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Capitulo XIII

Modelos estadisticos de evaluacion genética

Omar Verde
Luis F. Yanez Cuéllar

Las evidencias disponibles sehalan que los animales han desempefado desde
hace mas de 5000 afios, un papel importante en las actividades de la humanidad, tanto
para acompafiamiento, como para trabajar la tierra o para la produccién de leche y
carne. Sin embargo, en el continente americano no existian caballos, bovinos, ovinos
y suinos, que fueron traidos por los conquistadores hace unos 500 afos. En relativa-
mente corto tiempo se logré pasar de unas vias rudimentarias de escogencia de repro-
ductores a la aplicacién de metodologias cientificas. Se sefiala al inglés Robert Ba-
kewell (1725-1795) como el iniciador de un programa sistematico de utilizacién de
machos con caracteristicas que consideraba acordes para sus ideales (Rice et al., 1967;
Johansson & Rendel, 1968). La creacién de asociaciones de productores, la incorpora-
¢ién de la inseminacién artificial en los inicios del siglo XX y la superovulacién con-
dujeron a la difusién masiva de los recursos genéticos.

Por otro lado, los avances en los aspectos teéricos de la genética cuantitativa y po-
blacional, la estadistica aplicada a l1a evaluacién genética, la creacién de microcomputa-
dores, como en la capacidad y velocidad de los procesos y en el desarrollo de programas
computarizados dirigidos a obtener estimados de valores genéticos, entre otros, han
permitido dar un salto significativo en los procesos de evaluacién genética. El mejora-
miento genético tiene basicamente dos componentes: el andlisis, que permite detectar
los mejores genotipos y la sintesis, que consiste en realizar las mejores combinaciones
de los materiales genéticos, seleccién y apareamiento, respectivamente.

A continuacién, se presenta un resumen de las principales metodologias que se han
utilizado para escoger reproductores, desde la apreciacién visual hasta técnicas genético-
estadisticas, las cuales permiten sefialar un valor numérico asociado con el estimado de la
capacidad genética de un animal para una o varias caracteristicas de relevancia.
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METODOS PARA LA SELECCION DE REPRODUCTORES

Se han descrito diversas metodologias para la escogencia de los progenitores de
la préxima generacidn, con el propésito de incrementar la eficiencia bioldgica y eco-
némica.

Apreciacién visual

Bakewell la aplicé cn forma sistemdrica y logré uniformizar sus rebafios y mejo-
rar los niveles productivos. En esta mejora intervino muy poco la genérica y mucho
las modificaciones en las condiciones ambientales. Aun es frecuente su utilizacién
por algunos productores; pero las evidencias cientificas sefialan, en general, una poca
relacién entre tipo y produccion, lo que descalifica la apreciacion visual como método
unico de seleccion, salvo para detectar defectos anatémicos que impidan una activi-
dad productiva normal.

Mediciones productivas directas

Tomar en consideracion caracteres de importancia econdmica como la eficiencia
reproductiva o productiva constituy6 un avance importante, aunque no suficiente, en la
escogencia de reproductores. Es complicado poder comparar apropiadamente indivi-
duos en condiciones diferentes (fincas, meses de nacimiento, sistemas de produccién,
edades, entre otras), pues se generan distorsiones en los procesos de seleccidon.

Mediciones productivas aplicando factores de ajuste

Los ajustes constituyeron un avance en la precision para realizar comparaciones
entre animales. Como ejemplo, el ajuste lineal de peso a edad fija (205 y 548 dias) es
sencillo de realizar y permite producir listas de becerros ordenadas por valor relativo
respecto del promedio de contemporaneos. Mas complicado se presenta el ajuste de
caracteres por otros factores como nimero de parto o por época de parto, para lo cual
se desarrollaron tablas con factores de ajuste; sin embargo, muchas de estas tablas
provenian de sistemas productivos totalmente diferentes a donde se deseaban aplicar,
por lo que no se podian considerar confiables.

Metodologia de los Cuadrados Minimos y contribuciones de Walter Harvey

Harvey concibié y desarrollé la metodologia de los Cuadrados Minimos duran-
te al menos tres décadas (Harvey, 1960; 1990), cuya contribucién fue extraordinaria
parala evaluacién genética de reproductores, permitiendo que de una fase de poca uti-
lizacidn de la estadistica, se pasara a otra de su incorporacién amplia, generando esti-
mados de valores genéticos, al ajustar por efectos ambientales las mediciones obteni-
das en campo.

En una primera aproximacién, puede verse como una via para evaluar la
influencia simultdnea de una serie de efectos fijos (como por ejemplo ano de parto,
mes de parto y nimero de lactancia) sobre la produccidén de leche. En corto, el modelo
estadistico seria: y = Xb+e dondey es el vector de datos, b es un vector de soluciones
para los niveles de los efectos incluidos en el modelo, X es la matriz de incidencia que
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asocia los b s desconocidos con el vector y de datos y e corresponde al vector de
errores aleatorios, es decir, las desviaciones entre el valor medido y y el valor estimado
Xb, que corresponde a lo no explicado por el modelo estadistico establecido para el
analisis. De los aportes de Harvey con esta metodologia merece destacar lo siguiente:

* Un sistema de codificacién para cada columna de X que permite obtener la des-
viacion del nivel asociado de cada factor incluido en el modelo, respecto al pro-
medio general ajustado ().

* Descripcién detallada del proceso para la inclusién de interacciones en el modelo

* Posibilidad de ajustar por variables continuas e independientes, las covariables

* Obtencién de errores estandar de los s a partir de la solucién del sistema
X' X)L(X"y).

¢ Posibilidad de particionar la matriz X "X en submatrices y, asi, poder codificar
un efecto con un ndmero elevado de niveles para generar una submatriz que
pueda ser invertida con facilidad y producir soluciones apropiadas paralas s

de los otros efectos incluidos en el modelo. Esto corresponde al denominado
“proceso de absorcién” que, brevemente, consiste en:

La matriz X "X es subdividida en:

Y
F(X’I-y\ 2

b

;)1; (3]
Por lo que:

|_IX X XX, "*‘X'l-y‘ [4]
bl XX, X,.X,| X,y

Se obtiene:

b=[X,.X,-X, . X, (X, X)X, X Xy =X XL, X)Xy
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Donde la matriz (X', .X,)es diagonal y, por tanto, ficil de invertir.

¢ Considera uno de los efectos del modelo como efecto aleatorio y permite obtener
el componente de varianza asociado. Si este efecto es el padre del individuo que
produce un valor de respuesta, se estima, a través de los medio-hermanos pater-
nos, el indice de herencia y su error estandar.

* Andlisis de varias variables respuestas en forma simultinea y proporcionar co-
rrelaciones genéticas entre los caracteres estudiados.

* La posibilidad de obtener estimadores o predictores maximo-verosimiles para
el efecto absorbido y sefial6 el camino para la estimacién de componentes de va-
rianza mediante iteraciones sucesivas y obtencion de estimados de valores gené-
ticos para los individuos incluidos en el proceso de absorcion, base de los
métodos modernos de evaluacion.

* Adicionalmente, desarrollé los programas para equipos grandes (main frames) y
computadores personales, para automatizar todos los procesos antes sefalados.

Los Modelos Mixtos y las contribuciones de Charles Roy Henderson

Después del avance por Cuadrados Minimos, aiin se presentaban dificultades en
las estimaciones para un numero grande de animales (vacas, toretes sin descendencia,
becerros). Hasta ese momento se hacian las evaluaciones sélo con la informacién
aportada por cada individuo. La inclusién de sus padres, hermanos y medio-herma-
nos se logré mediante el establecimiento de sistemas de ecuaciones que involucraban
desviaciones de promedios y coeficientes de relaciones entre individuos, a través de la
metodologia de Modelos Mixtos (BLUP y Modelo Animal).

Si en las matrices [1] y [2] y el vector [1] se considera que la parte asociada
con X,y b, estd asociada a efectos aleatorios, frecuentemente se utiliza la nomencla-
tura Z y @, por lo que el modelo estadistico puede expandirse a y=Xb+Za+e¢, don-
de b es el vector de soluciones para los efectos fijos, a es el vector de efectos genéti-
cos aditivos aleatorios, ¢ el vector de residuales, X y Z son matrices de incidencia
que asocian las incégnitas y al vector de datos. Las soluciones que se obtienen son
minimo-cuadraticas.

La contribucién con relacién a los modelos mixtos en la evaluacién genética de
reproductores debida a Charles Roy Henderson, cuyos avances mas relevantes son:

* Generd el procedimiento para la obtencién de estimadores maximo-verosimiles
para el efecto padre.

X'X XZ
Z'X Z'Z+u

Ml

a

=z (5]

X‘yl

Siendo « el cociente de la varianza residual y la varianza genética aditiva,
a=c’/0cl



Logros & Desafios de la Ganaderia Doble Propdsito. 2014
Modelos estadisticos de evaluacion genética 111

* Incorpord la matriz de parentesco entre los padres en evaluacién para, asi, obte-
ner mayor precision en los estimadores en atencidn a las relaciones entre ellos.

o

X'X X'Z
7"X Z'Z+A'.q

b
*

a

[6]

donde A~ es 1a matriz inversa de las relaciones de parentesco asociadas con los
padres.

¢ Establecié las reglas para la obtencién rapida de la inversa de la matriz de paren-
tesco.

* Incorporé al modelo los efectos genéticos indirectos (maternos) y ambientales

permanentes
X' X X'z, XZ, X'w bl X'y
Z\Z,+A .0, Z,Z,+A .0, zw | e |z,

= 7
Z\Z +A7. a, zZw m| | Z, 71

m

Ww+A" o, lop| W'y

donde o, =0./0.;0, =6, /0,,;0; =0./0.;y 0, =G, /G,

* Incorpord en las matrices de trabajo los animales sin informacién directa para la
caracteristica en estudio (como, por ejemplo, becerros recién nacidos en peso a
548 dias, toros en el caso de produccién de leche), de forma tal de poder obtener
estimados de valores genéticos para ellos. Esto constituy6 un paso trascendental
para lo que fue denominado MODELQ ANIMAL. Para este logro, se subdivi-
dié la matriz en dos grupos: animales con informacién y los que no la presen-
tan, por lo que el sistema [6] puede ser representado por:

XX Xz 0 b X’
ZX ZZ+A%. 0 A% dl*la, |=Z% 8]
0 Ao A% la| |0

donde A’ es lasubmatriz de la inversa de la matriz de parentesco asociada con los ani-
males con informacién directa, A% es la submatriz de la inversa de la matriz de paren-
tesco asociada con los animales sin informacion directa, 4’2 es la submatriz de la in-
versa de la matriz de parentesco que relaciona animales con informacién y animales
sin informacidn directa, A%/ es la traspuesta de A/ b son las soluciones para los efectos

fijos, @, son las soluciones (valores genéticos) para los animales con informacion di-
rectaa_ y son las soluciones (valores genéticos) para los animales sin informacién
directa.

El Modelo Animal tiene grandes ventajas, entre las que se pueden mencionar:

* Ajusta para los efectos que se considera pueden influir en la variacién del caracter
en estudio (sexo del becerro, afio y mes de nacimiento, edad de madre al parto, etc.).
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* Ademas de evaluar toros, también evalda vientres.

* De los reproductores potenciales del rebafio: toretes, novillas, mautes y bece-
rros, también se tendrd una estimacién de valor genético.

* Las relaciones de parentesco completas entre todos los animales son utilizadas
para predecir con una cantidad de informacién mayor cada valor genético.

* No requiere apareamiento aleatorio entre toros y vacas, pues al incluir los vien-
tres en el modelo, se ajusta por el mérito genético de cada uno de estos.

* Produce la estimacién del valor genético directo (crecimiento) del padre y la
madre, ademas puede predecir el valor genético materno (capacidad lechera) de
los mismos.

* Acepta incluir efectos aleatorios no correlacionados en el modelo.

* La metodologia permite evaluar simultdineamente mdas de un caricter, incluso
utilizando diferentes modelos para cada uno de éstos, por lo que se tendra esti-
mados de valor genético para un cardcter, ajustado por las correlaciones genéti-
cas con los otros caracteres evaluados en forma simultanea.

Posteriormente, a los aportes de Harvey y Henderson, numerosos cientificos
han hecho posible continuar la senda trazada y se observan aportes significativos para
refinar los procedimientos estadisticos de las evaluaciones genéticas resultantes.

Estimacion de componentes de varianza

La obtencidn de estimadores y predictores maximo-verosimiles apropiados de-
pende en gran medida de los valores que se tengan o estimen para los componentes de
varianza y covarianza requeridos. Se han propuesto numerosos métodos para su ob-
tencidn, ya que el nimero elevado de datos y pardmetros, el desbalance de la distribu-
cién son elementos que impiden la obtencién de resultados medianamente apropia-
dos con los anilisis de varianza convencionales.

Cunningham & Henderson (1968), Patterson & Thompson (1971), Searle
(1974), Harville (1977) y Gianola & Fernando (1986) son algunas de las contribucio-
nes importantes en la obtencién de componentes de varianza via maxima verosimili-
tud. Mientras que Smith & Graser (1986) y Graser et al. (1987) proponen una metodo-
logia donde no se requiere derivacién ni obtencidén de esperanzas matematicas.

Regresion Aleatoria

La Regresién Aleatoria se presenta como una alternativa novedosa para la pre-
diccién de valores genéticos, aspecto que ya habia sido mencionado, hace mas de 60
afos, desde el punto de vista tedrico por Henderson (1948).

El principio bésico que se asume es que el efecto de una variable continua es
aleatorio y puede ser evaluado a lo largo de la trayectoria. Esto permitiria realizar eva-
luaciones a diferentes edades en un mismo animal (mediciones repetidas en el tiem-
po) o evaluaciones de pesos a diferentes edades de becerros de un mismo padre o la
produccidn de leche a lo largo de la curva de lactancia, obteniéndose estimados de pa-
rametros genéticos en diferentes momentos de la curva de crecimiento o lactancia y



Logros & Desafios de la Ganaderia Doble Propdésito. 2014
Maodelos estadisticos de evaluacion genética 113

predicciones de valor genético con mayor exactitud. Es decir, desde el punto de vista
tedrico, esta metodologia constituye un refinamiento o avance en las evaluaciones ge-
néticas, por lo que es de esperar mayor progreso.

La Regresién Aleatoria permite proyectar la evolucion de la trayectoria del cre-
cimiento, ain cuando los datos de cada animal son registrados a edades diferentes.
Toma en cuenta el tiempo entre las edades en las que se registraron los datos y propor-
ciona un método para analizar el patrén de variacién genética que pudiera revelar
cambios potenciales en la trayectoria del crecimiento. Es decir, produce un valor ge-
nético estimado para cada una de las edades de interés, y por lo tanto, es posible obte-
ner las curvas de crecimiento desde el punto de vista de sus parametros genéticos.

Las capacidades de memoria virtual requeridas para realizar analisis por Regre-
sion Aleatoria son elevadas. Los avances tecnolégicos han hecho posible la difusién
de programas de computacidén dirigidos a este fin, disponibles y de acceso libre. Aun
cuando la correlacién entre los valores genéticos obtenidos por Regresién Aleatoria y
por Modelo Animal para el caricter peso corregido a 548 dias o produccién de leche
total en la lactancia pueden ser elevadas, los resultados muestran, en algunos casos, di-
ferencias considerables, tanto de magnitud como del signo.

Con esta metodologia es posible detectar reproductores con valor genético ele-
vado en todala trayectoria (patrén estable), mientras que otros pueden presentar valo-
res bajos al inicio y elevados al final (patrén dindmico), con una tendencia o pendien-
te mas pronunciada. En crecimiento se prefieren estos Gltimos, ya que afecten lo me-
nos posible el peso al nacer y generen progreso en las etapas finales del crecimiento;
mientras que en produccién de leche, un patrén estable favoreceria la persistencia de
la lactancia, mas que valores elevados en el pico de produccién. Entonces, la informa-
cién obtenida facilitard la seleccién, que sera mas precisa tomando en cuenta la evolu-
cién de los valores genéticos a lo largo del tiempo y la forma de la curva del caracter en
consideracion.

Métodos bayesianos

Gianola & Fernando (1986) propusieron usar el enfoque bayesiano como méto-
do general de estimacidn, basado en el impulso generado por los métodos de las Cade-
nas de Markov Monte Carlo, con un algoritmo muy difundido como lo es el muestreo
Gibbs. Bajo esta alternativa, se estima la distribucién posterior de valores de cria me-
diante métodos muestrales y el valor resultante se usa para actualizar los parametros
de los efectos fijos y (co)varianzas. L.uego, se obtienen valores de cria de la distribu-
cién recién actualizada, y se usa ese valor para actualizar efectos fijos y (co)varianzas,
repitiéndose el proceso un gran nimero de veces, digamos m. Si ciertas condiciones se
cumplen, estas iteraciones crean una cadena de Markov. Si se acumula un niimero ra-
zonablemente grande de muestras, de manera tal que las inferencias tengan un error
de simulacién pequeno, es posible estimar, por ejemplo, la media, mediana, varianza
de cualquier valor de cria.
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OTROS ASPECTOS DE INTERES

Caracteres umbrales

Se han presentado una gran cantidad de publicaciones relacionadas con la eva-
luacién practica de caracteres umbrales (también denominados caracteres 0y 1 6 ca-
racteres todo o nada y caracteres dicotémicos). Li (1957) publicé un texto donde plan-
ted la posibilidad de codificar uno de los resultados de una variable binomial como 1 y
el resultado contrario como 0 y realizar los andlisis en la misma forma como se anali-
zan las variables continuas, teniendo en consideracién que una prueba de ¥? y una
prueba de ¢ son idénticas e igualmente vdlidas cuando el tamafio de la muestra es gran-
de. Por otra parte, Gabriel (1963) sefiala que en el caso de modelos complejos para el
analisis de datos binomiales, las técnicas del Anélisis de Variancia por cuadrados mi-
nimos, donde las proporciones para cada clase son ponderadas por el nlimero de ob-
servaciones, produce resultados muy cercanos a las pruebas de significacién correc-
tas, son mds sencillas, permiten conclusiones mas detalladas y confiables, son mds
ampliamente aplicables y son mds robustas que las pruebas de y2

Harvey (1982) hace una evaluacién detallada de las posibilidades de anilisis de
datos binomiales a través de la metodologia de los Cuadrados Minimos Ponderados.
Indica que ponderar una clase por el ntiimero de observaciones equivale a desarrollar
las ecuaciones minimo cuadrdticas usuales en los andlisis para variables continuas,
codificando cada observaciéon como 0 6 1 de acuerdo a su resultado (falla o éxito).

La metodologia de los Cuadrados Minimos Ponderados se basa en la minimiza-
cién de las sumas de cuadrados de las desviaciones de los valores observados de Y con
relacidn a los valores predichos basado en el modelo en consideracion, presenta varias
ventajas adicionales: la disponibilidad de programas estadisticos para la realizacién
de andlisis aplicando una variedad amplia de modelos fijos, aleatorios o mixtos; la po-
sibilidad de obtener estimados de componentes de variancia para variables discretas;
la posibilidad de disponer de estimados de componentes de covariancia entre caracte-
res discretos y continuos; la rapidez de ejecucién del proceso, pero, sobre todo esto, la
posibilidad de disponer de la constante y del promedio ajustado para cada nivel de va-
riable incluida en el modelo estadistico. Esto permite detectar los niveles de cada efec-
to que son favorables en su respuesta para el caracter en estudio y cuales no lo son, asi
como determinar cudles son los efectos que influyen en mayor magnitud a la explica-
cién de la variable analizada. Por otro lado, los estimados de componentes de varian-
cia y parametros genéticos son de utilidad amplia en el desarrollo de programas de
mejoramiento sostenido de la produccién en un rebafo.

Esta reflexién puede extenderse a los modelos mixtos y sus evaluaciones por
maxima verosimilitud. Boldman et al. (1995) plantean la observacién de codificar la
variable respuesta a estudiar con valores de 0 6 100 para los resultados negativo o posi-
tivo, en vez de 0 y 1, para que el analisis se realice con menores problemas en el proce-
so de obtencién de los estimados de componentes de varianza.

También se ha planteado la posibilidad de utilizar distribuciones diferentes a la

normal para estas caracteristicas dicotémicas. Verde (2000) plantea que el mas impor-
tante de los modelos lineales generalizados para la variable binomial es el denomina-
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do Modelo de Regresion Logistica que estd basado en la transformacién logit de una
proporcion. La diferencia entre la regresion logistica y la regresion lineal estd en la es-
cogencia del modelo y en los supuestos. Asi, por ejemplo, mientras en la regresion li-
neal se espera que la variable respuesta Y tome cualquier valor a medida que la varia-
ble independiente X tome valores entre —e y + 0, en la variable binomial los valores
respuesta esperados deben estar entre 0 y 1, observandose que los cambios de respues-
tason cada vez menores a medida que se acercan a los extremos. La curva de respuesta
es parecidaa una S y, aunque muchas funciones han sido propuestas para el analisis de
la variable binomial, la distribucién logistica presenta algunas ventajas importantes
desde el punto de vista matematico. La funcién es extremadamente flexible, ficil de
usar y permite una interpretacién biolégica.

Caracteres limitados a un sexo

Con los refinamientos en la metodologia de los Modelos Mixtos bajo un Modelo
Animal para la evaluacién genética de reproductores, se planteé la posibilidad de in-
cluir en un solo analisis dos 0 més caracteres que se presentasen en un solo sexo, ade-
mads de otros que si estén presentes en ambos sexos. Un ejemplo bien interesante viene
dado por la edad al primer parto y la circunferencia escrotal en toretes, adicional al
peso corregido a 548 dias (presente en ambos sexos). En este estudio, se consideran
como variables diferentes las presentes en un solo sexo, asignando valor faltante a los
animales del sexo donde no se manifiesta la caracteristica. Asi se podra obtener la co-
rrelacién genética entre todas las caracteristicas en estudio y estimados donde se to-
man en consideracién estas relaciones.

Interacciones genotipo X ambiente

Este aspecto, de gran interés en el campo de la evaluacion genética de reproduc-
tores, también ha sido tomado en cuenta por los genetistas. Una posibilidad para rea-
lizar las estimaciones de valores genéticos, la proporciona Boldman ez al. (1995), al su-
gerir considerar las mediciones en cada ambiente (por ejemplo, rebanos, razas de ma-
dre, incluso machos medidos en una raza de madre y hembras medidas en una raza de
madre diferente) como caracteres diferentes. Es opinién de los autores del presente
trabajo que una alternativa valida la proporciona la combinacién de niveles del factor
genético (padre, por ejemplo) con los niveles del factor ambiental (rebafio, por ejem-
plo) y generar niveles del efecto combinado para considerarlo como uno solo. Esto
permite la estimacidén de valor genético de padres dentro de cada rebafio (también pu-
diera ser padre-afio, o padre-grupo racial de madre).

La aplicacion de esta tltima posibilidad permiti6 detectar diferencias impor-
tantes en los comportamientos de los niveles del efecto genético a lo largo de los nive-
les del efecto ambiental, sugiriendo la necesidad de realizar estudios que permitan
ubicar mecanismos de estimacién de valor genético mds apropiadamente.

Efectos genéticos aditivos y no aditivos en modelo animal unirracial

Al igual que para el caso de efectos aditivos directos y maternos, Henderson
también expuso la teoria acerca de cémo obtener los BLUP para efectos no aditivos y
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diferentes estimadores de componentes de varianza no aditivos (Henderson, 1988).
Se modelaron interacciones entre los diferentes tipos de efectos, por ejemplo, aditi-
vo*aditivo, aditivo*dominancia, aditivo*aditivo*dominancia, etc. (Henderson
1984). En estos métodos se emplea la matriz de dominancia D, la cual se usa de mane-
ra analoga a la matriz A en las ecuaciones del modelo mixto para efectos no aditivos y
puede ser calculada a partir de los elementos de la matriz A.

Henderson (1984) mostr6é modelos lineales para la evaluaciéon genética de cruza-
mientos entre [ineas y razas, incluyendo o no efectos maternos, asi como el procedi-
miento para calcular la covarianza entre individuos pertenecientes al mismo cruce o
entre individuos de diferentes cruces, seialando los modelos para interacciones aditi-
vo*aditivo, aditivo*dominancia, etc.

Modelo animal multirracial

Una poblacién multirracial se define como aquella en la cual se tienen animales
puros y animales cruzados los cuales se aparean entre si. De acuerdo con Elzo & Waker-
man (1998), en estas poblaciones los efectos aditivos y no aditivos son una importante
fuente de variacidn, lo que implica que el valor genético de un animal perteneciente a
una poblacién multirracial depende de estos dos tipos de efectos, por lo que, en evalua-
ciones multirraciales, se predicen diferencias aditivas esperadas de progenie (DAEP) y
diferencias no aditivas esperadas de progenie (DNEP) y, mediante la suma de estos dos
valores, se obtienen diferencias multirraciales esperadas de progenie (DMEP).

Los elementos basicos de un modelo multirracial son similares a los de un mode-
lo unirracial con efectos aditivos y no aditivos. La mayor complejidad de los modelos
multirraciales se debe a que tienen que explicar efectos ambientales, genéticos aditivos
y genéticos no aditivos en poblaciones formadas por grupos de animales de dos o mds
razas puras y por grupos cruzados de varias proporciones de combinaciones raciales

Elzo (2006) desarrollé una metodologia lineal mixta para evaluar animales en
poblaciones multirraciales. Esta metodologia incluyé efectos directos y maternos,
aditivos y no aditivos y heterogeneidad de varianzas y covarianzas a través de combi-
naciones de grupos raciales. También desarrollé algoritmos de inversién rapida de las
matrices empleadas en los procedimientos de evaluacién multirracial.

Ademas, Elzo (1996) desarrollé procedimientos sin restricciones que garanti-
zan que los estimadores de todas las varianzas genéticas y las varianzas ambientales
cumplan la condicién de ser mayores que cero, y las correlaciones estimadas se en-
cuentren dentro del rango permitido (mayor que -1 y menor que 1). Estos procedi-
mientos fueron denominados puntajes parciales (Partial scoring) y maximizacién de
Cholesky (Cholesky maximization), los cuales buscan que las matrices de covarianza es-
timadas sean definidas positivas.

Una alternativa menos complicada pero también menos precisa que merece
mencionarse para el analisis de poblaciones multirraciales consiste en incluir en el
modelo lineal los efectos fijos de porcentaje de genes de cada grupo racial presente en
el individuo y el coeficiente de heterocigosis como covariables.
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Genoémica

Un interés creciente se observa en la utilizacién del analisis estadistico de la infor-
macién molecular en la inferencia sobre valores genéticos y en mapeo de locus de carac-
teristicas cuantitativas (quantitative trait loci o QTL). Esto ha permitido generar méto-
dos que involucran varios marcadores y el mapeo genético, disponiéndose de recursos
poderosos estadisticos y computacionales para el estudio y localizacién de QTL. Los
métodos computacionales mas utilizados son REML y métodos Bayesianos, los cuales
toman en consideracion la presencia de marcadores QTL en la genealogia.

Dos publicaciones que se consideran de importancia en este punto son las de
Fernando & Grossman (1989) y Hoeschele et al. (1997). Se hace aplicacién del BLUP
en un modelo lineal mixto con efecto aditivo para alelos en un marcador MQTL y
efecto aditivo en los restantes QTL. Se obtiene la estimacion de efectos fijos, de los
alelos MQTL y de los alelos QTL mediante las relaciones de parentesco y mediciones
fenotipicas. El modelo permite trabajar con individuos sin informacién o con infor-
macién parcial. Sefialan la posibilidad de trabajar con marcadores multiples.

RECURSOS COMPUTACIONALES

En la actualidad, existen numerosos programas disponibles para la estimacién
de componentes de varianza y prediccion de valores genéticos de animales, algunos
en forma gratuita; otros requieren la cancelacién de una cuota. La gran mayoria estdn
bien documentados. Entre ellos podemos mencionar: LSMLMW y MIXMDL PC-2
(Harvey); DFREML (Meyer); PEST y VCE (Groeneveld, Kovacs y Wang); JAA,
MTC, etc. (Misztal); ASREML (Gilmore); WINBUGS; MTDFREML (Boldman,
Kriese, Van Vleck Van Tassell y Kachman); SAS; R; ABTK (Golden, Snelling y Ma-
llinckrodt); DMU (Jensen y Madsen); GFCAT (Konstantinov); SURVIVAL KIT
(Ducrocq y Solkner); MATVEC (Wang, Fernando y Kachman); MTGSAM (Van
Tassell y Van Vleck); WOMBAT (Meyer); por s6lo mencionar algunos.

CONCLUSION. UNA REFLEXION

Incrementar la produccién y la productividad en un rebafo bovino involucra
un programa sostenido de mejoramiento ambiental y genético. Para hacer eficiente el
programa de mejoramiento genético, debe llevarse un registro de las operaciones que
se realizan en la finca. En la actualidad, el computador constituye una herramienta
valiosa para llevar los controles productivos, pero se hace necesario realizar una eva-
luacion exhaustiva de los datos para poder tomar decisiones sobre bases firmes.

Las metodologias para realizar la evaluacién genética de los reproductores han
ido mejorando con el tiempo, introduciendo refinamientos que permiten obtener es-
timaciones cada vez mas precisas. Estas metodologias genético-estadisticas estdn a
disposicion de los técnicos y productores. Su utilizaciéon en forma rutinaria permitira
realizar los progresos que facilitardn hacer mas eficiente el negocio ganadero.

Sin embargo, desarrollar un plan de mejoramiento genético no constituye un
paso aislado dentro de una explotacion. Se hace necesario desarrollar programas inte-
grales de mejoramiento, que se inicien con una identificacién precisa de los animales,
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anotacion de los eventos productivos que suceden, evaluacién sanitaria del rebaiio,
examen ginecoldgico y androlégico, eliminacién de animales improductivos, crea-
cién y division de potreros, introduccién de pastos, desarrollo de planes reproducti-
vos y sanitarios permanentes, programa de conservacion de pastos, etc. Si estos sub-
programas no funcionan de manera adecuad, cualquier subprograma genético que se
ponga en marcha tendrd reducidas o nulas posibilidades de éxito.
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