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El método de máxima verosimilitud 
restringida (REML) es una técnica 
estadística que se utiliza en modelos 
estadísticos para estimar parámetros, fue 
desarrollado por Patterson and Thompson 
(1971) para ser usado en diseños de 
bloques incompletos balanceados, pero 
ha sido ampliado para ser usado en 

diferentes áreas, con especial énfasis en el 
mejoramiento genético animal. 

El REML puede ser utilizado para 
probar hipótesis de comparación de 
medias en modelos de efectos fijos, pero 
su aplicación principal es en la estimación 
de componentes de varianza bajo modelos 
aleatorios o mixtos, especialmente en el 
campo del mejoramiento genético animal, 
donde se busca estimar las variaciones de 
los factores aleatorios, que dan lugar a los 
parámetros genéticos y ambientales.

MODELO DE EFECTOS FIJOS
Los modelos fijos o modelos de 

efectos fijos son aquellos en los que se 
asume que los efectos de los factores 
considerados son constantes y no varían 
entre las unidades de observación. En 
este tipo de modelos, los niveles de los 
factores se seleccionan intencionalmente y 
se consideran representativos del conjunto 
completo. Por ejemplo, si se está estudiando 
el efecto de diferentes tratamientos en un 
experimento, cada tratamiento se considera 
fijo y se analiza su efecto específico 
(Castejón-Sandoval, 2011). 
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En un modelo fijo, se estima un parámetro para cada nivel del factor, lo que permite 
hacer inferencias sobre esos niveles específicos. Un ejemplo clásico de un modelo fijo es 
el caso, donde se comparan las medias de diferentes grupos para determinar si existen 
diferencias significativas entre ellas. El modelo estadístico lineal general en algebra de 
matrices para el modelo fijo es (Blasco, 2017): 

Donde y es un vector de datos, X es una matriz de incidencia que relaciona los datos 
con los efectos fijos, b es un vector de parámetros desconocidos para los efectos fijos del 
modelo y e es un vector de residuales. Bajo cualquier modelo fijo el único componente 
aleatorio será el residual e, y los fijos pueden ser las covariables (variables cuantitativas) 
o variables de clasificación (variables cualitativas). La solución del Vector b para el caso 
general es un estimador de máxima verosimilitud, el cual tiene la siguiente expresión 
matemática (Gutiérrez, 2010):

Donde V es la matriz de varianzas y covarianzas fenotípicas de los efectos aleatorios 
del modelo, la cual al contemplar como único efecto aleatorio el residual, tiene la siguiente 
expresión matemática:

Donde R =  es la matriz de varianzas y covarianzas residuales, siendo I una 
matriz identidad de tamaño nxn y  es la varianza residual. En el modelo fijo como V=R  
las estimaciones de máxima verosimilitud para los parámetros desconocidos son:

Y como R es una matriz diagonal su inversa es inmediata. Para calcular la varianza 
residual  se debe maximizar una función de los datos dados los parámetros, vista 
como una función de los parámetros llamada función de verosimilitud, en el caso de REML 
esta función es la función de verosimilitud restringida o Lr , en la práctica, se maximiza el 
logaritmo natural de  debido a que es más fácil, por lo tanto, la forma matemática de  
es (Peréz González, 2025):

Pero como en el modelo fijo  la función queda definida como:

Donde  es una constante que desaparece al derivar y  es la 
suma de cuadrados residual generalizada, por lo tanto, toda la función queda completamente 
definida por los valores de  para el modelo fijo. La primera derivada de  con 
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respecto   a para el modelo fijo da lugar a la siguiente estimación para la varianza 
residual (Pérez, 2024):

Donde  es el cuadrado medio residual del modelo, el cual viene definido 
como (Montgomery & St, 2022):

Donde  es la suma de cuadrados residual del modelo,  es la suma de 
cuadrados total,  es la sumatoria de todas las sumas de cuadrados de los factores 
del modelo,  son los grados de libertad total,  es la sumatoria de todos los 
grados de libertad de los factores del modelo y  son los grados de libertad residual del 
modelo estadístico. Para estimar si existe diferencias estadísticamente significativas entre 
los niveles de un factor de interés, se utiliza la prueba F, la cual tiene la siguiente fórmula 
matemática (Castejón-Sandoval, 2011):

Donde F es la prueba F y  es el cuadrado medio del factor de interés. Para 
conocer el efecto de los factores fijos, se utiliza una prueba F y el criterio del valor P, donde 
valores de P < 0.05 (5%) indican diferencias significativas entre los niveles de un factor. 

En general, para el modelo fijo se necesita calcular los  del residuo y de los 
factores de interés, para esto es necesario estimar los grados de libertad y las sumas de 
cuadrados, estos procedimientos pueden variar si el modelo usa una data balanceada o 
desbalanceada (un modelo con data balanceada es aquel en el que cada nivel de los 
factores tiene el mismo número de datos, mientras que uno con data desbalanceada es 
aquel en el que los niveles de los factores no tienen el mismo número datos). 

Para el caso balanceado, en un modelo que no posea interacción, los grados de 
libertad quedan definidos de la siguiente manera:

Donde  son los grados de libertad del factor de interés, n es el número de 
datos y  es el número de niveles del factor de interés. Para las sumas de cuadrados, 
las fórmulas (Searle et al., 1992) son:

Donde  es la suma de cuadrados para el factor de interés, k es el número 
de réplicas y  es la suma de los datos de cada nivel del factor al cuadrado.
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MODELO CON EFECTOS MIXTOS
Los modelos mixtos son aquellos en los que se asume que los efectos de alguno de 

los factores son variables y están sujetos a variabilidad aleatoria y otros factores son fijos. 
En este enfoque, los niveles de los factores aleatorios se consideran como una muestra 
aleatoria de una población más grande y los fijos de una población finita, por lo tanto, 
en lugar de estimar un parámetro para cada nivel de un factor aleatorio, se estima una 
varianza que representa la variabilidad (Castejón-Sandoval, 2011). 

El modelo estadístico lineal para un modelo con efectos mixtos es (Gianola y 
Sorense, 2002):

Donde Z es una matriz de incidencia que relaciona los datos con los efectos aleatorios 
y a es un vector de predicciones desconocidas para el efecto aleatorio(Littell et al., 2006).

En el modelo mixto existen mínimo dos factores aleatorios en el modelo, por lo tanto, 
la matriz de varianza y covarianza fenotípica viene dado por (Mrode, 2014):

Donde  es la matriz de varianza y covarianzas para el factor aleatorio y 
 es la varianza del factor aleatorio del modelo. Interesa estimar las varianzas  y  

del modelo, por lo tanto, se tiene que maximizar  en función de los componentes 
de varianza. En particular para el caso balanceado, las estimas REML son idénticas a 
las de ANOVA (análisis de la varianza) siempre y cuando se cumpla la desigualdad 

 en caso contrario  la varianza del factor . La fórmula 
para los componentes de varianza de los factores de interés, derivadas de la maximización 
de  en data balanceada y si solo existe un efecto aleatorio (diferente del residual) 
(Montgomery & St, 2022) son:

Para el caso desbalanceado, la primera derivada de  genera ecuaciones no 
lineales que tienen que resolverse por iteración numérica. Otra alternativa es aplicar algún 
algoritmo numérico a la verosimilitud logarítmica (Meyer, 1989) para minimizar , lo 
cual es equivalente a maximizar , en algebra de matrices el  es: 
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Donde C es la matriz de coeficientes de las ecuaciones normales de Henderson 
(Henderson, 1984). Algunos algoritmos que son usados para minimizar  son el 
SIMPLEX y el POWELL (Boldman y col, 1995 ) los cuales se caracterizan por no usar 
derivadas, otro muy usado es el AI-REML (Johnson y Thompson, 1995). 

MODELO PADRE
En genética cuantitativa, es necesario estimar parámetros genéticos para predecir 

los BLUP (mejor estimador lineal insesgado) con el objetivo de poder mejorar los procesos 
de selección genética. La heredabilidad, es el parámetro genético más importante, ya que 
explica cuanto de las diferencias observadas en el fenotipo de un grupo de animales se 
puede heredar, matemáticamente la fórmula es:

Donde h2 es la heredabilidad,  es la varianza fenotípica y  es la varianza 
genética aditiva.

Para estimar los componentes de varianza  y  se propusieron varios 
procedimientos, entre los cuales está utilizar la información de los hijos de n reproductores, 
es decir, la información de medios hermanos paternos. Para realizar este procedimiento 
se utiliza el modelo padre, que en algebra de matrices viene dado por (Cerón Muñoz et al, 
2012):

Donde s es un vector de predicciones desconocidas para cada reproductor. Bajo 
este modelo la varianza la matriz de varianza y covarianzas para el factor aleatorio viene 
dada por: 

Donde  es la varianza entre toros, la cual representan ¼  y  representa ¾  
y toda la varianza ambiental , por último,  por lo tanto, la heredabilidad 
puede calcularse como (Pérez, 2024):

Los BLUP se calculan resolviendo el siguiente sistema de ecuaciones lineales 
llamado, ecuaciones normales de Henderson (Román y Aranguren, 2014) :
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Donde a es un escalar que introduce el valor de la heredabilidad en las ecuaciones, 
el cual viene dado por:

Si se posee la genealogía entre padres, la matriz G ya no es una matriz diagonal, ya 
que se utiliza toda la información genealógica para evaluar un reproductor, por lo tanto, la 
matriz de varianza y covarianzas es (Gutiérrez, 2010):

Donde A es la matriz de parentesco.  Las ecuaciones normales de Henderson para  
son (Elzo, 2012): 

La correlación entre el predictor de  y su valor real viene dado por:

Donde  es la correlación y  es el elemento inverso de la diagonal de la matriz 
de coeficiente para el bloque de animales del modelo mixto. El error estándar de  viene 
dado por:

Donde EE (s) es el error estándar. 
Ejemplo 1.
En la tabla 1 se presenta la siguiente base de datos de peso vivo en ganado vacuno, 

donde la primera columna son los toros (padres), luego el sexo de sus hijos y por último el 
peso al destete de los hijos. Esta base de datos se usó para mostrar el procedimiento de 
estimación de h2, b y los BLUP en data balanceada y no balanceada bajo un modelo padre:

Animal Sexo (hijo) Peso destete
1 M 205
1 M 260
1 H 160
1 H 171
2 M 260
2 M 210
2 H 170
2 H 144
3 M 200
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3 M 205
3 H 130
3 H 150

Tabla 1. Base de datos ejemplo 1

Los modelos usados se presentan en la tabla 2:

Modelos Formula algebra escalar Formula matricial Modelo en palabras
Fijo PD = media + sexo + error

Mixto PD = media + sexo + DEP+ 
error

Tabla 2. Modelos utilizados

Para la resolución del modelo fijo se utilizó el programa SAS y para el modelo mixto 
el programa WOMBAT (Meyer, 2007) y SAS. 

CASO BALANCEADO MODELO FIJO.
Para el modelo de efectos fijos, los cálculos de cuadrados medios son:
Cuadrado medio para el factor sexo: 

Suma de cuadrados total: 

Cuadrado medio para el residuo:

Componente de varianza residual:

Prueba F:
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Estimador de los efectos fijos:

Código SAS PROC GLIMMIX para el modelo fijo:
data trabajo;
input animal sexo$ pd @@;
datalines;
1 m 205 2 m 260 3 m 200 
1 m 260 2 m 210 3 m 205
1 h 160 2 h 170 3 h 130
1 h 171 2 h 144 3 h 150;
;
proc glimmix;
class animal sexo;
model pd = sexo / solution;
run;

En la figura 1 se presentan los resultados del SAS para el modelo fijo:

Figura 1. Salida del SAS para el modelo fijo.

Resultados idénticos a los encontrados de manera manual. Como el valor P < 0.05 
(0.0004) se concluye que las medias entre machos y hembras difieren estadísticamente. 
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Para obtener soluciones de b iguales a las plasmadas manualmente con PROC 
GLIMMIX se debe aplicar la sentencia NOINT para que el SAS ignore el intercepto, (model 
pd = sexo / solution noint;).

Código SAS PROC GLIMMIX para obtener b de machos y hembras:
proc glimmix;
class animal sexo;
model pd = sexo / solution noint;
run;

En la figura 2 se presentan los resultados SAS para los estimadores del factor sexo:

Figura 2. Salida SAS para los estimadores del factor sexo.

Resultados idénticos a los expuestos de manera manual. Se debe resaltar que en 
este caso la prueba F cambia usando la sentencia NOINT. 

CASO BALANCEADO MODELO MIXTO
Para el modelo mixto, los cálculos son:
Cuadrado medio para el factor padre:

Cuadrado medio residual:
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Componente de varianza residual:

Componente de varianza entre padres:

Componente de varianza aditivo:

Componente de varianza fenotípico:

Heredabilidad:

Escalar �:

Ecuaciones normales de Henderson:

Y las soluciones son:
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Y el error estándar y la correlación para los 3 animales (por que tienen el mismo 
número de datos) es:

Código SAS PROC GLIMMIX para el modelo mixto:
proc glimmix;
class animal sexo;
model pd = sexo / solution ;
random animal/ solution;
run;

En la figura 3 se presentan los resultados SAS para los componentes de varianza:

Figura 3. Resultados SAS para los componentes de varianza.

Resultados idénticos a los calculados de manera manual. En la figura 4 se muestra 
los resultados SAS para las predicciones del BLUP de los tres toros:

Figura 4.  Predicciones de los BLUP para los 3 toros.

Soluciones casi idénticas a las encontradas de manera manual (las diferencias son 
por el número de decimales usados). 
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En la figura 5 se muestra el archivo de parámetros, de datos y genealógico en 
WOMBAT para las obtener los componentes de varianza:

 

Figura 5. Archivo de parámetros, de datos y genealógico en WOMBAT para los componentes de 
varianza

En la figura 6 se muestra la salida de los componentes de varianza con WOMBAT:

Figura 6. Salida WOMBAT para los componentes de varianza
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Resultados similares a los encontrados anteriormente. Luego de estimados los 
componentes de varianza, pueden usarse las estimaciones para generar los BLUP, los 
errores estándares y las correlaciones, usando la siguiente secuencia --BLUP, esto se 
muestra en la figura 7:

Figura 7. BLUP, errores estándares y correlaciones vía WOMBAT.

Resultados idénticos a los encontrados de manera manual y con SAS.

CASO NO BALANCEADO MODELO FIJO
Como el modelo es a una vía de clasificación, los cálculos son similares, pero cambia 

la forma de estimar el CMsexo (en este caso se asume el último dato perdido (150)):
Cuadrado medio para el factor sexo: 

Suma de cuadrado total:

Cuadrado medio residual:

Componente de varianza residual:
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Prueba F:

Código SAS PROC GLIMMIX para el modelo fijo no balanceado:
data trabajo;
input animal sexo$ pd @@;
missing x;
datalines;
1 m 205 2 m 260 3 m 200 
1 m 260 2 m 210 3 m 205
1 h 160 2 h 170 3 h 130
1 h 171 2 h 144 3 h x
;
proc glimmix;
class animal sexo;
model pd = sexo / solution;
run;

En la figura 8 se presentan la prueba F para el caso no balanceado del modelo fijo:

Figura 8. Prueba F para el modelo fijo en el caso no balanceado

Resultados idénticos a los encontrados manualmente. Como el valor P < 0.05 (P = 
0.0012) se concluye nuevamente que existen diferencias estadísticamente significativas 
entre los niveles del factor sexo.

CASO NO BALANCEADO MODELO MIXTO
En la figura 9 se presentan las iteraciones de  y los componentes de 

varianza con SAS:
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Figura 9. Iteraciones de  y componentes de varianza con SAS modelo mixto no balanceado.

En este caso la heredabilidad da un número mayor de 1, lo cual se debe a una sobre 
estimación, debido a un aumento de la varianza entre toros.

MODELO ANIMAL 
El modelo animal es un modelo estadístico lineal, que permite predecir los BLUP 

de todos los animales del rebaño, usando los registros y genealogías disponibles en las 
bases de datos. El modelo animal, fue propuesto por el Dr. Charles Roy Henderson, como 
un método de evaluación genética en estados unidos, y posteriormente fue adoptado a 
nivel mundial.

El modelo más simple, que permite predecir el VG de los animales, para una 
característica es: 

Donde yij es la variable respuesta, � es el intercepto o media del rebaño, ai es el VG 
y eij es el error residual. Bajo este modelo, los parámetros ai y eij son aleatorios, mientras 
que � es fijo. Las matrices de varianza y covarianza para los parámetros aleatorios son 
(Gutiérrez, 2010):

  

Donde G es la matriz de varianzas-covarianzas genéticas aditivas y R es una matriz 
de residuales. Si no se dispone de información genealógica de los animales en la base 
de datos, la matriz A= I por lo tanto,  con lo cual su inversa es inmediata al ser 
diagonal.

Usando el modelo yij= �+ ai+ eij y asumiendo A= I, la ecuación que permite predecir 
el BLUP para cada animal es (Pérez, 2024):
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Mientras que las soluciones para � y eij son: 

Por lo tanto, la suma de cuadrados residual es (Montgomery, 2022):

Y la correlación entre el BLUP real y el estimado es (Pérez, 2025): 

Y el error estándar de los BLUP para este modelo es (Mrode, 2005):

Ejemplo 2.
Se requiere estimar el BLUP de 5 animales para peso al destete, se asume h2 =0.5 

. Los datos se presentan en la tabla 3:

animal y
1 205
2 200
3 195
4 188
5 170

Tabla 3. datos para PD del ejemplo 2

La media para estos cinco datos viene dada por:

Por lo tanto, los BLUP, los residuales, la correlación y los EE para los 5 animales se 
presentan en la tabla 4:

animal VG Residual Correlación EE
1 0.5(205−191.6)=6.7 205−(6.7+191.6)=6.7

2 0.5(200−191.6)=4.2 200−(4.2+191.6)=4.2
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3 0.5(195−191.6)=1.7 195−(1.7+191.6)=1.7

4 0.5(188−191.6)=−1.8 188−(−1.8+191.6)=−1.8

5 0.5(170−191.6)=−10.8 170−
(−10.8+191.6)=−10.8

Tabla 4. BLUP, residual, correlación y EE para el ejemplo 2

Y la suma de cuadrados residual es:

Estos resultados indican que el animal 1 esta 6.7kg por encima de la media, por lo 
tanto, es el mejor genéticamente, mientras el animal 5 esta 10.8kg por debajo de la media, 
con lo cual queda calificado como el peor.   La correlación entre el BLUP real y el estimado 
es de 70.7%, con lo cual entra en el rango de buena.  

Uso del WOMBAT-REML
En la figura 10, se presenta el archivo genealógico y de datos para el ejemplo 2:

Figura 10. Archivo genealógico y de datos (WOMBAT)para el ejemplo 2.

En la figura 11, se presenta el archivo de parametros para el ejemplo 2:
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Figura 11. Archivo de parámetros para el ejemplo 2.

La opción usada en wombat para calcular las predicciones genéticas fue –BLUP. La 
Salida del WOMBAT para BLUP, EE y las correlaciones del ejemplo se presenta en figura 
12:

Figura 12. Salida WOMBAT para VG, EE y correlaciones del ejemplo 2.

Estos resultados son idénticos a los encontrados manualmente. Los residuales y la 
suma de cuadrados residual calculados por WOMBAT se presentan en la figura 13:
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Figura 13. Salida WOMBAT para los residuales y SCe del ejemplo 2

Resultados idénticos a los encontrados de manera manual 
En el ejemplo 2, el único factor fijo es 𝜇, pero es bien sabido que la variación 

fenotípica es atribuible a varios factores, por ejemplo, el sexo del animal ( por lo general los 
machos son más pesados que las hembras), por lo tanto, el nuevo modelo que introduce 
el efecto del sexo es:

Donde bj es el efecto del sexo del animal. En el caso de múltiples efectos fijos, el 
modelo se puede expresar en algebra de matrices de la siguiente forma (Mrode, 2014):

Donde a es un vector de predicciones desconocidas para los BLUP de los animales. 
Bajo este modelo matricial el vector de residuales es:

Y la suma de cuadrados de los residuales es:

Y el BLUP viene dado por (Blasco, 2021):

Donde V= ZGZ' + R es la matriz de varianzas-covarianzas fenotípica del modelo 
animal.

Si asumimos que A ≠ I (es decir, que utilizamos información de parentesco) entonces 
G no es una matriz diagonal, por lo tanto, la inversa de V no es inmediata y demanda 
grandes esfuerzos calcularla. Bajo este problema el Dr C. Henderson propuso usar un 
sistema de ecuaciones donde no se tuvieran que utilizar inversas de matrices, por lo que 
se sustituye  el cálculo de G y R por la inversa de A la cual es calculada sin necesidad de 
inversión matricial. Estas ecuaciones llamadas ecuaciones normales de Henderson son 
(Martínez y col, 2012): 
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Donde a es un escalar que introduce la heredabilidad en las ecuaciones, el cual, 
tiene la siguiente expresión matemática en el modelo animal:

Y la solución de las ecuaciones normales de Henderson viene dada por:

Donde la solución del vector de parámetros y predicciones desconocidas es el 
producto de la inversa de la matriz de coeficientes con el vector del lado derecho, con lo cual 
se puede pensar en una solución dificultosa debido a la inversa inmediata, sin embargo, al 
ser este un sistema de ecuaciones lineales, puede ignorarse la inversión directa y calcular 
las soluciones con cualquier método numérico iterativo. 

De forma general, para calcular la correlación entre el BLUP real y las predicciones 
se utiliza la siguiente ecuación (Aranguren y Román, 2014):

Donde Cij es el elemento inverso de la diagonal del bloque de animales en la matriz 
de coeficientes de las ecuaciones normales de Henderson.

Ejemplo 3.
Se utilizan la misma base de datos que en el ejemplo 2, con la diferencia que se 

identificó el sexo de cada animal y la genealogía, los datos se presentan en la tabla 5:

animal Padre Sexo y
1 0 M 205
2 0 M 200
3 0 H 195
4 1 H 188
5 2 H 170

Tabla 5. Datos ejemplo 3.

Para construir las ecuaciones normales de Henderson tenemos que calcular los 
productos matriciales de la matriz de coeficientes y el vector del lado derecho, los cuales 
son construidos igual que en las ecuaciones normales de mínimos cuadrados: 
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Para construirla inversa de  es necesario aplicar las reglas de Henderson (Henderson, 
1976), para este caso es:

Y el escalar a es:
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Por lo tanto Z'Z +A-1 es:

y el vector de lado derecho viene dado por:

Por lo tanto, las ecuaciones quedan definidas de la siguiente forma: 

Debido a la introducción de factores fijos diferentes de la media, el determinante de 
la matriz de coeficiente es 0, por lo tanto, existe una dependencia lineal en el sistema de 
ecuaciones, por lo que se debe eliminar un efecto, en este caso se utilizo 𝜇 = 0 , por lo tanto, 
se elimina la fila y la columna para 𝜇 y en el vector de lado derecho el primer valor, por lo 
que las ecuaciones se reducen y quedan determinadas de la siguiente forma:
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Y la solución de este sistema es:

Y los residuales son: 

Por lo tanto, la suma de cuadrados de los residuos es:

Y la confiabilidad del BLUP para los 5 animales es:
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El animal 3 al no conocerle genealogía y tener dato propio, puede calcularse su 
BLUP despejando de las ecuaciones a3:

Es decir que la predicción viene dada por (Pérez, 2025):

Si descomponemos esta ecuación: 

La expresión puede organizarse de manera que:

Por lo tanto: 

Aunque esta fórmula final parece sencilla, implica conocer el valor de b2 por lo tanto, 
no es muy usada.

 Si se despeja el BLUP de un animal con genealogía, por ejemplo, el 4, se tiene:

Este valor para el BLUP del animal 4, es idéntico a los encontrados usando las 
ecuaciones normales de Henderson, pero implica conocer  y el BLUP del padre. 

Uso del WOMBAT
En la figura 14 se presenta el archivo genealógico y de datos:

Figura 14. Archivo genealógico y de datos del ejemplo 3.
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En la figura 15, se presenta el archivo de parámetros del ejemplo 3:

Figura 15. Archivo de parámetros ejemplo 3.

Y la opción usada en wombat para calcular las predicciones genéticas fue –BLUP. 
La Salida del WOMBAT para BLUP, EE y las correlaciones del ejemplo 3 se presentan en 
la figura 16:

Figura 16. Salida del WOMBAT para los BLUP, EE y las correlaciones del ejemplo 3.

Resultados idénticos a los encontrados manualmente. Finalmente, los residuales 
calculados por Wombat son:

Figura 17. Salida del WOMBAT para los residuales y la SCe figura 18

Encontrando nuevamente resultados idénticos a los calculados manualmente. 
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ESTIMACIÓN DE COMPONENTES USANDO UN MODELO ANIMAL
Para estimar los componentes de varianza usando un modelo animal, es necesario 

utilizar métodos numéricos iterativos para encontrar los valores de los parámetros que 
maximicen la verosimilitud logarítmica restringida, una explicación detallada del caso puede 
encontrarse en Searle et all (1992) y Sorense (2023). 
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