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INTRODUCCION

En bovinos productores de carne, algunas de las caracteristicas de crecimiento
economicamente importantes son los pesos al nacimiento (PN), destete (PD),
afio (PA) y 18 meses (P18M); ya - que proporcionan informacién sobre las
ganancias de peso de los animales, y generalmente se consideran en la
seleccion de reproductores para mejorar la eficiencia productiva. La prediccién
de valores genéticos para estas caracteristicas sirve para proporcionar criterios
objetivos a utilizarse en la seleccion de reproductores.

Un problema comiin en este tipo de explotaciones es que ocurre seleccion de
animales al momento del destete, lo que ocasiona que los individuos que se
pesan al afio 0 18 meses sean una muestra seleccionada de la poblacién,
provocando alteraciones en la estimacién de (co)varianzas genéticas, cuyo
cambio dependeri de la intensidad de seleccion, nimero de parientes y
estructura de la poblacién (Jensen y Mao, 1981). La reduccion de la informacion

para estimar parametros genéticos también trae consigo disminuciones en la
exactitud estimada.

El analisis de la informacion para la prediccién de los valores genéticos de los
animales se puede realizar considerando una o varias caracteristicas. Los
andlisis multivariados, que son los que involucran a mas de una caracteristica
simultaneamente, pueden atenuar el problema de seleccién secuencial y
algunos otros inconvenientes, pero presentan también cierfos problemas
potenciales, que pueden reducir su eficiencia en la estimaciéon de parametros y
valores genéticos (Jensen y Mao, 1991; Ducrocq, 1994).

Cuando se comparan modelos, es importante considerar que el mejor modelo
tedrico no es necesariamente el mejor en la practica, y que la estimacion
correcta de valores genéticos esta intimamente relacionada con la estimacion
precisa € insesgada de los parametros genéticos de la poblacién.



La seleccion adecuada del mejor método de analisis, acorde con sus ventajas y
desventajas, es el tema central de la presente tesis.



REVISION DE LITERATURA

Metodologias para la evaluacion genética de animales

La principal fuente de informacién dispenible para evaluaciones genéticas en
ganado para carne son los pesos corporales registrados a través de la vida del
animal, por lo que deben analizarse adecuadamente, utilizando metodologias

que lieven a establecer programas de mejoramiento genético que impacten
positivamente en la ganaderia de un pais.

Actualmente, |a principal herramienta para la seleccién de reemplazos son los
valores geneticos predichos de los animales, los cuales pueden obtenerse a
través de registros de comportamiento del animal y sus parientes, usando
diversas metodologias que han sido mejoradas a través del tiempo, con el fin
de predecir mejor el valor genético de los individuos.

Henderson (1973) describié varios métodos que pueden usarse para la
prediccion de valores genéticos en ciertas circunstancias. Estos métodos
suponen que algunas de las propiedades deseables de un predictor es que son
insesgados y minimizan ta varianza del error de prediccion. El primer método
presentado por Henderson (1973) es el llamado mejor predictor (BP, por sus
siglas en Ingiés), el cual minimiza la varianza del error de prediccion, pero

requiere conocer la distribucion de los valores genéticos y sus observaciones.

El Mejor Predictor Lineal (BLP, por sué siglas en Inglés) es una forma
restringida del BP que proporciona una mejor prediccion lineal. En ¢! caso de
suponer la normalidad multivariada, el BLP es similar al BP. Este método es
también llamado [ndice de Seleccion. Operacionalmente los efectos fijos y los
componentes de (co)varianza pueden estimarse conjuntamente.

El indice de Seleccion se ha usado para resolver dos problemas en
mejoramiento animal: ponderar dptimamente los registros en el individuo y sus



parientes en seleccidon para una sola caracteristica, vy seleccionar
fenotipicamente en caracteristicas multiples (Henderson y Quaas, 1976).

El mejor predictor fineal insesgado (BLUP, por sus siglas en Inglés) es un
procedimiento estadistico que permite estimar los efectos fijos y valores
genéticos simultdneamente (Falconer y Mackay, 1996), con posibilidades
técnicas de combinar datos provenientes de diferentes ambiéntes muestreados
(Tholen et al, 1998). Los principios generales de prediccion de valores
geneticos a traves del BLUP fueron propuestos por Henderson (1963, 1973).
Su principal diferencia con el BLP, es que los efectos fijos no necesitan
conocerse (Henderson, 1973), y supone que las varianzas genotipica y
genética se conoben (Falconer y Mackay, 1996), las cuales en la practica
pueden ser razonablemente bien estimadas (Quaas y Pollak, 1980; Gianola y
Fernando, 1986). En este procedimiento se trata de derivar un predictor
insesgado, donde la varianza del error sea minima (NGfiez y Rodriguez, 1995).

El procedimiento BLUP fue desarrollado por Henderson vy presehta las
propiedades siguientes (Mrode, 1996):
e Maximiza la correlacion entre las medias reales y la media del valor
genetico predicho o minimiza la varianza del error de prediccion.
» Los predictores son funciones lineales de las observaciones.
¢ La estimacion se realiza por un variable aleatoria tal que los valores
geneticos de los animales y la funcién estimable de los efectos fijos son

insesgados.

e Involucra la prediccion de valores genéticos reales.

El BLUP fue aplicado, en sus primeras etapas, en el modelo de semental,
posteriormente, se aplicd en modelos mas complejos como el modelo animal,
maternal y modelos multivariados (Mrode, 1996). Su principal ventaja es que

permite incluir las relaciones genéticas entre fodos los animales a evaluar
(Henderson, 1976b).



Henderson (1963, 1973) mostrd, que en teoria, las relaciones genéticas entre
todos los animales que se evaluaran pueden incorporarse en el BLUP de sus

valores genéticos y presentd procedimientos para usar esta informacion.

El principal problema de este predictor, es que requiere la inversa de la matriz
de varianzas y covarianzas de los registros, cuyo tamafio es igual al nimero de
registros (Nafiez y Rodriguez, 1995). Los métodos desarrollados por
Henderson requieren encontrar la inversa del numerador de la matriz de
relaciones de estos animales o una transformacion que reduzca la
compatibilidad de las ecuaciones para una solucion iterativa Gauss-Seidel,
aunque fa matriz aln es grande para invertirse (Henderson, 1975d) y se reduce
la eficiencia de los métodos de solucion iterativos (Henderson, 1975¢). Si el
nimero de animales es grande, el calculo de su inversa sera practicamente
imposible (Henderson y Quaas, 1976).

Originalmente, los programas computacionales tenian una o varias rutinas para
inversion de matrices basadas en varias modificaciones de los métodos de
eliminacién de Gauss, las cuales funcionaban bien para matrices pequerias,
del orden de 2 a 150 elementos, cuyo limite superior dependia de la capacidad
de memoria del equipo de computo. Estas rutinas no eran suficientes cuando
se ufilizaba la matriz de relaciones en mejoramiento genético, pues' ésta
involucra cientos o mites de animales (Henderson, 1976a).

Una alternativa para solucionar este broblema la aportd el Dr. Henderson al
proponer las ecuaciones de modelos mixtos (Nfiez y Rodriguez, 1995), con un
algoritmo para escribir la inversa de la matriz de parentescos tilizando solo el
pedigri de los individuos, en poblaciones sin consanguinidad. Para incluir la
consanguinidad en la poblacién se requiere ademas que se genere una matriz
triangular (Henderson 1975¢, 1976a). Este método resuita en una matriz
esparsa que se adiciona a la matriz de coeficientes, reteniendo Ila
compatibilidad de las ecuaciones para una solucion iterativa (Henderson,



1975d). El método deriva del hecho de que un vector de valores genéticos
aditivos puede escribirse facilmente como el producto de una matriz triangular y

un vector de variables aleatorias no correlacionadas con varianzas iguales
(Henderson, 1976a). |

Si los animales no son consanguineos, o se asume que no hay
consanguinidad, el procedimiento para estimar.la inversa de la matriz de
parentescos se facilita y se obtiene una buena aproximacion en la mayoria de
los problemas de prediccion (Van Vieck, 1993).

Las soluciones para efectos fijos tienen la propiedad de ser los Mejores
Estimadores Lineales Insesgados (BLUE, ‘por sus siglas en Inglés), los cuales
se obtienen simultaneamente con el BLUP, por el procedimientc de los
modelos mixtos desarroliado por Henderson (Van Vieck, 1993), y es similar en
significado y propiedades al BLUP. Es un estimador de las funciones
estimables de efectos fijos que minimizan la varianza de muestreo, son
insesgados y se basan en las funciones lineales de los datos (Mrode, 1996).
Son equivalentes a los cuadrados minimos generalizados (Nafiez y Rodriguez,
1995) y las soluciones para los efectos fijos son los mejores estimadores
insesgados de la funcion estimable de efectos fijos (Van Vleck, 1993).

Los métodos tipo analisis de (co)varianza se han usado ampliamente para
estimar correlaciones genéticas y fenotipicas, estos requieren registros para
todas las caractéristicas en todos los individuos. Cuando se tienen datos
perdidos parte de la informacién sera ignorada, mas aun, si la pérdida de datos
" se ocasiona por seleccion basada en algan criterio correlacionado con la
caracteristica en andlisis, los estimadores estaran probablemente sesgados
por seleccion (Meyer, 1991).

Los algoritmos tradicionales utilizan de identidades basadas en las ecuaciones
de modelos mixtos de Henderson (1963, 1975a), las cuales tienen como



ventaja computacional que incluyen un principio basado en una simple
modificacion de las ecuaciones de cuadrados medios.

Los estimadores de maxima verosimilitud utilizan todos los registros
disponibles y en ciertas condiciones corrigen por efectos de seleccion. A este
respecto, Rothschild et al (1979) demostraron que estos métodos pueden
eliminar ios sesgos de seleccion. Los estimadores de méaxima verosimilitud son

menos sesgados por efectos de seleccion que los andlisis de varianza (Meyer,
1991).

Una modificacion al procedimiente de maxima verosimilitud, llamado maxima
verosimilitud restringida (restricted maximum likeliﬁood, REML), corrige por
pérdidas en grados de libertad debida a efectos fijos en el modelo de analisis
fue propuesto por Patterson y Thompson (1871).

Los algoritmos REML multivariados requieren la inversa directa de una matriz
de tamanio igual al nimero total de niveles de efectos aleatorios, multiplicado
por el numero de caracteristicas consideradas simultaneamente en cada ronda
de un esquema de solucion iterativo y, como son empleados en la practica,
aumentan la confiabilidad en el uso de la informacion para la primera, y
eventualmente la segunda derivada de la funcién de verosimilitud para localizar
el maximo (Meyer, 1991), pero tienen como inconveniente su limitado alcance,
pues requieren la inversa de la matriz de coeficientes de las ecuaciones de
modelos mixtos, lo que para fines practicos aplica a matrices en el rango de
1000 a 5000 elementos (Van Vieck, 1996).

Los algoritmos REML garantizan la convergencia en el espacio de los
parametros, ya que algunas metodologias, en el afan de encontrar estimadores
insesgados de las varianzas y covarianzas, caen en el error de estimar
parametros equivocados, i.e., heredabilidades menores que cero o superiores

a uno, que si se utilizan resuitan en estimadores sesgados (Henderson 1984).



Adicionalmente, Meyer y Thompson (1984) mencionan que los atgoritmos.
REML pueden eliminar sesgos por efectos de seleccion.

Los algoritmos libres de derivadas (DF) para REML se basan en fa bisqueda
de la combinacién de varianzas y covarianzas individuales asociadas con las
{(co)varianzas geneticas aditivas y del residual, que maximizan el logaritmo de
la funcion de verosimilitud, o equivalentemente, minimizan el valor de -2 log de
esta funcién (Van Vieck, 1996). Originalmente fueron descritos por Smith y
Graser (1986), y popularizados mas tarde por Meyer (1988), para analisis
univariados ajustando el mérito genético aditivo de los animales como el Unico
efecto aleatorio, utilizando la eliminacion Gaussiana de los cuadrados medios
aumentados y usados para obtener los dos calculos intensivos de las bartes
del logaritmo de verosimilitud (Van Vieck, 1996). Estos modelos, que también
pueden incluir toda la informacién de relaciones entre animales, se les refiere
usualmente como modelos animal (Meyer, 1991).

Caracteristicas de los analisis univariados y multivariados

La selecciéh de ganado usualmente se basa en la combinacién de varias
caracteristicas de importancia econémica que pueden estar relacionadas
genotipica y fenotipicamente (Mrode, 1996). Frecuentemente, se esta
interesado en conocer no sélo el efecto de una caracteristica por si sola, sino
también su relacién con otras caracteristicas y la respuesta correlacionada
cuando se hace seleccion para esa caracteristica (Meyer, 1991).

Los andlisis univariados consideran una caracteristica a la vez y suponen que
la correlacion entre las caracteristicas es cero, asi como también que Ia
perdida de datos por efectos de seleccion es aleatoria (Meyer, 1991; Ducrocq,
1994; Bennett y Gregory, 1998).

Los analisis conjuntos de caracteristicas correlacionadas utilizan informacion
de todas las caracteristicas para obtener estimaciones de una caracteristica



especifica y de esta manera obtener mejores exactitudes (Meyer, 1991),
ademas proporcionan un panorama completo de las intercorrelaciones entre
todas las caracteristicas estudiadas. Adicionalmente, consideran informacion
proveniente de esas caracteristicas, que se usa en la estimacion de
pardmetros genéticos y fenotipicos, a diferencia de Ios métodos
convencionales de andlisis univariados, que calculan la correlacién simple
entre dos caracteristicas simultdneamente y relega a las restantes

caracteristicas y sus correlaciones con las dos caracteristicas en estudio (Lin y
Lee, 1986).

LLos modelos muitivariados explican apropiadamente la tendencia de seleccion
cuando se seleccionan varias caracteristicas (Wolf y Wolfova, 1998). Un
analisis multivariado involucra la evaluacion simultanea de animales para dos
0 mas caracteristicas, y utiliza las correlaciones genotipicas y fenotipicas entre
las caracteristicas (Mrode, 1996). Al realizar seleccion para una caracteristica,
la jerarquizaciébn es robusta para los errores en la estimacion de
heredabilidades usadas en el BLUP. Sin embargo, los errores en los
parametros estimados, caracterizados por las correlaciones genotipicas y
fenotipicas, pueden reducir la exactitud de seleccion de los analisis
multivariados (Henderson, 1984).

Ademas, estos andlisis permiten confrontar con interacciones genotipo X
ambiente, por considerar datos medidos en diferentes ambientes para
diferentes caracteristicas y pueden incluirse en las evaluaciones genéticas
datos de animales cruzados (Wolf y Wolfova, 1998). La principal ventaja de
estos modelos es que incrementan la exactitud de la evaluacion, esto depende
de la diferencia absoluta entre la correlacién genética y el residual de las
caracteristicas (Mrode, 1996), y consecuentemente la respuesta a la seleccion
(Villanueva et al., 1993). Estos modelos suponen relaciones lineales entre

caracteristicas, 1o que puede provocar serios problemas en subpoblaciones



animales con valores extremos en una caracteristica dada (Wolf y Wolfova,
1998).

En un andlisis univariado, con un modelo genético aditivo y sin seleccién, la
matriz de varianzas y covarianzas de los valores genéticos es A%, la matriz
de varianzas y covarianzas del error es 0%, y los valores genéticos v los
errores no estan correlacionados. En cambio, cuando se considera un analisis
multivariado, 1as varianzas de los valores genéticos se reducen, y los valores

genéticos de animales no correlacionados pueden correlacionarse con los
errores (Henderson, 1984).

En las predicciones de los valores genéticos por BLUP la razén mas importante
para la estimacion de varianzas y covarianzas genéticas y ambientales en
analisis multivariados-es el usc de los estimadores en lugar de los parametros
correspondientes (Henderson, 1984). Los analisis multivariados se usan para

obtener estimadores de las correlaciones genéticas y fenotipicas entre
caracteristicas (Meyer, 1991).

Las metodologias para la resolucion de los modelos muitivariados son una
extension del BLUP univariado (Henderson, 1976b; Henderson y Quaas, 1976).

Ventajas de los analisis muitivariados

Los beneficios de [a consideracién conjunta de varias caracteristicas en
evaluaciones genéticas, esencialmente se basan en tres puntos: la informacién
indirecta provista por caracteristicas correfacionadas ocasionalmente no esta
disponible directamente en los candidatos a seleccion, el uso de informacién
extra puede incrementar la exactitud de las evaluaciones genéticas, y los
sesgos sistematicos en la evaluacion pueden reducirse cuando se usa un
modelo multivariado apropiado (Ducrocg, 1994).
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Los analisis multivariados pueden ser ventajosos cuando el valor absoluto de la
correlacién genética entre caracteristicas es alto y algunas de las
caracteristicas pueden observarse tempranamente en la vida de los animales o
a menor costo que otras (Henderson, 1976b).

Uso de informacion extra

La mayoria de los métodos para predecir valores genéticos usan registros de un
grupo de parientes cercanos al animal a ser predicho e ignoran informacion
proveniente de otros parientes (Henderson, 1976a). Si no se considera
informacion adicional, del propio animal o de sus parientes, se siguen
obteniendo predictores y estimadores insesgados, pero se aumenta la varianza
del error de prediccion, aunque se facilita el calculo de los valores genéticos
(Henderson, 1975b, 1976a).

La informacién extra utilizada en una evaluacion para caracteristicas multiples
puede provenir de varias fuentes. El uso de evaluaciones a través de registros
de parientes adquiere importancia cuando la caracteristica deseable no puede
medirse directamente en el animal candidato a seleccion (Henderson y Quaas,
1976), por ejemplo en caracteristicas limitadas por el sexo o caracteristicas de
ja canal. En ganado doméstico las mediciones que se realizan para dos o mas
caracteristicas generalmente se hacen en diferentes etapas de su vida, por lo

que algunas caracieristicas no podran medirse en animales jovenes, si existe
seleccién secuencial.

Las ventajas potenciales de usar todas las relaciones de parentesco entre
individuos son (Henderson, 1975d):

¢ Incrementa |la exactitud de la prediccidn para animales con poca o nula
progenie.

« Requiere de pocos grupos para cuantificar las tendencias genéticas y las
diferencias genéticas entre poblaciones.

11



» Permite la evaluacion temprana de animales para seleccion a través del

uso de informacion de sus parientes.

Por ofro lado, existen situaciones donde la informacién disponible no se
adiciona a los programas de evaluacion, i.e., informacién de animales cruzados,
que puede incorporarse en una evaluacion multivariada (Ducrocq, 1994). -

Mejoramiento de la exactitud

La exactitud asociada a un valor genético, es la correlacion entre el vaior
genético verdadero del animal y el predicho, su estimacion requiere de los
elementos de la diagonal de la inversa de la ecuacion de modelos mixtos de
Henderson (Mrode, 1996). La exactitud es una medida de la precision con la
cual se predice el valor genético de un animal. Los valores de exactitud varian

entre cero y uno, donde los valores cercanos a uno indican mayor confiabilidad
(Nunez et al., 2003).

Una de las razones principales para aplicar rutinas de evaluacion en
caracteristicas mulitiples es para mejorar la exactitud de la prediccion a través
de la incorporacidon de informacién de caracteristicas correlacionadas (Pollak et
al., 1984). Un analisis muitivariado puede mejorar la exactitud de una
evaluacidn genética, la cual depende de la precision de los estimadores de los
parametros genéticos (Li y Kennedy, 1994).

Un analisis multivariado tedricamente deberia mejorar la exactitud de la
jerarquizacion de animales por su valor genético en cada caracteristica. La
exactitud esta definida por la varianza del error de predicci'én, el cual disminuye
conforme aumenta la exactitud, debido a un aumento en la cantidad de
informacidn disponible (Schaeffer, 1984).

Thompson y Meyer (1986) mencionan que cuando se tienen dos
caracteristicas con heredabilidades iguales, ta mejora en exactitud al usar la
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caracteristica dos para mejorar el predictor para la caracteristica uno ocurre
cuando las correlaciones genética y ambiental son grandes y tienen signos
opuestos. Cuando la heredabilidad de una caracteristica es baja, se obtendra

mayor ganancia al incluir ofra caracteristica relacionada con una heredabilidad
alta.

Para obtener estimadores de correlaciones genéticas con pequefias varianzas
de muestreo se requiere de una gran cantidad de conjuntos de datos bien
balanceados (Henderson, 1984). Ocasionalmente, un ligero incremento en

exactitud puede provocar efectos econdmicos importantes en poblaciones
grandes (Pollak et al., 1984). '

El impacto en la exactitud de la prediccion y, como consecuencia en la ganancia
genética esperada, resultante de la inclusion de informacion adicional en
evaluaciones genéticas, ha sido generalmente medida usando la teoria del
indice de Seleccion en esquemas de mejoramiento simpiificadc con

generaciones discretas (Schaeffer, 1984; Thompson y Meyer, 1986; Villanueva
et al., 1993).

Una prediccion de valores genéticos obtenida en una evaluacion multivariada
puede o no resultar en mejoras substanciales de la exactitud comparada con
una univariada, la cual dependera no sélo de las varianzas genéticas y
fenotipicas, vy la estructura de las covarianzas de las caracteristicas
consideradas, sino también de la mejora en estructura de los datos en analisis
multivariados (Thompson y Meyer, 1986). Como consecuencia, las pérdidas o
beneficios extras no se conocen con precision en situaciones donde hay
traslapes generacionales, donde la estructura de las familias es desbalanceada
o donde los efectos ambientales no estan bien ajustados (Ducrocg, 1994).
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De acuerdo con Ducrocq (1 994), las ventajas de las evaluaciones multivariadas
son substanciales cuando:

e La correlacién genética entre caracteristicas es alta.

« Las diferencias entre la correlacién genética y el residual es grande y/o
son de sentido opuesto.

e Las diferencias entre heredabilidades es grande y la caracteristica
econdémicamente mas importante es la que tiene la heredabilidad mas
baja.

+ Se considera mas de un efecto aleatorio.

¢ El nimero de parientes es reducido.

La superioridad de un analisis para varias caracteristicas disminuye
ligeramente cuando se considera mas de una generacidon (Villanueva et al,

1993), pero es mayor cuando son aplicados a modelos animal que a los de
semental (Pollak et al., 1984).

Mejora en la estructura de los datos

El incremento de la exactitud en un analisis multivariado no sélo se debe al uso
de informaciéon adicional a través de caracteristicas correlacionadas, sino
también a una mejora en la estructura de los datos: el hecho de que las
covarianzas residuales entre las caracteristicas no valgan cero, crea mayor
ligamiento entre los efectos aleatorios y fijos (Thompson y Meyer, 1986).

Un ejemplo exiremo mostrado por Ducrocq (1994), seria el caso de que todos
los animales tuvieran registros para una caracteristica (i.e., peso al destete),
pero que sélo un animal por grupo contemporaneo al destete tenga registro en
otra‘ caracteristica (i.e., peso al afio); si estos datos son analizados
univariadamente para peso al afio, la definicién de un efecto fijo de grupo
contemporaneo no tendria sentido, y si los animales no estan correlacionados
toda la informacion se perderia. En cambio, con un analisis bivariado para peso
al destete y al afio se resuelve este problema.
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Correccion de sesgos por seleccion

Un problema clasico cuando se realizan estimaciones con varias
caracteristicas, es que usualmente una o mas caracteristicas se han
seleccionado. Lo anterior es particularmente cierto en la seleccién secuencial
que cominmente se realiza en bovinos para carne. Elzo et al. (1987) y Garrick
ef al. (1989) mostraron que, en el caso de los registros de la Asociacién
Americana Simmental (AAS), s6lo el 25% de los animales con datos de peso al
destete contaban con peso al afio reportado, y s6lo el 60% tenia peso al
nacimiento registrado. Ademas, estos autores reportaron que mas del 60% de
las observaciones en la AAS provenia de hembras, evidenciando que la
seleccion en machos fue mas intensa que en hembras.

lL.a seleccién cambia la estructura de varianzas de valores genéticos (u) y
residuales (e), y las covarianzas de u con e. Estas alteraciones necesitan
considerarse en la estimacion, si los estimadores se obtienen a través de
cuadrados medios en un analisis de varianza (Henderson, 1984).

En un modelo sin seleccion, los estimadores de los pérémetros, usados en
lugar de los parametros verdaderos, no causan sesgos en la prediccion, pero
incrementan la varianza del error de prediccion. En contraste, cuando ha
ocurrido seleccion los estimadores incorrectos de los paramefros causan
sesgos en los predictores, y la magnitud del sesgo depende del método de
estimacion, la intensidad de seleccion (Henderson, 1984), y la cotrelacion entre
las caracteristicas (Pollak y Quaas, 1981).

Cuando los elementos de un conjunto de datos no provienen de muestreo
aleatorio, por ejemplo datos provenientes de un experimento de seleccion o
datos de campo en ganado mejorado a través de esquemas de seleccién con
base en el comportamiento productivo, se espera que las estimaciones con
modelos univariados presenten mas sesgo que las obtenidas con modelos
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muitivariados, que pueden corregir el sesgo de seleccién (Meyer, 1991, Naiiez
y Rodriguez, 1995).

Mallinckrodt et al. (1992) trabajando con datos simulados en registros de
comportamiento, omitiendo datos aleatoriamente y considerando seleccion,
encontraron que ambos causaron una reduccion importante en la correlacion
entre los valores verdaderos y las diferencias esperadas en la progenie (DEPs)
estimadas, perc los cambios fueron mayores para el caso de seleccion
reportada. Debido a que las DEPs se obtienen de los célculos con REML, las
estimaciones de (co)varianzas pueden ser sesgadas.

En ciertas condiciones y para determinadas caracteristicas, las evaluaciones
multivariadas pueden reducir o eliminar el sesgo de seleccion, particularmente
para caracteristicas correlacionadas (Pollak et al, 1984). Una de las
propiedades mas importantes del BLUP en modelos animal, es el hecho de
que la matriz de relaciones genéticas aditivas puede cuantificar cambios en las
medias y varianzas debidas a seleccion, por io que las decisiones de seleccion
se incluyen en los andlisis (Kennedy ef al., 1988).

Pollak y Quaas (1981) simularon seleccién secuencial en caracteristicas de
crecimiento en ganado para carne y mostraron que los mejores sementales
fueron subestimados, cuando los datos usados para seleccionar toros para
peso al destete fueron descartados. Cuando los animales se registran para dos
caracteristicas y sdlo se selecciona la primera, las predicciones univariadas
basadas en la segdnda caracteristica son también sesgadas,‘ excepto, en el
caso especial, en que los coeficientes de regresion de la parte residual y la

genética de la segunda caracteristica sobre la primera sean iguales (Pollak ef
al., 1984).

Sorensen y Johanson (1992) mostraron que la respuesta estimada para una

caracteristica cuando selecciobn estd presente en caracteristicas
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correlacionadas, puede sesgarse en evaluaciones con modeios univariados,
especialmente cuando las correlaciones genéticas y residuales entre
caracteristicas son diferentes.

Los analisis multivariados pueden corregir sesgos de seleccion en la estimacion
de parametros genéticos, provocados por seleccidn secuencial, si las
caracteristicas afectadas se analizan simultaneamente con otras que no hayan
tenido seleccion (Walter y Mao, 1985).

Seleccién simultanea de caracteristicas

En muchos casos, las evaluaciones que utilizan soluciones BLUP multivariadas
se usan en situaciones donde el objetivo de seleccion involucra mas de una
caracteristica (Duérocq, 1994), como es el caso de los criadores de bovinos
para carne, cerdos y ovinos, que han prestando mayor atencion al uso de
seleccion a través de caracteristicas multiples (Henderson y Quaas, 1976).
Entonces se establece una combinacion directa entre el valor genético y el
agregado del animal, el cual generalmente se establece como un ponderador
econdmico para cada caracteristica. En el caso de que los valores genéticos se
estimen univariadamente y se pretendan combinar, el ponderador 6ptimo
depende de las varianzas y covarianzas entre los valores genéticos, las que
generalmente no estan disponibles y, pueden ser dificiles de aproximar cuando
la estructura de la familia es variable (Ducrocg, 1994). -

BIF (1996) recomienda el uso de analisis multivariado para tomar en cuenta la
seleccion y disminuir los sesgos causados por las practicas de seleccion en
hatos comerciales y reporte incompleto de informacion. Asi, el peso al destete
se usa en analisis multivariados, por ser el que se reporta mas completamente,
con ofras variables postdestete como ganancia de peso postdestete,
circunferencia escrotal y medidas de la canal, para tomar en cuenta la
seleccion que ocurre después del destete. También, el peso al destete es atil

en combinacién con el peso al nacimiento para corregir el incompleto e



inexacto reporte que ocurre con animales gue tienen pesos al nacimiento altos
o mayor dificultad al parto. '

Desventajas de los analisis multivariados

Uso de parametros inexactos

Las correlaciones genéticas y residuales exactas entre caracteristicas pueden
ser dificiles de obtener, lo que ocasiona incertidumbre en los parametros
genéticos estimados. Si se hace una seleccion de parametros sin la
consideracién anterior se inhabilitan los beneficios potenciales de los anélisis
multivariados (Pollak ef al, 1984). Una desventaja de los modelos
multivariados complejos es que contienen un gran nimero de parametros a
estimar, ademas que los estimadores de estos son menos precisos para ese
conjunto de datos (Wolf y Wolfova, 1998) y dado el gran nimero de parametros
a estimar se incrementa el error de pre‘diccién (Goddard, 2001).

Schaeffer (1984) distinguid dos tipos de parametros inciertos, el primero
cuando la matriz de varianzas y covarianzas genéticas residuales no son
positivas definidas, y la segunda, que es la situacion mas comun, es que los
valores estimados puedan ser muy diferentes de los valores verdaderos,
suponiendo una matriz de varianzas y covarianzas valida, pero incorrecta con
relacion a los valores verdaderos. Henderson (1975b) mostré que las
soluciones a las ecuaciones de modelos mixtos no son sesgadas por el uso de

una matriz de varianzas y covarianzas incorrecta, pero que ia varianza del error
de prediccidn se incrementa.

Schaeffer (1984) menciona ademés que las soluciones para un modelo animal
individual son mas afectadas por correlaciones genéticas y residuales que las
soluciones con un modelo de semental, asi como también - aquellas
caracteristicas con baja heredabilidad.
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Lin y Lee (1986) sugieren gue los parametros estimados de un conjunto de
datos varfan dependiendo del tipo de andlisis (uni- o multivariado) a aplicar Y,
en e caso de los multivariados, de la caracteristica acompariante.

Costos computacionales

La aplicacion de las metodologias multivariadas para datos de campo estan
limitadas por los requerimientos de cémputo necesarios para construir y
resolver las ecuaciones (Pollak ef al., 1984).

Los algortmos REML multivariados incrementan los  requerimientos
computacionales, no sélo porque el tiempo requerido en cada ronda de iteracién
incrementa considerablemente en comparacion con el univariado, sino también
porque el nimero de parametros a estimarse simultaneamente se incrementa
marcadamente con el aumento en el nimero de caracteristicas; lo que trae
consigo un gran incremento en el nimero de rondas de iteracion necesarias
para localizar el maximo global, con el correspondiente aumento en el nimero
de evaluaciones de funciones de verosimilitud requeridas (Meyer, 1991). Por lo
anterior, una de las limitantes para aplicar los andlisis multivariados es el

incremento en el nimero de ecuaciones a resolver (Schaeffer, 1984; Lin y Lee,
1986).

La cantidad de trabajo computacional requerido para resolver modelos
multivariados incrementa como una funcién de N2, donde N es el niimero de
efectos en el modelo. Esto es causado por tres factores: 1) el numero de
elementos no-ceros en las ecuaciones de modelos mixtos incrementa en la
proporcion N?, causando mayor irabajo en el ensamblaje; 2) el incremento en el
nimero de no-ceros causa mas operaciones a realizarse durante las
iteraciones; 3) los modelos multivariados tienden a requerir mas rondas de
iteracion para alcanzar convergencia debido a la pérdida en dominancia
diagonal en las ecuaciones de modelos mixtos (BIF, 1996).
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En un analisis multivariado las demandas computacionales para absorber todas
las hileras y columnas de la matriz de coeficientes aumentada en el primer
elemento, estan determinadas no sélo por el tamafio de la matriz sino también
por el numero de elementos no ceros fuera de la diagonal, este nimero es

grande debido a las contribuciones de las covarianzas entre las caracteristicas
(Meyer, 1991). '

BIF (1996) considera que la combinacion de caracteristicas a incluir en analisis
multivariados depende de la disponibilidad de equipo de cémputo y la
combinacion de variables que mejor corrigen los sesgos potenciales y provocan
los mayores incrementos en exactitud. Por lo anterior, dependiendo de la
capacidad computacional disponible, se requiere un balance entre las
ganancias en exactitud por incorporar caracteristicas adicionales y el
incremento en el tamafio y ndmero de ecuaciones, el aumento en el nimero de

iteraciones y una posible pérdida en alcanzar convergencia.

Metodologias de comparacion de modelos

El problema principal al utilizar varios métodos para predecir el valor genético
de los animales estriba en ei hecho de que el valor genético verdadero no se
conoce, lo que implica que no se tiene un punto de referencia que indique cual
de ellos es el mejor; ademas, cuando se aplican diferentes métodos para la
prediccién de valores genéticos a un mismo conjunto de datos, raramente se
obtienen resultados similares {Henderson, 1975b).

Henderson (1975b) considera que los procedimientos para comparar modelos
pueden clasificarse como analiticos, de simulacién y de aplicacién. Los
métodos analiticos son demostraciones tedricas que determinan las
propiedades que tendra el método a compararse, en términos de los
parametros asumidos en el modelo y del disefio experimental o del esquema
" de muestreo. Las propiedades que el método debe tener, son aquellas gue

sean las mas deseables y factibles de calcular, por ejemplo, la minimizacion
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del error de prediccion. Desafortunadamente, los métodos analiticos

ocasionalmente involucran manipulaciones matematicas extremadamente
complicadas.

Considerando lo anterior, un método alternativo ha sido ia simulacién, la cual
consiste en la aplicacién de los modelos a probar en valores pseudoaleatorios,
estimados a partir de los datos originales. La dificultad con éste procedimiento
es que en la mayoria de los problemas practicos la combinacién de disefios y
los valores de los parametros son muy grandes, por lo que en muchas
ocasiones se obfienen resultados incompletos o triviales. ’

El método principal y mas ampliamente usado es el de aplicacion, el cual
consiste en aplicar los modelos directamente sobre el conjunto de datos
verdaderos, aunque tiene el inconveniente de que al aplicar diferentes métodos
en una misma base de datos, raramente la informacion obtenida por uno u otro
método es igual. Lo anterior puede generar conclusiones ambiguas, que son
aplicables solo a la poblacion dada y al disefio del cual provienen los datos.

Resultados en la comparacion entre modelos univariados y mutlivariados

En un trabajo con datos simulados, en poblaciones de bovinos lecheros,
probando modelos dialélicos y muitialélicos para deteccion de loci de
caracteristicas cuantitativas, Sorensen -ef al. (2003) encontraron que los
eétimadores_de heredabilidad fueron ligeramente mayores cuando se utilizé
analisis bivariando que univariado, ademas no encontraron diferencias
aparentes en la desviacion estandar de los estimados con los dos andlisis. Ellos
concluyeron que es importante considerar la estructura de los datos donde se
vaya a considerar un analisis bivariado, pues este requiere un mayor niimero de
parametros a estimar, lo que trae consigo que se reduzca su poder estadistico e

incremente la varianza de muesireo de los estimadores de los parametros de
interes.
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A pesar de que se han publicado varios trabajos mostrando las ventajas de
utilizar modelos multivariados vs univariados mediante comparaciones con
métodos analiticos o de simulacion, se han encontrado resultados variables y
no centrales en la comparacién en bovinos para carne (Eler et al, 1995;
Bennett y Gregory, 1996; Lee ef al, 2000) utiizando datos de campo de
poblaciones comerciales. La mayoria de los estudios citan sélo comparaciones
considerando cambios en la estimacion de parametros genéticos, en términos
de magnitud y direccién, como principal punto de referencia.

Trabajando con variables de crecimiento en bovinos para carne de las razas
Hereford y Wokalup, Meyer et al. (1993) encontraron que los componentes de
varianza y las heredabilidades se incrementaron ligeramente conforme el
analisis pasaba de uni a multivariado, hasta llegar a un maximo a partir del cual
disminuyeron. El valor maximo dependié de la caracteristica acompariante,
pero en general el maximo comportamiento ocurrié con los bivariados y a partir
de los trivariados comenz6 a decaer, en ambas razas.

Nufiez-Dominguez ef al. (2002) estimaron heredabilidades en ganado
Tropicarne, utilizando modelos animal univariado y bivariado, los estimadores
de heredabilidad directa para peso al destete y al afio fueron superiores en el

analisis bivariado comparado con el univariado (0.19 vs 0.08 y 0.35 vs 0.28,
respectivamente).

Analizando caracteristicas de crecimiento y de conformacioén en ganado Nelore,
Cardoso et al. (2001) cohcluyeron que los andlisis multivariados estimaron
heredabilidades directas ligeramente superiores que los univariados, asi como
para heredabilidad matera de peso a los 205 dias.

En caracteristicas de crecimiento en ganado Cebl, Sakaguti et al. (2003)

encontraron ligeros incrementos en heredabilidades directas al utilizar analisis
bivariados, comparados con univariados.
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En general, en variables de crecimiento en bovinos para carne, se han
estimado heredabilidades ligeramente mayores en andlisis multivariados que

con univariados; sin embargo, se han reportado resuftados variables
dependiendo de las condiciones especificas de cada trabajo.

En ganado Australian Polled Hereford, Meyer (1993) estimé heredabilidades
directas y maternas para caracteristicas de crecimiento, por métodos
univariados y bivariados, encontrando que tanto para heredabilidad directa
como para materna, en algunos casos los bivariados fueron ligeramente
mayores que los univariados, en otros similares y en otros ligeramente
menores, dependiendo de la caracteristica asociada. ,

Para caracteristicas de crecimiento en ganado Nelore, Eler ef al. (1995)
encontraron mejoras en la estimacion de (co)varianzas y por consiguiente en
las heredabilidades al usar analisis trivariado comparativamente que cuando se
us6 univariado. Los modelos trivariados tuvieron mejor comportamiento que los
univariados en la estimacion de heredabilidades directas para pesos al
nacimiento (0.29 vs 0.22), al destete (0.14 vs 0.13) y al afio (0.17 vs 0.16).
Para heredabilidades maternas se observdé un comportamiento de mejora
similar para pesos al destete (0.17 vs 0.13) y al afio (0.12 vs 0.10), pero
contrario para peso al nacimiento (0.08 vs 0.12).

Estimando varianzas y covarianzas por métodos univariados y bivariados en
caracteristicas de crecimiento en bovinos MARC, MARC ll y MARC 1lI, Bennett
y Gregory (1996) encontraron que el estimador para peso al nacimiento no se
afectd por el método de estimacion, lo que se justifica por el hecho de que
peso al nacimiento es medido en todos los individuos. En el caso de peso
ajustado a 200 dias y la ganancia de peso postdestete se midieron en todos los
animales vivos, lo que implicé que de aquellos animales que murieron antes
del destete no se tenia registro. Debido a que el peso al nacimiento esta

correlacionado con los pesos subsecuentes, la ausencia de estos redujo la
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estimacién de varianzas en el analisis univariado, ya que estos asumen que las
pérdidas en pesos son aleatorias, mientras que los analisis multivariados
corrigen por correlaciones entre peso al nacimiento y pesos perdidos
subsecuentemente. Los autores mencionan que dichos resultados sugieren
que el peso al nacimiento debe incluirse en estimaciones multivariadas de

pesos subsecuentes o alguna otra caracteristica relacionada con el peso al
nacimiento.

En bovinos coreanos nativos, L.ee ef al. (2000) encontraron que los modelos
bivariados, en el caso de peso al afio y peso al sacrificio, disminuyeron los
estimadores de heredabilidad en comparacion con los univariados (0.11 vs

0.14) y (0.16 vs 0.17), aunque para peso a los 18 meses se mostré un pequefio
incremento (0.11 vs 0.13).

Gianlorenco et al. {2003) estimaron heredabilidades directas para peso al afio,
circunferencia escrotal y parametros productivos a fravés de analisis
univariados y multivariados, enconfrando que en todos los casos las
heredabilidades estimadas por métodos multivariados fueron ligeramente
mayores o similares a las obienidas con métodos univariados.

Camnier ef al. (2000) en ganado. Piedmontese italiano, estimaron
heredabilidades directa y materna para dificultad al parto a través de varios
partos, con modelos bivariados, estimando heredabilidades directa y materna
al primer parto mas peguefias que con los correspondientes modelos
univariados; al contrario para heredabilidad materna y el resto de

heredabilidades, en las cuales fue ligeramente superior en el bivariado que su
correspondiente univariado.

En razas Charolais y Hereford, Eriksson et al. (2004) estimaron heredabilidades
directas y matemas para caracteristicas al nacimiento, encontrando que en

ambas razas para peso al nacimiento, los bivariados rindieron en
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heredabilidades directas y maternas mas bajas que los univariados. Para
dificultad al parto y sobrevivencia, no se obsetvaron tendencias claras, pues en

algunos casos fue mayor, igual o menor, segln la caracteristica asociada.

La validacion cruzada es un método para la seleccion de modelos con base en
su habilidad de prediccion y puede aplicarse a modelos mas complejos, tales
como los modelos lineales generalizados (Shao, 1993). La aplicacion de los
métodos de validacion cruzada para determinacion de la habilidad de
prediccion del modelo involucra omitir una porcion del conjunto de datos,
ajustar el modelo a los datos remanentes y entonces probar el ajuste del
modelo sobre la porcion de datos omitidos (Stone, 1974; McCarthy, 1976;
Snee, 1977). Las soluciones para cada modelo se obtienen en ambos
subconjuntos, y las correlaciones entre los valores genéticos predichos de los
dos subconjuntos son el criterio para la determinacion del modelo con mejor
habilidad de prediccion. Picard y Cook (1984) recomendaron que los datos
deben seleccionarse al azar para imitar una muestra de futuras observaciones. -

Utilizando analisis de simulacion y registros de hatos comerciales, Varona et al.
(1999) compararon modelos lineales univariados y bivariados para efectos
geneticos directos de peso al nacimiento y dificultad al parto en bovinos para
came, en términos de habilidad de prediccion para dificultad al parto. Para
ambos andlisis, la utilizacion de modelos bivariados fue superior a los
univariados, encontrando reducciones en los cuadrados medios del error al
usar bivariados, para simulacién y datos de campo (0.32 vs 0.39 y 0.33 vs
0.40, respectivamente). Los autores atribuyeron las ventajas al efecto
estabilizador que provee la correlacion entre las caracteristicas. Ramirez-
Valverde ef al. (2001) utilizando validacion cruzada en una poblacion
comercial, y considerando las mismas caracteristicas y modelos, estimaron
ligeras ventajas de modelos bivariados respecto a los univariados, de acuerdo

a la habilidad de prediccién de los modelos en las soluciones de los valores
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genéticos (r=0.86 vs 0.63 para efectos genéticos directos, y 0.73 vs 0.63 para
efectos genéticos maternos).

En ovejas Rambouillet, Waldron y Thomas (1992) estimaron heredabilidades
para tamafio de camada, tasa de ovulacion, circunferencia escrotal, y peso
corporal para hembras y machos. Los autores encontraron que para tamafio de
camada, el andlisis bivariado incrementé la .heredabilidad directa comparado
con el univariado, pero lo contrario sucedid para el resto de las caracteristicas.
Pafa el caso de tamarfio de camada la distribucion de los registros puede ser la
explicacion, ya que en el andlisis univariado los registros usados no estan
normaimente distribuidos, por provenir de muestras dirigidas, mientras gue el
andlisis bivariado usa medias de Ios'valores ajustados, los cuales tienen una
distribucion mas aproximada a la normal. La diferencia entre las estimaciones a
traves del univariado y el bivariado sugieren que la falta de normalidad en los
registros puede ser una fuente de sesgo. Para el resto de las caracteristicas, la
relacion fenotipica positiva entre caracteristicas es totalmente ambiental y no

genética, por lo que el uso de métodos bivariados no repercute en ninguna
ventaja paipable.

Con cerdos Yorkshire, Landrace, Duroc y Hampshire, Li y Kennedy (1994)
determinaron heredabilidades para grasa dorsal y dias a los 100 kg, usando
analisis univariados y bivariados. En general, con o sin grupos genéticos, no se
observaron grandes diferencias entre los estimadores de heredabilidad tanto
univariados como bivariados (0.0625 y 0.06, respectivamente en promedio).

Notter y Hough (1997), trabajando con registros de borregas Targhee
estimaron heredabilidades similares para ganancia de peso entre 120 y 365
dias {0.20 vs 0.21) y diametro de la fibra en la fana (0.58 vs 0.58), y menores
para ganancia de peso entre 60 y 120 dias (0.33 vs 0.10) y peso del veilon
(0.41 vs 0.32), para analisis univariado y bivariado, respectivamente.
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RESUMEN

El objetivo del trabajo fue comparar el uso de analisis univariados o
multivariados de variables de crecimiento, en la evaluacion genética de bovinos
Angus y Tropicame. Las variables analizadas fueron los pesos al nacimiento
(PN), al destete (PD) y al afio (PA), procedentes de los registros genealdgicos
(n=9933) y productivos de la Asociacién Angus Mexicana, y la Asociacion
Mexicana de Criadores de Ganado Tropicarne (n=5724). Se realizaron
evaluaciones utilizando el modelo animal, con andlisis univariados y bivariados
en ambas poblaciones, y adicionalmente se consideraron frivariados en
Tropicarne. Los criterios de comparacion utilizados fueron: magnitud de los
estimadores de parametros genéticos, habilidad de prediccion de los modelos, y
maghitud de las exactitudes de los valores genéticos predichos, adicionalmente
se cuantificd el efecto de la alternativa de andlisis en jerarquizacion de los
animales. Para algunas variables de crecimiento estudiadas, la utilizacién de
analisis bivariados mejoré la estimaciéon de las heredabilidades directas y
maternas, la exactitud de las predicciones de los valores genéticos, y la
habilidad de prediccion de los modelos, pero no se observaron ventajas al usar
trivariados. El uso de analisis multivariados con respecto a univariados cambid
ila jerarquizacién de los animales en casi todas las variables analizadas,
sugiriendo la necesidad de evaluar la mejor alternativa de analisis para la
poblacidn y grupo de variables especificas. En la poblacién Angus, se
recomienda andlisis individual para PN, y simultaneo para PD y PA; mientras
que en Tropicarne, para PN se recomienda analisis bivariado de PN y PD, y
para PD y PA, el andlisis simultanec de las dos variables.

Palabras claves: Bovinos Angus, bovinos Tropicame, valor genético,
parametros genéticos.
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COMPARISON AMONG UNIVARIATE AND MULTIVARIATE ANALYSES IN
GENETIC EVALUATION OF GROWTH TRAITS IN MEXICAN CATTLE
| POPULATIONS

ABSTRACT
The objective of this research was to compare the use of univariate or
multivariate analyses on the genetic evaluation of growth traits in Angus and
Tropicarne cattle populations. The traits taken into consideration were weights at
birth (BW), at weaning (WW) and at yearling (YW), using pedigree and
performance records from the Asociacién Angus Mexicana (n=9933) and the
Asociacion Mexicana de Criadores de Ganado Tropicame- (n=5724). Genetic
evaluations were performed using anima!l models with univariate and bivariate
analyses in both populations. Additionally, trivariate analyses were performed in
Tropicarne. Criteria to compare models were: magnitude of genetic parameter
estimates, prediction ability of the models, and magnitude of accuracies of the
predicted breeding values. Additionally, the effect of the analysis alternative in
rranking of the animals was quantified. For some of the traits studied, the use of
bivariate analyses improved the estimators for direct and maternal heritabilities,
the accuracy of the predicted breeding values, and the prediction ability of the
models. No advantages were observed through using trivariate analyses. The
use of multivariate instead of univariate analyses changed the rank of the
animals for most of the analyzed traits, suggesting that it is necessary to
evaluate the best analysis alternative for specific populations and traits. In the
Angus population, single analysis for BW is recommended, while joint analysis
is recommended for WW and YW. The best option for BW in Tropicarne was

bivariate analysis of BW and WW, while joint analysis of the two traits was the
best option for WW and YW .

Key words: Angus cattle, Tropicarne cattle, breeding value, genetic parameters.
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INTRODUCCION

En programas de mejoramiento genético de bovihos para carne, las
caracteristicas asociadas al crecimiento son importantes para determinar la
eficiencia de los sistemas de produccién y generalmente se consideran en los
criterios de seleccion. Tradicionalmente, en el mundo se ha dado atencion
- primaria a caracteristicas como los pesos al nacimiento (PN), al destete (PD) y
al afio (PA). Uno de los problemas de la evaluacion genética de estas variables,
es que generalmente se practica eliminaciobn secuencial de animales,
generando reporte selectivo de informacion para algunas variables, lo que
puede provocar la estimacion incorrecta de los parametros genéticos (Jensen y
Mao, 1991; Mallinckrodt et al, 1995) y sesgos en las predicciones de los
valores genéticos (Pollak y Quaas, 1981; Henderson, 1984).'

Las evaluaciones genéticas generalmente se realizan utilizando los
procedimientos de modelos mixtos descritos por Henderson (1973). En la
seleccion para varias caracteristicas, el uso de analisis multivariados mediante
el modelo animal se recomendé como un procedimiento adecuado para realizar
| las evaluaciones genéticas de los animales (Henderson y Quaas, 1976), debido
principalmente a que el anaiisis de varias caracteristicas simultaneamente
puede incrementar la exactitud de la evaluacibn y consecuentemente la
respuesta a la seleccion, y a que se puede eliminar o reducir el sesgo en la
evaluacion debido a la seleccion aplicada a ciertas variables (Henderson, 1975;
Pollak ef al, 1984). Por otro lado, debido al incremento en la demanda
computacional de estos anélisis, en la practica frecuentemente se realizan
analisis univariados (Villanueva ef al., 1993). Ademas, el uso del andlisis -
conjunto de varias variables incrementa el nimero de (co)varianzas a estimar y,

bajo determinado nimero y estructura de datos, puede ser dificil obtener
estimaciones precisas. '

A pesar que varios trabajos han sido publicados mostrando las ventajas de

utilizar modelos multivariados vs univariados mediante comparaciones con

36



métodos analiticos o de simulacion, también se han publicado resultados
variables y no centrales en la comparaciéon en bovinos para carne (Eler et al,,
1995; Bennett y Gregory, 1996; Lee ef al., 2000) respecto a las ventajas o
desventajas tedricas de realizar andlisis univariados o multivariados utilizando
datos de campo de poblaciones comerciales.

En Mexico, recientemente se han implementado evaluaciones genéticas de
bovinos para carne utilizando varias poblaciones representativas de una misma
raza. La raza Tropicarne es la primera raza mexicana de ganado bovino péra
carne (SAGAR, 1996), adaptada a las condiciones del tropico, la cual ha
mostrado un buen comportamiento en esas condiciones de manejo. La raza
Angus se distingue por producir carne de buena calidad, y por la precocidad,
fertilidad y habilidad materna de las vacas. Por lo anterior, estas pcblaciones
constituyen recursos genéticos estratégicos para la ganaderia bovina para
carne del pais. En estas poblaciones existe reporte selectivo de informacion
para las diferentes caracteristicas de crecimiento, por lo que se requieren
estudios para determinar la conveniencia de utilizar analisis multivariados o
univariados para la prediccidon de valores genéticos.

El objetivo de este estudio fue comparar el efecto de utilizar e} analisis conjunto
o individual de variables de crecimiento (PN, PD y PA) en la evaluacién

genética de poblaciones mexicanas de ganado Tropicarne y Angus.

MATERIALES Y METODOS
Origen de la informacion
Las razas consideradas en este estudio fueron Tropicame y Angus. La
informacién analizada para el ganado Tropicarne es parte de la base de datos
de la Asociacion Mexicana de Criadores de Ganado Tropicarne, y en especifico
los registros de comportamiento provienen de dos ranchos de los criadores

ubicados en los municipios de Ozuluama y Tampico Alto, Ver., ambos en la
region de la huasteca veracruzana.
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La Asociacion Tropicarne registra los antecedentes genealogicos de los
animales, la identificacion del animal de acuerdo con el propietario, el nimero
de registro del animal asignado por la Asociacion, las caracteristicas de tipo de

acuerdo con el patrén racial, y fas caracteristicas de crecimiento con base en el
peso vivo a diferentes edades.

La alimentacién del ganado es con base en pastoreo sin suplementacion.
Informacién adicional sobre el manejo del ganado Tropicarne fue publicada por
Dominguez-Viveros ef al. (2003).

La informacion analizada del ganado Angus proviene de la base de datos de la
Asociacién Angus Mexicana y en especifico los registros de comportamiento
provienen de 34 ranchos de los criadores. Los ranchos se localizan en nueve
estados de la Repiblica Mexicana: Chihuahua (6), Coahuila (1), Durango (1),

Guanajuato (5), Jalisco (11), Nayarit (1), Querétaro (1), San Luis Potosi (2), vy
Zacatecas (6).

La alimentacion del ganado es principalmente con pastoreo extensivo en
agostaderos de praderas mejoradas de zonas aridas y semiaridas. Los becerros
se destetan en promedio a los 217 dias. El 70% de los partos se concentran en

los primeros seis meses del afio, provenientes principalmente de monta natural
(65%).

Descripcion de los analisis univariados y multivariados
Las variables de crecimiento analizadas fueron PN, PD y PA. El PD para &l
ganado Tropicarne y Angus se ajustd a 240 y 205 d, respectivamente. Los
grupos contemporaneos se formaron combinando los efectos de afio y época
de nacimiento, rancho de origen y sexo de la cria, y los grupos contemporaneos
conectados finales se determinaron utilizando el paquete computacional Milc.for
(Fries, 1998). En el Cuadro 1 se presenta el nimero de animales en el pedigri,

animales con registros productivos, grupos contemporaneos y estadisticos
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descriptivos de cada una de las variables analizadas, en ambas razas. Las

épocas de nacimiento se definieron considerando

la distribucion de

precipitacion y temperatura mensual a través de los afios, en las estaciones
climatolégicas mas cercanas a cada uno de los ranchos (SMN, 2004).

Cuadro 1. Estadisticos descriptivos para pesos al nacimiento (PN), al destete
(PD) y al afio (PA) en las razas de ganado esfudiadas.

Concepto

Angus Tropicarne
Animales en el pedigri 9933 5724
PN
No. de registros 1155 4910
Machos 586 2292
Hembras 569 2618
No. de grupos contemporaneos 102 237
Peso (kg)
Media + desviacion estandar 335143 351+24
PD .
No. de registros 757 4653
Machos 401 2149
~ Hembras 356 2504
No. de grupos contemporaneos 59 228
Peso (kg)
Media + desviacién estandar 222.3+456 210.8 £ 33.2
PA
No. de registros 457 2853
Machos 287 726
Hembras 170 2127
No. de grupos contemporaneos 34 184
Peso (kg)
Media + desviacion estandar 3517 +71.1 2576 +43.2

Los resultados presentados en los analisis univariados se basaron en la
seleccion de los modelos con mejor ajuste para cada variable y raza estudiada,
utilizando una prueba de ji-cuadrada, de acuerdo con la metodologia descrita
por Dominguez-Viveros ef al. (2003), partiendo del modelo completo siguiente:

y=Xb+Zg+Mm+Wp+e
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donde: y es el vector de registros de comportamiento para cada variable de
crecimiento; b es el vector de efectos fijos, incluyendo los grupos
contemporaneos y las covariables lineal y cuadratica de edad de la vaca (para
Tropicarne se considerd también la heterosis promedio de crias y madres); X
es la matriz de incidencia que asocia b con y;, g es el vector de valores
geneticos aditivos directos; Z es la matriz de incidencia que asocia g con y; m
es el vector de valores genéticos aditivos maternos; M es la matriz de
incidencia que asocia m con y; p es el vector de efectos de ambiente
permanente de la vaca; W es la matriz de incidencia que asociapcon y; y e es
el vector de efectos residuales ~ NID (0, 6%).

En el modelo anterior se supone que:

ElyJ= Xb, E[m] =0, Efp] = 0, Efe] = 0

Donde ¢ es el nimero de animales y N es el nimero de registros, A es el
numerador de la matriz de relaciones genéticas e / es una matriz idéntica de
tamano adecuado.

En Angus, el modelo seleccionado para PN y PD incluyé los efectos genéticos
aditivos directo y materno, mas la covarianza entre ellos; y para PA soélo incluy6
el efecio genético aditivo‘ directo. En Tropicarne el modelo seleccionado para
PN y PA incluy6 efectos genéticos aditivos directo y materno; y para PD se
incluyé, adicionalmente a los anteriores, el efecto de ambiente permanente.
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Los resultados presentados en los andlisis muitivariados son una extensién de
los casos univariados, pero considerando dos o tres variables simultdneamente.
Para los analisis multivariados, se consideraron las combinaciones de los
modelos seleccionados en los analisis univariados, adicionando solo las
covarianzas entre caracteristicas para efectos genéticos directos, genéticos
maternos y residuales; es decir, no se incluyeron covarianzas cruzadas entre
efectos genéticos directos y maternos. Debido a la cantidad de informacién
disponible, en Angus no se realizd el analisis trivariado, por lo que en los

resultados sélo se muestran las combinaciones de dos variables
simultaneamente.

Cada poblacion se analiz6 independientemente y los analisis estadisticos
finales para estimar los parametros genéticos, y para predecir los valores
genéticos de los animales y sus exactitudes, se realizaron utilizando el
programa de maxima verosim'ilitud restringida, sin el uso de derivadas y
multivariado (MTDFREML, Boldman ef al., 1995). El programa contiene un
conjunto de subprogramas para la estimacion de componentes de varianza y
covarianza de los efectos aleatorios, a través de mé&xima verosimilitud
restringida (REML) sin el uso de derivadas: y después de la estimacion de
componentes de (co)varianza, permite obtener soluciones a las ecuaciones de
modelos mixtos de Henderson con propiedades de mejores predictores lineales
insesgados (BLUP) de los efectos aleatorios y de mejores estimadores lineales
insesgados de los efectos fijos (BLUE). El método maximiza ia funcién de
verosimilitud (L) de los datos, o equivalentemente minimiza -2 log L. El criterio
de convergencia fue 1x10°®. El anélisis de los datos concluy6 cuando se obtuvo
un mismo valor de -2 log de L en dos corridas consecutivas; y los componentes
de varianza estimados y los parametros genéticos se obtuvieron en el punto de

convergencia. El programa se reinicié varias veces para obtener un maximo
global.

41



Comparacion entre analisis univariados y multivariados
Los modelos univariados y muitivariados se compararon para cada una de las
razas estudiadas en funcién de tres aspectos: estimacion de pardmetros
genéticos, habilidad de prediccién de los modelos e impacto en las exactitudes
de los valores genéticos. Ademdas se considero el efecto de la alternativa de
analisis en la jerarquizacion de los animales. Dado que L se estima

indirectamente, {a mejor alternativa de analisis se eligié considerando fa variable
PD.

Parametros genéticos. Para determinar el posible efecto de los diferenies

andlisis en los estimadores de los parametros genéticos, se compararon sus
magnitudes.

Habilidad de prediccién. En la seleccion de modelos, un criterio importante de
~ comparacion es su habilidad de prediccion, mediante métodos como Ia
validacién cruzada, que consiste en omitir una porcion de datos, ajustar el
modelo a ios datos remanentes y probar el ajuste del modelo en la porciéon de
datos omitidos (Shao, 1993). En este estudio, las comparaciones de modelos
univariados vs multivariados de acuerdo con su poder predictivo se realizaron
usando la técnica de validacion cruzada, basada en la correlacion (SAS, 2001).
de los valores genéticos predichos provenientes de dos muestras, con la mitad
de los registros de cada variable a considerar eliminados aleatoriamente en la
primera muestra y los registros remanentes utilizados en la segunda muestra.
Se crearon tres muestras de acuerdo con el procedimiento antes mencionado y

las correlaciones que se reportan son el promedio de esas tres réplicas.

Exactitudes de los valores genéticos predichos. Para comparar el impacto del
uso de los diferentes tipos de andlisis en los resultados principales de interés de
las evaluaciones genéticas, se obtuvieron los promedios de las exactitudes de

los valores genéticos, y estas fueron comparadas en términos de su magnitud.
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Efecto de Ila alfernativa de analisis en la jerarquizacion de animales. Con base
en los tres criterios anteriores se selecciond la mejor alternativa de analisis para
cada caracteristica. Para considerar cambios en la jerarquizacion de animales,
se realizaron correlaciones simples (SAS, 2001) entre los valores genéticos

predichos con la mejor alternativa de analisis respecto a cada una de las
alternativas adicionales, para las variables respectivas.

Con el propédsito de estimar el efecto de la mejor aliernativa de analisis en la
jerarquizaciéon de animales, se sigui6 el procedimiento siguiente: se ordenaron
los animales con respecto a su valor genético, utilizando la mejor alternativa de
analisis como criterio; se identificaron los individuos ubicados en €l mejor 20%;
posteriormente, se reordenaron todos los animales con respecto a cada
alternativa de andlisis adicional y se cuantificaron los que fueron constantes
dentro del mejor 20%,; finalmente, se calcularon los porcentajes de coincidencia.
También se estimé el promedio de los valores genéticos predichos con la mejor
alternativa de analisis, para el mejor 20% de jos animales, ordenados de
acuerdo con cada alternativa de analisis, dentro de caracteristica.

RESULTADOS Y DISCUSION
Parametros genéticos
En general, los estimadores tanto de heredabilidades directas (hzd) como
matemas (h%y), para las poblaciones y sus variables de crecimiento estudiadas,
mostraron magnitudes similares en los analisis univariados y multivariados
{Cuadro 2). Sin embargo, dichos estimadores variaron ligeramente dependiendo
de la caracteristica y raza estudiada.

En ganado Angus, la h%; de PA mejord ligeramente con el analisis bivariado al
incluir el PD, en comparacion con el univariado (0.33 vs 0.36), mientras que al
pasar de univariados a bivariados, las h%; de PN o PD aumenté o diminuyé en
forma ligera, respectivamente. En las h%;, para PN y PD ocurrio lo opuesto, es

decir, disminucién ligera para PN y aumento para PD. En ganado Tropicarne,
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tanto las h% como las h%y tuvieron un patron de cambios similar. Los
estimadores para PN se mantuvieron practicamente sin cambios, mientras que
para PD y PA se observaron ligeros aumentos al pasar de univariados a
bivariados, disminuyendo nuevamente al pasar a trivariados.

Cuadro 2. Heredabilidades directas (h*y) y matemas (h*,) estimadas mediante
analisis univariados o multivariados en las razas estudiadas, para pesos al
nacimiento (PN), al destete (PD) y al afio (PA).

Raza
Angus Tropicarne
Caracteristica* h?%y hZ, h%y h%,
PN 0.31 0.34 0.06 0.03
PN+PD 0.32 0.33 0.07 0.02
PN+PA 0.33 0.33 0.06 0.03
PN+PD+PA 0.06 0.02
PD 0.48 0.00 0.09 0.07
PD+PN 0.45 0.00 0.10 0.08
PD+PA 0.45 0.01 0.12 0.12
PD+PN+PA 0.09 0.09
PA 0.33 0.16 0.07
PA+PN 0.33 0.19 0.06
PA+PD 0.36 0.19 0.10
PA+PN+PD 0.16 0.06

* Las heredabilidades corresponden a la primera variable escrita en ia hilera.
La(s) abreviatura(s) después del signo (+), se refieren a la(s) variable(s)
consideradas simultaneamente en los andlisis multivariados.

Las mejoras en heredabilidades para PD y PA al estimarse simultineamente,
pueden afribuirse a mejoras en la estructura de los datos al considerar las
asociaciones geneéticas y fenotipicas entre las dos variables (Thompson y
Meyer, 1986}, y a la correccion por sesgos debidos al reporte selectivo de
informacién y seleccion diferencial de animales en funcion del sexo (Cuadro 1).

La reduccion de sesgos por seleccion, debido al uso de modelos multivariados
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se ha documentado ampliamente (Walter y Mao, 1985; Kennedy et al. 1988;
Mallinckrodt et af., 1992). El patrén mas estable de incrementos en las h%; de
los analisis bivariados en ambas poblaciones, puede deberse parcialmente a las
correlaciones altas y positivas entre efectos genéticos aditivos directos (>0.91),
mientras que la falta de un patrén mas definido para las h®m, debido a las
estimaciones diversas de correlaciones genéticas aditivas maternas (0.0 hasta
1.0). La disminucion en los estimadores para h%y y h?., en los analisis trivariados
respecto a los univariados o bivariados para Tropicarne, es similar al patron
observado por Meyer ef al (1993) en variables de crecimiento de ganado
bovino para carne, y puede ser explicado por el efecto del incremento en la
varianza de muestreo al incluir modelos mas complejos, particularmente cuando

se trata de andlisis multivariados, pues se incrementa el niimero de parametros
a estimar.

La similaridad en los estimadores de heredabilidades con-analisis univariados o
bivariados en variables de crecimiento de bovinos para carne, o de ligeras
ventajas en favor de la consideracion simultanea de algunas de las variables,
también se ha observado en otros estudios usando poblaciones comerciales de
bovinos para carne (Meyer, 1993; Eler ef al., 1995; Lee ef al., 2000) y utilizando
datos simulados (Sorensen ef al., 2003), lo que sugiere Ia necesidad de estudiar
los casos en forma particular.

‘Considerando la magnitud de los estimadores de h% y h?,, los resultados
obtenidos muestran ligeras ventajas al utilizar analisis bivariados; sin embargo,
la no generalizaciéon para todos los casos sugiere la necesidad de evaluar la
mejor alternativa en cada poblacion y variables a analizar. En los casos
estudiados, se recomienda el analisis univariado para PN y el analisis
simultaneo de PD y PA, en las dos poblaciones estudiadas.
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Habilidad de prediccién
En general, los modelos multivariados mostraron ventajas sobre los univariados
en su habilidad de prediccion utilizando la metodologia de validacién cruzada
(Cuadro 3). Lo anterior confirma lo publicado por Varona et al. (1999), acerca de
la menor sensibilidad a pérdida de informacion de los modelos multivariados,
dado el efecto estabilizador de la(s) variable(s) correlacionadas.

Cuadro 3. Promedios* de cormrelaciones entre valores genéticos predichos
obtenidos de pares de muestras usando validacién cruzada, para leche (L), y

los pesos al nacimiento (PN), al destete (PD) y al afic (PA), en los diferentes
analisis™* dentro de raza.

Raza / tipo de andlisis

Angus Tropicarne
Variable U Bpnep Bpnpea Beprea U Benupo Benra Bpppa T
PN 017 011 0.20 0.23 0.88 0.91 0.92
PD 0.23 022 0.66 0.44 0.85 0.93 0.95
L 012 1.00 - 0.04 051 0.53 0.86 0.79
PA 0.24 042 0.90 0.46 0.80 0.91 0.92

* Tres repeticiones; **U = univariado, B = bivariado, T= trivariado.

En Angus, los promedios de las correlaciones entre valores genéticos predichos
para PD y PA fueron superiores al utilizar el modelo con el analisis simultaneo
de las dos caracteristicas, comparados con sus respectivos modelos
univariados (43 y 66%, respectivamente). Sin embargo, las correlaciones
usando el modelo univariado o cualquiera de los bivariados: para PN fueron
similares, y muy variables para leche (L), esto Gltimo posiblemente causado por
la précticamente nula h%, en la variable, en parte debida a la poca cantidad de
informacion disponible para esta poblacion. En Tropicarne, cualquiera de los
analisis usando modelos multivariados tuvieron mejor poder predictivo que sus
correspbndientes andlisis univariados. Para PN, los modelos bivariados o

trivariados tuvieron respuestas similares (0.88 .a 0.92); sin embargo, para las
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demas variables los mejores resultados se obtuvieron (0.79 a 0.95) con el
modelo trivariado o el bivariado considerando PD y PA.

Las diferencias en habilidad de prediccién enfre los modelos considerando solo
una variable y dos o mas variables simultaneamente, son mayores a las
estimadas por Ramirez-Valverde et al. (2001) usando modelos lineales
univariados y bivariados, para peso al nacimiento y dificultad al parto en bovinos

Gelvbieh, lo que puede explicarsé por la mayor cantidad de informacion en este
ultimo estudio.

Considerando el criterio de la habilidad de prediccion de los modelos
univariados o multivariados, los resulfados obtenidos muestran ventajas en la
utilizacion de andlisis multivariados; sin embargo, tomando en cuenta la
simplicidad de los modelos, se recomienda el analisis univariado para PN en la
poblacion Angus, el bivariado de PN y PD para PN en Tropicarne, mientras que
para PD y PA la mejor alternativa fue el bivariado que las relaciona,

Exactitudes dé los valores genéticos predichos
El mejoramiento de las exactitudes para predecir los valores genéticos se
considera como una de las razones principales para realizar analisis con
modelos que consideran fa evaluacion simultanea de varias variables (Pollak et
al., 1984; Schaeffer, 1984; Li y Kennedy, 1994). El Cuadro 4 muestra las
exactitudes promedio obtenidas para las caracteristicas analizadas en cada uno
de los diferentes analisis. El uso de analisis multivariados mejoré la exactitud

promedio en la mayocria de las variables estudiadas, la magnitud del cambio
dependié de la caracteristica asociada.

En Angus, para PN y PD el uso de analisis bivariados no mejoré la exactitud, ya
que los valores obtenidos fueron ligeramente menores (PN) o iguales (PD).
Para L y PA, el uso del andlisis simultaneo de PD y PA mejor6 ligeramente la
exactitud de L (0.04 vs 0.00) y PA (0.17 vs 0.12), con relacion los respectivos
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analisis univariados. En Tropicarne, para todas las variables se obtuvieron
ventajas de la utilizacion de los andalisis multivariados respecto a los
univariados. Para PN, el uso del analisis bivariado de PN y PD, o e} trivariado
mejoraron en forma importante la exactitud 6on respecto a los univariados (0.53
y 0.54 vs 0.44). Para PD y PA, las estimaciones de exactitudes fueron similares
en cualquiera de los andlisis multivariados, y superiores a sus respectivos
andlisis univariados (0.53 a 0.55 vs 0.47 y 0.54 a 0.55 vs 0.48, para PD y PA,
respectivamente). Para L, el uso de analisis bivariado de PD y PA mejor6
sustancialmente su exactitud promedio (0.51 vs 0.42). Considerando el criterio-
de la exactitud estimada, lo anterior sugiere ventaja del uso de analisis

muitivariados; sin embargo, se requiere de evaluar la mejor alternativa .
especifica.

Cuadro 4. Promedios de exactitudes para leche (L), y los pesos al nacimiento
(PN), al destete (PD) y al afio (PA) en los diferentes anélisis* dentro de raza.

Raza / tipo de analisis

Angus Tropicarne
Variable U  Bpnpp Benrea Bpppa U Beneo Bevpa Beopa T
PN 019 0.18 0.18 | 044 053 0.39 0.54
PD 0.19 0.19 0.19 0.47 0.53 0.54 0.55
L 0.00 0.02 0.04 042 0.44 0.51 048
PA 0.12 0.13 017 0.48 0.55 054 055

* U = univariado,B = bivariado, T= trivariado.

Las mejoras en la exactitud de los valores genéticos predichos mediante
analisis multivariados pueden explicarse, principalmente debido al aumento en
la cantidad de informacion al considerar las asociaciones entre variables y la
mejora en la estructura de los datos, creando mayor ligamiento entre los efectos
fijos y aleatorios (Pollak ef al., 1984; Schaeffer, 1984; Thompson y Meyer,
1986), especialmente en variables con seleccion secuencial y reporte selectivo
de informacién, como las de este estudio. La falta de consistencia en el caso de

la poblacién Angus, pudo'deberse a problemas para obtener estimadores de
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parametros genéticos precisos (Pollak et al., 1984; Ducrocq, 1994; Li y
Kennedy, 1994) por escasa informacién, llegando al extremo, en el caso de
trivariados, a la imposibilidad para su estimacion. Henderson (1984) mencioné
que para obtener estimaciones de correlaciones genéticas con varianzas de

muestreo pequenas, se requiere de una gran cantidad de datos bien
balanceados.

Considerando el criterio de cambios en las exactitudes de los valores genéticos
predichos, los resultados obtenidos sugieren ventajas en la utilizacion de
andlisis de varias variables simultineamente. Se recomienda el analisis
univariado para PN en la poblacién Angus, el bivariado de PN y PD para PN en

Tropicarne, mientras que para las demas variables la mejor alternativa fue el
bivariado de PD y PA.

Efecto de la alternativa de analisis en [a jerarquizacién de animales

Los coeficientes de correlacion entre valores genéticos predichos obtenidos con
la mejor alternativa de analisis y las alternativas de analisis adicionales, se
muestran en el Cuadro 5. En la poblacion Angus, las correlaciones obtenidas
para las variables PN y PD fueron altas y positivas (0.97 a 0) lo que indica
que no existieron cambios importantes en la jerarquizacion de ammales cuando
se utilizd cualquiera de las alternativas de analisis con respecto a la mejor
alternativa. Sin embargo en el analisis de PD y PA s:multéneamente 5€
sugiriendo cambios en la jerarquizacion de anlmales En fa poblamén
Tropicarne, para las estimaciones con modelos bivariados se obtuvieron
correlaciones de mediana magnltuc(f(/);é—a 092>lo que muesfra que la
alternativa de anélisis repercute en la jerarquizacion de los animales. Para L y
tas esﬁmaciones con modelos trivariados, se encontraron correlaciones muy
cercanas a la unidad, indicando que no existen grandes cambios en la
jerarquizacion de animales cuando se utiliza la mejor alternativa de anélisis o
los trivariados para la prediccion de los valores genéticos.
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Cuadro 5. Correlaciones entre valores genéticos predichos de la mejor
alternativa de analisis* con las alternativas de anélisis adicionales en las razas

estudiadas, para leche (L), y pesos al nacimiento (PN), al destete (PD) y al afio
(PA). _

Raza / tipo de analisis**

Angus Tropicarne
Variable U  Bpnupp  Benra  Bepea U Beurp Bpnpa Beopa T
PN 1.00 0.99 0.98 0.83 1.00 0.86 0.96
PD 0.98 097 1.00 092 084 1.00 0.93
L 091 0.13 1.00 0.97 0.96 1.00 0.99
PA 0.83 0.80 1.00 0.89 0.85 1.00 0.95

*Angus: PN:univariado, PD y PA:bivariado PD-PA,; Troplcame PN:bivariado
PN-PD, PD y PA: bivariado PD-PA.

**B = hivariado, T= trivariado.

El Cuadro 6 muestra los porcentajes de coincidencia entre los valores genéticos
predichos provenientes de la mejor alternativa de analisis con las alternativas
de analisis adicionales, para el mejor 20% de los animales. En la poblacién
Angus, la coincidencia varid con la variable considerada, para PN y PD la
concidencia fue alta (>90%), mientras que para L y PA es de magnitud
intermedia (de 67 a 86%); Por su parte, en Tropicarne varié entre 69 y 91%. Lo
anterior sugiere que el impacto de considerar las diferentes alternativas tiene un
efecto importante en la jerarquizacion de los mejores animales, lo que refuerza

la necesidad de utilizar la mejor alternativa de andlisis para los casos
especificos.

Los cambios en la jerarquizacion de animales para algunas de las variables,
eran de esperarse dados los cambios en parametros genéticos, en las
exactitudes de los valores genéticos predichos, y a las diferentes habilidades de
prediccion de los modelos con las diferenteé alternativas de analisis, asi como
la seleccion secuencial observada en las poblaciones estudiadas. Schaeffer

(1984) menciona que un analisis multivariado pudiera mejorar la jerarquizacion
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de los animales, especialmente en casos donde ocurre seleccion, donde
pueden obtenerse estimadores incorrectos de los parametros genéticos,
provocando sesgos en los predictores de los valores genéticos (Henderson,
1984, Pollak y Quass, 1981). En general, lo anterior sugiere un menor sesgo' en
las evaluaciones genéticas multivariadas, y por lo tanto su utilizaciéon producira
una mejor jerarquizacion de los animales.

Cuadro 6. Porcentajes de coincidencia del mejor 20% de los animales
ordenados por su valor genético, entre la mejor alternativa de andlisis* y las
demas altemativas en las razas estudiadas, para leche (L), y pesos al
nacimiento (PN), al destete (PD) y al afio (PA).

Raza / tipo de analisis™*

Angus Tropicame
Variable U Bpnpp Benra Beoea U Bpupp Benpa Beopa T
PN 100.00 93.86 91.40 74.67 100.00 71.62 86.55
PD 92.61 91.85 100.00 76.59 69.08 100.00 83.84
L 86.32 66.75 100.00 86.46 85.50 100.00 91.27
PA 73.04 70.62 100.00 76.24 72.40 100.00 85.68

*Angus: PNiunivariado, PD y PA:bivariado PD-PA; Tropicarne: PN:bivariado
PN-PD, PD y PA: bivariado PD-PA.

“U = univariado, B = bivariado, T= trivariado.

Con el propoésito de estimar el efecto en la respuesta a la seleccion al utilizar
diferentes alternativas de andlisis, el Cuadro 7 muestra los promedios de
valores genéticos predichos con la mejor aiternativa de analisis al considerar el
mejor 20% de los animales, ordenados de acuerdo con cada aiternativa. Las
diferencias en los promedios de los valores généticos predichos, para la
poblacién Angus en casi todas las variables fueron poco importantes, con la
excepcidn del PA, donde se esperaria una rhayor respuesta a la seleccion
utilizando la mejor alternativa en comparacion con el analisis univariado (1.87
kg) o bivariado PN-PA (2.15 kg); mientras que para Tropicarne, con la.
excepcion de PN, las diferencias fueron importantes. Lo anterior sugiere que

dependiendo de las variables y poblaciones a utilizar, en general la eleccion de
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la mejor alternativa de analisis tiene un impacto importante en la determinacién
de los valores genéticos predichos de los animales, y por lo tanto en el progreso
genético de las poblaciones.

Cuadro 7. Promedios de valores genéticos predichos del mejor 20% de los
animales de la mejor altemativa de analisis* ordenados de acuerdo con cada

alternativa de analisis, para leche (L), y pesos al nacimiento (PN), al destete
(PD) y al afio (PA).

Raza / tipo de analisis**

Angus Tropicarne
Variable U  Bpnpp Bpupa Bppra U Bpyeo Benra Beppa T
PN 051 -0.51 011 [0.15) -0.14 -0.14
PD 778 7.77 704) 891 847 9.53) 9.24
L 021 0.20 0.18 7.93 7.90 8.13| 8.05
PA 7.43 7.15  {9.30 11,69 11.40 12.62] 12.30

*Angus: PN:univariado, PD y PA:bivariado PD-PA; Tropicarne: PN:bivariado
PN-PD, PD y PA: bivariado PD-PA.

** |J = univariado,B = bivariado, T= trivariado.

Conclusiones
Para algunas de las variables de crecimiento estudiadas, la utilizacién de
analisis bivariados mejoréd los estimadores de las heredabilidades directa y
materna, la exactitud de las predicciones de los valores genéticos, y la habilidad
predictiva de los modelos. Sin embargo, no se observaron ventajas al usar
analisis trivariados. Adicionalmente, en la mayoria de variables se detectaron
cambios importantes en la jerarquizaciéon de los animales, dependiendo de la
alternativa de andlisis utilizada, por lo que el uso de cierta alternativa de analisis
podria tener impacto en el mejoramiento genético ‘dé estas poblaciones. Lo
anterior sugiere la necesidad de determinar la mejor alternativa para la
poblacion y grupo de variables especificas. En el caso de la poblécic’m Angus,
se recomienda la utilizacién del andlisis individual para peso al nacimiento, y el

simultaneo para peso al destete y peso al afio; mientras que en Tropicarne para
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el peso al nacimiento se recomienda el andlisis bivariado de peso al nacimiento

y al destete, y para los pesos al destete y al afio, el analisis simultaneo de las
dos caracteristicas.
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