernando Cerón-Muñoz, Naudin Alejandro Hurtado Lugo,  

Óscar David Vergara Garay..................................................................................................... 	 11

Introducción...........................................................................................................................................	 11
Conformación de grupos contemporáneos para evaluación genética.......................................... 	 13
Evaluación genética mediante el empleo del modelo reproductor................................................ 	 14
Evaluación genética mediante el empleo de un modelo animal.....................................................	 23
Complementos.......................................................................................................................................	 33

Complemento 1.1........................................................................................................................................... 	 33
Complemento 1.2........................................................................................................................................... 	 35
Complemento 1.3........................................................................................................................................... 	 38

Bibliografía.............................................................................................................................................	 43

2. Modelos animales con efectos maternos, de ambiente permanente,  
de ambiente común y de dominancia

	 Elkin Mauricio Arboleda Zapata, Óscar David Vergara Garay......................................... 	 45

	 Introducción...........................................................................................................................................	 45
Modelo animal con efecto materno y de ambiente permanente...................................................	 46
Modelo animal con ambiente común.................................................................................................	 51
Modelo animal con efectos genéticos de dominancia.....................................................................	 54
Complementos.......................................................................................................................................	 59

Complemento 2.1........................................................................................................................................... 	 59
Complemento 2.2........................................................................................................................................... 	 67
Complemento 2.3........................................................................................................................................... 	 74

Bibliografía.............................................................................................................................................	 81



3. Modelo animal para múltiples características
	 Mario Fernando Cerón-Muñoz, Óscar David Vergara Garay................................................ 	 83

Introducción .........................................................................................................................................	 83
Análisis de características cuando los individuos presentan registros para todas ellas............... 	 84
Análisis de características cuando los individuos no presentan registros para todas ellas......... 	 87
Complementos.......................................................................................................................................	 91

Complemento 3.1........................................................................................................................................... 	 91
Complemento 3.2........................................................................................................................................... 	 97

Bibliografía.............................................................................................................................................	 107

4. Modelo animal multirracial
	 Mario Fernando Cerón-Muñoz, Óscar David Vergara Garay................................................ 	 109

Complementos.......................................................................................................................................	 121
Complemento 4.1........................................................................................................................................... 	 121

Bibliografía.............................................................................................................................................	 133



Prefacio
Este es el segundo libro de la serie “Modelación aplicada a las ciencias animales”, producido 
por investigadores de la Universidad de Antioquia y la Universidad de Córdoba, quienes han 
logrado ser líderes en el campo de genética y mejoramiento de animales domésticos en Co-
lombia. El primer libro fue publicado por el Fondo Editorial Biogénesis en agosto de 2008 
y tuvo como objetivo abordar aspectos básicos de álgebra matricial, estadística y genética 
cuantitativa, necesarios para entender los modelos avanzados de evaluación genética con 
aplicación directa a poblaciones de una raza (poblaciones unirraciales) y de varias razas y 
grupos cruzados (poblaciones multirraciales). El presente libro continúa con la estructura de 
la obra y con el propósito original de los autores de cubrir en cada capítulo aspectos teóricos 
de modelaje, ejemplos numéricos explicados en detalle, y aspectos computacionales más 
complejos desarrollados en apéndices con la ayuda de programas de computación. Esta estra-
tegia tripartita pretende que el lector entienda cabalmente el tema expuesto en cada capítulo.

El primer capítulo de este libro explica los aspectos que se deben considerar para evaluar 
genéticamente los animales de una población, como información de producción y genealógi-
ca, construcción de grupos contemporáneos, elaboración de modelos simples de evaluación 
genética y construcción de sistemas de ecuaciones mixtos. Esta información es esencial para 
entender el segundo capítulo, que explica modelos complejos de evaluación genética que 
contienen efectos directos y maternos, así como efectos ambientales permanentes, efectos 
ambientales comunes, y efectos no aditivos de dominancia. El tercer capítulo expone los 
modelos de evaluación genética para varios caracteres, que son quizá los de mayor uso en la 
actualidad. Finalmente, el cuarto capítulo explica el desarrollo de modelos multirraciales y su 
aplicación a poblaciones compuestas por animales puros y cruzados, las cuales comprenden la 
mayoría de las poblaciones comerciales de animales domésticos. Este libro, como el anterior, 
se puede utilizar como texto principal o de apoyo en programas de pregrado y posgrado en 
cursos de producción, genética y mejoramiento animal. La organización y la secuencia de 
temas de este volumen facilitan el aprendizaje y la comprensión de estos procedimientos de 
evaluación genética por parte de los estudiantes. Así como ocurrió en el primer volumen, 
los autores de cada capítulo realizaron un excelente trabajo, lo cual nuevamente facilitó la 
labor de los editores.

Como en toda publicación, en ésta existirán errores en la versión impresa. Los editores de 
este segundo volumen estaríamos muy agradecidos si se nos informa de ellos, con el objeto 
de corregirlos y de mejorar ediciones futuras de este libro. Tanto los autores como los editores 
del segundo volumen esperamos que este texto sea de beneficio para estudiantes de pregrado 
y de posgrado en las áreas de producción, genética y mejoramiento animal.

Mauricio A. Elzo, Médico Veterinario, PhD 
Profesor del Departamento de Ciencias Animales 
Universidad de Florida 
Gainesville, Florida, Estados Unidos





Introducción
El segundo libro de biomodelación aplicada al mejoramiento animal hace referencia al uso 
de modelos animales para la evaluación genética de especies zootécnicas, considerando di-
ferentes efectos genéticos y no genéticos en poblaciones puras y cruzadas.

Se inicia con la aplicación de un modelo animal con efecto genético aditivo, haciendo énfasis 
en la construcción de la matriz de parentesco. Posteriormente, se incluyen efectos especiales 
como el efecto genético materno, el efecto de ambiente permanente, efectos genéticos no 
aditivos y modelos bicaracterísticos.

Al igual que en el primer libro, se finalizan los capítulos con secciones denominadas complementos 
para que el lector pueda profundizar en el tema de estudio. Estos complementos involucran 
rutinas y procedimientos en el programa SAS® utilizados en mejoramiento animal.

Gran parte de este libro fue elaborada durante jornadas de clase de la maestría y el doctorado 
en Ciencias Animales de la Universidad de Antioquia. Los autores lograron complementar 
conocimientos, experiencias e ideas acerca de cómo elaborar un material para explicar la 
realización de evaluaciones genéticas a estudiantes de pregrado y posgrado de zootecnia.

Mario Fernando Cerón-Muñoz 
Coordinador del Grupo de Genética, Mejoramiento y Modelación Animal –GaMMA– 
Facultad de Ciencias Agrarias 
Universidad de Antioquia





Evaluación genética  
de animales domésticos

Mario Fernando Cerón-Muñoz1, Naudin Alejandro Hurtado-Lugo1,  
Óscar David Vergara Garay1,2

Introducción
La evaluación genética es un proceso mediante el cual se predice el valor 
genético de los animales, como desviaciones de la población en estudio en 
relación con una o más características de importancia económica (por ejemplo, 
producción de leche, grasa o proteína, ganancias de peso a diferentes edades, 
o producción de huevos). Para realizar las evaluaciones genéticas se requiere: 
1) obtener información productiva y genealógica de los individuos a evaluar; 
2) establecer un modelo estadístico para determinar la variabilidad genética 
en la población y verificar la existencia de fuentes de variación que afectan la 
característica a evaluar; 3) tener mucha paciencia y lógica para acercarse a un 
modelo que explique el fenómeno biológico estudiado de manera apropiada, 
y 4) disponer de herramientas computacionales para calcular las predicciones 
de los valores genéticos de los animales y su respectiva exactitud.

1.	 Grupo de Investigación en Genética, Mejoramiento y Modelación Animal —GaMMA —, 
Universidad de Antioquia, con apoyo del Codi  —Sostenibilidad—, Universidad de 
Antioquia.

2.	 Facultad de Medicina Veterinaria y Zootecnia, Universidad de Córdoba.
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Como se mencionó al inicio, el resultado de la evaluación genética es la predicción del valor 
genético del individuo. Este valor genético puede ser aditivo o no aditivo. Por lo general, el 
objetivo de las evaluaciones genéticas actuales consiste en obtener el valor genético aditivo de 
los individuos, la mitad del cual es la diferencia que se espera tendrán sus hijos en promedio 
con respecto a la población evaluada, y se denomina Diferencia Esperada de Progenie (DEP) 
o Habilidad Predicha de Transmisión (HPT). Los valores genéticos no aditivos se tratarán en 
el capítulo 4.

Lo que se busca con los modelos de evaluación genética es explicar los registros productivos en 
términos de factores ambientales no controlados (de carácter fijo), factores aleatorios genéticos 
y factores aleatorios ambientales que afecten una característica. Sin embargo, en los modelos de 
evaluación siempre existirá una porción aleatoria (por ejemplo, los efectos microambientales) 
que no será posible identificar, denominada residuo.

Como ocurre en el caso de las ganaderías productoras de carne, entre los factores no contro-
lados, o factores ambientales del entorno que intervienen en la expresión de los caracteres de 
importancia económica, se tienen: sexo, época del año, edad y número de partos de la madre 
y la edad del individuo al momento en que se realizó la medición. Para el caso de los efectos 
aleatorios, son muy importantes el efecto genético aditivo directo y el materno para aquellas 
características influenciadas por la habilidad propia del individuo y la de su madre.

Los efectos microambientales pueden causar pequeñas variaciones en la estimación de los 
valores genéticos y son muy difíciles de controlar, como es el caso de la cantidad de alimento 
consumido antes del control del pesaje, el orden de pesaje de los individuos, la mala calibración 
de la báscula, los errores de lectura de la báscula, el manejo de los individuos al momento del 
pesaje, las condiciones ambientales antes del pesaje, las inexactitudes en las anotaciones de 
los pesajes, entre otros. En la figura 1.1 se presentan algunos de los principales factores que 
influyen sobre características hasta el destete de los individuos en ganaderías productoras 
de carne.

En características medidas desde el nacimiento hasta el destete se tendrán DEP directas (la 
habilidad que tendrán los hijos de un reproductor para desarrollarse y ganar peso, comparada 
con la media de la población para esa característica) y DEP maternas (la habilidad que tendrán 
las hijas de un reproductor para cuidar a sus crías, comparada con la media de la población para 
esa característica). Con la figura 1.1 se puede comprender mejor la influencia genética directa 
y materna en el peso al destete de un individuo.

Además del efecto genético aditivo directo y materno, cuando se están evaluando varias lac-
tancias de una hembra se debe incluir el efecto aleatorio de ambiente permanente dentro del 
modelo genético (ver capítulo 2).
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En el caso de ganaderías dedicadas a la producción láctea, se deben tener en cuenta los siguien-
tes factores: el nivel de manejo, el estado sanitario, el estado reproductivo, el año de medición 
(incluye efectos de pluviosidad, temperatura y humedad relativa), el efecto de la época de parto 
(incluye efectos de pluviosidad, temperatura y cantidad de alimentación disponible) y el efecto 
de la edad del individuo, entre otros.

Conformación de grupos contemporáneos  
para evaluación genética
En la ejecución de una evaluación genética es necesario agrupar a los individuos en conjuntos 
que presentan condiciones similares (ambientales y de manejo) en función de un determinado 
sexo, una época o un año específico, una determinada hacienda, o bajo un establecido plan 
de manejo, entre otros criterios. Los grupos resultantes de este agrupamiento se denominan 
grupos contemporáneos (GC).

En la figura 1.2 se presenta un ejemplo de formación de grupos contemporáneos en búfalos. Se 
observa que hay meses en los que hay pocos nacimientos (febrero, marzo, abril, mayo y junio), 

Figura 1.1. Efectos genéticos (directo y materno) que influyen sobre la evaluación genética de carac-
terísticas hasta el destete en ganaderías productoras de carne.
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por lo tanto, en el agrupamiento por mes de nacimiento existirán grupos contemporáneos con 
pocos datos, lo que podría traer complicaciones en los análisis. Si agrupamos los nacimientos 
en periodos de dos meses, el número de datos por grupo contemporáneo aumentará, lo cual 
probablemente tendrá un efecto positivo sobre las evaluaciones genéticas. En general, la con-
formación de los grupos contemporáneos se encontrará sujeta a la cantidad y disponibilidad 
de datos dentro de cada grupo.

Figura 1.2. Conformación de grupos contemporáneos en la evaluación genética para búfalos lecheros.

Evaluación genética mediante el empleo del modelo 
reproductor
En evaluaciones genéticas es necesario que dentro de los modelos matemáticos se consideren 
la mayoría de factores que influyen sobre las expresiones fenotípicas de los caracteres de im-
portancia económica. Este hecho implica una gran dificultad al obtener la valoración genética 
de los individuos de una población. Sin embargo, para obtener las predicciones de los valores 
genéticos se pueden emplear modelos especiales, como es el caso del modelo reproductor y 
el modelo animal, los cuales incluirán efectos específicos para la especie, la característica o la 
disponibilidad de información.

En el modelo reproductor, el macho reproductor es el eje central de la evaluación genética y la 
información de sus progenies se utiliza para evaluar a estos reproductores. Este es un modelo 
sencillo y fácil de emplear, como se demostrará a continuación.
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El modelo reproductor es representado como:

Donde:

y = vector de las observaciones fenotípicas;

β = vector de efectos fijos;

t = vector de efectos aleatorios de los reproductores;

e = vector de efectos aleatorios residuales;

X = matriz de incidencia que relaciona las observaciones fenotípicas con el vector β de los 
efectos fijos;

Z = matriz de incidencia que relaciona las observaciones fenotípicas con el vector t de los 
efectos aleatorios del reproductor.

En forma matricial, las ecuaciones de modelo mixto, suponiendo que los reproductores no 
están emparentados, serían:

Donde:

 = solución de los efectos fijos;

t̂  = mejor predictor lineal insesgado (BLUP) de t.

El término  es la relación entre la varianza residual y la varianza del efecto genético del reproductor 

, por lo cual se requieren estimar previamente los componentes de varianza de los 

caracteres. Estos se obtienen mediante programas computacionales especiales.

El valor de  también se puede expresar en términos de la heredabilidad, es decir, , 

considerando que  y que . En el caso de agrupamientos medios herma-

nos paternos, se tiene que . Y al hacer las operaciones correspondientes se 

obtiene  .
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Por ejemplo: si , entonces   .  

Ejemplo 1.1. En este ejemplo, con el que se busca explicar un análisis con modelo reproductor, 
se tomarán producciones de carne (pesos) de hijos (enteros y castrados) de cinco reproducto-
res. La tabla 1.1 muestra el estado reproductivo, el padre y el peso (en kg) a los 18 meses en un 
sistema de producción de carne.

Tabla 1.1. Estado reproductivo, padre y peso a los 18 meses (kg) de bovinos en un sistema de 
producción de carne

Individuo Estado  
reproductivo Padre Peso 

(kg) Individuo Estado  
reproductivo Padre Peso 

(kg)
201001 Entero 5 305 201011 Entero 7 326

201002 Entero 5 321 201012 Entero 7 314

201003 Castrado 5 300 201013 Castrado 8 322

201004 Castrado 5 295 201014 Castrado 8 324

201005 Entero 6 305 201015 Castrado 8 315

201006 Castrado 6 289 201016 Castrado 8 300

201007 Castrado 6 297 201017 Entero 9 320

201008 Castrado 6 299 201018 Entero 9 324

201009 Entero 7 311 201019 Entero 9 324

201010 Entero 7 308 201020 Entero 9 332

La tabla 1.2 muestra el número de animales enteros y castrados y sus respectivos promedios.

Tabla 1.2. Producción de carne total y media de machos enteros y castrados.

Número de machos Producción  
de carne total

(kg)

Producción media

(kg)Enteros Castrados

Enteros 11 - 3490 317.27

Castrados - 9 2741 304.56
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En tabla 1.3 se observa el total de hijos por reproductor y el peso promedio de sus hijos.

Tabla 1.3. Número de hijos, producciones de carne total y por hijos para cada reproductor.

Número de hijos Producción de carne total  
de los hijos (kg)

Peso promedio  
de los hijos (kg)Enteros Castrados Total

Reproductor 5 2 2 4 1221 305.25
Reproductor 6 1 3 4 1190 297.50
Reproductor 7 4 0 4 1259 314.75
Reproductor 8 0 4 4 1261 315.25
Reproductor 9 4 0 4 1300 325.00

Analizando la información de la tabla 1.3, se observa que los reproductores 7 y 8 tienen hijos 
con pesos promedios similares. Además, se observa que el reproductor 6 tiene tres hijos cas-
trados y uno entero y que las producciones de los hijos de los reproductores 9 y 7 deberían ser 
similares, ya que ninguno de los dos reproductores tiene hijos castrados. Considerando esta 
información fenotípica, los reproductores 8 y 9 parecerían ser los de mayor potencial genético.

Ahora se empleará el modelo reproductor para predecir los valores genéticos de los reproduc-
tores utilizando la información fenotípica de sus hijos. Para este ejercicio se supondrá que los 
reproductores no están emparentados al estimar los valores genéticos de los cinco reproductores 
y se utilizará el siguiente modelo:

yijk = bi + sj + eijk

Donde:

yijk = registro fenotípico de producción de carne del i-ésimo hijo del j-ésimo reproductor, en 
el k-ésimo estado (enteros o castrados);

bi = efecto fijo del estado reproductivo (enteros o castrados);

sj = efecto aleatorio del reproductor (reproductor 5, 6, 7, 8 y 9), y

eijk = efecto aleatorio residual asociado a cada registro fenotípico de producción de carne.

En forma matricial, las ecuaciones de modelo mixto bajo el supuesto de que los reproductores 
no están emparentados serían:
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El primer paso a realizar sería crear las matrices del modelo de ecuaciones para obtener las 
respectivas soluciones, por lo que X y Z serían iguales a:

                

Al resolver X′X, la cual contiene el número de enteros y castrados, se tiene:

La matriz X′Z contiene el número de hijos de cada reproductor en cada estado reproductivo 
(enteros y castrados). El reproductor 5 tiene dos hijos en cada estado reproductivo, el reproductor 
6 tiene un hijo en estado entero y tienen tres hijos en estado castrado, y los reproductores 7, 8 
y 9 tienen hijos en un solo estado, ya sea entero o castrado, como se observa a continuación:

Al transponer la matriz X′Z se obtiene la matriz Z′X, como se muestra a continuación;
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La matriz Z′Z contiene el número de hijos de cada reproductor (4) en la diagonal y ceros fuera 
de la diagonal, debido a que desde el punto de vista biológico ningún hijo tiene dos padres.

Para Z′Z + Ia consideramos que la heredabilidad para el peso a los 18 meses es de 0.6; entonces 
 e I es una matriz identidad, de tamaño igual al número de reproductores, la cual tiene 

unos en la diagonal y ceros fuera de la diagonal. Por lo tanto:

El vector que contiene la sumatoria de los pesajes (producciones de carne) para cada estado 
(entero y castrado) y para cada toro es indicado a continuación. Los dos primeros números 
del vector corresponden a las sumas de pesos de los machos enteros y castrados y los últimos 
cinco valores son las sumas de pesos de los hijos de cada reproductor.

Después del montaje de todas las matrices, el modelo mixto de ecuaciones completo estará 
dado por el siguiente sistema matricial:
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Para obtener las soluciones, existe la necesidad de despejar los elementos incógnitos del modelo 
mixto de ecuaciones, de la siguiente forma:

Por consiguiente, se obtendrá el siguiente sistema de ecuaciones:

Donde las soluciones de las incógnitas serán:

 

Basados en el resultado final, podemos concluir que los machos castrados presentan un pro-
medio de 12.8 kg inferior a los machos enteros. Al contrario de lo que se suponía al inicio 
del ejemplo, se observó que los reproductores 5 y 6, cuyos hijos presentaban en promedio un 
peso aceptable a los 18 meses de edad (305.25 y 297.50, respectivamente), presentaron valores 
genéticos negativos para la producción de carne, ya que sus DEP para el peso a los 18 meses 
fueron de −2.33 y −4.21 kg, respectivamente. Esto confirma lo que se suponía desde el principio 
sobre el desempeño de los hijos de los reproductores 8 y 9 en cuanto a sus pesos (315.25 kg y 
325.00 kg); estos obtuvieron los mayores valores de cría, pues el reproductor número 8 superó 
al reproductor número 6 en 8.64 kg (4.43 − (−4.21)).

Por consiguiente, se observa que el mejor reproductor para seleccionar sería el número 8 me-
diante la metodología del modelo toro. Sin embargo, es necesario tener en cuenta que todos los 
hijos del reproductor 8 fueron castrados, y de esta forma se perdieron cuatro individuos con 
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un alto valor genético para la producción de carne. En el complemento 1.1 se puede observar 
una programación en SAS utilizando el procedimiento IML para la obtención de las soluciones 
del modelo mixto de ecuaciones.

Ejemplo 1.2. A continuación desarrollaremos el ejemplo anterior, pero considerando el paren-
tesco entre los reproductores en las suposiciones del modelo mixto, con el fin de observar el 
efecto que tiene la consideración del parentesco entre los animales evaluados en las soluciones 
obtenidas. La relación genealógica de los reproductores del ejemplo es:

Figura 1.3. Genealogía de cinco reproductores incluidos en el estudio.

Se observa que los reproductores 5 y 6 son medios hermanos paternos, que los reproductores 
6 y 7 son medios hermanos maternos, y que sus valores genéticos son negativos. Por consi-
guiente, los valores genéticos estarán influenciados negativamente porque su padre, al igual que 
su madre, no tienen el mérito genético suficiente para dar productos de alta calidad genética. 
Mientras que en los reproductores 8 y 9 ambos padres transmiten genes deseados para mejorar 
el peso de sus hijos a los 18 meses.

El modelo mixto de ecuaciones, al incluir la matriz de parentesco, tendrá la siguiente estructura:

La matriz de parentesco será la siguiente:

Su inversa será:
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Al multiplicarla por   tenemos:

Al sumarle la matriz anterior a la matriz Z′Z se tiene:

El modelo mixto de ecuaciones completo sería el siguiente:

Al resolver el modelo mixto de ecuaciones tenemos que:
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Se puede observar que existe una gran diferencia entre los animales castrados y los enteros, 
a favor de los machos enteros (12.78 kg). Además, se advierte que en el anterior modelo de 
ecuaciones el toro 8 era superior en 8.64 kg con respecto al toro 6, y al ser incluida la matriz 
de parentesco la diferencia aumentó en 1.07 kg.

De forma general, se observa que al considerar el parentesco entre reproductores dentro de la 
metodología del modelo reproductor se incrementan las diferencias entre los valores genéti-
cos de los animales, en comparación con sus diferencias al ignorar el parentesco. Incluso, hay 
situaciones en las que la clasificación de los reproductores puede cambiar. Cuando se ignora 
el parentesco dentro de los análisis genéticos, los animales pueden ser sub o supravalorados 
y esto puede traer consigo consecuencias negativas en la selección de reproductores debido a 
un ordenamiento incorrecto de los individuos. En el complemento 1.2 se puede observar una 
programación en SAS utilizando el procedimiento IML para la obtención de las soluciones del 
modelo mixto de ecuaciones.

Evaluación genética mediante el empleo  
de un modelo animal
En 1989 se implementó el modelo animal para la evaluación genética de vacas y toros en Esta-
dos Unidos. La estructura matemática del modelo animal se basa en las ecuaciones del modelo 
mixto desarrolladas por Henderson en la década de los sesenta del siglo xx. Las ecuaciones para 
el modelo animal proporcionan soluciones directas para los individuos que tienen registros de 
producción en términos de valor genético aditivo. Además, el mérito genético de los individuos 
sin producción, como toros o vacas o madres de las vacas para los cuales no existen registros, 
puede ser estimado mediante la inclusión de la matriz de parentesco. Este hecho permite valorar 
animales jóvenes o sin información de producción. De ahí la importancia de incluir la mayor 
cantidad de información posible sobre el parentesco de los individuos, y que esta información 
sea de la mayor confiabilidad.

La valoración genética de un individuo por modelo animal dependerá de su propia información 
productiva, siendo ajustada por efectos fijos (rebaño, año, época de parto, etc.), y de su infor-
mación genealógica. La inclusión de estos efectos dentro del modelo de evaluación genética 
aumentará la confiabilidad de las predicciones de los valores genéticos de los individuos con 
producción y permitirá predecir los valores genéticos de aquellos individuos que carecen de 
registros productivos.

Tal vez el aspecto más relevante del modelo animal es el hecho de que todos los individuos 
son evaluados conjuntamente utilizando toda la información fenotípica disponible de todos 
los animales y tomando en cuenta las relaciones de parentesco de todos ellos.
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Para comprenderlo mejor, el modelo se podría plantear así:

Donde:

y = vector de observaciones;

β = vector de efectos fijos;

a = vector de efectos aleatorios de los animales;

e = vector de efectos aleatorios residuales;

X = matriz de incidencia que relaciona elementos del vector de observaciones con el vector β 
de los efectos fijos;

Z = matriz de incidencia que relaciona elementos del vector de observaciones con el vector a 
de los efectos aleatorios de los animales.

Las ecuaciones de modelo animal mixto serán las siguientes:

En donde A es la matriz de parentesco. Como se había mencionado anteriormente, el modelo 
animal incluye todos los animales de la población (toros, padres, abuelos y parientes colaterales). 
En comparación, el modelo reproductor incluye solamente los toros y sus ancestros machos.

El valor de alfa ( ) en el modelo reproductor contiene la relación entre medios hermanos que 
son hijos de los toros que se están evaluando, mientras que en el modelo animal se tiene en 
cuenta la relación de parentesco de todos los individuos de la población y se calcula a través de 
la expresión   .

 

Veamos el ejemplo 1.3, en el que un productor tiene un hato de ganado de carne y desea realizar 
una selección de los mejores individuos como futuros reproductores para peso a los 18 meses. 
Algunos individuos presentan registros de pesaje y otros solamente presentan información 
genealógica, aunque son parientes de los individuos que tienen pesajes.

Ejemplo 1.3. La tabla 1.4 muestra un total de 21 individuos, los cuales presentan registros pro-
ductivos y genealógicos. Con el fin de facilitar la evaluación genética de los individuos, éstos 
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fueron renumerados del número 1 al 21, como se observa en la columna Animal. Se registran 
también los padres y las madres en sus respectivas columnas. A modo de ejemplo, obsérvese 
que el padre del Animal 11 (Josefina) es el Animal 8 (con identificación 37A) y su madre es el 
Animal 6 (con identificación 11B-98). Se presenta además información de producción de carne 
(control de pesaje). En el caso del Animal 20, a pesar de no presentar registros de producción, 
se sabe que es hijo de la hembra 15 y el reproductor 17, y por tanto su valor genético va a de-
pender de la información de sus parientes.

Tabla 1.4. Datos productivos y genealógicos de varios animales en una ganadería productora 
de carne.

Nombre Animal Padre Madre Sexo Peso (kg)
2024 1 0 0 Macho 380
011-95 2 0 0 Macho 0
2021 3 0 0 Hembra 250
Star 4 0 0 Hembra 0
Pacho 5 2 0 Macho 0
11B-98 6 0 0 Hembra 0
05-V 7 0 0 Macho 0
37A 8 5 4 Macho 326
112-00 9 7 0 Macho 0
12F/99 10 0 4 Macho 0
Josefina 11 8 6 Hembra 234
0144D-00 12 0 6 Macho 307
María 13 9 0 Hembra 239
Blacky 14 10 0 Macho 371
123/04 15 10 11 Hembra 253
Rosita 16 12 11 Hembra 225
02S-05 17 12 0 Macho 314
322-04 18 0 13 Hembra 248
1204-04 19 0 13 Hembra 256
001/08 20 17 15 Macho 0
024O-08 21 17 18 Hembra 0

En la tabla 1.5 se muestra la matriz de parentesco de los animales.
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Se observa que en esta ganadería hay animales endogámicos (15, 16 y 20). La matriz de efectos 
fijos (X), el vector de observaciones (y) y la matriz que relaciona registros con animales (Z) serán:

Con estas matrices se procede a realizar las operaciones necesarias para el montaje del modelo 
mixto de ecuaciones.
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Para este ejemplo, consideremos una heredabilidad de 0.60 para el peso a los 18 meses, por lo 
que el valor de a será de 0.67. Al multiplicar A−1 por a se tiene:

Al sumarle a la matriz ZZ´ la matriz anterior, tenemos:

Parte del modelo mixto de ecuaciones será:
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El lado derecho del modelo mixto de ecuaciones queda de la siguiente forma:
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La solución al modelo mixto de ecuaciones estará dado por:

Se puede observar que al ordenar en forma decreciente los valores genéticos de los animales, 
el mejor animal fue el toro 2024 (Animal 1) con 22.3 kg de superioridad con respecto al pro-
medio de la población analizada. Siguen en orden de clasificación los animales 14, 10, 19, 3 y 
15. El resto de los animales analizados presentaron valores genéticos negativos para el peso a 
los 18 meses.
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Para obtener las DEP para cada uno de los animales, se divide el valor de cría predicho entre 
dos. Las confiabilidades de las DEP de los animales se obtienen utilizando los elementos de la 

diagonal de Z′Z + A−1a de la matriz  correspondientes a la posición de cada 

animal y el valor de a, a través de la expresión

Donde d es el valor correspondiente a la diagonal para cada animal, y a es la relación entre σe
2 

(varianza residual) y σa
2 (varianza genética aditiva). La inversa de la diagonal de Z′Z + A−1a es:

Para el Animal 1 la confiabilidad será: .

En la tabla 1.6 se indican los resultados de la evaluación de los animales, tal como aparecen 
en los catálogos de reproductores de diferentes casas comerciales o asociaciones. Un catálogo 
consta de información de producción, genealogía, DEP con sus respectivas confiabilidades, 
fotos, entre otros aspectos. También son importantes en un catálogo las páginas iniciales, donde 
se indica la base de datos utilizada, la descripción general de los ambientes donde los animales 
fueron sometidos, el modelo empleado y los programas utilizados.

En el complemento 1.3 se puede observar una programación en SAS utilizando el procedimiento 
PROC IML para la obtención de las soluciones del modelo mixto de ecuaciones.
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Tabla 1.6. Catálogo de machos y hembras de carne.

Nombre
An

im
al

Pa
dr

e

Ma
dr

e

Se
xo

Pe
so

 (k
g)

VG
 (k

g)

DE
P 

(k
g)

Co
nfi

ab
ilid

ad Clasificación

Ma
ch

os

He
m

br
as

2024 1 0 0 Macho 380 22.3 11.2 71 1
011-95 2 0 0 Macho 0 −3.0 −1.5 16 11
2021 3 0 0 Hembra 250 1.1 0.6 71 5
Star 4 0 0 Hembra 0 −0.4 −0.2 39 7
Pacho 5 2 0 Macho 0 −6.1 −3.1 32 13
11B-98 6 0 0 Hembra 0 −13.2 −6.6 45 18
05-V 7 0 0 Macho 0 −1.0 −0.5 18 9
37ª 8 5 4 Macho 326 −9.3 −4.7 66 14
112-00 9 7 0 Macho 0 −2.0 −1.0 36 10
12F/99 10 0 4 Macho 0 8.3 4.2 47 3
Josefina 11 8 6 Hembra 234 −12.3 −6.2 65 17
0144D-00 12 0 6 Macho 307 −24.8 −12.4 68 21
Maria 13 9 0 Hembra 239 −3.9 −2.0 72 12
Blacky 14 10 0 Macho 371 16.8 8.4 70 2
123/04 15 10 11 Hembra 253 0.9 0.5 70 6
Rosita 16 12 11 Hembra 225 −20.5 −10.3 58 19
02S-05 17 12 0 Macho 314 −21.1 −11.1 72 20
322-04 18 0 13 Hembra 248 −1.0 −0.5 68 8
1204-04 19 0 13 Hembra 256 3.2 1.6 71 4
001/08 20 17 15 Macho 0 −10.1 −5.1 45 15
024O-08 21 17 18 Hembra 0 −11.1 −5.6 45 16
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Complementos

Complemento 1.1
Programación en SAS para obtener las soluciones del modelo reproductor sin la 
inclusión de la matriz de parentesco.

dm ‘log;clear;output;clear’;/*Comando para borrar salidas anteriores*/

DATA TORO;

INPUT MACHO HEMBRA TORO3 TORO4 TORO5 TORO6 TORO7 PESO;

CARDS;
1 0 1 0 0 0 0 305

1 0 1 0 0 0 0 321

0 1 1 0 0 0 0 300

0 1 1 0 0 0 0 295

1 0 0 1 0 0 0 305

0 1 0 1 0 0 0 289

0 1 0 1 0 0 0 297

0 1 0 1 0 0 0 299

1 0 0 0 1 0 0 311

1 0 0 0 1 0 0 308

1 0 0 0 1 0 0 326

1 0 0 0 1 0 0 314

0 1 0 0 0 1 0 322

0 1 0 0 0 1 0 324

0 1 0 0 0 1 0 315
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0 1 0 0 0 1 0 300

1 0 0 0 0 0 1 320

1 0 0 0 0 0 1 324

1 0 0 0 0 0 1 324

1 0 0 0 0 0 1 332

;

proc iml;

reset print;

load _all_;

USE TORO;

READ ALL VAR {MACHO HEMBRA}INTO X; /*Se define la matriz de efectos fijos*/

READ ALL VAR {TORO3 TORO4 TORO5 TORO6 TORO7} INTO Z; /*Se define la 
matriz Z*/

READ ALL VAR {PESO} INTO Y; /*Se define el vector de observaciones*/

RUN;

XP=TRANSP(X); /*Se montan las diferentes matrices necesarias para el modelo mixto de 
ecuaciones*/

XPX=XP*X;

ZP= TRANSP (Z);

ZPZ=ZP*Z;

XPZ=XP*Z;

ZPX=ZP*X;

XPY=XP*Y;

ZPY=ZP*Y;

ALFA=5.7; /*Se define el valor de alfa*/
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IDEN= I(5); /*Se construye una matriz identidad de tamaño 5*/

IALFA=IDEN*ALFA; /*Se multiplica la matriz identidad por el alfa*/

ZPZIALFA=ZPZ+IALFA; /*Se suma la matriz anterior a Z′Z*/

XPXXPZ=XPX||XPZ; /*Se montan las matrices del lado izquierdo del modelo mixto de 
ecuaciones*/

ZPXZPZ=ZPX||ZPZIALFA;

LADIZQ=XPXXPZ//ZPXZPZ;

LADER=XPY//ZPY; /*Se montan las matrices del lado derecho del modelo mixto de ecua-
ciones*/

INVLIZ=INV(LADIZQ); /*Se calcula la inversa al unir ((X′*X)||(X′*Z))//
((Z′*X)||(Z′*Z+ALFA))*/

SOL=INVLIZ*LADER; /*Se resuelve el modelo mixto de ecuaciones*/

Complemento 1.2
Programación en SAS para obtener las soluciones del modelo reproductor con la inclusión de 
la matriz de parentesco.

dm ‘log;clear;output;clear’;/*Comando para borrar salidas anteriores*/

DATA ejemplo; /*Base de datos de producción*/

INPUT MACHO HEMBRA TORO5 TORO6 TORO7 TORO8 TORO9 PESO;

CARDS;
 

1 0 1 0 0 0 0 305

 1 0 1 0 0 0 0 321

 0 1 1 0 0 0 0 300

 0 1 1 0 0 0 0 295

 1 0 0 1 0 0 0 305

 0 1 0 1 0 0 0 289
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 0 1 0 1 0 0 0 297

 0 1 0 1 0 0 0 299

 1 0 0 0 1 0 0 311

 1 0 0 0 1 0 0 308

 1 0 0 0 1 0 0 326

 1 0 0 0 1 0 0 314

 0 1 0 0 0 1 0 322

 0 1 0 0 0 1 0 324

 0 1 0 0 0 1 0 315

 0 1 0 0 0 1 0 300

 1 0 0 0 0 0 1 320

 1 0 0 0 0 0 1 324

 1 0 0 0 0 0 1 324

 1 0 0 0 0 0 1 332

;

data toro; /*Base de datos del pedigrí de los toros*/

input toro padre madre;

cards;

1 . .

2 . .

3 . .

4 . .

5 . 3

6 1 3
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7 1 .

8 2 4

9 2 4

proc inbreed cov matrix data=toro outcov=Matriz_A;/*Montaje de la matriz de parentesco*/

var toro padre madre;

run;

data A;

 set Matriz_A;

 if  toro = 1 then delete;

 if  toro = 2 then delete;

 if  toro = 3 then delete;

 if  toro = 4 then delete;

keep col5-col9; /*Como es modelo reproductor, sólo se consideran las relaciones genéticas 
entre los toros*/

run;

proc iml;

reset print;

load _all_;

USE A;

READ ALL VAR _NUM_ INTO A1;

A=A1; /*Se define a la matriz A*/

USE ejemplo;

READ ALL VAR {MACHO HEMBRA}INTO X; /*Se define la matriz de efectos fijos*/

READ ALL VAR {TORO5 TORO6 TORO7 TORO8 TORO9} INTO Z; /*Se define la 
matriz Z*/
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READ ALL VAR {PESO} INTO Y; /*Se define el vector de observaciones*/

RUN;

XP=TRANSP(X); /*Se montan las diferentes matrices necesarias para el modelo mixto de 
ecuaciones*/

XPX=XP*X;

ZP= TRANSP (Z);

ZPZ=ZP*Z;

XPZ=XP*Z;

ZPX=ZP*X;

XPY=XP*Y;

ZPY=ZP*Y;

G=inv(A)*5.7; /*Se construye la matriz A−1 multiplicada por alfa*/

ZPZG=ZPZ+G; /*Se suma la matriz anterior a Z′Z*/

XPXXPZ=XPX||XPZ; /*Se montan las matrices del lado izquierdo del modelo mixto de 
ecuaciones*/

ZPXZPZ=ZPX||ZPZG;

LADIZQ=XPXXPZ//ZPXZPZ;

LADER=XPY//ZPY; /*Se montan las matrices del lado derecho del modelo mixto de ecua-
ciones*/

INVLIZ=INV(LADIZQ); /*Se calcula la inversa al unir ((X′*X)||(X′*Z))//
((Z′*X)||(Z′*Z+ALFA))*/

SOL=INVLIZ*LADER; /*Se resuelve el modelo mixto de ecuaciones*/

Complemento 1.3
Programación en SAS para obtener las soluciones del modelo animal.

dm ‘log;clear;output;clear’;

data ejemplo;
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input animal padre madre sexo peso;

cards;

1 . . 1 380

2 . . 1 0

3 . . 2 250

4 . . 2 0

5 2 . 1 0

6 . . 2 0

7 . . 1 0

8 5 4 1 326

9 7 . 1 0

10 . 4 1 0

11 8 6 2 234

12 . 6 1 307

13 9 . 2 239

14 10 . 1 371

15 10 11 2 253

16 12 11 2 225

17 12 . 1 314

18 . 13 2 248

19 . 13 2 256

20 17 15 1 0

21 17 18 2 0
;
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proc inbreed cov matrix data=ejemplo outcov=Matriz_A;/*Montaje de la matriz de paren-
tesco*/

var animal padre madre;

run;

data Matriz_Z;

 set Matriz_A;

 array col col1-col21;

 do k=1 to 21;

	 If  not(col(k)=>1) then col(k)=0;else col(k)=1;

	 end;

	 if  animal =2 then col2=0;

	 if  animal =4 then col4=0;

	 if  animal =5 then col5=0;

	 if  animal =6 then col6=0;

	 if  animal =7 then col7=0;

	 if  animal =9 then col9=0;

	 if  animal =10 then col10=0;

	 if  animal =20 then col20=0;

	 if  animal =21 then col21=0;

	 keep col1-col21;

run;

Data Matriz_A; set Matriz_A; keep col1-col21; /*Se guarda la matriz de parentesco*/

data effijos; set ejemplo; /*Se inicia construcción de la matriz de efectos fijos (sexo)*/

	 if  sexo=1 then S1=1;else S1=0; /* A los animales de sexo 1 se les coloca 1 en la primera 
columna y cero en la columna 2*/

	 if  sexo=2 then s2 =1; else s2=0;/*Se hace lo contrario para animales del sexo 2*/
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	 if  peso=0 then s1 =0;

	 if  peso=0 then s2 =0;

	 keep s1 s2;

run;

proc iml;

reset print;

load _all_;

use effijos;

read all var {s1 s2} into MATRIZ_X;

X=MATRIZ_X[1:21,]; /*Definición de la matriz de efectos fijos*/

use ejemplo;

read all var {peso} into y;

q=nrow(y);

y=y[1:21,]; /*Corresponde al vector de observaciones*/

n=nrow(y);

print n;

use Matriz_A;

read all var _num_ into A1;

A=A1; /*Se define a la matriz A*/

use Matriz_Z;

read all var _num_ into Z;

Matriz_Z=Z; /*Se define a la matriz Z*/

G=inv(A)*(0.67); /*Se multiplica A−1 por el alfa para sumarle posteriormente Z′Z*/

/*Se montan los diferentes productos de matrices*/
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B = (X′*X);

C = (X′*Z);

O1= (B||C); /*Se reúnen horizontalmente las matrices anteriores*/

E = (Z′*X);

F = (Z′*Z+G);

O2 = (E||F); /*Se reúnen horizontalmente las matrices anteriores*/

O = (O1//O2); /*Se reúnen verticalmente las matrices anteriores*/

T1= (X′*Y); /*Estas matrices corresponden al lado derecho del modelo mixto de ecuaciones*/

T2 = (Z′*Y);

T = (T1//T2); /*Se reúnen verticalmente las matrices anteriores*/

OIG = Ginv(O); /*Se calcula la inversa al unir ((X′*X)||(X′*Z))//((Z′*X)||(Z′*Z+G))*/

SOL = OIG*T; /*Se resuelve el modelo mixto de ecuaciones*/

run;
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Modelos animales  
con efectos maternos, 
de ambiente permanente, 
de ambiente común  
y de dominancia

Elkin Mauricio Arboleda Zapata1, Óscar David Vergara Garay1,2, 

Introducción
La predicción de los valores genéticos de los animales requiere que se con-
sideren algunos efectos que, al no tenerse en cuenta, pueden afectar los 
resultados. Por ello se han desarrollado modelos animales que, de acuerdo 
a la estructura de la base de datos y la(s) característica(s) a evaluar, predicen 
los valores genéticos de los animales con mayor exactitud según los efectos 
considerados en dichos modelos. En este capítulo trataremos algunos de los 
principales modelos animales que contienen efectos adicionales a los efectos 
genéticos aditivos que son de utilidad para la evaluación genética animal.

1 	 Grupo de Investigación en Genética, Mejoramiento y Modelación Animal —GaMMA— 
Universidad de Antioquia.

2 	 Facultad de Medicina Veterinaria y Zootecnia, Universidad de Córdoba.



46 

Modelación aplicada a las ciencias animales: II. Evaluaciones genéticas

Modelo animal con efecto materno y de ambiente 
permanente
Las características predestete usadas como criterios de selección son afectadas, por lo menos, por 
dos componentes: el genotipo del animal (efecto directo) y el genotipo de la madre (efecto materno). 
De tal modo que el crecimiento durante el periodo de amamantamiento es afectado por el desem-
peño propio del animal (efecto directo transmitido a la progenie por sus padres) y por la habilidad 
de la madre de proveer un ambiente favorable a sus crías, especialmente por la producción de leche 
y el suministro de cuidados. Por eso, naturalmente, las diferencias genéticas para efectos maternos 
pueden ser consideradas sólo cuando las hembras tienen descendencia. El efecto materno es es-
trictamente ambiental respecto a la descendencia, pero las diferencias genotípicas entre las madres 
para el efecto materno transmitidas a sus hijas son expresadas en los valores fenotípicos de su des-
cendencia (Willham, 1972). Como se mencionó anteriormente, conocer la influencia materna en 
los pesos predestete (y en algunos posdestete) y la correlación entre los efectos genéticos directo y 
materno es fundamental para obtener estimaciones de heredabilidad precisas, lo cual incrementará 
la exactitud de la selección de los progenitores de la siguiente generación.

En las características de influencia materna, el fenotipo puede ser descompuesto en los siguien-
tes componentes:

•	 Efectos genéticos aditivos directos, los cuales están dados por la mitad del valor genético 
aditivo del padre y la mitad del valor genético aditivo de la madre.

•	 Habilidad genética aditiva de la madre para proveer un ambiente favorable para el creci-
miento de la cría, usualmente llamado efecto genético materno, el cual es expresado como 
un valor fenotípico de la madre (capacidad lechera), es ambiental para el ternero, y se mide 
solamente como una parte del componente del valor fenotípico de su descendencia.

•	 Efectos de ambiente permanente, que incluyen la influencia del ambiente permanente de la 
habilidad materna y efectos genéticos no aditivos de la madre; son comunes a todos los hijos 
de una misma madre y permiten diferenciar el desempeño de las madres en criar a sus terneros.

•	 Otros efectos ambientales aleatorios (efectos residuales).

De acuerdo con muchos estudios reportados en la literatura, hay una correlación negativa entre 
el efecto genético aditivo directo y el efecto genético aditivo materno, por lo que puede existir 
un antagonismo entre estos efectos. Por consiguiente, la selección para efectos genéticos aditivos 
directos podría empeorar la habilidad materna, lo cual dificultaría el proceso de selección. Sin 
embargo, una correlación negativa podría indicar gran variación entre padres y madres (gran 
variación genética) o confusión de algunos efectos ambientales, porque en el modelo no se con-
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sideran algunos efectos fijos que pueden influenciar la característica (Robinson, 1996). Además, 
la estimación de los efectos maternos y sus componentes de covarianza es problemática, ya que 
los efectos directos y maternos de la madre están generalmente confundidos, la expresión de 
los efectos maternos es limitada al sexo y ocurre tardíamente en la vida de la hembra.

En notación matricial, el modelo para características de influencia materna queda expresado 
de la siguiente forma:

, donde:

y = vector de observaciones;

b = vector de efectos fijos;

a = vector de efectos aleatorios genéticos aditivos directos;

m = vector de efectos aleatorios genéticos aditivos maternos;

pe = vector de efectos de ambiente permanente;

e = vector de efectos aleatorios residuales;

X = matriz de incidencia que relaciona las observaciones con los efectos fijos (b);

Z = matriz de incidencia que relaciona las observaciones con el vector de efectos aleatorios 
genéticos aditivos directos;

W = matriz de incidencia que relaciona las observaciones con el vector de efectos aleatorios 
genéticos aditivos maternos;

S = matriz de incidencia que relaciona las observaciones con el vector de los efectos de am-
biente permanente.

Para este modelo se asume que:

Donde:

g11 = varianza genética aditiva directa;

g12 = covarianza genética entre efectos directos y maternos;

g22 = varianza genética aditiva materna;

spe
2 = varianza debida a efectos de ambiente permanente materno;

se
2 = varianza de efectos residuales.
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Donde el modelo mixto de ecuaciones estará dado por:

Con:

Ejemplo 2.1. Se evaluó el peso al destete en ganado de carne, utilizando como efecto fijo el sexo 
de la cría, y se obtuvieron las soluciones para el efecto genético directo, el materno y el de 
ambiente permanente materno, siendo g11 = 180, g12 = −50, g22 = 80, s2e = 400 y s2pe = 50. 
La base de datos consta de 20 animales, de los cuales 17 tienen información de peso al destete 
(véase tabla 2.1).

Inicialmente, para mejor explicación, hacemos el montaje de las diferentes matrices y poste-
riormente resolvemos el ejercicio mediante la programación en SAS.

Tabla 2.1. Peso al destete de vacunos para carne

Animal Padre Madre Sexo PD (kg)
1  . . 2 .
2  . . 1 .
3  . . 2 .
4 2 1 1 195
5 2 3 2 202
6 4 5 1 211
7 2 1 2 236
8 2 3 1 218
9 4 1 1 186

10 4 3 2 182
11 8 5 2 216
12 2 7 1 230
13 8 10 1 223
14 6 3 2 196
15 12 10 2 209
16 6 11 2 229
17 8 14 1 246
18 13 7 1 235
19 17 11 1 251
20 18 14 2 214
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Hacemos el montaje de la matriz X (efectos fijos) y la matriz Z (esta matriz relaciona registros 
con animales; a aquellos animales que no tienen registros les corresponde una columna de ceros).

Se construye la matriz W, que relaciona los registros de animales con los efectos genéticos 
aditivos maternos; en aquellos individuos que no son madres aparecen columnas de ceros. En 
la matriz S se relacionan registros de animales con los efectos ambientales permanentes ma-
ternos. Columnas de animales que no son madres no se construyen para efectos ambientales 
permanentes.

Luego de construir estas matrices, se realiza la matriz de parentesco y se hacen las operaciones 
matriciales necesarias para el montaje del modelo mixto de ecuaciones:
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Con las transpuestas de X′Z, X′W y X′S se obtienen los productos de matrices Z′X, W′X y S′X.

Al producto de matrices Z′Z hay que sumarle A−1a1; a W′W hay que sumarle A−1a3; y a Z′W 
= W′Z hay que sumarle A−1a2.

Con las transpuestas de Z′W y Z′S se obtienen los productos de matrices W′Z y S′Z. A la 
matriz S′S hay que sumarle Ia4.
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Con las operaciones matriciales anteriores, y teniendo en cuenta a la matriz A−1, la matriz iden-
tidad de tamaño igual al número de madres y los diferentes alfa (a1, a2, a3 y a4), se obtienen 
las soluciones del modelo mixto de ecuaciones, de acuerdo a la siguiente expresión:

Las soluciones de los valores estimados y predichos del modelo mixto de ecuaciones se pueden 
observar en el complemento 2.1.

Modelo animal con ambiente común
El hecho de que los animales pertenecientes a una familia sean levantados juntos, compartiendo 
un ambiente común, hace que haya cierta similitud entre los miembros de una misma familia y 
que la varianza entre diferentes familias se aumente. Cuando se presenta este tipo de situación, 
la varianza ambiental puede ser descompuesta en dos componentes: una varianza entre familias 
o grupos, que origina semejanzas entre miembros de una familia, denominada de ambiente 
común, y una varianza dentro de familias o grupos. La variación en el ambiente común puede 
ser originada por factores alimenticios, locativos o climáticos, o por tratamientos diferenciales.

De acuerdo a lo anterior, el fenotipo para características influenciadas por el ambiente común 
puede ser descompuesto en los siguientes componentes:

•	 Efectos genéticos aditivos directos, los cuales son dados por la mitad del valor genético 
aditivo del padre y la mitad del valor genético aditivo de la madre.

•	 Efectos de ambiente común, los cuales afectan a los hermanos completos o a todos los 
descendientes de una misma madre, por el ambiente que ésta les proporciona a sus crías. 
Esto hace que haya una covarianza adicional entre ellos, que aumenta la varianza entre fa-
milias. El origen de las variaciones por el ambiente común entre las familias puede deberse 
también a una alimentación similar o a condiciones climáticas específicas.

•	 Otros efectos ambientales aleatorios (efectos residuales).
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En notación matricial, el modelo para características de influencia de ambiente común queda 
expresado de la siguiente forma:

, donde:

y = vector de observaciones;

b = vector de efectos fijos;

a = vector aleatorio de efectos genéticos aditivos directos;

c = vector de efectos de ambiente común;

e = vector de efectos aleatorios residuales;

X = matriz de incidencia que relaciona el vector de observaciones con los efectos fijos (b);

Z = matriz de incidencia que relaciona el vector de observaciones con el vector efectos gené-
ticos aditivos directos;

W = matriz de incidencia que relaciona el vector de observaciones con el vector del efecto de 
ambiente común.

Para este modelo se asume que:

Donde el modelo mixto de ecuaciones estará dado por:

Siendo:

Ejemplo 2.2. Se evaluó el peso al destete en cuyes (tabla 2.2), utilizando como efecto fijo el sexo 
y el tamaño de la camada, y se obtuvieron las soluciones para el efecto fijo, el efecto genético 
del animal y el efecto de ambiente común, siendo s2

a = 50 s2
c = 35 y s2

e = 110, considerando 
que a1 = 110/50 = 2.2 y a2 = 110/35 = 3.14.

Inicialmente, para mejor explicación, hacemos el montaje de las diferentes matrices y poste-
riormente resolvemos el ejercicio mediante la programación en SAS.
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Tabla 2.2. Peso de cuyes al destete

Animal Padre Madre Sexo Tamaño de camada PD (gr)
1  . . . . .
2  . . . . .
3  . . . . .
4 . . . . .
5 . . . . .
6 . . . . .
7 1 2 2 1 155
8 1 2 1 2 175
9 1 2 2 2 150

10 1 2 2 1 162
11 4 5 1 3 166
12 4 5 2 2 153
13 4 5 2 3 145
14 4 5 1 3 185
15 4 5 2 1 130
16 1 7 1 1 168
17 1 7 1 3 170
18 1 7 2 1 140
19 1 7 1 2 182
20 1 7 2 2 145
21 6 3 1 3 176
22 6 3 1 2 160
23 6 3 2 3 135
24 6 3 1 1 167

Hacemos el montaje de la matriz X (efectos fijos) y la matriz Z (en los animales que no tienen 
registro se coloca cero en la columna correspondiente). Igualmente, se construye la matriz W, 
que relaciona los animales con los registros de hermanos completos.
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Luego de hacer estas matrices, se construye la matriz de parentesco y se realizan las operacio-
nes matriciales necesarias para el montaje del modelo mixto de ecuaciones. Las soluciones del 
modelo mixto de ecuaciones se pueden observar en el complemento 2.2.

Modelo animal con efectos genéticos de dominancia
Los modelos de evaluación genética utilizan generalmente los efectos genéticos aditivos directos y 
maternos, obviando la parte genética no aditiva, ya que una de las limitaciones que presenta la estima-
ción de los efectos genéticos no aditivos es la disponibilidad de datos suficientes para la estimación de 
los componentes de varianza y la complejidad de la utilización práctica de las predicciones.

Sin embargo, el componente genético no aditivo es importante en la manifestación de los 
efectos negativos de la consanguinidad y en los positivos de la heterosis, como el caso de los 
efectos de dominancia, que se deben a interacciones dentro cada locus. La habilidad para se-
parar los efectos genéticos no aditivos implica el retiro de algo de la confusión que afectaría 
negativamente los resultados del análisis. Si el efecto de dominancia se incluye en el modelo 
de evaluación se podría explotar las capacidades de combinaciones específicas en poblaciones 
puras mediante apareamientos dirigidos.

La relación de dominancia entre dos individuos que tengan los mismos padres o abuelos repre-
senta la probabilidad de que tengan el mismo par de alelos en común en el mismo locus, para 
una característica determinada. Cuando el número de relaciones de dominancia en una población 
es pequeño, la matriz de relaciones de dominancia es prácticamente una matriz diagonal y los 
efectos de dominancia pueden ser confundidos con efectos de ambiente común.

Para la construcción de la matriz de parentesco con efecto genético de dominancia, para un 
individuo x con padres p y m y un individuo y con padres t y n en una población sin endogamia, 
se puede utilizar la calculada mediante la siguiente expresión:

Donde uij representa la relación genética aditiva entre i y j, por lo que la matriz D se puede esti-
mar a partir de la matriz de relación genética aditiva. Sin embargo, para bases de datos grandes, 
esto resultaría computacionalmente difícil, para lo cual se han desarrollado metodologías como 
la propuesta por Hoeschele y Van Raden (1991), la cual no hace parte de este texto.

El modelo animal con efectos de dominancia, en notación matricial, queda expresado de la 
siguiente forma:
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Donde:

y = vector de observaciones;

b = vector de efectos fijos;

a = vector de efectos aleatorios genéticos aditivos directos;

d = vector de efectos aleatorios de dominancia;

e = vector de efectos aleatorios residuales;

X = matriz de incidencia que relaciona el vector de observaciones con los efectos fijos (b);

Z = matriz de incidencia que relaciona el vector de observaciones con el vector de efectos 
aleatorios genéticos aditivos directos;

W = matriz de incidencia que relaciona el vector de observaciones con el vector de efectos 
aleatorios de dominancia.

Se asume que:

Donde el modelo mixto de ecuaciones estará dado por:

Donde:

Si se desea predecir el mérito genético total del animal, se tiene que: , y el mo-
delo mixto de ecuaciones tendría la forma:

Ejemplo 2.3. A partir de la siguiente información sobre el peso de varias ovejas (tabla 2.3) se 
estimaron los efectos fijos, el efecto genético aditivo del animal y el de dominancia, siendo s2e 

= 150, s2a = 70 y s2d = 90.
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Tabla 2.3. Peso de las ovejas.

Cría Padre Madre Sexo Peso (kg)
6 1 4 2 21
7 3 2 1 18
8 5 6 1 23
9 1 2 2 19

10 3 6 1 22
11 3 6 2 17
12 8 7 1 16
13 8 7 2 14
14 5 11 2 25
15 5 11 2 24

De la información anterior se construye la matriz de efectos fijos:

La matriz Z quedaría de la forma:

La matriz W sería igual a la matriz Z. Teniendo las matrices X, Z y W y el vector y, se pueden 
construir las transpuestas y el producto entre ellas, necesarios para montar el sistema de ecua-
ciones. La matriz A se refiere a la matriz de parentesco, así:
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La matriz D (de efectos de dominancia), quedaría de la siguiente forma:

Para mostrar cómo se estiman los elementos de esta matriz, tomaremos como ejemplo al in-
dividuo 12, cuyos padres son 8 y 7.

Como los individuos del 1 al 5 no tienen padres conocidos, el valor de relación genética adi-
tiva entre el 12 y éstos es cero, y por tanto dxy es igual a cero. Para el caso entre el individuo 
12 y el 6 se tiene que la relación genética aditiva entre padres es 0.25 y entre madres es cero; 
y entre padre y madre es cero y 0.25 entre madre y padre, siendo el cálculo de dxy igual a:

 .

Algo similar ocurre en la relación de dominancia entre los individuos 7 y 8 con el 12.
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Para la relación de dominancia entre los individuos 12 y 9 se tiene:
  

Debido a que la relación genética aditiva entre el padre de 12 (8) y el de 9 (1) es 0.25; la de la 
madre de 12 (7) y la de 9 (2) es 0.5; y entre padre-madre y madre-padre no hay relación genética 
aditiva. Para los otros casos se procede de la misma forma.

A la matriz anterior se le halla la inversa (D−1) y se le multiplica por a2.

Luego de realizar las operaciones necesarias, las soluciones para valores estimados y predichos 
se obtendrán de acuerdo a la expresión:

Las soluciones del modelo mixto de ecuaciones se pueden observar en el complemento 2.3.
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Complementos

Complemento 2.1
Programación en SAS para obtener las soluciones del modelo animal con efectos 
maternos y de ambiente permanente materno.

dm ‘log;clear;output;clear’;/*Comando para borrar salidas anteriores*/

data ejemplo;

input animal padre madre sexo peso;/*Variables de la base de datos*/

*permanente=madre;

/*Base de datos con 17 pesajes de animales, los animales 1, 2 y 3 no tienen registros 
de pesajes, pero son padres de animales con registros*/

cards;

1 . . 2

2 . . 1 .

3  . . 2 .

4 2 1 1 195

5 2 3 2 202

6 4 5 1 211

7 2 1 2 236

8 2 3 1 218

9 4 1 1 186

10 4 3 2 182

11 8 5 2 216

12 2 7 1 230

13 8 10 1 223

14 6 3 2 196



60 

Modelación aplicada a las ciencias animales: II. Evaluaciones genéticas

15 12 10 2 209

16 6 11 2 229

17 8 14 1 246

18 13 7 1 235

19 17 11 1 251

20 18 14 2 214
;

proc inbreed cov matrix data=ejemplo outcov=Matriz_A; /*Montaje de la matriz de paren-
tesco*/

var animal padre madre;

run;

data Matriz_Z; /*Se construye la matriz Z a partir de la matriz A; y se les coloca cero a los 
animales sin registro*/

 set Matriz_A;

 array col col1-col20;

 do k=1 to 20;

If  not(col(k)=>1) then col(k)=0;else col(k)=1;/* Se colocan unos en la diagonal y ceros en los 
otros elementos de la matriz A. En aquellos animales sin registro, se elimina la fila correspon-
diente a ellos y se colocan ceros en su respectiva columna*/

	 end;

	 if  animal =1 then col1=0;

	 if  animal =2 then col2=0;

	 if  animal =3 then col3=0;

	 if  animal =1 then delete;

	 if  animal =2 then delete;

	 if  animal =3 then delete;

	 keep col1-col20;
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run;

Data Matriz_A; set Matriz_A; keep col1-col20;/*Se guarda la matriz de parentesco*/

data effijos; set ejemplo; /*Se inicia construcción de la matriz de efectos fijos (sexo)*/

if  sexo=1 then S1=1;else S1=0; /* A los animales de sexo 1 se les coloca 1 en la primera co-
lumna y cero en la columna 2*/

if  sexo=2 then s2 =1; else s2=0; /*Se hace lo contrario para animales del sexo 2*/

keep s1 s2;

run;

proc iml;

reset print;

load _all_;

use effijos;

read all var {s1 s2} into MATRIZ_X;

X=MATRIZ_X[4:20,]; /*Definición de la matriz de efectos fijos*/

use ejemplo;

read all var {peso} into y;

q=nrow(y);

y=y[4:20,]; /*Corresponde a los animales con registro*/

n=nrow(y);

print n;

/*Se construye la matriz W, que relaciona los animales con registro y sus madres. En los indi-
viduos que no son madres aparece la columna llena de ceros*/

W = {   1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

	   0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

	   0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

	   1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,
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	   0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

	   1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

	   0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

	   0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

	   0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

	   0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

	   0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

	   0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

	   0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

	   0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0,

	   0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

	   0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

	   0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0};

print W;

/*Se construye la matriz S, que relaciona los animales con registro y sus madres. Cada columna 
corresponde a una madre*/

S =       {1 0 0 0 0 0 0,

	   0 1 0 0 0 0 0,

	   0 0 1 0 0 0 0,

	   1 0 0 0 0 0 0,

	   0 1 0 0 0 0 0,

	   1 0 0 0 0 0 0,

	   0 1 0 0 0 0 0,

	   0 0 1 0 0 0 0,

	   0 0 0 1 0 0 0,
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	   0 0 0 0 1 0 0,

	   0 1 0 0 0 0 0,

	   0 0 0 0 1 0 0,

	   0 0 0 0 0 1 0,

	   0 0 0 0 0 0 1,

	   0 0 0 1 0 0 0,

	   0 0 0 0 0 1 0,

	   0 0 0 0 0 0 1};

print S;

I = i(7); /*Se construye una matriz identidad de tamaño 7*/

G =  {180 -50,

	 -50  80}; /* matriz de varianza-covarianza genética aditiva; 180 varianza genética aditiva 
directa; 80, varianza genética aditiva materna; -50 covarianza genética directa materna */

use Matriz_A;

read all var _num_ into A; /*Se define la matriz A*/

use Matriz_Z;

read all var _num_ into Z; /*Se define a la matriz Z*/

/*Se estima cada alfa1, alfa2 y alfa3 y se multiplican por la A−1*/

Ginv= inv(G); /*Se estima G−1, para hallar después los diferentes alfas*/

ALFA=inv(G)*400; /*se crea la matriz de alfas multiplicando G−1 por la varianza residual*/

ALFA1=ALFA[1,1]; /*Se toma el elemento 1,1 de la matriz de alfas, que corresponde a alfa1*/

G1A=inv(A)*ALFA1; /*Se multiplica A−1 por el alfa1 para sumarle posteriormente Z′Z*/

ALFA3=ALFA[2,2]; /*Se toma el elemento 2,2 de la matriz de alfas, que corresponde a alfa3*/

G2A=inv(A)*ALFA3; /*Se multiplica A−1 por el alfa3 para sumarle posteriormente W′W*/

ALFA2=ALFA[1,2]; /*Se toma el elemento 1,2 = 2,1 de la matriz de alfas, que corresponde 
a alfa2*/
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G12A=inv(A)*ALFA2; /*Se multiplica A−1 por el alfa2 para sumarle posteriormente Z′W o 
W′Z*/

I4=I*(8); /* 8 es igual a la varianza del error (400) entre la varianza de ambiente permanente 
(50) y corresponde a alfa4*/

/*Se montan los diferentes productos de matrices*/

B = (X′*X);/*X′X*/

C = (X′*Z);/*X′Z*/

D = (X′*W);/*X′W*/

E = (X′*S);/*X′S*/

O1= (B||C||D||E); /*Se reúnen horizontalmente las matrices anteriores*/

F = (Z′*X);/*Z′X*/

G = (Z′*Z+G1A);/*Z′Z+(A−1*ALFA1)*/

H = (Z′*W+G12A);/*Z′W+(A−1*ALFA2)*/

I = (Z′*S);/*Z′S*/

O2 = (F||G||H||I);/*Se reúnen horizontalmente las matrices anteriores*/

J = (W′*X); /*W′X*/

K = (W′*Z+G12A); /*W′Z+(A−1*ALFA2)*/

L = (W′*W+G2A); /*W′W+A−1*ALFA3)*/

M = (W′*S); /*W′S*/

O3 = (J||K||L||M); /*Se reúnen horizontalmente las matrices anteriores*/

N = (S′*X); /*S′X*/

P = (S′*Z); /*S′Z*/

Q = (S′*W); /*S′W*/

R = (S′*S+I4); /*S′S+I*ALFA4*/

O4 = (N||P||Q||R); /*Se reúnen horizontalmente las matrices anteriores*/

O = (O1//O2//O3//O4); /*Se juntan verticalmente las matrices anteriores*/



65 

2Modelos animales con efectos maternos, de ambiente permanente, de ambiente común y de dominancia

T1= (X′*y); /*X′y*/

T2 = (Z′*y); /*Z′y*/

T3 = (W′*y); /*W′y*/

T4 = (S′*y); /*S′y*/

T = (T1//T2//T3//T4); /*Se juntan verticalmente las matrices anteriores*/

SOL = INV(O)*T; /*Se resuelve el sistema de ecuaciones*/

run;

El análisis de los resultados es el siguiente: Las primeras dos filas corresponden a las soluciones 
para el efecto sexo; primero el peso de los machos (1) y luego el peso de las hembras (2). En 
las 20 filas siguientes se encuentran los valores de cría directos del peso al destete para cada 
uno de los 20 animales. En las 20 siguientes, los valores de cría para el efecto materno, y en 
las últimas 7 filas los valores de cría para el efecto de ambiente permanente. A continuación se 
presentan los resultados de la programación anterior.

SOL     49 rows      1 col     (numeric)

Sexo	 220.51343

	 211.18295

Animal	 −5.113624

	 1.693033

	 3.4205908

	 −9.234681

	 2.338704

	 −3.734879

	 3.7567734

	 5.8796153

	 −11.94819

	 −6.175728

	 5.3018549
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	 3.3705571

	 0.8219082

	 −0.361918

	 −1.712804

	 2.5876922

	 7.6211339

	 3.8193937

	 9.2043162

	 1.4511895

Materno	 0.3704429

	 2.6562871

	 −3.02673

	 3.844092

	 0.7150453

	 2.924512

	 0.9753295

	 −0.042544

	 3.4333894

	 1.2326368

	 2.1363023

	 1.63646

	 0.3256117

	 1.0656197

	 1.5207201

	 2.0292394
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	 −0.839097

	 0.2254559

	 −0.113292

	 0.7226345

Ambiente permanente	−1.717732

	 −3.803004

	 −0.769345

	 1.4832526

	 − 0.127077

	 3.2239

	 1.710005

Al observar los resultados obtenidos, se tiene que para el efecto sexo se presenta una diferencia 
de 9.3 kg a favor de los machos. En cuanto a los valores de cría, en el caso del efecto genético 
directo se tiene que el mejor animal para el peso al destete es el número 19, y el peor es el nú-
mero 9; la diferencia entre ambos es de 21.2 kg. Por lo que para la selección de reproductores, 
se pueden consideran aquellos animales que tengan los mejores valores de cría directos. Para 
el efecto materno, el mejor animal es el 4 y el peor el 3; la diferencia entre ambos es de 6.9 kg. 
Por lo que para la selección de hembras para las próximas generaciones hay que hacer énfasis 
en aquellas que tengan los mejores valores de cría maternos para el peso al destete. Para el 
efecto de ambiente permanente, la mejor madre es la 11 y la peor la 3, siendo ésta la que mejor 
ambiente les proporciona a sus crías. Para hacer un proceso de selección adecuado se deben 
considerar los diferentes valores de cría estimados para los diversos efectos, haciendo una 
combinación adecuada entre ellos.

Complemento 2.2
Programación en SAS para obtener las soluciones del modelo animal con efectos de ambiente 
común.

dm ‘log;clear;output;clear’; /*Comando para borrar salidas anteriores*/

data ejemplo;

input animal padre madre sexo tamcamada peso; /*Variables de la base de datos*/
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cards;

1 . . . . .

2 . . . . .

3 . . . . .

4 . . . . .

5 . . . . .

6 . . . . .

7 1 2 2 1 155

8 1 2 1 2 175

9 1 2 2 2 150

10 1 2 2 1 162

11 4 5 1 3 166

12 4 5 2 2 153

13 4 5 2 3 145

14 4 5 1 3 185

15 4 5 2 1 130

16 1 7 1 1 168

17 1 7 1 3 170

18 1 7 2 1 140

19 1 7 1 2 182

20 1 7 2 2 145

21 6 3 1 3 176

22 6 3 1 2 160

23 6 3 2 3 135

24 6 3 1 1 167

;
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proc inbreed cov matrix data=ejemplo outcov=Matriz_A; /*Montaje de la matriz de paren-
tesco*/

 var animal padre madre;

run;

data Matriz_Z;

 set Matriz_A;

 array col col1-col24;

 do k=1 to 24;

If  not(col(k)=>1) then col(k)=0;else col(k)=1; /* Se colocan unos en la diagonal y ceros en los 
otros elementos de la matriz A. En aquellos animales sin registro, se elimina la fila correspon-
diente a ellos y se colocan ceros en su respectiva columna*/

	 end;

	 if  animal =1 then delete;

	 if  animal =2 then delete;

	 if  animal =3 then delete;

	 if  animal =4 then delete;

	 if  animal =5 then delete;

	 if  animal =6 then delete;

	 keep col1-col24;

run;

Data Matriz_A; set Matriz_A; keep col1-col24; /*Se guarda la matriz de parentesco*/

data effijos; set ejemplo; /*Se inicia construcción de la matriz de efectos fijos (sexo)*/

if  sexo=1 then S1=1;else S1=0; /* A los animales de sexo 1 se les coloca 1 en la primera co-
lumna y cero en la columna 2*/

if  sexo=2 then s2 =1; else s2=0; /* Se hace lo contrario para animales del sexo 2. Igual se hace 
para el tamaño de camada*/

if  tamcamada=1 then tc1=1;else tc1=0;
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if  tamcamada=2 then tc2=1;else tc2=0;

if  tamcamada=3 then tc3=1;else tc3=0;

keep s1 s2 tc1 tc2 tc3;

run;

data camada; set ejemplo; /*Se inicia construcción de la matriz W, que relaciona el ambiente 
común*/

	 if  madre=2 then m1=1;else m1=0;

	 if  madre=5 then m2=1;else m2=0;

	 if  madre=7 then m3=1;else m3=0;

	 if  madre=3 then m4=1;else m4=0;

	 keep m1 m2 m3 m4;

run;

proc iml;

reset print;

load _all_;

use effijos;

read all var {s1 s2 tc1 tc2 tc3} into MATRIZ_X;

X=MATRIZ_X[7:24,]; /*Definición de la matriz de efectos fijos*/

use ejemplo;

read all var {peso} into y;

q=nrow(y);

y=y[7:24,]; /*Corresponde a los animales con registro*/

n=nrow(y);

print n;

use camada;

read all var {m1 m2 m3 m4} into MATRIZ_W;
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W=MATRIZ_W[7:24,]; /* Se define la matriz W, que relaciona registros con hermanos com-
pletos*/

use Matriz_A;

read all var _num_ into A; /*Se define la matriz A−1*/ 

use Matriz_Z;

read all var _num_ into Z; /*Se define a la matriz Z*/

I = i(4); /*Se construye una matriz identidad de tamaño 4*/

G =inv(A)*(2.2); /*Se multiplica la matriz A−1 por alfa1, donde alfa1 para este caso es 110/50 
= 2.2*/

I2=I*(3.14); /*Se multiplica la matriz identidad por alfa2, donde alfa2 para este caso es 110/35 
= 3.14*/

/*Se montan los diferentes productos de matrices*/

B = (X′*X); /*X′X*/

C = (X′*Z); /*X′Z*/

D = (X′*W); /*X′W*/

O1= (B||C||D); /*Se reúnen horizontalmente las matrices anteriores*/

E = (Z′*X); /*Z′X*/

F = (Z′*Z+G); /*Z′Z+(A′1*alfa1)*/

H = (Z′*W); /*Z′W*/

O2= (E||F||H); /*Se reúnen horizontalmente las matrices anteriores*/

I =(W′*X); /*W′X*/

J =(W′*Z); /*W′Z*/

K =(W′*W+I2); /*W′W+I*alfa2)*/

O3=(I||J||K); /*Se reúnen horizontalmente las matrices anteriores*/

O = (O1//O2//O3);

T1= (X′*y); /*X′y*/
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T2 = (Z′*y); /*Z′y*/

T3 = (W′*y); /*W′y*/

T = (T1//T2//T3); /*Se juntan verticalmente las matrices anteriores*/

OIG = Ginv(O); /*Para este caso es necesario estimar la inversa generalizada de la matriz O, 
ya que es singular*/

SOL = OIG*T; /*Se resuelve el sistema de ecuaciones*/

run;

El análisis de los resultados es el siguiente: Las primeras dos filas corresponden a las soluciones 
para el efecto sexo; las dos siguientes son del efecto de tamaño de camada. En las 24 siguientes 
se muestran los valores de cría para el efecto genético aditivo; y en las últimas 4 filas los valores 
de cría para el efecto de ambiente común.

SOL     33 rows      1 col     (numeric)

Sexo	 108.87894

	 81.527885

Tamaño de camada	 61.702599

	 64.23693

	 64.467299

Animal	 1.3798663

	 2.2657856

	 −1.668689

	 − 0.154137

	 − 0.154137

	 −1.668689

	 2.6009692

	 1.1312719

	 1.5666529

	 4.2581956
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	 −1.44601

	 1.2542538

	 − 0.269889

	 2.0725082

	 −2.535685

	 1.3736505

	 1.2320394

	 1.2534758

	 3.4969226

	 1.7100813

	 −0.435219

	 −3.355521

	 −2.962801

	 −1.589904

Ambiente común	 3.795694

	 −0.215988

	 −1.241416

	 −2.33829

Al observar los resultados obtenidos, se tiene que para el efecto sexo se presenta una diferencia 
de 27.4 kg a favor de los machos. Con respecto al tamaño de la camada, la de mejor tamaño 
es la tres, superando a la dos y a la uno en 0.23 y 0.76 kg. En cuanto a los valores de cría, en el 
caso del efecto genético directo se tiene que el mejor animal para el peso al destete es el número 
10 y el peor es el número 23; la diferencia entre éstos es de 7.2 kg. Por lo que, para la selección 
de reproductores, se pueden considerar aquellos animales que tengan los mejores valores de 
cría directos. Para el efecto de ambiente común, la mejor madre es la 2 y la peor la 3, siendo 
la primera la que le brinda condiciones favorables a sus crías para que tengan un mayor peso 
al destete, por lo que para la selección de hembras se deben considerar aquellas cuyas crías 
presenten los mejores valores de cría.
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Complemento 2.3
Programación en SAS para obtener las soluciones del modelo animal con efectos de dominancia.

A continuación se muestra la programación en SAS para resolver el modelo mixto de ecuaciones:

dm ‘log;clear;output;clear’; /*Comando para borrar salidas anteriores*/

data ejemplo;

input animal padre madre sexo peso;

cards;

1 . . . .

2 . . . .

3 . . . .

4 . . . .

5 . . . .

6 1 4 2 21

7 3 2 1 18

8 5 6 1 23

9 1 2 2 19

10 3 6 1 22

11 3 6 2 17

12 8 7 1 16

13 8 7 2 14

14 5 11 2 25

15 5 11 2 24

;
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proc inbreed cov matrix data=ejemplo outcov=Matriz_A; /*Montaje de la matriz de paren-
tesco*/

 var animal padre madre;

run;

data Matriz_Z; /*Se construye la matriz Z a partir de la matriz A, y se les coloca cero a los 
animales sin registro*/

 set Matriz_A;

 array col col1-col15;

 do k=1 to 15;

	 If  not(col(k)=>1) then col(k)=0;else col(k)=1; /* Se le colocan unos en la diagonal y 
ceros en los otros elementos de la matriz A. En aquellos animales sin registro se elimina la fila 
correspondiente a ellos y se colocan ceros en su respectiva columna*/

	 end;

	 if  animal =1 then delete;

	 if  animal =2 then delete;

	 if  animal =3then delete;

	 if  animal =4 then delete;

	 if  animal =5 then delete;

	 keep col1-col15;

run;

data Matriz_D; /*Se construye la matriz de efectos de dominancia*/

 set Matriz_A;

 array col col1-col15;

 do k=1 to 15;

	 If  not(col(k)=>1) then col(k)=0;else col(k)=1;

	 if  animal =14 then col8=0.125;

	 if  animal =15 then col8=0.125;
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	 if  animal =12 then col9=0.03125;

	 if  animal =13 then col9=0.03125;

	 if  animal =11 then col10=0.25;

	 if  animal =12 then col10=0.0625;

	 if  animal =13 then col10=0.0625;

	 if  animal =10 then col11=0.25;

	 if  animal =12 then col11=0.0625;

	 if  animal =13 then col11=0.0625;

	 if  animal =9 then col12=0.03125;

	 if  animal =10 then col12=0.0625;

	 if  animal =11 then col12=0.0625;

	 if  animal =13 then col12=0.25;

	 if  animal =14 then col12=0.03125;

	 if  animal =15 then col12=0.03125;

	 if  animal =9 then col13=0.03125;

	 if  animal =10 then col13=0.0625;

	 if  animal =11 then col13=0.0625;

	 if  animal =12 then col13=0.25;

	 if  animal =14 then col13=0.03125;

	 if  animal =15 then col13=0.03125;

	 if  animal =8 then col14=0.125;

	 if  animal =12 then col14=0.03125;

	 if  animal =13 then col14=0.03125;

	 if  animal =15 then col14=0.25;

	 if  animal =8 then col15=0.125;
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	 if  animal =12 then col15=0.03125;

	 if  animal =13 then col15=0.03125;

	 if  animal =14 then col15=0.25;

	 end;

	 keep col1-col15;

run;

Data Matriz_A; set Matriz_A;  keep col1-col15;

data effijos; set ejemplo; /*Se inicia construcción de la matriz de efectos fijos (sexo)*/

if  sexo=1 then S1=1;else S1=0; /* A los animales de sexo 1 se les coloca 1 en la primera co-
lumna y cero en la columna 2*/

if  sexo=2 then s2 =1; else s2=0; /*Se hace lo contrario para animales del sexo 2 */

keep s1 s2;

run;

proc iml;

reset print;

load _all_;

use effijos;

read all var {s1 s2} into MATRIZ_X;

X=MATRIZ_X[6:15,]; /*Definición de la matriz de efectos fijos*/

use ejemplo;

read all var {peso} into y;

q=nrow(y);

y=y[6:15,]; /*Corresponde a los animales con registro*/

n=nrow(y);

print n;

use Matriz_A;
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read all var _num_ into A; /*Se define la matriz A*/

use Matriz_Z;

read all var _num_ into Z; /*Se define la matriz Z*/

use Matriz_Z;

read all var _num_ into W; /*Se define la matriz W*/

use Matriz_D;

read all var _num_ into D1;

D=D1; /*Se define la matriz D*/

G=inv(A)*2.143; /*Se multiplica la matriz A−1 por alfa1, donde alfa1 para este caso es 150/70 
= 2.143 */

D=inv(D1)*1.667; /*Se multiplica la matriz identidad por alfa2, donde alfa2 para este caso es 
150/90 = 1.667 */

/*Se montan los diferentes productos de matrices*/

B = (X′*X);

C = (X′*Z);

E = (X′*W);

O1=(B||C||E); /*Se reúnen horizontalmente las matrices anteriores*/

F = (Z′*X);

H = (Z′*Z+G);

I = (Z′*W);

O2=(F||H||I); /*Se reúnen horizontalmente las matrices anteriores*/

J = (W′*X);

K = (W′*Z);

L = (W′*W+D);

O3= (J||K||L); /*Se reúnen horizontalmente las matrices anteriores*/

O= (O1//O2//O3); /*Se reúnen verticalmente las matrices anteriores*/
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T1= (X′*Y);

T2= (Z′*Y);

T3= (W′*Y);

T = (T1//T2//T3); /*Se reúnen verticalmente las matrices anteriores*/

SOL = INV(O)*T; /*Se resuelve el sistema de ecuaciones*/

run;

Al resolver el sistema de ecuaciones se tienen los siguiente resultados: Las primeras dos filas 
corresponden a las soluciones para el efecto sexo; en las 15 siguientes se muestran los valores 
de cría para el efecto genético aditivo; y en las últimas 15 filas los valores de cría para el efecto 
de dominancia.

SOL     32 rows      1 col     (numeric)

Sexo	 20.25502

	 19.806552

Animal	 0.1318799

	 − 0.745594

	 − 0.335614

	 0.1843482

	 0.7649795

	 0.3424623

	 −1.233729

	 0.316699

	 − 0.359325

	 0.2818541

	 0.0825064

	 − 0.89517

	 − 1.110233

	 0.9940502
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	 0.8554369

Dominancia	 0.0

	 0.0

	 0.0

	 0.0

	 0.0

	 0.3190799

	 − 0.382936

	 1.1117748

	 − 0.222347

	 0.269776

	 − 1.080716

	 −1.488348

	 −1.903057

	 1.7550609

	 1.4877709

Al comparar los resultados obtenidos, se tiene que para el efecto sexo se presenta una diferencia 
de 2.6 kg a favor de los machos. En cuanto a los valores de cría, en el caso del efecto genético 
directo se tiene que el mejor animal es el número 15 y el peor es el número 7; la diferencia entre 
éstos es de 1.96 kg. Para el caso del efecto genético de dominancia, el mejor animal es el 8 y el 
peor el 14; la diferencia entre éstos es de 2.04 kg. Hay que resaltar que los valores genéticos de 
dominancia son importantes para el direccionamiento de los apareamientos.
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Modelo animal  
para múltiples  
características

Mario Fernando Cerón-Muñoz1, Óscar David Vergara Garay1,2

Introducción

Hay situaciones en las que se desea estimar los valores genéticos de los indi-
viduos de acuerdo a la evaluación conjunta de dos o más características. Para 
ello se han desarrollado los modelos animales para múltiples características, 
los cuales permiten obtener los valores de cría para dos o más características 
simultáneamente y revisten gran importancia en situaciones en las que el valor 
absoluto de la correlación genética es alto y una de las características puede 
medirse temprano durante la vida del animal, o su medición tiene menos 
costo que otras. Tal como en los modelos animales para una característica, 
los modelos animales para múltiples características requieren que los registros 
fenotípicos no sean seleccionados, ya que ello podría causar sesgos en las pre-
dicciones de los valores de cría y en los estimados de componentes de varianza.

A continuación se presenta la utilización de modelos para múltiples carac-
terísticas de acuerdo a dos estructuras de datos: a) individuos con registros 

1 	 Grupo de Investigación en Genética, Mejoramiento y Modelación Animal —GaMMA— , 
Universidad de Antioquia, con apoyo del Codi —Sostenibilidad—, Universidad de 
Antioquia.

2 	 Facultad de Medicina Veterinaria y Zootecnia, Universidad de Córdoba.
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para todas las características, y b) individuos con y sin registros para todas las características. 
Se tendrán en cuenta sólo dos caracteres para la presentación de estos casos.

Análisis de características cuando los individuos 
presentan registros para todas ellas
Cuando se tiene igual número de registros de producción para las características a analizar, el 
modelo planteado es el siguiente:

Donde:

yi = vector de observaciones del i-ésimo carácter;

βi = vector de efectos fijos para el i-ésimo carácter;

ai = vector de efectos aleatorios del animal para el i-ésimo carácter;

ei = vector de efectos aleatorios residuales para el i-ésimo carácter;

Xi y Zi = matrices de incidencia que relacionan el vector de observaciones del i-ésimo carácter 
con los efectos fijos y aleatorios (animal), respectivamente.

El modelo se puede ajustar a la estructura de matrices, y si los individuos se ordenan dentro de 
características, el vector de observaciones (y) sería el siguiente:

Se asume que

Donde:

gij = ij-ésimo elemento de la matriz G0, la cual representa las varianzas y covarianzas para los 
efectos aleatorios del animal, con cada elemento definido como:

g11= varianza genética aditiva directa para y1;
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g22 = varianza genética aditiva directa para y2;

g12 = g21 = covarianza genética aditiva entre ambos caracteres;

A= matriz de relaciones genéticas aditivas de tamaño nxn;

⊗ = producto directo.

Y:

rij = elementos de la matriz de varianzas y covarianzas (R0) para los efectos residuales;

I = matriz identidad de tamaño nxn.

Las ecuaciones para el modelo mixto quedan planteadas de la siguiente forma:

Donde:

          

Al escribir por separado las ecuaciones para cada carácter, el modelo mixto quedará expresado 
de la siguiente forma:

Donde:

gij = elementos de la matriz G0
−1.

Si R12, R21, g12 y g21 se hacen cero, las ecuaciones de las matrices se reducen a los análisis usuales 
para dos características simples que no están correlacionadas entre sí.
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Ejercicio 3.1. En la tabla 3.1 aparecen los datos de producción de leche y grasa para animales 
ubicados en dos hatos, al igual que la información de algunos de sus ancestros. La matriz de 
varianza-covarianza genética aditiva utilizada es

Y la matriz de varianza-covarianza residual es

Tabla 3.1. Producción de leche y cantidad de grasa por lactancia en vacas

Animal Padre Madre Finca Leche Grasa
1
2
3
4
5 1
6 2
Margarita 5 3 1 5800 209
Júpiter 3
Luisa 6 2 6900 252
Toscana 4 1 7200 256
Rita 4 Margarita 2 6100 221
Filomena Margarita 1 5700 290
Ponderosa Júpiter 2 7000 263
Luisa I Júpiter Luisa 1 6700 211
Luisa II Júpiter Luisa

Para ilustrar cómo se realiza el montaje del sistema de matrices tomaremos como ejemplo 
X′R−1X, para lo cual es necesario montar las siguientes submatrices:

		

Cada una de las submatrices anteriores proviene de multiplicar la transpuesta de matriz de 
efectos fijos (para el carácter y1 y y2) por la rijI correspondiente y por la matriz de efectos fijos 
(para el carácter y1 y y2).
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Al tener estas submatrices, se hace el montaje de la matriz X′R−1X, cuyos valores serían

De forma similar se procede para montar el resto de matrices, para posteriormente hacer el 
modelo mixto de ecuaciones. El montaje de cada una de las matrices a partir de las diferentes 
submatrices necesarias para el modelo mixto de ecuaciones se encuentra en la programación del 
complemento 3.1, al igual que los valores estimados y predichos del modelo mixto de ecuaciones.

Análisis de características cuando los individuos  
no presentan registros para todas ellas
En el caso en que se tenga diferente número de registros de producción para las características 
a considerar en un modelo multicarácter, el procedimiento para estimar los valores de cría tiene 
algunas leves modificaciones con respecto al caso anterior. Estas modificaciones se dan bási-
camente en relación con las varianzas residuales, en donde, en animales con registros perdidos 
para una de las características, la matriz de varianza-covarianza residual es igual a la varianza de 
la otra característica. Para animales con registros en ambas características, la matriz de varianza 
residual es igual a la del caso anterior.

Las matrices de efectos fijos se construyen de forma similar al caso anterior, pero para la matriz 
de efectos fijos para la característica a la que le falten registros de producción, con respecto a 
la otra, se colocan ceros en la fila correspondiente al animal del dato faltante.

Para la construcción de la matriz X′1R
11X1, se tiene que , donde 

W es la matriz que relaciona la característica con registros completos con animales con regis-
tros perdidos para la característica con datos faltantes; rm

11 es la inversa de la varianza residual 
para la característica con datos completos; r0

11 es el elemento 1,1 de la inversa de la matriz de 
varianza-covarianza residual, y B′B es la matriz que relaciona animales que tienen registros para 
ambas características.

Para la construcción de la matriz X′2R
22X2, se tiene que , donde r0

 22 es el 
elemento 2,2 de la inversa de la matriz de varianza-covarianza residual.

Para definir X′1R
12X2, se tiene que , donde r0

12 es el elemento 1,2 = 2,1 de 
la inversa de la matriz de varianza-covarianza residual.
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Hay que considerar que la matriz Z′1R
11Z1 es una matriz diagonal, cuyos elementos serán el 

valor correspondiente al elemento 1,1 de la inversa de la matriz de varianza-covarianza residual, 
a excepción del elemento correspondiente a aquellos animales que tengan datos perdidos para 
una de las características, en cuyo caso irá el valor rm

11.

Ejercicio 3.2. En la tabla 3.2 aparecen los datos de producción de leche y proteína para animales 
ubicados en dos hatos, al igual que la información de algunos de sus ancestros. La matriz de 
varianza-covarianza genética aditiva fue 

Y la matriz de varianza-covarianza residual fue 

Tabla 3.2. Producción de leche y cantidad de grasa por lactancia en vacas

Animal Padre Madre Finca Leche Grasa
1
2
3
4
5 1
6 2
Margarita 5 3 1 5800
Júpiter 3 2 6500 209
Luisa 6 2 6900 252
Toscana 4 1 7200 256
Rita 4 Margarita 2 6100 221
Filomena Margarita 1 5700 290
Ponderosa Júpiter 2 7000 263
Luisa I Júpiter Luisa 1 6700 211
Luisa II Júpiter Luisa 2 6300

Para ilustrar cómo se realiza el montaje del sistema de matrices, tomaremos como ejemplo 
X′R−1X.

Primero montamos las matrices para efectos fijos para cada una de las características:
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Para la construcción de la matriz X′1R
11X1 hay que considerar:

W y B son iguales a:

Para la construcción de la matriz X′2R
22X2 se tiene:

Para la construcción de la matriz X′1R
12X2 se tiene:



90 

Modelación aplicada a las ciencias animales: II. Evaluaciones genéticas

Lo anterior corresponde a X′R−1X, cuyos valores serían:

De forma similar se procede para montar el resto de las matrices, para posteriormente hacer el 
sistema de ecuaciones. Las soluciones del sistema de ecuaciones se pueden ver en el complemento 
3.2.
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Complementos

Complemento 3.1
Programación en SAS para resolver el modelo mixto de ecuaciones del modelo ani-
mal bicaracterístico:

dm ‘log;clear;output;clear’;/*Comando para borrar salidas anteriores*/

data ejemplo;

input animal padre madre finca leche grasa;

/*Base de datos con sólo 7 animales con registros de producción para leche y grasa. 
Los animales 1, 2, 3, 4, 5, 6, 8 y 15 no tienen registros de producción, pero algunos 
son padres de animales con registros*/

cards;

1 . . . 0 0

2 . . . 0 0

3 . . . 0 0

4 . . . 0 0

5 1 . . 0 0

6 2 . . 0 0

7 5 3 1 5800 209

8 . 3 . 0 0

9 6 . 2 6900 252

10 4 . 1 7200 256

11 4 7 2 6100 221

12 . 7 1 5700 290

13 8 . 2 7000 263
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14 8 9 1 6700 211

15 8 9 . 0 0

;

proc inbreed cov matrix data=ejemplo outcov=Matriz_A; /*Montaje de la matriz de paren-
tesco*/

 var animal padre madre;

run;

data Matriz_Z; /*Se construye la matriz Z a partir de la matriz A; y se les coloca cero a los 
animales sin registro*/

 set Matriz_A;

 array col col1-col15;

 do k=1 to 15;

	 If  not(col(k)=>1) then col(k)=0;else col(k)=1;

	 end;

   if  animal =1 then col1=0;

   if  animal =2 then col2=0;

   if  animal =3 then col3=0;

   if  animal =4 then col4=0;

   if  animal =5 then col5=0;

   if  animal =6 then col6=0;

   if  animal =8 then col8=0;

   if  animal =15 then col15=0;

  keep col1-col15;

  proc print;

run;
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Data Matriz_A; set Matriz_A; keep col1-col15; /*Se guarda la matriz de parentesco*/

data effijos; set ejemplo; /*Se inicia construcción de la matriz de efectos fijos (finca)*/

	 if  finca=1 then F1=1;else F1=0; /* A los animales de la finca 1 se les coloca 1 en la 
primera columna y cero en la columna 2*/

	 if  finca=2 then F2 =1; else F2=0; /*Se hace lo contrario para animales de la finca 2 */

	 keep F1 F2;

run;

proc iml;

reset print;

load _all_;

use effijos;

read all var {F1 F2} into MATRIZ_X;

X1=MATRIZ_X[1:15,]; /*Definición de la matriz de efectos fijos para el carácter 1*/

use effijos;

read all var {F1 F2} into MATRIZ_X;

X2=MATRIZ_X[1:15,]; /*Definición de la matriz de efectos fijos para el carácter 2*/

use effijos;

read all var {F1 F2} into MATRIZ_X;

X12=MATRIZ_X[1:15,]; /*Definición de la matriz de efectos fijos para los dos caracteres*/

use ejemplo;

read all var {leche} into Matriz_y1;

y1=Matriz_y1[1:15,]; /*Corresponde al vector de observaciones para el carácter 1*/

n=nrow(y);

print n;

use ejemplo;

read all var {grasa} into Matriz_y2;
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y2=Matriz_y2[1:15,]; /*Corresponde al vector de observaciones para el carácter 2*/

n=nrow(y);

use Matriz_A;

read all var _num_ into A1;

A=A1;

use Matriz_Z;

read all var _num_ into Z; /*Se define a la matriz Z*/

G={229000 4546, 

   4546   345}; /* Matriz de varianza-covarianza genética aditiva*/

G1=inv(G)[1,1];/*Se crea un escalar, correspondiente al elemento 1,1 de la inversa de la matriz 
de varianza-covarianza genética aditiva, el cual se utilizará posteriormente*/

G12=inv(G)[1,2];/*Se crea un escalar, correspondiente al elemento 1,2 de la inversa de la matriz 
de varianza-covarianza genética aditiva, el cual se utilizará posteriormente*/

G2=inv(G)[2,2];/*Se crea un escalar, correspondiente al elemento 2,2 de la inversa de la matriz 
de varianza-covarianza genética aditiva, el cual se utilizará posteriormente*/

R={140000 865,

   865   524}; /* Matriz de varianza-covarianza residual*/

I=i(15); /* Se construye la matriz identidad para ser utilizada posteriormente para multiplicarla 
por los R−1*/

R1=inv(R)[1,1]*I; /*Para multiplicar el elemento 1,1 de la inversa de la matriz de varianza-
covarianza residual por la matriz identidad*/

R12=inv(R)[1,2]*I; /*Para multiplicar el elemento 1,2 de la inversa de la matriz de varianza-
covarianza residual por la matriz identidad*/

R2=inv(R)[2,2]*I; /*Para multiplicar el elemento 2,2 de la inversa de la matriz de varianza-
covarianza residual por la matriz identidad*/

/*Se montan los diferentes productos de matrices*/

B = (X1′*R1*X1);

C = (X2′*R2*X2);
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D = (X12′*R12*X12);

O1= (B||D)//(D||C); /*Se reúnen horizontalmente las matrices B y D, D y C, y la unión de 
éstas se reúne verticalmente*/

E = (X1′*R1*Z);

F = (X2′*R2*Z);

G =(X12′*R12*Z);

O2=(E||G)//(G||F); /*Se reúnen horizontalmente las matrices E y G, G y F, y la unión de 
éstas se reúne verticalmente*/

H = (Z′*R1*Z+INV(A)*G1);

J = (Z′*R2*Z+INV(A)*G2);

K = (Z′*R12*Z+INV(A)*G12);

O3 = (H||K)//(K||J); /*Se reúnen horizontalmente las matrices H y K, K y J, y la unión de 
éstas se reúne verticalmente*/

L = (Z′*R1*X1);

M = (Z′*R2*X1);

N = (Z′*R12*X1);

O = (L||N)//(N||M); /*Se reúnen horizontalmente las matrices L y N, N y M, y la unión de 
éstas se reúne verticalmente*/

O = (O1||O2)//(O4||O3); /*Se reúnen horizontalmente las matrices O1 y O2, O4 y O3, y 
la unión de éstas se reúne verticalmente*/

/* Se montan las matrices del lado derecho del modelo mixto de ecuaciones*/

P1= (X1′*R1*Y1+X1′*R12*Y2);

P2= (X2′*R12*Y1+X2′*R2*Y2);

P = (P1//P2);

Q1= (Z′*R1*Y1+Z′*R12*Y2);

Q2= (Z′*R12*Y1+Z′*R2*Y2);

Q = (Q1//Q2);
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S = (P//Q);

SOL = INV(O)*S; /*Se resuelve el modelo mixto de ecuaciones*/

run;

Al correr el programa en SAS se obtienen los valores estimados y predichos del modelo mix-
to de ecuaciones. Las primeras cuatro filas corresponden a las soluciones para el efecto hato: 
producción de leche para el hato 1, producción de leche para el hato 2, producción de grasa 
para el hato 1 y producción de grasa para el hato 2. En las 15 filas siguientes se encuentran los 
valores de cría predichos para cada uno de los 15 animales para la producción de leche, y en 
las últimas 15 filas los predichos de los valores de cría para cada uno de los 15 animales para 
la producción de grasa.

SOL     34 rows      1 col     (numeric)

Producción de leche finca 1: 	 6484.7104

Producción de leche finca 2: 	 6703.0421

Producción de grasa finca 1: 	 244.24932

Producción de grasa finca 2: 	 249.19725

VC predicho para la producción de leche: 	−152.1987

	 35.145475

	 −231.1448

	 72.522477

	 −304.3973

	 70.29095

	 −572.1684

	 −5.693567

	 140.5819

	 414.72212

	 − 429.6077

	 − 473.5137

	 179.89959
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	 92.118347

	 67.444167

VC predicho para la producción de grasa	 − 3.598015

	 − 0.367541

	 − 7.774633

	 − 1.119518

	 − 7.19603

	 − 0.735082

	 − 14.68136

	 − 4.755221

	 − 1.470164

	 7.744844

	 − 14.55636

	 4.7507402

	 4.4347884

	 − 8.811498

	 − 3.112693

Al comparar los resultados obtenidos, se tiene que el efecto finca para la producción de leche 
tiene una diferencia de 218.3 kg a favor de la finca 2. Para la producción de grasa, la diferencia 
es de 4.9 kg a favor de la finca 2.

En cuanto a los valores de cría predichos, se tiene que el mejor animal para producción de 
leche fue el número 10 y el peor fue el número 7; la diferencia entre ambos fue de 986.9 kg. El 
número 10 fue, a su vez, el mejor para producción de grasa, y el animal 7 fue el peor, siendo la 
diferencia entre ambos igual a 22.4 kg.

Complemento 3.2
Programación en SAS para resolver el modelo mixto de ecuaciones del modelo animal bica-
racterístico.
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dm ‘log;clear;output;clear’;/*Comando para borrar salidas anteriores*/

data ejemplo;

input animal padre madre finca pleche pgrasa;/*Variables de la base de datos*/

/*Base de datos con 9 animales con registros de producción para leche y 7 con registro para 
la producción de grasa.

Los animales 1, 2, 3, 4, 5 y 6 no tienen registros de producción, pero algunos son padres de 
animales con registros

/*Base de datos con sólo 7 animales con registros de producción para leche y grasa. Los ani-
males 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 y 15 no tienen registros de producción, pero algunos son padres de 
animales con registros*/

cards;

1 . . . 0 0

2 . . . 0 0

3 . . . 0 0

4 . . . 0 0

5 1 . . 0 0

6 2 . . 0 0

7 5 3 1 5800 0

8 . 3 2 6500 209

9 6 . 2 6900 252

10 4 . 1 7200 256

11 4 7 2 6100 221

12 . 7 1 5700 290

13 8 . 2 7000 263

14 8 9 1 6700 211

15 8 9 2 6300 0

;
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proc inbreed cov matrix data=ejemplo outcov=Matriz_A; /*Montaje de la matriz de paren-
tesco*/

 var animal padre madre;

run;

data Matriz_Z1; /*Se construye la matriz Z a partir de la matriz A para el carácter 1; y se les 
coloca cero a los animales sin registro*/

 set Matriz_A;

 array col col1-col15;

 do k=1 to 15;

	 If  not(col(k)=>1) then col(k)=0;else col(k)=1;

	 end;

	 if  animal =1 then col1=0;

	 if  animal =2 then col2=0;

	 if  animal =3 then col3=0;

	 if  animal =4 then col4=0;

	 if  animal =5 then col5=0;

	 if  animal =6 then col6=0;

  	 keep col1-col15;

proc print;

run;

data Matriz_Z2; /*Se construye la matriz Z a partir de la matriz A para el carácter 2; y se les 
coloca cero a los animales sin registro*/

 set Matriz_A;

 array col col1-col15;

 do k=1 to 15;

	 If  not(col(k)=>1) then col(k)=0;else col(k)=1;
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	 end;

	 if  animal=1 then col1=0;

	 if  animal=2 then col2=0;

	 if  animal=3 then col3=0;

	 if  animal=4 then col4=0;

	 if  animal=5 then col5=0;

	 if  animal =6 then col6=0;

	 if  animal =7 then col7=0;

	 if  animal =15 then col15=0;

  	 keep col1-col15;

proc print;

run;

Data Matriz_A; set Matriz_A; keep col1-col15; /*Se guarda la matriz de parentesco*/

data effijos; set ejemplo; /*Se inicia construcción de la matriz de efectos fijos para el carácter 1*/

	 if  finca=1 then F1=1;else F1=0; /* A los animales de la finca 1 se les coloca 1 en la 
primera columna y cero en la columna 2*/

	 if  finca=2 then F2 =1; else F2=0; /*Se hace lo contrario para animales de la finca 2 */

	 keep F1 F2;

run;

data effijos1; set ejemplo; /*Se inicia construcción de la matriz de efectos fijos para el carácter 
2*/

	 if  finca=1 then F1=1;else F1=0; /* A los animales de la finca 1 se les coloca 1 en la 
primera columna y cero en la columna 2*/

	 if  finca=2 then F2 =1; else F2=0; /*Se hace lo contrario para animales de la finca 2 */

	 keep F1 F2;

run;
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proc iml;

reset print;

load _all_;

use effijos;

read all var {F1 F2} into MATRIZ_X;

X1=MATRIZ_X[1:15,]; /*Definición de la matriz de efectos fijos para el carácter 1*/

use effijos;

read all var {F1 F2} into MATRIZ_X;

X2=MATRIZ_X[1:15,]; /*Definición de la matriz de efectos fijos para carácter 2*/

use ejemplo;

read all var {pleche} into Matriz_y1;

y1=Matriz_y1[1:15,]; /*Corresponde al vector de observaciones para el carácter 1*/

n=nrow(y);

print n;

use ejemplo;

read all var {pgrasa} into Matriz_y2;

y2=Matriz_y2[1:15,]; /*Corresponde al vector de observaciones para el carácter 2*/

n=nrow(y);

W=i(2); /*Matriz identidad de tamaño 2*/

C=W′*W;

use effijos1;

read all var {F1 F2} into B1;

B = B1[8:14,]; /*Matriz que relaciona animales que tienen registros para ambas características 
(8, 9, 10, 11, 12, 13 y 14, con el efecto finca*/

D = B′*B; /* Matriz que relaciona efectos fijos con animales que tienen registro para ambas 
características*/
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use Matriz_A;

read all var _num_ into A1;

A=A1;

use Matriz_Z1;

read all var _num_ into Z1; /*Se define la matriz Z para el carácter 1*/

use Matriz_Z2;

read all var _num_ into Z2; /*Se define la matriz Z para el carácter 2*/

G ={229000 4546,

   4546   345}; /* Matriz de varianza-covarianza genética aditiva*/

G1=inv(G)[1,1]; /*Se crea un escalar, correspondiente al elemento 1,1 de la inversa de la matriz 
de varianza-covarianza genética aditiva, el cual se utilizará posteriormente*/

G12=inv(G)[1,2]; /*Se crea un escalar, correspondiente al elemento 1,2 de la inversa de la matriz 
de varianza-covarianza genética aditiva, el cual se utilizará posteriormente*/

G2=inv(G)[2,2]; /*Se crea un escalar, correspondiente al elemento 2,2 de la inversa de la matriz 
de varianza-covarianza genética aditiva, el cual se utilizará posteriormente*/

R={140000 865,

   865   524};  /* Matriz de varianza-covarianza genética aditiva*/

I=i(15); /* Se construye la matriz identidad para ser utilizada posteriormente para multiplicarla 
por los R−1*/

R1=inv(R)[1,1]; /*Para multiplicar el elemento 1,1 de la inversa de la matriz de varianza-cova-
rianza residual por la matriz identidad*/

R12=inv(R)[1,2]; /*Para multiplicar el elemento 1,2 de la inversa de la matriz de varianza-
covarianza residual por la matriz identidad*/

R2=inv(R)[2,2]; /*Para multiplicar el elemento 2,2 de la inversa de la matriz de varianza-cova-
rianza residual por la matriz identidad*/

Rm={140000}; /* Matriz de varianza-covarianza residual para animales con registros perdidos 
para producción de grasa*/

Rminv=Inv(Rm); /*Inversa de la matriz anterior*/
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R1P=I*R1; /*Matriz diagonal con el elemento [1,1] de la inversa de la matriz de varianza-
covarianza residual en la diagonal*/

R1P[7,7]=inv(Rm); /*Para asignarle al elemento [7,7] de la matriz anterior el valor correspon-
diente al invertido de la varianza residual para la característica 1*/

R1P[15,15]=inv(Rm); /*Igual que el anterior, pero para el elemento [7,7]*/

/*Esto se hace porque los animales 7 y 9 sólo tienen registros para la producción de leche y 
no tienen registros para la producción de grasa*/

/*Se montan los diferentes productos de matrices*/

E = (inv(Rm)*C+R1*D); /*Esto corresponde a X1R11X1, y se hace porque hay individuos 
con registros perdidos en las fincas 1 y 2*/

F = (R2*D); /*Esto corresponde a X2R2X2, y se hace considerando los animales que tienen 
registros para ambas características en ambas fincas*/

H = (R12*X1′*X2); /*Esto corresponde a *X1R12X2*/

O1= (E||H)//(H||F); /*Se reúnen horizontalmente las matrices E y H, H y F, y la unión de 
éstas se reúne verticalmente*/

J = (X1′*R1P*Z1); /*X1′*R11*Z1*/

K = (X2′*R2*Z2); /*X2′*R22*Z2*/

L = (X1′*R12*Z2); /*X1′*R12*Z2*/

M = (X2′*R12*Z1); /*X2′*R12*Z1*/

O2 = (J||L)//(M||K); /*Se reúnen horizontalmente las matrices J y L, M y K, y la unión de 
éstas se reúne verticalmente*/

N = (Z1′*R1P*X1); /*Z1′*R11*X1*/

P = (Z2′*R2*X2); /*Z2′*R22*X2*/

Q = (Z1′*R12*X2); /*Z1′*R12*X2*/

S = (Z2′*R12*X1); /*Z2′*R12*X1*/

O3 = (N||Q)//(S||P); /*Se reúnen horizontalmente las matrices N y Q, S y P, y la unión de 
éstas se reúne verticalmente*/

U = (Z1′*R1P*Z1+INV(A)*G1); /*Z1R11Z1+INV(A)*G1*/

V = (Z2′*R2*Z2+INV(A)*G2); /*Z2R22Z2+INV(A)*G2*/
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Ñ = (Z1′*R12*Z2+INV(A)*G12); /*Z1R12Z2+INV(A)*G12*/

Ç = (Z2′*R12*Z1+INV(A)*G12); /*Z2R12Z1+INV(A)*G12*/

O4 = (U||Ñ)//(Ç||V); /*Se reúnen horizontalmente las matrices U y Ñ, Ç y V, y la unión 
de éstas se reúne verticalmente*/

O = (O1||O2)//(O3||O4); /*Se reúnen horizontalmente las matrices O1 y O2, O3 y O4, y 
la unión de éstas se reúne verticalmente*/

/* Se montan las matrices del lado derecho del modelo mixto de ecuaciones*/

P1=(X1′*R1P*Y1+X1′*R12*Y2); /*X1′*R1*Y1+X1′*R12*Y2*/

P2=(X2′*R12*Y1+X2′*R2*Y2); /*X2′*R12*Y1+X2′*R22*Y2*/

P=(P1//P2);

Q1=(Z1′*R1P*Y1+Z1′*R12*Y2); /*Z1′*R1*Y1+Z1′*R12*Y2*/

Q2=(Z2′*R12*Y1+Z2′*R2*Y2); /*Z2′*R12*Y1+Z2′*R22*Y2*/

Q=(Q1//Q2);

S=(P//Q);

SOL = INV(O)*S; /*Se resuelve el modelo mixto de ecuaciones*/

run;

Al correr el programa en SAS se obtienen los valores estimados y predichos. Las primeras cua-
tro filas corresponden a las soluciones para el efecto hato: producción de leche para el hato 1, 
producción de leche para el hato 2, producción de grasa para el hato 1 y producción de grasa 
para el hato 2. En las 15 filas siguientes se encuentran los valores de cría predichos para cada 
uno de los 15 animales para la producción de leche, y en las últimas 15 filas los valores de cría 
predichos para cada uno de los 15 animales para la producción de grasa.

Producción de leche finca 1: 		  6598.48

Producción de leche finca 2: 		  6658.3256

Producción de grasa finca 1: 		  255.97503

Producción de leche finca 2: 		  241.65515

VC predicho para la producción de leche		  −94.78176

		  42.079714

		  −200.388



105 

3Modelo animal para múltiples características

		  24.266152

		  −189.5635

		  84.159427

		  −384.5393

		  −116.4307

		  168.31885

		  327.28587

		  −365.9723

		  −514.0237

		  195.14628

		  8.5307677

		  34.38262

VC predicho para la producción de grasa		  −0.429048

		  0.0998229

		  −7.478261

		  −2.992513

		  −0.858096

		  0.1996459

		  −5.026274

		  −13.66938

		  0.3992918

		  3.0291274

		  −10.01883

		  3.2951128

		  4.1834568

		  −14.58529

		  −6.467525
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Al comparar los resultados obtenidos, se tiene que el efecto finca para la producción de leche 
tiene una diferencia de 59.8 kg a favor de la finca 2. Para la producción de grasa, la diferencia 
es de 14.3 kg a favor de la finca 1.

En cuanto a los valores de cría predichos, se tiene que el mejor animal para producción de le-
che fue el número 10 y el peor fue el número 12; la diferencia entre ambos fue de 841.3 kg. El 
número 13 fue el mejor para producción de grasa y el animal 14 fue el peor, siendo la diferencia 
entre ambos igual a 18.8 kg.
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multirracial

Mario Fernando Cerón-Muñoz1, Óscar David Vergara Garay1,2

Los modelos de evaluación genética multirracial son simplemente extensio-
nes de los modelos genéticos intrarraciales que tienen en cuenta los efectos 
genéticos aditivos y no aditivos dentro y entre razas.

En una población multirracial se definen tres tipos de efectos genéticos: 
multirraciales aditivos, que se deben a los efectos acumulados de todos los 
genes que afectan un carácter y se predicen como desvío del valor de cada 
animal relativo al de la base genética multirracial aditiva; multirraciales no 
aditivos, que se refieren a las interacciones entre genes de una o más razas 
que resultan de la interacción de los alelos de un toro y de los alelos de todas 
las vacas apareadas con ese toro y se predicen como desvíos del valor de las 
interacciones interraciales de un animal relativo al de la base no aditiva gené-
tica interracial; y multirraciales totales, que hacen referencia a la suma de los 
valores genéticos aditivos más las interacciones genéticas interraciales y se 
predicen como la suma de los correspondientes valores genéticos predichos 
aditivos y no aditivos.

1 	 Grupo de Investigación en Genética, Mejoramiento y Modelación Animal—GaMMA— , 
Universidad de Antioquia, con apoyo del Codi —Sostenibilidad—, Universidad de 
Antioquia.

2 	 Facultad de Medicina Veterinaria y Zootecnia, Universidad de Córdoba.
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En las poblaciones multirraciales los animales cruzados sirven como unión entre las poblaciones 
parentales de razas puras, generando asimismo una población multirracial simple compuesta de 
animales puros y cruzados, por lo que los datos de estas poblaciones deben ser analizados usando 
procedimientos multirraciales, que tengan en cuenta los efectos genéticos aditivos y no aditivos, 
como también la heterogeneidad de varianzas y covarianzas dentro de grupos de razas puras y cru-
zadas. Las estrategias computacionales necesarias para construir las ecuaciones del modelo mixto 
multirracial son más complejas que aquellas para los modelos intrarraciales. La diferencia principal es 
la heterogeneidad de varianzas y covarianzas genéticas y ambientales de los modelos multirraciales.

La forma que pueden tomar los modelos de evaluación genética multirracial depende de la 
población multirracial a ser analizada; es así como Elzo (1983) y Elzo y Famula (1985) propu-
sieron modelos multirraciales genéticos para evaluar animales puros y cruzados en poblaciones 
de animales de diversa composición genética. Para bases de datos de programas de cruzamiento 
abierto pueden existir problemas de confusión en los efectos fijos genéticos, debido a subcla-
ses vacías, donde el número de razas o cruces puede ser una limitante. La heterogeneidad de 
la varianza genética aditiva, la varianza genética no aditiva y la varianza ambiental será fácil de 
estimar en poblaciones multirraciales balanceadas, pero probablemente será imposible estimarla 
en poblaciones multirraciales altamente no balanceadas, en donde los toros están pobremente 
representados mediante grupos raciales de vacas. Para la aplicación de modelos de evaluación 
genética multirracial a bases de datos comerciales es necesario tener en cuenta los siguientes 
aspectos (Elzo, 1995; Elzo y Borjas, 2004; Elzo, 2006):

1) 	 Conexión entre grupos contemporáneos multirraciales.

2) 	 Estimación de varianzas y covarianzas multirraciales.

3) 	 Elección de una base genética multirracial: se debe escoger una base genética multirracial 
para facilitar las comparaciones de los animales de razas puras y cruzados por medio de 
grupos raciales y tipos de apareamiento.

4) 	 Decisión sobre cuáles desvíos esperados de predicción multirracial (DEPM) específicos 
predecir.

5) 	 Desarrollo de medios apropiados para divulgar las DEPM: una publicación impresa de 
resúmenes de toros para las DEPM podría, bajo ciertas circunstancias, ser una alternativa 
apropiada y económicamente viable.

6) 	 Explicación de las diferencias entre predicciones genéticas aditivas, no aditivas y totales y 
su uso para la selección y las decisiones de direccionamiento genético.

Arnold, Bertrand y Benyshek (1992) propusieron un modelo animal para la evaluación simul-
tánea de animales de diferente composición genética, el cual permite el análisis simultáneo 
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de datos de múltiples poblaciones de razas puras, como también de la progenie resultante del 
cruzamiento. Además afirmaron que los datos fenotípicos son típicamente representados en 
el modelo animal simple como una combinación de efectos fijos de grupos contemporáneos, 
efectos genéticos aditivos y efecto aleatorio del error; en el modelo animal multirracial, éste es 
expandido para incluir efectos genéticos no aditivos, quedando el modelo de la siguiente forma:

Donde:

y = vector de observaciones;

X = matriz de incidencia que relaciona el vector de observaciones con los efectos fijos de (b)

Z = matriz de incidencia que relaciona el vector de observaciones con el vector del efecto 
genético aditivo total (u);

W = matriz de incidencia que relaciona el vector de observaciones con el vector de efecto 
genético no aditivo total (h); y

e = vector de efectos aleatorios residuales.

Una modificación inicial a la expresión anterior se presenta precisamente en la partición de 
u en los componentes fijo y aleatorio. Según Quaas y Pollak (1981) y Famula, Pollak y van 
Vleck (1983), los valores genéticos aditivos de un individuo (u) pueden ser expresados como 

, donde:

Q = matriz que relaciona la fracción del efecto del grupo racial del animal con la contribución 
fraccional proporcional para la composición racial del animal (j).

j = vector del efecto fijo aditivo del grupo racial.

a = vector del efecto aleatorio genético aditivo.

Similarmente, el efecto genético no aditivo total (h), relacionado con la heterosis, puede ser 
particionado en los componentes fijo y aleatorio, quedando de la forma , donde: 

S = matriz de incidencia conocida que relaciona el vector de observaciones con el vector de 
efectos fijos de heterosis (g).

T = matriz de incidencia que relaciona el vector de observaciones con el vector del efecto 
aleatorio de la heterosis (d).

La magnitud de los valores diferentes a cero en S está relacionada con el supuesto de hetero-
cigosis en la progenie causada por la composición racial de los padres.
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El efecto aleatorio de heterosis (d) reconoce que un macho o una hembra tienen una compo-
sición genética que, cuando es combinado con una raza particular, contribuirá en la heterosis 
individual de la progenie en un mayor o menor grado con relación a otro padre de la misma raza.

Los elementos diferentes a cero en la columna T relacionan registros de animales cruzados 
según sus padres. Esto es necesario porque la heterosis es un efecto genotípico, y la progenie 
exhibe la heterosis no transmisible para la próxima generación en la misma vía. Como en S, 
los valores diferentes a cero en T corresponden a la heterocigosis estimada en la progenie. Se 
considera que en el mejor de los casos la posibilidad de predicción individual de valores alea-
torios de heterosis es problemática, y puede ser impracticable en poblaciones reales. Hay que 
considerar que para la aplicación de este modelo en poblaciones de ganado, se supone que el 
componente fijo de heterosis es suficiente (Arnold, Bertrand y Benyshek, 1992).

Sustituyendo a u y h en la ecuación inicialmente planteada, se tiene:

Donde:

y = vector de observaciones;

X = matriz de incidencia que relaciona los efectos fijos (b) para el vector de observaciones;

ZQ = matrices de incidencia que relacionan el vector de observaciones con el vector del efecto 
fijo aditivo del grupo racial (j);

Z = matriz de incidencia que relaciona el vector de observaciones con el vector del efecto 
aleatorio genético aditivo (a);

WS = matrices de incidencia que relacionan el vector de observaciones con el vector del efecto 
fijo de heterosis (g);

WT = matrices de incidencia que relacionan el vector de observaciones con el vector del efecto 
aleatorio de heterosis (d);

e = vector de efectos aleatorios residuales.

Para el modelo, el primer y el segundo momento están dados por:

 

y
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Al especificar una estructura apropiada para las diferentes matrices y vectores involucrados se 
tiene:

Donde el modelo mixto de ecuaciones estará dado por:

En este modelo mixto de ecuaciones, los elementos de las matrices y vectores se representan 
de la forma Mij, donde i = (1, 2, x) corresponde a los animales de las razas 1, 2 o cruzados, 
respectivamente, y j = (p, n) es la porción de la matriz o vector correspondiente a los registros 
de padres y no padres, respectivamente.

Las matrices de incidencia X y Z tienen básicamente la misma estructura que las usadas co-
múnmente en el análisis intrarracial. La matriz Q relaciona los grupos raciales para las obser-
vaciones. Para animales puros, cada fila de la submatriz Qij tiene un solo 1, el cual relaciona al 
individuo con el elemento adecuado del vector del grupo racial (j). Para animales cruzados, 
cada fila tiene coeficientes diferentes a cero, correspondientes a la composición fraccional de la 
raza del animal. Si todos los animales tienen registros, Z es una matriz identidad. Si los padres 
no poseen registros son representados en Z por una columna de ceros.
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La matriz incidencia para S y T puede ser representada simbólicamente como:

Las matrices S y T relacionan el efecto fijo y aleatorio del efecto de heterosis contenido en los 
registros fenotípicos de los animales cruzados. Datos de individuos puros podrían ser represen-
tados en S y T por filas de ceros, y padres sin progenies cruzadas podrían tener una columna 
nula en T.

La organización de los vectores j, g, d y e serían de la forma:

 

Donde el vector aij, i = {1, 2, x} representa la desviación genética aditiva dentro de j para 
individuos de las razas 1, 2 o cruzadas, respectivamente. El vector gij, (i, j={1, 2} i ≠ j) es el 
vector de efectos fijos de la interacción (heterosis). Para características que no tienen influencia 
materna, se puede hacer la asunción de que g12 = g21.

El vector de efectos aleatorios no aditivos dip,12, i = {1, 2, x} representa la desviación aleatoria 
dentro del efecto fijo de heterosis representado por g12. En un análisis de más de dos razas, el 
efecto fijo de heterosis puede ser modelado por cada combinación de razas. En general, dip,jk, 

contendría elementos que representan una desviación de los padres dentro de djk, donde jk sería 
un tipo particular de apareamiento. Este efecto indica que un macho o una hembra tienen una 
composición genética, que cuando es combinada con una raza particular puede contribuir a la 
heterosis individual en la progenie en un mayor o menor grado que otros padres de la misma 
raza (Arnold, Bertrand y Benyshek, 1992). 

La estructura de la matriz de la varianza residual para un modelo multirracial es la siguiente:
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Donde la inversa (R−1) es el recíproco de cada uno de los elementos de la diagonal.

Rodríguez y colaboradores (1997), al realizar un estudio sobre el efecto directo y materno para 
el peso al nacer y a los 200 días en tres poblaciones multirraciales, hicieron una simplificación 
del modelo presentado por Arnold, Bertrand y Benyshek (1992), quedando representado de 
la siguiente manera:

 , donde:

yijk = peso al nacer o a los 200 días, medido en el animal i-ésimo de la j-ésima vaca y en el k-
ésimo grupo contemporáneo;

Ck = efecto fijo del grupo contemporáneo definido por el k-ésimo nacimiento año-sexo-edad 
de la subclase de la madre;

pi y pj = proporciones esperadas de heterocigosis para el i-ésimo animal y la j-ésima madre, 
respectivamente;

hI y hM = efectos de heterosis directa y materna respectivamente, considerados como covariables;

fil y fjl = fracciones esperadas de genes que el i-ésimo animal y la j-ésima madre, respectivamente, 
recibían de la l-ésima raza;

Bl
I y Bl

M = efecto genético directo y materno, respectivamente, de la l-ésima raza, consideradas 
como covariables;

ai = efecto aleatorio genético aditivo para el i-ésimo animal;

mj y cj = efectos aleatorios genético aditivo y ambiente materno permanente de la j-ésima madre;

eijk = efecto aleatorio residual.

En términos matriciales, la ecuación fue expresada como:

, donde:

y = vector de observaciones;

b = vector de efecto fijo del grupo contemporáneo;
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g = vector de efectos de heterosis directa y materna;

j y d = vectores de efectos fijos directo y materno de la raza, respectivamente;

a = vector aleatorio de efecto genético aditivo directo;

m y c = vectores de efectos aleatorios genético aditivo y ambiental permanente materno.

e = vector de residuales;

X = matriz incidencia con ceros y unos, que relaciona las observaciones con los efectos fijos 
de grupos contemporáneos;

QI y QM = matrices incidencia que relacionan las observaciones con los efectos directos y ma-
ternos de la raza a través de las fracciones fil y fjl, respectivamente;

ZI, ZM y W = matrices incidencia con ceros y unos que relacionan las observaciones para el 
efecto genético aditivo directo, el efecto aditivo materno y el efecto del ambiente permanente, 
respectivamente. ZI y ZM serán aumentadas con cero en las columnas para animales por fuera 
de los registros que fueron incluidos en la matriz de relación aditiva.

El primer y el segundo momento del modelo corresponden a:

  y

Se considera que:

Donde:

A = matriz de relación genética aditiva;

Inc e In = matrices identidad de tamaño igual al número de madres (nc) y al total del número de 
registros (n), respectivamente;

sa
2 = varianza genética aditiva directa;

sm
2 y sc

2 = varianzas genética aditiva y ambiental permanente materna, respectivamente;

sam = covarianza entre el efecto aditivo directo y el efecto aditivo materno;

se
2 = varianza del residuo.
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Ejemplo 4.1. Se evaluó el peso al año en ganado de carne utilizando cuatro grupos contemporá-
neos como efectos fijos, dos razas puras, F1, F2, y animales ¾ de la raza 1. Para dar una mejor 
explicación del ejemplo, se hace el montaje de las diferentes matrices y en el complemento 4.1 se 
presenta una programación sencilla para resolver el ejemplo mediante SAS, procedimiento IML.

Tabla 4.1. Peso al año de vacunos para carne

Animal Padre Madre Grupo  
contemporáneo

Raza Peso al 
año (kg)

1 . . 1 1 235
2 . . 1 1 240
3 . . 1 1 220
4 . . . 1 .
5 1 4 2 1 233
6 3 5 2 1 245
7 1 2 3 1 263
8 3 5 3 1 197
9 . . 1 2 236
10 . . 1 2 245
11 . . 1 2 226
12 . . 1 2 189
13 . . 2 2 212
14 9 12 4 2 253
15 11 13 4 2 231
16 11 12 2 2 194
17 9 10 3 2 261
18 1 12 3 3 235
19 3 10 3 3 238
20 9 5 3 3 288
21 11 5 3 3 299
22 17 4 4 3 271
23 17 2 4 3 285
24 19 4 4 4 273
25 20 22 4 5 269
26 18 21 4 5 302
27 1 23 4 4 277

Se hace el montaje de la matriz X (efectos fijos de grupo contemporáneo) y la matriz Z (ma-
triz que relaciona registros con animales; y aquellos animales que no tienen registros les co-
rresponde una columna de ceros).
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Se construye la matriz R (matriz de varianza residual), suponiendo igual varianza residual para 
los diferentes grupos genéticos, donde se

2 = 309.

También, se construye la matriz H (matriz de varianza genética no aditiva), suponiendo igual 
varianza para los diferentes grupos genéticos, donde sna

2 = 105.
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Luego se construye la matriz W, la cual tendrá 0 en los elementos de la diagonal correspondientes 
a animales puros y 1 en los elementos de la diagonal de animales cruzados.

 

Se construyen las matrices Q, S y T. La primera relaciona a los animales con su composición 
racial, y en ella la fila correspondiente a cada animal puro tendrá un 1 en la columna corres-
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pondiente a su raza y 0 en las columnas restantes; y los animales cruzados tendrán en cada 
columna la proporción que tienen de cada raza. En S, se relacionan los animales con el efecto 
de heterocigosis. Por último, T relaciona la heterocigosis de los animales con sus padres; en 
ella los animales puros tendrán filas de ceros, y los padres sin descendencia también tendrán 
columnas de cero.

     

         

Luego de hacer estas matrices, se construye la matriz de parentesco y se realizan las operaciones 
matriciales necesarias para el montaje del modelo mixto de ecuaciones.
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Complementos
Complemento 4.1
Programación en SAS para resolver el modelo mixto de ecuaciones del modelo ani-
mal multirracial.

dm ‘log;clear;output;clear’;/*comando para borrar salidas anteriores*/

data ejemplo;

input animal padre madre gcont raza peso;

cards;

1 . . 1 1 235

2 . . 1 1 240

3 . . 1 1 220

4 . . . 1 0

5 1 4 2 1 233

6 3 5 2 1 245

7 1 2 3 1 263

8 3 5 3 1 197

9 . . 1 2 236

10 . . 1 2 245

11 . . 1 2 226

12 . . 1 2 189

13 . . 2 2 212

14 9 12 4 2 253

15 11 13 4 2 231

16 11 12 2 2 194
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17 9 10 3 2 261

18 1 12 3 3 235

19 3 10 3 3 238

20 9 5 3 3 288

21 11 5 3 3 299

22 17 4 4 3 271

23 17 2 4 3 285

24 19 4 4 4 273

25 20 22 4 5 269

26 18 21 4 5 302

27 1 23 4 4 277

;

proc inbreed cov matrix data=ejemplo outcov=Matriz_A; /*Montaje de la matriz de paren-
tesco*/

 var animal padre madre;

run;

data Matriz_Z; /*Se construye la matriz Z a partir de la matriz A; y se les coloca cero a los 
animales sin registro*/

 set Matriz_A;

 array col col1-col27;

 do k=1 to 27;

	 If  not(col(k)=>1) then col(k)=0;else col(k)=1;

	 end;

   if  animal =4 then col4=0; /*Para asignarle cero a el animal 4 en la matriz Z*/

  keep col1-col27;
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  proc print;

run;

data Matriz_R; /*Se construye la matriz R con valor de 309 en los elementos de la diagonal*/

 set Matriz_A;

 array col col1-col27;

 do k=1 to 27;

	 If  not(col(k)=>1) then col(k)=0;else col(k)=309;

	 end;

  keep col1-col27;

  proc print;

run;

data Matriz_H; /*Se construye la matriz H a partir de la matriz A, con valor de 105 en los 
elementos de la diagonal*/

 set Matriz_A;

 array col col1-col27;

 do k=1 to 27;

	 If  not(col(k)=>1) then col(k)=0;else col(k)=105;

	 end;

  keep col1-col27;

  proc print;

run;

data Matriz_W; /*Se construye la matriz W a partir de la matriz A, asignándole cero en la 
columna correspondiente a animales puros*/

 set Matriz_A;

 array col col1-col27;

 do k=1 to 27;
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	 If  not(col(k)=>1) then col(k)=0;else col(k)=1;

	 end;

	 if  animal =1 then col1=0;

	 if  animal =2 then col2=0;

	 if  animal =3 then col3=0;

	 if  animal =4 then col4=0;

	 if  animal =5 then col5=0;

	 if  animal =6 then col6=0;

	 if  animal =7 then col7=0;

	 if  animal =8 then col8=0;

	 if  animal =9 then col9=0;

	 if  animal =10 then col10=0;

	 if  animal =11 then col11=0;

	 if  animal =12 then col12=0;

	 if  animal =13 then col13=0;

	 if  animal =14 then col14=0;

	 if  animal =15 then col15=0;

	 if  animal =16 then col16=0;

	 if  animal =17 then col17=0;

  	 keep col1-col27;

  proc print;

run;

Data Matriz_A; set Matriz_A;  keep col1-col27; /*Se guarda la matriz de parentesco*/

data effijos; set ejemplo; /*Se inicia construcción de la matriz de efectos fijos (grupo contem-
poráneo) */

	 if  gcont=1 then gc1=1; else gc1=0; /* A los animales del grupo contemporáneo 1 se 
les coloca 1 en la primera columna y cero en las otras columnas*/
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	 if  gcont=2 then gc2=1; else gc2=0;/*Igual procedimiento se hace para los otros grupos 
contemporáneos*/

	 if  gcont=3 then gc3=1; else gc3=0;

	 if  gcont=4 then gc4=1; else gc4=0;

keep gc1 gc2 gc3 gc4;

run;

data gruporaza ; set ejemplo; /*Se inicia construcción de la matriz que relaciona la proporción 
de raza de los animales*/

	 if  raza=1 then r1=1;

	 if  raza=1 then r2=0; 

	 if  raza=2 then r1=0;

	 if  raza=2 then r2=1;

	 if  raza=3 then r1=0.5 ;

	 if  raza=3 then r2=0.5;

	 if  raza=4 then r1=0.75;

	 if  raza=4 then r2=0.25;

	 if  raza=5 then r1=0.5;

	 if  raza=5 then r2=0.5;

keep r1 r2;

run;

data heteroci ; set ejemplo; /*Se inicia construcción de la matriz que relaciona la heterogosis 
estimada con los animales*/   

	 if  raza=1 then h=0;

	 if  raza=2 then h=0;

	 if  raza=3 then h=1;

	 if  raza=4 then h=0.5 ;

	 if  raza=5 then h=0.5;
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	 keep h;

run;

proc iml;

reset print;

load _all_;

use effijos;

read all var {gc1 gc2 gc3 gc4} into X;

MATRIZ_X=X[1:27,]; /*Definición de la matriz de efectos fijos*/

use ejemplo;

read all var {peso} into y;

Vector_y=y[1:27,]; /*Corresponde al vector de observaciones*/

n=nrow(y);

print n;

use gruporaza;

read all var {r1 r2} into Q;

MATRIZ_Q=Q[1:27,]; /*Se construye la matriz Q, que relaciona los animales con la compo-
sición racial*/

use heteroci;

read all var {h} into S;

MATRIZ_S=S[1:27,]; /*Se construye la matriz S, que relaciona los animales con el efecto fijo 
de heterocigosis*/

/*Se construye la matriz T, que relaciona los animales con el efecto aleatorio de heterocigosis. 
Los animales puros aparecen con filas de ceros, y los padres sin progenies cruzadas pueden 
tener columnas de ceros*/

Matriz_T = {0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,
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		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0.5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0.5 0 0 0 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0.5 0 0.5 0 0 0 0 0,

		  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0.5 0 0 0.5 0 0 0 0 0 0,

		  0.5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0.5 0 0 0 0};
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print matriz_T;

use Matriz_A;

read all var _num_ into A;

use Matriz_R;

read all var _num_ into R;

IR=inv(R);

use Matriz_H;

read all var _num_ into H;

use Matriz_Z;

read all var _num_ into Z;

use Matriz_W;

read all var _num_ into W;

G=A*(96.4);

Ginv=inv(G);

/*Se construyen los diferentes productos de matrices del lado izquierdo*/

B =(Matriz_X′*IR*Matriz_X)||(Matriz_X′*IR*Z*Matriz_Q)||(Matriz_X′*IR*Z)||(Matriz
_X′*IR*Matriz_S)||(Matriz_X′*IR*W*Matriz_T);

C=(Matriz_Q′*Z′*IR*Matriz_X)||(Matriz_Q′*Z′*IR*Z*Matriz_Q)||(Matriz_Q′*Z′*IR*Z)
||(Matriz_Q′*Z′*IR*W*Matriz_S)||(Matriz_Q′*Z′*IR*W*Matriz_T);

D=(Z′*IR*MATRIZ_X)||(Z′*IR*Z*Matriz_Q)||(Z′*IR*Z+INV(G))||(Z′*IR*W*MATRI
Z_S)||(IR*W*MATRIZ_T);

E=(Matriz_S′*W′*IR*Matriz_X)||(Matriz_S′*W′*IR*Z*Matriz_Q)||(Matriz_S′*W′*IR*Z)
||(Matriz_S′*W′*IR*W*Matriz_S)||(Matriz_S′*W′*IR*W*Matriz_T);

J=(Matriz_T′*W′*IR*Matriz_X)||(Matriz_T′*W′*IR*Z*Matriz_Q)||(Matriz_T′*W′*IR*Z)|
|(Matriz_T′*W′*IR*W*Matriz_S)||(Matriz_T′*W′*IR*W*Matriz_T + INV(H));

M=(B//C//D//E//J); /*Se reúnen verticalmente las matrices anteriores*/
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xpy1=MATRIZ_X′*IR*Vector_y; /*Se construyen los diferentes productos de matrices del 
lado derecho*/

qpy1=MATRIZ_Q′*Z′*IR*Vector_y;

zpy1=Z′*IR*Y;

spy1=MATRIZ_S′*W′*IR*Vector_y;

tpy1=MATRIZ_T′*W′*IR*Vector_y;

derecho=(xpy1//qpy1//zpy1//spy1//tpy1); /*Se reúnen verticalmente las matrices anteriores*/

MIG= Ginv(M);

/*Se monta el modelo mixto de ecuaciones*/

/*Es necesario hallar inversa generalizada, ya que la matriz M es no singular*/

SOL = MIG*derecho;

run;

Al resolver el modelo mixto de ecuaciones se tienen los siguientes resultados: Las primeras 
cuatro filas corresponden a las soluciones para el efecto de grupo contemporáneo; las dos 
siguientes hacen referencia al efecto fijo del grupo racial; en las 27 siguientes se muestran los 
valores de cría para el efecto genético aditivo del animal; la fila siguiente corresponde al efecto 
fijo de heterosis, y las últimas 27 filas corresponden a los valores de cría para el efecto genético 
no aditivo.

SOL     61 rows      1 col     (numeric)

Valores estimados para grupo contemporáneo	 70.551286

	 65.562347

	 78.441111

	 99.600429

Efecto genético aditivo de la raza	 162.57219

	 151.58298

Valor genético aditivo predicho del animal	 3.3186771

	 3.5397158



Modelación aplicada a las ciencias animales: II. Evaluaciones genéticas

130 

	 −6.925131

	 0.0667385

	 3.1130232

	 0.626944

	 5.9333157

	 −7.58794

	 6.431331

	 6.015721

	 0.4338742

	 −9.721682

	 −3.159244

	 −1.17805

	 −3.902323

	 −7.140456

	 8.8249979

	 −3.589639

	 −2.297225

	 5.8155686

	 6.1728613

	 2.7437004

	 6.1769569

	 −0.766652

	 3.6672726

	 4.9131344

	 4.9801114

Valor estimado de heterosis: 	 26.494853

Valor predicho genético no aditivo del animal	 −4.537112
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	 −0.264781

	 −4.393476

	 −2.661361

	 8.5791174

	 0.0

	 0.0

	 0.0

	 2.93994

	 −4.393476

	 5.6391774

	 −4.79013

	 0.0

	 0.0

	 0.0

	 0.0

	 −3.305831

	 3.9446052

	 0.3796892

	 −0.666992

	 3.9446052

	 −0.666992

	 0.2530178

	 0.0

	 0.0

	 0.0

	 0.0



Modelación aplicada a las ciencias animales: II. Evaluaciones genéticas

132 

Al comparar los resultados obtenidos, se tiene que para el efecto de grupo contemporáneo el 
mejor grupo fue el 4 y el peor el 2, con una diferencia entre ellos de 34.0 kg. Respecto al efecto 
genético aditivo de las razas, se tiene que la mejor raza para el peso al año fue la 1, superando 
a la 2 en 11.0 kg. En cuanto a los valores de cría, en el caso del efecto genético aditivo directo 
se tiene que el mejor animal para el peso al año fue el número 17 y el peor fue el número 12; 
la diferencia entre éstos es de 18.5 kg. Para el caso del efecto fijo de heterosis, el apareamiento 
entre las razas 1 y 2 trae efectos positivos sobre el peso al año. Para el efecto genético no adi-
tivo, el cual proporciona información sobre la habilidad combinatoria de un animal, el animal 
5 presentó el mayor valor y el animal número 12 el peor. El valor genético no aditivo reviste 
gran importancia para hacer apareamientos dirigidos, de acuerdo a la habilidad combinatoria 
de cada animal.
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