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LA SELECCIÓN ARTIFICIAL
La comparación y la elección 

de animales domésticos, en función 
de su fenotipo y genotipo ha sido una 
herramienta fundamental para obtener 
individuos genéticamente superiores. Esta 
selección de animales que posteriormente 
se convertirán en reproductores, se 

considera una respuesta acumulativa y a 
largo plazo de caracteres deseados que 
expresan las crías, y que generan un 
impacto sobre la eficiencia y productividad 
de la finca. Los resultados de este proceso 
observados en generaciones posteriores 
son medidos para conocer el impacto 
sobre los parámetros objeto de mejora, 
favoreciendo así ajustar los parámetros de 
inclusión buscando mayores eficiencias. 

LA RESPUESTA A LA SELECCIÓN O 
PROGRESO GENÉTICO

En los programas de mejoramiento 
genético animal, es indispensables hacer 
selección de los animales genéticamente 
superiores para múltiples características 
de interés económico, usualmente a 
través de los índices de selección, y para 
el cálculo de estos índices usualmente se 
utiliza la metodología del mejor predictor 
Lineal insesgado -BLUP-, la cual permite 
identificar a los animales genéticamente 
superiores, a través de la predicción de los 
rendimientos de los hijos de los animales 
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seleccionados. Para esta mejora se utiliza la respuesta a la selección o progreso genético, 
concepto que se refiere a el cambio en la media de una población que ocurre como 
resultado de un programa de selección, es decir, se refiere a la mejora en una característica 
específica (como el tamaño, la producción de leche, reproducción, etc.) en la descendencia 
de los individuos seleccionados. La respuesta a la selección se puede cuantificar para el 
caso univariado utilizando la fórmula (Blasco, 2021):

Donde R es la respuesta a la selección, h2 es la heredabilidad del carácter y S es el 
diferencial de selección. El diferencial de selección es la diferencia entre la media del grupo 
seleccionado y la media general del rebaño (Pérez, 2024):

Donde ȳi es la media del grupo seleccionado y µ es la media del rebaño. Si se 
descompone h2 la formula puede expresarse como:

Por lo tanto, R puede expresarse como la varianza aditiva multiplicada por el inverso 
de la varianza fenotípica y el diferencial de selección. Si estandarizamos S se obtiene 
la intensidad de selección, la cual expresa el rigor aplicado al momento de seleccionar 
individuos (Mrode and Pocrnic, 2024):

Donde i es la intensidad de selección y σp es el desvió estándar fenotípico. Usando   
i se puede obtener otra fórmula para estimar R:

En la expresión  el valor de σp del numerador se cancela con su valor en el 
denominador, por lo tanto, la fórmula es equivalente al producto de h2 y S. Otra forma de 
expresar R es usando la siguiente formula (Vilela, 2024):

Donde σa es el desvió estándar aditivo. Si se descompone la ecuación :
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La respuesta a la selección, también puede ser expresarse usando el coeficiente de 
variación, el cual toma la siguiente expresión matemática (Castejón, 2011):  

Donde CV es el coeficiente de variación, el cual toma valores de 0 a 1. Usando el CV, 
la forma para estimar las respuestas a la selección es (Blasco, 2021):

Y trabajando algebraicamente la ecuación:

En la expresión  los valores de σp  y µ del numerador y el denominador se 

cancelan, llegando a la formula h2S, por lo tanto:

Una vez estimada la respuesta, es posible estimar la media de las crías usando la 
siguiente formula (Pérez y Jiménez, 2025a): 

El progreso genético anual
La respuesta a la selección o progreso genético nos indica la mejora de un carácter 

en la siguiente generación, no obstante, en términos productivos, debe de estandarizarse 
en periodos de tiempo anuales, y para este fin se utiliza el progreso genético anual (PGA), 
el cual es el progreso genético dividido entre el intervalo generacional (Pérez, 2020):

Donde el IG es el intervalo generacional, el cual es la edad de los padres cuando 
los hijos expresan la característica medida. Es evidente que para mejorar el PGA se debe 
minimizar el IG, en otras palabras, para obtener progresos genéticos acelerados se debe 
disminuir el IG. Para la disminución del IG, existen estrategias de manejo, nutricionales y 
reproductivas que se enfocan en optimización del crecimiento de las crías, para incrementar 
su precocidad.

La heredabilidad 
La heredabilidad es un parámetro estadístico poblacional, que explica cuanto de 

la varianza fenotípica se puede heredar, en términos matemáticos viene dada por (Lush, 
1937):
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Donde  es la varianza genética aditiva,  la varianza fenotípica,  la varianza 
entre padres y  la varianza residual. Donde  siendo  

 la varianza ambiental, por lo tanto (Pérez y Jiménez, 2025b):

El coeficiente de proporción ambiental es: 

Donde e2 es el coeficiente de proporción ambiental. 
Vale la pena aclarar que la heredabilidad (toma valores de 0 a 1) explica cuanto de 

las diferencias observadas en los fenotipos (varianza fenotípica) son heredables, es decir, 
cuanto de esa diferencia fenotípica depende de la diferencia aditiva (genética). Por otra 
parte, el coeficiente de proporción ambiental (toma valores de 0 a 1) explica cuanto de la 
variación depende de la variación ambiental.

Estimación de componentes de varianza con un modelo a una vía
La variabilidad la cual es esencial en la selección artificial, estadísticamente se 

representa a través de la varianza,  es importante conocer la estimación de componentes 
de varianza en modelos a una vía de clasificación, es decir:

Donde yij son los datos, µ es la media general del rebaño, si es el efecto del factor 
padre y eij es un error residual. En este modelo si y eij son parámetros aleatorios, mientras 
µ es fijo. Las varianzas (medidas de variabilidad) y covarianzas (consideradas medidas de 
asociación relativa entre las características)  pueden estimarse usando un modelo lineal 
mixto (Pérez, 2025), donde métodos como los Análisis de la Varianza (ANOVA) (Henderson, 
1953), Máxima Verosimilitud (ML) (Hartley y Rao, 1967), Máxima Verosimilitud Restringida 
(REML) (Patterson y Thompson, 1971), estimación  cuadrática  insesgada  de  mínima  
varianza  (MIVQUE) (Henderson, 1984; Searle and Swallow, 1978) y los bayesianos 
(Blasco, 2017; Sorense y Gianola, 2002) son utilizados para tal fin. 

•	 El análisis de la varianza (ANOVA)

El ANOVA (Análisis de la Varianza) es una técnica estadística que se utiliza para 
comparar las medias de diferentes grupos y determinar si existen diferencias significativas 
entre ellas. En el contexto de la mejora genética, el ANOVA se puede aplicar para estimar la 
heredabilidad de características cuantitativas, es decir, aquellas que se pueden medir y que 
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están influenciadas tanto por variabilidad genética y ambiental. El análisis de varianza se 
basa en descomponer la suma de cuadrados (SC) y los grados de libertad (GL) en diferentes 
fuentes de variación (FV), con el propósito de conocer cuánto de la varianza de los datos 
depende de la varianza de un determinado componente, esto se puede exponer en un 
cuadrado llamado cuadrado del ANOVA, que para el modelo a una vía y data balanceada 
(mismo número de datos por padre) se expone en la tabla 1 (Pérez, 2024):  

FV SC GL Cuadrados 
medios

Esperanza 
matemática 
de los CM

Ecuaciones a 
resolver 

Padres 

Residual SCtotal - SCs

Total n-1

Tabla 1. Cuadrado del ANOVA modelo a una vía de clasificación balanceado 

Donde  es el número de padres, n es el número de datos y k es el número 
de réplicas. Los componentes de varianza se calculan de la solución de un sistema de 
ecuaciones, formado por la igualdad de los cuadrados medios (CM) con sus esperanzas 
matemáticas. En la sección del cuadrado del ANOVA llamado ecuaciones a resolver 
tenemos dos ecuaciones que forman nuestro sistema (Searle y col, 1992):

Donde CMs es el cuadrado medio del factor padre y CMe es el cuadrado medio 
residual. Si se despejan las varianzas del sistema de ecuaciones se obtienen fórmulas 
necesarias para estimar los parámetros:

Y sabiendo que CMe =  se obtiene (Becker, 1986):
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En el caso no balanceado, las sumas de cuadrados de padres, los grados de libertad 
residual y k para el ANOVA se calculan usando las siguientes formulas (Guevara y Armijos, 
2023):

Donde ni es el número de datos por padre y SCs es la suma de cuadrados del factor 
padre.

•	 La máxima verosimilitud (ML)

El método de máxima verosimilitud es un método estadístico utilizado para estimar 
los parámetros de un modelo estadístico. La función de verosimilitud (cualidad veraz o 
creíble) en estadística tiene el objetivo de ubicar los valores hagan que la probabilidad de la 
estima sea máxima.  En el contexto de la estimación de componentes de varianza se basa 
en estimar los componentes de varianza (y otros parámetros) a partir de la maximización de 
la función de verosimilitud, la cual, si se tienen datos normalmente distribuidos viene dada 
por (Christensen, 2020): 

Donde L es la función de verosimilitud la cual es una función de los parámetros dados 
los datos, la expresión (y - Xb) 'V -1(y - Xb) es la suma de cuadrados residual generalizada 
y V es la matriz de varianzas y covarianzas fenotípicas. Maximizar L es equivalente a 
maximizar su logaritmo natural (Ln(L)), pero maximizar Ln(L) es más fácil, por lo tanto, es 
más apropiado maximizar Ln(L) el cual viene dado por: (Searle y col, 1992): 

Si se tiene data balanceada derivar Ln(L) en función de los parámetros del modelo e 
igualar a cero da como resultado las siguientes estimaciones (Pérez, 2024):
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En data no balanceada la maximización de Ln(L) debe abordarse por métodos 
numéricos iterativos, ya que las ecuaciones generadas por ML son no lineales. 

•	 La máxima verosimilitud restringida (REML)

El REML es un método utilizado para estimar los componentes de varianza en 
modelos lineales mixtos. A diferencia del método de máxima verosimilitud (ML), que 
maximiza la verosimilitud de los datos completos, REML maximiza la verosimilitud de una 
función que ha sido ajustada para tener en cuenta los efectos fijos del modelo, es decir, 
toma en cuenta la perdida de grados de libertad de los efectos fijos. El logaritmo natural de 
la función de verosimilitud restringida viene dado por (Meyer, 1991): 

Donde Ln(L) es el logaritmo natural de la función de verosimilitud restringida. En data 
balanceada las estimas REML dan lugar a estimas ANOVA siempre y cuando se cumpla la 
siguiente desigualdad (Pérez y col, 2025):

En el caso de cumplirse  la varianza . Al igual que en ML, en 
el caso no balanceado, las soluciones de las ecuaciones de REML deben abordarse por 
métodos numéricos iterativos, debido a que las ecuaciones generadas son no lineales. 

•	 La estimación cuadrática insesgada de varianza mínima (MIVQUE0)

El método MIVQUE es un procedimiento que busca minimizar una norma euclidiana. 
Es un estadístico que genera estimas imparciales basado en una varianza pequeña y 
se considera de alta precisión y eficiencia además por su capacidad de evitar el sesgo.  
En el método MIVQUE los efectos aleatorios solo se ajustan para los efectos fijos, 
es decir que, en modelo a una vía, solo se ajusta por la media, esto ofrece un tiempo 
computacional más rápido comparado con otros métodos, siendo para el caso balanceado 
ANOVA=MIVQUE0=REML. Para más detalles del método puede consultarse Henderson 
(1984) y Christensen (2020).
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La predicción de los valores genéticos
Los valores genéticos (VG) representan el mérito genético, es decir la capacidad de 

transmisión de las características de un reproductor, y pueden ser calculados dependiendo 
del tipo de información que se utilice, por ejemplo, si se utiliza la propia información del 
individuo se puede obtener el VG usando la siguiente formula (Vilela, 2014):

Donde ai es el valor genético del animal. Los VG se interpretan como desvíos de 
la media, es decir, muestran la superioridad o inferioridad de un individuo con respecto al 
promedio del rebaño. 

La correlación entre el predictor de ai y su valor real, puede calcularse usando la 
siguiente formula (Pérez, 2025):

Donde  es la correlación entre el VG real y el predictor. Es evidente que a mayor 
correlación (valores de 0 a 1) mejor será la confianza del predictor. Por último el error 
estándar de a puede calcularse usando la siguiente formula (Mrode and Pocrnic, 2024):

Donde EE(a) es el error estándar de a. Para predecir los VG usando una prueba de 
progenie (evaluar un animal en función de los datos de sus hijos), la fórmula matemática 
del VG viene dada por (Gutiérrez, 2010):

Donde ȳi es la media de los hijos del padre. Para calcular la correlación entre el VG 
real y el predictor usando prueba de progenie la fórmula es la siguiente (Gutiérrez, 2010):  

A continuación, se ejemplifica (ejemplo 1) a través de unos datos de peso al destete 
de bovinos el cálculo de la heredabilidad h2, los VG, y la respuesta la selección: Para 
verificar los resultados expuestos se usó el programa de análisis estadístico SAS ® y 
WOMBAT. Esta base de datos está perfectamente balanceada, debido a que cada padre 
tiene 2 hijos. 
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Padre Animal Datos (y)
1 4 200
1 5 205
2 6 210
2 7 203
3 8 202
3 9 190

Tabla 2. Base de datos para el ejemplo 1.

Cálculo de la heredabilidad del peso al destete mediante componentes de 
varianza con un modelo a una vía de clasificación balanceado (Ejemplo 1)

1. Estimación con ANOVA
Sumas de cuadrados:

Grados de libertad:

Cuadrados medios:

Componentes de varianza:
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Heredabilidad y coeficiente de proporción ambiental:
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Código en SAS para estimar los componentes de varianza con ANOVA:
data ejemplo uno; 
input padre y; 
datalines; 
1 200 
1 205 
2 210 
2 203 
3 202 
3 190 
; 
proc mixed method=type3; 
class padre; 
model y = ; 
random padre; 
run; 

En la imagen 1 se muestran las salidas del proc mixed del SAS para el método ANOVA:

Imagen 1. Componentes de varianza caso balanceado con el método ANOVA

2. Estimaciones con MIVQUE y REML
Encontrando resultados idénticos a los expuestos manualmente. Para obtener los 

componentes de varianza por REML y MIVQUE0 se debe cambiar el método de ejecución 
en SAS de la siguiente manera: 
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proc mixed method=REML; 
class padre; 
model y = ; 
random padre; 
run; 
proc mixed method=MIVQUE0; 
class padre; 
model y = ; 
random padre; 
run;

En la imagen 2 se muestran las salidas del proc mixed para los métodos REML y 
MIVQUE0:

Imagen 2. Componentes de varianza caso balanceado con REML y MIVQUE0 (lado izquierdo REML 
y derecho MIVQUE)

 

Se puede ver resultados idénticos a los encontrados por ANOVA, por lo tanto, en 
estos casos balanceados ANOVA=REML=MIVQUE0.

3. Estimaciones con ML
Los cálculos para obtener las estimas ML son:

El código SAS para obtener las estimas ML son:
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proc mixed method=ML; 
class padre; 
model y = ; 
random padre; 
run;

En la imagen 3 se muestran las estimas ML:

Imagen 3. Componentes de varianza caso balanceado con ML

Resultados idénticos a los encontrados de manera manual. 

Cálculo de los VG, las correlaciones y los EE del peso al destete en bovinos 
(Ejemplo 1)

Lo primero es calcular la media general:

En la tabla 3 se muestran los VG, las correlaciones y los EE para los animales:

ID VG Correlación EE
4

5

6

7

8

9

Tabla 3. Predicción de los VG, correlaciones y EE de los animales.
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En la imagen 4 se muestra la salida del WOMBAT (Meyer, 2007) para estos datos 
(usando los valores calculados de los componentes de varianza ,  
y la opción –BLUP):

Imagen 4. VG, correlaciones y EE con WOMBAT

Resultados casi idénticos a los encontrados de manera manual (diferencia por 
errores de redondeo). En la tabla 4 se muestran los cálculos de los VG y su correlación 
para los padres:

Padre VG Correlación
1

2

3

Tabla 4. VG y correlación para los padres

En la imagen 5 se muestra la salida del WOMBAT donde se visualizan los VG de 
cada padre ( usando los valores  con las opciones SIR y –
BLUP):

Imagen 5. VG y correlaciones para los padres con WOMBAT
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Resultados casi idénticos a los encontrados manualmente (la leve diferencia es por 
errores de redondeo). 

•	 Cálculo de la respuesta a selección o progreso genético del peso al destete en 
bovinos (Ejemplo 1)

Para calcular la respuesta a la selección, se eliminará el animal 9, ya que tiene el VG 
más bajo, por lo tanto, la media del grupo seleccionado es:

El diferencial de selección, la intensidad de selección y el coeficiente de variación 
son:

Y la respuesta a la selección se muestra en la tabla 5:

Formula Valor 

Tabla 5. Respuesta a la selección

Es evidente que, si no se permite reproducir al animal 9, se obtendrá una mejora de 
2.0001 kg en el peso al destete en la siguiente generación. 
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•	 Calculo de componentes de varianza con un modelo a una vía de clasificación no 
balanceado 

1. Estimación con ANOVA
Para el caso no balanceado se eliminará el dato número 7, los cálculos son:

Cuadrados medios;

Coeficiente k:

Componentes de varianza:

Código en SAS para estimar los componentes de varianza con ANOVA no 
balanceado:
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data ejemplo uno; 
input padre y; 
missing x; 
datalines; 
1 200 
1 205 
2 210 
2 x 
3 202 
3 190 
; 
proc mixed method=type3; 
class padre; 
model y = ; 
random padre; 
run;
En la imagen 6 se muestra la salida del SAS para el ANOVA no balanceado:

Imagen 6. Componentes de varianza caso no balanceado con el método ANOVA

Resultados idénticos a los encontrados de manera manual.
2. Estimaciones con REML y ML
En la imagen 7, se muestran las salidas para REML y ML para el caso no 

balanceado:

Imagen 7. Componentes de varianza caso no balanceado con REML y ML  
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Se puede notar que las estimaciones ANOVA y REML no son iguales para el caso no 
balanceado y en este caso, la estima ML para la varianza entre padres es cero debido que 
la estima escapa del espacio paramétrico. 

Calculo de la heredabilidad usando un modelo de regresión lineal

El modelo de regresión lineal simple, puede ser usando para estimar la heredabilidad, 
para estos casos, se utiliza como variable respuesta (y) los datos de los hijos y como 
variable regresora (x) los datos de los padres. En términos matemáticos, la fórmula del 
modelo simple es (Inchausti, 2022): 

Donde � es el intercepto del modelo y β es la pendiente. Para estos casos puede 
usarse el método ML o REML, si se opta por maximizar la verosimilitud (igual la primera 
derivada a cero) se obtienen las siguientes estimaciones de los parámetros (Sorense y 
Gianola, 2002):

Donde  es la covarianza entre las variables x e y. 
Si se maximiza la verosimilitud restringida, los valores de α y β son idénticos en ML 

y REML, pero el valor de  cambia:
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Para el cálculo de la heredabilidad usando una regresión lineal simple, se utiliza la 
siguiente formula:

En la tabla 6 se presenta un ejemplo (ejemplo 2) para calcular la heredabilidad 
usando una regresión en datos de peso vivo en ganado vacuno:

Padre Animal 
190 210
150 200
175 206

Tabla 6. Base de datos para el ejemplo 2.

Calculo de  con ML:

Calculo de  con REML

La heredabilidad calculada es:
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Código SAS para estimar heredabilidad con un modelo de regresión lineal vía ML y 
REML:

data ejemplo heredabilidad; 
input x y; 
datalines; 
190 210 
150 200 
175 206 
; 
proc mixed method=ML; 
model y = x / solution; 
run; 
proc mixed method=REML; 
model y = x/ solution; 
run;

En la imagen 8 se presentan la salida del SAS para un modelo de regresión lineal con 
ML y REML:

Imagen 8. Salida del SAS para un modelo de regresión con ML y REML

Resultados casi idénticos a los encontrados de manera manual. 

CONCLUSIONES
El cálculo de la respuesta a la selección o progreso genético y de los valores genéticos 

para características de interés económico se puede hacer de manera mancomunada 
utilizando la variación base de procesos estadísticos. De esta forma, el uso de diferentes 
métodos como el análisis de varianza, de máxima verosimilitud o de mínimos cuadrados 
permiten obtener valores confiables como predictores del impacto de la selección genética 
aplicada a un rebaño.
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