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Resumen

Se realiz6 una comparacidon de modelos para la evaluacién genética de variables de crecimiento, en
los pesos al nacimiento (PN), destete (PD), ano (PA) y 550 dias (PF) de ganado Brahman de registro
de México; con el propdsito de cuantificar su efecto en la estimacidon de parametros genéticos y la
jerarquizacién de las diferencias esperadas de progenie estimadas (DEPs). Los modelos comparados
diferian en componentes aleatorios y fueron, D con el efecto directo (0%d); DM, igual a D pero
incluyendo el efecto materno (0?m) y con la covarianza entre los efectos de o%d y 0°m (odm) = 0;
DP, como D mas el efecto materno de ambiente permanente (o?p); DMC, como DM pero con odm #
0; y el modelo completo, DMCP, igual a DMC mas o%p. Ademas, incluyeron el efecto fijo de grupo
contemporaneo (hato-sexo-afio-época) y la covariable de edad de la madre (lineal y cuadratica). La
comparacion entre modelos se realizé mediante la prueba de proporcidn de verosimilitudes (PRV).
Las DEPs de los modelos, se compararon por correlaciéon (rango de Spearman). Segun la PRV, en
todas las variables, excepto PD, el mejor modelo de ajuste fue DMC. Para PD, el mejor modelo fue
DP. En PN, PA y PF, se observd una r dm (r dm = odm) negativa (-0,86, -0,84 y -0,52,
respectivamente); lo que disminuyd la magnitud de los estimadores de indice de herencia total.
Para PD, los modelos DMC y DMCP no alcanzaron la convergencia. La estimacién de las
correlaciones de rango entre los valores genéticos directos y maternos de los modelos
seleccionados con respecto a los otros modelos comparados, indicd que puede existir cambio
sustantivo en la jerarquizacion del 10% de la poblacion con valores superiores. Se concluye que la
estructura de los datos analizados puede afectar la estimacién de parametros genéticos en modelos
complejos, por lo que es importante escoger el modelo apropiado antes de llevar al cabo una
evaluacién genética. Existen algunas consideraciones con respecto al registro selectivo que deben
tomarse con reserva sobre todo en evaluaciones nacionales.



