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RESUMEN

El objetivo de este trabajo fue desarrollar una rutina de SAS® para facilitar la estimación de 
parámetros genéticos del cruzamiento dialélico con tres razas. El modelo dialélico permite 
estimar la heterosis individual promedio (hI), entre dos razas (hI

i-j), los efectos genéticos 
maternales (gM) y entre dos razas (gM

i-j),efectos genéticos directo (gI) y entre dos razas 
(gI

i-j). El modelo de retrocruzas permite estimar los efectos heterócicos maternales (hM) 
y entre dos razas (hM

i-j). Los datos utilizados fueron de Wilson y Johnson (1981) con 
la variable número de cerdos a los 42 días (ncv42d). Las razas porcinas fueron Duroc 
(DD), Hampshire (HH) y Yorkshire (YY), sus cruces recíprocos y retrocruzas. Del SAS® 
se estimaron las medias a través del PROC MEANS, la transposición de las medias por 
PROC TRANSPOSE y los parámetros genéticos a través de contrastes de medias. Se 
estimaron las medias para las razas puras, cruces recíprocos y retrocuzas. Al comparar los 
valores reportados por Magofke y García (2001) con los del Sistema SAS® no discreparon 
en gM

i-j, pero en gM
i hubo una discrepancia de 6,25% en YY. No discreparon los valores de 

gI
i-j. En gI

i, la discrepancia no fue mayor al 0,5%. La hI en porcentaje, la discrepancia mayor 
fue 1,32% y entre HH y YY fue1,15%. La discrepancia en hM en unidades y porcentaje no 
fue mayor al 0,2%. La mayor discrepancia en hM

H-Y con 5,37%. Las discrepancias están 
en función del redondeo de los datos y las cifras significativas consideradas. La rutina de 
SAS® estima acertadamente los parámetros genéticos.

PALABRAS CLAVES: Modelo dialélico, modelo de retrocruzas, SAS®, PROC 
MEANS, PROC TRANSPOSE.
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ESTIMATION OF GENETIC PARAMETERS FROM DIALELIC CROSSBREEDING 
WITH THREE BREEDS USING STATISTICAL SOFTWARE

ABSTRACT

The objective of this work was to develop a SAS® routine to facilitate the estimation of 
dialelic crossbreeding parameters with three breeds. Dialelic model allows to estimate the 
individual average heterosis (hI), between two breeds (hI

i-j), maternal genetic effects (gM) 
and between two breeds (gM

i-j), direct genetic effects (gI) and between two breeds (gI
i-j). 

Backcrosses model allows to estimate maternal heterosis effects (hM) and between two 
breeds (hM

i-j). the data used were from Wilson and Johnson (1981) with the variable numbers 
of pigs at 42 days (ncv42d). Swine breeds were Duroc (DD), Hampshire (HH) and Yorkshire 
(YY), their reciprocal crosses and backcrosses. From SAS® means were estimated by 
PROC MEANS, means transposition by PROC TRANSPOSE and the genetic parameters by 
mean contrast. Means of pure breeds, reciprocal crosses and backcrosses were estimated. 
Comparisons of values from Magofke and Garcia (2001) with those of the SAS® values 
showed no discrepancies in gM

i-j but there was a discrepancy of 6,25% in YY. No discrepancy 
was found in gI

i-j, but in gI
i, the discrepancy was not higher than 0,5%. Discrepancy in hM, 

in units and percentage, were not higher than 0,2%. The higher discrepancy in hM
i-j was 

5,37%. Discrepancies were in function of rounding figures and significant figures being 
considerate. SAS® routine estimated correctly the genetic parameters.

KEY WORDS: Dialelic model, backcross model, SAS®, PROC MEANS, 
PROC TRANSPOSE.

INTRODUCCIÓN
En el uso de un método de 

cruzamiento es importante estimar el 
mérito genético de las razas puras usadas 
y el vigor híbrido (heterosis) individual y 
maternal. Los parámetros genéticos del 
cruzamiento dialélico permiten construir 
modelos lineales para predecir el 
comportamiento de animales cruzados 
(Dickerson 1969, 1973). Este autor 
sostiene que las principales ventajas del 
cruzamiento interracial en programas de 

mejoramiento genético son: heterosis 
(superioridad del comportamiento 
promedio de la progenie cruzada sobre 
el promedio del comportamiento de 
las razas paternas) y la utilización 
de diferencias raciales a través de la 
complementariedad (una mejora en el 
comportamiento total de la progenie 
resultando de aparear individuos con 
diferentes pero complementarios valores 
de mejoramiento) y optimización del mérito 
genético racial promedio. Además, añade 
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quela teoría de la heterosis se explica en 
términos de diferencias entre frecuencias 
génicas entre poblaciones.

 De acuerdo a Dickerson (1969, 
1973), los factores que determinan la 
eficiencia en el método de cruzamiento 
son:
• Magnitud de las diferencias promedio 

raciales para efectos genéticos 
directos, maternales, paternales y 
abuelos maternos.

• Magnitud de la heterosis directa, 
maternal y paternal y pérdidas por 
recombinación.

• Importancia de las interacciones de 
efectos genéticos con el manejo y 
sistemas de mercadeo.

 Willham y Pollack (1985) definieron 
heterosis en F1 para un modelo de 2-locus, 
2-alelos con epistasis como:
HF1 = ỸF1 - ỸP = ∆2

AdA + ∆2
BdB - ∆A∆B(αα)AB 

Donde:
∆i = diferencia en la frecuencia génica 
entre razas paternas  en el locus i (i = A, B)
di = desviación de dominancia en el locus i
ααAB = efectos de interacciones aditivo x 
aditivo 

Magofke y García (2001) 
desarrollaron estudios con el objetivo 
de entregar las bases para comprender 

mejor estos importantes conceptos, 
indispensable para construir sistemas de 
cruzamientos que aporten los máximos 
beneficios. Entregaron una metodología 
aritmética para estimar los parámetros 
genéticos del cruzamiento dialélico con 
tres razas porcinas en forma de contrastes.

Diseños experimentales como los 
diseños de reversión simple (crossover) 
y reversión doble (switchback) no 
tenían una rutina de pasos como otros 
diseños experimentales que utilizamos 
frecuentemente y donde los datos son 
analizados rápidamente y menor error 
con el uso de programas estadísticos 
conocido en inglés como Statistical 
Analysis System (SAS®) (SAS 1985a, 
1985b). Rutinas con el paquete SAS® 
para diseños de reversión simple han sido 
presentadas por Quirós y Ruiloba (1990), 
tomando datos de Ruiloba et al. (1990) 
y Lowry (1989) tomando datos de Gill y 
Magee (1976). Para diseños de reversión 
doble de Lucas (1956, 1983) fueron 
analizados con SAS® por Sanders y 
Gaynor (1987). Sin embargo, a pesar que 
las rutinas de Magofke y García (2001) 
emplean aritméticas sencillas, resultan 
algo pesadas y propensas a cometer 
errores. Hasta el momento no se han 
desarrollado procedimientos de análisis 
en un sistema como SAS® para los 
genetistas con acceso a este sistema de 
análisis, y facilitar el análisis y estimación 
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de los parámetros genéticos de modelos 
de cruzamiento dialélico con tres razas.

Por lo tanto, el presente trabajo 
tiene como objetivo desarrollar y ofrecer 
una rutina a los genetistas usuarios 
del sistema estadístico SAS® para la 
estimación de parámetros genéticos en 
un sistema de cruzamiento dialélico con 
tres razas.

MATERIALES Y MÉTODOS
Fuente de datos

Se tomaron los datos sobre el 
número de cerdos a los 42 días (ncv42d) 
de Wilson y Johnson (1981). Comprende 
el cruzamiento entre las razas de cerdo 
Duroc (DD), Hampshire (HH) y Yorkshire 
(YY) y todos sus cruces recíprocos.

Los valores corresponden a medias 
ajustadas, previamente, por mínimos 
cuadrados y cuando sea necesario se 
deben ajustar por el uso de modelos mixtos 
para separar efectos fijos de efectos 
aleatorios y sus posibles interacciones. 
Se asume que en el estudio de Magofke 
y García (2001) hubo un buen control de 
factores exógenos (fijos y aleatorios). Si 
los datos de campos son afectados por 
factores aleatorios y fijos, se recomienda 
previo al armadodel Cuadro 1, un análisis 
con PROC MIXED con todos los datos 
de campos y a través de LSMEANS se 
obtienen estas medias ajustadas.

Modelos genéticos de cruzamiento
Dickerson (1973) propuso una serie 

de modelos genéticos para cada sistema 
de cruzamiento conocido. Los modelos 
para este estudio son los siguientes:
F1(A♂ x B♀):
YAB=hAB + ½ (gM

B – gM
A + gP

A – gP
B + mB – mA)

Retrocruza (A♂xAB♀):
YA(AB)= ½ hAB + hM

AB + ¼ (gM
B – gM

A + gP
A – gP

B) 
+ ¾ (mB- mA)
A y B representan razas paternas y 
maternas, respectivamente.

Parámetros de interés
Los parámetros genéticos de 

interés fueron definidos por Magofke 
y García (2001) y fueron, estimados 
mediante los siguientes contrastes:
1.-Estimación de efectos maternos de una 
raza con respecto a otra (gM

i-j). 
Diferencias entre recíprocos:

Ejemplo:(HD – DH) – (DH – HD)

2.-Estimación de efectos maternos 
promedios de una raza (gM

D). 
Diferencias entre promedios de recíprocos:

Ejemplo:(HD +YD)/2 – (DH + DY)/2

3.-Estimación de efectos genéticos 
directos de una raza con respecto a otra 
(gI

D-H).
Diferencias entre las dos razas puras 
menos el efecto genético directo de una 
raza con respecto a otra:

Ejemplo:[(DD – HH) – gM
D-H]
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4.-Efecto genético directo promedio de 
una raza (gI

D).
La diferencia entre la raza de interés con 
el promedio de las otras razas puras y 
luego menos el efecto materno promedio 
de la raza de interés.

Ejemplo:[DD – (HH + YY)/2] - gM
D 

5.-Estimación de heterosis individual (hI).
Hay que calcular dos tipos de heterosis 
individual. La primera, la heterosis 
individual promedio (hI) que involucra 
todas las razas y sus cruces recíprocos y 
las heterosis específicas (hI

i-j) en donde se 
estima entre dos razas puras y sus cruces 
recíprocos (F1).
Heterosis promedio (hI):[(ỸF1 - ỸP)/Ỹp]*100
Heterosis específica (hI

i-j):[(ỸF1(i-j)-ỸPiRj)/ỸPiPj]*100 
Donde:
ỸF1 = comportamiento promedio de los 
cruces recíprocos.
ỸP = comportamiento promedio de las 
razas paternas.
ỸF1(i-j) = comportamiento promedio de los 
cruces recíprocos entre la raza i y la raza j.
ỸPiPj = comportamiento promedio de la 
raza i y la raza j.

Razas paternas

DD

HH

YY

CUADRO 1. NÚMERO DE CERDOS VIVOS A LOS 42 DÍAS DE ACUERDO A LAS RAZAS 
PURAS Y CRUCES RECÍPROCOS.

DD

5,48 (DD)

6,25 (HD)

6,88 (YD)

HH

6,55 (HD)

5,18 (HH)

6,45 (YH)

YY

7,62 (DY)

6,90 (HY)

7,26 (YY)

Razas maternas

Fuente: Wilson y Johnson (1981).

6.-Datos para la estimación de heterosis 
materna.
Para el cálculo de la heterosis maternal 
hay que usar el modelo de cruzamiento 
de producción de retrocruzas y medias 
ajustadas por mínimos cuadrados con 
modelos mixtos cuando sea necesario 
(Cuadro 2).

7.-Heterosis materna promedio (hM).
Para el cálculo de la heterosis materna 
promedio (hM), se procede primeramente 
a calcular:
• Promedio de razas puras (Px)
• Promedio de retrocruzas (A)
• Px + hI/2   (B)
• Heterosis materna:

• A - B (unidades)
• A – B (%) 

8.- Heterosis específica (hi-j).
Se procede a tomar en cuenta:
• Raza i y Raza j

• Promedio de razas puras (i, j)   (Px) 
• Promedio de retrocruzas de i y j (A)
• Px + hI

i-j/2   (B) 
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Razas paternas

DD

HH

YY

CUADRO 2. NÚMERO DE CERDOS VIVOS A 42 DÍAS DE LOS RETROCUCES DE ACUERDO 
A LAS RAZAS PATERNAS PURAS Y HEMBRAS F1.

DH·DH

7,41 D(DH·HD)

7,11H(DH·HD)

Triple

DY·YD

7,67 D(DY·YD)

Triple

8,18Y(DY·YD)

HY·YH

Triple

7,20H(HY·YH)

8,01Y(HY·YH)

Razas maternas (F1)

Fuente: Wilson y Johnson (1981).

• Heterosis materna entre Raza i y 
Raza j:

• A - B (unidades)
• A – B (%) 

9.- Rutina de procedimientos de SAS®. 
Para analizar los procedimientos de 
Magofke y García (2001) mediante el 
sistema estadístico de SAS® se tomaron 
valores simulados de Wilson y Johnson 
(1981) de seis animales por grupo racial 
(puros y cruces recíprocos) y se procedió 
a estimar las medias no ajustadas como 
sigue:
data cruces;
title 'Cruces dialelicos con tres razas';
infile ‘C:\Carpeta\Archivo\File1.prn’;
input nagracial $ ncv42d;
cards;
****Los datos se ordenan en una hoja 
electrónica como EXCEL® y se transforman 
en un archivo PRN. El input indica que los 
datos PRN están ordenados en columnas 
llamadas na (número de identificación 
del animal), gracial (grupo racial a que 
pertenece en formato alfanumérico) y la 
variable de respuesta ncv42d (número de 

cerdos vivos a los 42 días de nacidos). 
Los datos se pueden anotar después de 
CARDS en el orden indicado en el INPUT 
sino se quiere el INFILE****
;****Este punto y coma es una pausa****;
****Los datos se ordenan por grupo racial 
y número de animal****;
proc sort;
by gracialna;
run;
****Se calculan las medias para las razas 
puras y sus cruces recíprocos****;
proc means mean noprint;
var ncv42d;
by gracial;
output out=stats mean=ncv42d;    
run;
****Se crea nuevo set de datos “uno”****;
data uno;
set stats;
drop _TYPE_ _FREQ_;
run;
****Se crea otro nuevo set de datos 
“dos”****;
data dos;
set uno;
****Procedimiento para transposición 
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de datos y se crea nuevo set de datos 
“tres”****;
proc transpose data=dos out=tres;
var ncv42d;
id gracial;
run;
****Se pide una impresión de los análisis 
al momento****;
proc print;
run;
****Se crea otro set de datos “cuatro”****;
data cuatro;
set tres;
****Estimación de efectos maternos de 
una raza con respecto a otra****; 
****Efecto materno de la raza DD en 
relación a HH****; 
HDDH=hd-dh;
****Efecto materno de la raza DD en 
relación a YY****;
YDDY=yd-dy;
****Efecto materno de la raza HH en 
relación a DD****;    
DHHD=dh-hd;
****Efecto materno de la raza HH en 
relación a YY****; 
YHHY=yh-hy;
****Efecto materno de la raza YY en 
relación a DD****;  
DYYD=dy-yd;
****Efecto materno de la raza YY en 
relación a HH****; 
HYYH=hy-yh; 
****Estimación de efectos maternos 
promedio de la raza i****;

****Efecto materno promedio de la raza 
DD****;
EMPD=((hd+yd)/2)-((dh+dy)/2);
****Efecto materno promedio de la raza 
HH****;
EMPH=((dh+yh)/2)-((hd+hy)/2);   
****Efecto materno promedio de la raza 
YY****;
EMPY=((dy+hy)/2)-((yd+yh)/2);
****Estimación de efectos genéticos 
directos de una raza con respecto a 
otra****;
****Efecto directo de DD en relación a 
HH****;
EDDH=(dd-hh)-(hd-dh);
****Efecto directo de DD en relación a 
YY****;
EDDY=(dd-yy)-(yd-dy);
****Efecto directo de HH en relación a 
DD****;
EDHD=(hh-dd)-(dh-hd);
****Efecto directo de HH en relación a 
YY****;
EDHY=(hh-yy)-(yh-hy);
****Efecto directo de YY en relación a 
DD****;
EDYD=(yy-dd)-(yd-dy);
****Efecto directo de YY en relación a 
HH****;
EDYH=(yy-hh)-(hy-yh);
****Estimación de efecto directo promedio 
de las razas****;
****Efecto directo promedio de la raza 
DD****;
EDPD=(dd-(hh+yy)/2)-EMPD;
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****Efecto directo promedio de la raza 
HH****;
EDPH=(hh-(dd+yy)/2)-EMPH;
****Efecto directo promedio de la raza 
YY****;
EDPY=(yy-(dd+hh)/2)-EMPY;
****Estimación de heterosis****;
****Estimación de heterosis promedio****;
AVGRP=(dd+hh+yy)/3;
AVGRE=(dh+dy+hd+hy+yd+yh)/6;
HPRM=AVGRE-AVGRP;
PHET=(HPRM/AVGRP)*100;
****Estimación de heterosis 
específicas****;
****Estimación de heterosis entre razas 
DD y HH****;
AVGDH=(dd+hh)/2;
AVGRDH=(dh+hd)/2;
PRMDH=AVGRDH-AVGDH;
PHDH=(HPRMDH/AVGDH)*100;
****Estimación de heterosis entre razas 
DD y YY****;
AVGDY=(dd+yy)/2;
AVGRDY=(dy+yd)/2;
HPRMDY=AVGRDY-AVGDY;
PHDY=(HPRMDY/AVGDY)*100; 
****Estimación de heterosis entre HH y 
YY****; 
AVGHY=(hh+yy)/2; 
AVGRHY=(hy+yh)/2; 
HPRMHY=AVGRHY-AVGHY; 
PHHY=(HPRMHY/AVGHY)*100; 
****Para estimar la heterosis maternal hay 
que aparear las hembras F1 (retrocruzas) 

con las razas paternas y medir la 
característica de interés en sus crías****;
****Se procede similarmente como el caso 
de la heterosis individual****;
****HETEROSIS MATERNAL****;   
data maternal; 
title2 'Heterosis maternal';
Infile ‘C:\Carpeta\Archivo\File2.prn’; 
input na retro $ ncv42d; 
cards; 
;
proc sort; 
by retro na; 
run; 
proc means mean noprint; 
varpd; 
by retro; 
output out=stats2 mean=ncv42d; 
run;  
****Se crea nuevo set de datos “one”****;
data one;
set stats2; 
drop _TYPE_ _FREQ_; 
run;
****Se crea otro set de datos “two”****;
data two; 
set one; 
proc transpose data=two out=three; 
var ncv42d; 
id retro; 
run; 
****Se crea otro set de datos “four”****; 
data four; 
set three; 
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****Heterosis maternal promedio****;
Px=5.97;****Se calcula el promedio de 
razas puras****;
HPRM=0.8;****Es la heterosis en 
unidades o la diferencia entre promedio de 
los cruzamientos recíprocos y promedio 
de razas puras****;
****Valores de A y B****; 
VA=(_3DH+_3DY+_3HD+_3HY+_3YD+_
3YH)/6; 
VB=(Px+(HPRM/2));          
****Heterosis en unidades y porcentaje****; 
UH=VA-VB; 
PH=((VA-VB)/Px)*100; 
****Heterosis maternal Duroc vs 
Hampshire*****; 
data five; 
set four; 
PxDH=5.33; ****Promedio de las razas 
puras DD y HH****;
HPRMDH=1.07;****Es la heterosis en 
unidades o diferencia entre el promedio de 
las razas puras DD y HH, con el promedio 
de las retrocruzas D(DH·HD) y H(DH·HD)
****;VADH=(_3DH+_3HD)/2; 
VBDH=PxDH+(HPRMDH/2); 
UHDH=VADH-VBDH; 
PHDH=((VADH-VBDH)/PxDH)*100; 
run;
****Heterosis maternal Duroc vs 
Yorkshire*****; 
data six; 
set five; 
PxDY=6.37; ****Promediode las razas 
puras DD y YY****;

HPRMDY=0.88;****Es la heterosis en 
unidades o diferencia entre el promedio de 
las razas puras DD y YY con el promedio 
de las retrocruzas D(DY·YD) y Y(DY·YD)*
***;VADY=(_3DY+_3YD)/2; 
VBDY=PxDY+(HPRMDY/2); 
UHDY=VADY-VBDY; 
PHDY=((VADY-VBDY)/PxDY)*100; 
run;
****Heterosis maternal Hampshire vs 
Yorkshire****; 
data seven; 
set six; 
PxHY=6.22;****Promedio de las razas 
puras HH y YY****;
PRMHY=0.46;****Es la heterosis en 
unidades o diferencia entre el promedio 
de las razas puras HH y YY con el 
promedio de las retrocruzas H(HY·YH) y 
Y(HY·YH)****;
VAHY=(_3HY+_3YH)/2; 
VBHY=PxHY+(HPRMHY/2); 
UHHY=VAHY-VBHY; 
PHHY=((VAHY-VBHY)/PxDY)*100; 
run; 
proc print;
run; 

RESULTADOS
Los efectos maternos (gM

i-j) de la 
raza i en relación a la raza j reportados por 
Magofke y García (2001) y Sistema SAS® 
se presentan en el Cuadro 3.
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Los estimados de los efectos 
maternos de una raza i con respecto a 
una raza j son idénticos, de acuerdo al 
Cuadro 3. Ambas estimaciones fueron 
iguales. Los mayores valores negativos y 
positivos se dieron entre el efecto materno 
de la raza DD en relación a la raza YY 
(-0,74) y el efecto materno de la raza YY 
en relación a la raza DD (0,74).

Los estimados de los efectos 
maternos promedio de la raza i de 
acuerdo a Magofke y García (2001) y el 
Sistema SAS® se presentan en el Cuadro 
4. Los efectos maternos promedios de 
las razas (gM

i) de mayor valor fue el de 
la raza Yorkshire (0,595) con el Sistema 
SAS®, mientras que Magofke y García 
(2001) reportaron 0,590 con discrepancia 
de 0,847%. Por otra parte, los efectos 
maternos promedio de la raza Duroc 
fue menor con Magofke y García (2001) 
-0,51 y con el Sistema SAS® resultó 
-0,52, (discrepancia de 1,96%), mientras 
que para la raza Hampshire fue -0,008 y 
-0,075, respectivamente, con discrepancia 
de 6,25% (Cuadro 4).

De acuerdo al Cuadro 5 los efectos 
genéticos directos estimados de la raza 
i en relación con la raza j(gI

i-j) fueron 
idénticos entre los reportados por Magofke 
y García (2001) y el Sistema SAS®. El 
mayor efecto genético directo se estimó 
entre la raza YY en relación a la raza HH 

(1,63) y el menor entre la raza DD con 
respecto a la raza YY (-1,04).

El efecto genético directo promedio 
de la raza DD fue el mismo estimado 
por ambos procedimientos (-0,23). Sin 
embargo, el efecto genético directo 
promedio de la raza HH del Sistema 
SAS® discrepa en 0,45% de Magofke y 
García (2001) y en 0,37% en relación a la 
raza YY, respectivamente (Cuadro 6).

La heterosis individual promedio en 
unidades de ncv42d discrepó en 0,21% 
entre los valores reportados por Magofke 
y García (2001) y el Sistema SAS®. 
Por otra parte, la heterosis individual en 
porcentaje difirió en 1,32% entre ambos 
procedimientos, respectivamente (Cuadro 
7).  Las heterosis individuales en unidades 
de ncv42d fue igual en ambos métodos al 
comparar las razas DD versus HH y DD 
versus YY (1,07 y 0,88, respectivamente). 
Al comparar la heterosis individual en 
unidades de ncv42d entre HH y YY la 
discrepancia fue de 1,09%. Los estimados 
de la heterosis individual en porcentajes 
difirieron en todas las comparaciones 
específicas. Entre DD y HH la discrepancia 
fue de 0,12%, entre DD y YY fue de 0,11% 
y entre HH y YY fue de 1,15%. Esta 
última fue la máxima diferencia entre las 
heterosis específicas. La mayor heterosis 
específica se dio entre DD y HH con un 
20,1%.
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RAZAS

Efecto materno promedio de la raza DD

Efecto materno promedio de la raza HH

Efecto materno promedio de la raza YY

CUADRO 4. ESTIMADOS DE LOS EFECTOS MATERNOS PROMEDIO DE UNA RAZA i, (gM
i).

EFECTOS MATERNOS PROMEDIOS
MAGOFKE Y 

GARCÍA(2001)
-0,51

-0,08

0,590

SISTEMA
 SAS®
-0,52

-0,075

0,595

RAZAS

Efecto materno de la raza DD en relación a la raza HH

Efecto materno de la raza DD en relación a la raza YY

Efecto materno de la raza HH en relación a la raza DD

Efecto materno de la raza HH en relación a la raza YY

Efecto materno de la raza YY en relación a la raza DD

Efecto materno de la raza YY en relación a la raza HH

CUADRO 5. ESTIMADOS DE LOS EFECTOS GENÉTICOS DIRECTOS DE LA RAZA i EN 
RELACIÓN CON LA RAZA j, (gI

i-j).
EFECTOS MATERNOS

MAGOFKE Y 
GARCÍA(2001)

0,6

-1,04

-0,6

-1,63

1,04

SISTEMA
 SAS®

0,6

-1,04

-0,6

-1,63

1,04

1,63

RAZAS

Efecto genético directo promedio de la raza DD

Efecto genético directo promedio de la raza HH

Efecto genético directo promedio de la raza YY

CUADRO 6. ESTIMADOS DE LOS EFECTOS GENÉTICOS DIRECTO PROMEDIO DE UNA 
RAZA i, (gi

i).
EFECTOS DIRECTOS PROMEDIOS

MAGOFKE Y 
GARCÍA(2001)

-0,23

-1,110

1,34

SISTEMA
 SAS®
-0,23

-1,115

1,335

RAZAS

Efecto materno de la raza DD en relación a la raza HH

Efecto materno de la raza DD en relación a la raza YY

Efecto materno de la raza HH en relación a la raza DD

Efecto materno de la raza HH en relación a la raza YY

Efecto materno de la raza YY en relación a la raza DD

Efecto materno de la raza YY en relación a la raza HH

CUADRO 3. ESTIMADOS DE LOS EFECTOS MATERNOS DE UNA RAZA i EN RELACIÓN A 
OTRA RAZA j, (gM

i-j).

EFECTOS MATERNOS

MAGOFKE Y 
GARCÍA(2001)

-0,3

-0,74

0,3

-0,45

0,74

0,45

SISTEMA
 SAS®

-0,3

-0,74

0,3

-0,45

0,74

0,45
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La discrepancia en la heterosis 
maternal promedio en unidades de 
ncv42d y porcentualmente fue de 0,16% 
y 0,15%, respectivamente (Cuadro 8). 

La mayor discrepancia entre la heterosis 
maternal en unidades y en porcentaje se 
observaron entre las razas HH y YY con 
0,43% y 5,37%.

HETEROSIS

Heterosis individual promedio en unidades ncv42d

Heterosis individual promedio en porcentaje.

Heterosis entre la raza DD y HH  en unidades 

Heterosis entre la raza DD y HH en porcentaje

Heterosis entre la raza DD y YY  en unidades 

Heterosis entre la raza DD y YY en porcentaje

Heterosis entre la raza HH y YY  en unidades 

Heterosis entre la raza HH y YY en porcentaje

CUADRO 7. ESTIMADOS DE LA HETEROSIS PROMEDIO INDIVIDUALY ESPECÍFICAS EN 
UNIDADES Y PORCENTAJES (hI).

HETEROSIS INDIVIDUAL Y ESPECÍFICA

MAGOFKE Y 
GARCÍA(2001)

0,80

13,6%

1.07

20,1

0,88

13,8

0.46

7,4

SISTEMA
 SAS®

0,80167

13,4208%

1,07

20,075

0,88

13,8148

0,455

7,31511

HETEROSIS

Heterosis maternal promedio en unidades ncv42d
Heterosis maternal promedio en porcentaje.
Heterosis maternal entre DD y HH  en unidades 
Heterosis maternal entre DD y HH en porcentaje
Heterosis maternal entre DD y YY  en unidades 
Heterosis maternal entre DD y YY en porcentaje
Heterosis maternal entre HH y YY  en unidades 
Heterosis maternal entre HH y YY en porcentaje

CUADRO 8. ESTIMADOS DE LA HETEROSIS MATERNAL PROMEDIO Y ESPECÍFICAS EN 
UNIDADES Y PORCENTAJES (hmY hm

i-j).
HETEROSIS MATERNAL

MAGOFKE Y 
GARCÍA(2001)

1,23
20,6
1,39
26,1
1,12
17,6
1,16

18,62

SISTEMA
 SAS®
1,228
20,57
1,399

26,248
1,115

17,504
1,155

18,132
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CONCLUSIONES
• Los cálculos manuales resultan 

sencillos y fáciles de realizar, pero 
para los genetistas que tienen acceso 
al SAS®, los procedimientos han 
mostrado ser más sencillos y fáciles 
de proceder. Sus resultados son muy 
acertados.

• Con el Sistema SAS® se minimizan los 
errores en la manipulación de datos.

• Se puede trabajar con todos los 
datos del estudio o con las medidas 
ajustadas de las razas puras y sus 
cruces recíprocos. 

• Las discrepancias en los datos 
de Magofke y García (2001) y del 
Sistema SAS®, en la mayoría de los 
casos, no pasó del 1% a excepción 
de la heterosis maternal entre las 
razas Yorkshire y Hampshire con 
aproximadamente 6%.

RECOMENDACIONES
• Utilizar medias ajustadas por los 

mínimos cuadrados cuando en los 
experimentos no se tiene mucho 
control con otros factores o variables 
independencias con efectos fijos y 
aleatorios; y modelos mixtos para 
separar efectos fijos de los aleatorios 
y sus interacciones.

• Desarrollar sofisticados modelos 
matemáticos para estimar la habilidad 
combinatoria general y específica, y 
efectos ligados al sexo. 
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