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RESUMEN

El objetivo de esta investigación fue estimar valores genéticos de características reproductivas 
usando modelos univariados y bivariados en ganado Holstein y Jersey de Antioquia, Colombia. 
La información fue obtenida de 92 hatos lecheros, ubicados en 18 municipios del Departamento 
de Antioquia. Las características evaluadas fueron: intervalo entre partos (IEP), días abiertos (DA), 
número de servicios por concepción (NSC) y tasa de concepción (TC). Los valores estimados de 
cría (EBV) para características reproductivas fueron calculados mediante dos tipos de modelo ani-
mal univariado (modelo univariado, UV y modelo univariado con repetibilidad, UVR) y dos tipos 
de modelos animal bivariado (modelo bivariado, BV y modelo bivariado con repetibilidad, BVR). 
Las características usadas como correlacionadas en los modelos bivariados fueron: producción de 
leche (PL), porcentaje de proteína (PRO) y porcentaje de grasa (GRA). Las soluciones de las ecua-
ciones de los modelos lineales mixtos fueron obtenidas mediante el método de máxima verosimilitud 
restricta libre de derivadas. En esta investigación se determinó que los modelos bivariados (BV y 
BVR), mejoraron la exactitud de los EBVs en todas las características reproductivas evaluadas en 
3 puntos porcentuales en Holstein y 2 puntos porcentuales en Jersey, comparados con los modelos 
univariados (UV y UVR). Las evaluaciones genéticas realizadas mediante análisis bivariados, incre-
mentan la exactitud de los valores genéticos en características reproductivas (IEP, DA, NSC y TC), 
cuando se usan características productivas (PL, PRO y GRA) como correlacionadas.
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Genetic Evaluation Using Direct and Correlated Traits in Colombian Holstein and Jersey cattle 

SUMMARY

The aim of this study was to estimate breeding values of fertility traits, using univariate and bivariate 
models in Holstein and Jersey cattle, in Antioquia, Colombia. The information was obtained from 92 dairy 
herds, located in 18 municipalities of Antioquia. The fertility traits evaluated were: calving interval (IEP), days 
open (DO), number of services per conception (NSC) and conception rate (TC). The estimated breeding 
values (EBV) for fertility traits were calculated using two types of univariate animal model (univariate model 
UV and univariate model with repeatability UVR) and two types of animal bivariate models (bivariate model 
BV and BVR bivariate model with repeatability). The traits used as correlated in bivariate models were: milk 
production (PL), protein percentage (PRO) and fat percentage (GRA). The solutions of the equations of the 
linear mixed models were obtained through the maximum likelihood derivative free restricted method. In 
this investigation, was determined that the bivariate models (BV and BVR), improve the accuracy of EBVs 
in all reproductive traits by 3 and 2 percentage points in Holstein and Jersey respectively compared with 
univariate models (UV and UVR). The results obtained in this study show that the genetic evaluations per-
formed through bivariate analysis, increase the accuracy of EBVs in fertility traits (IEP, DA, NSC and TC), 
when production traits (PL, PRO and GRA) were used as correlated.
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INTRODUCCIÓN

El aumento de la producción de leche ha sido uno 
de los objetivos más importantes en los hatos de le-
chería especializada en muchos países del mundo. Sin 
embargo, la producción de altos volúmenes de leche 
por vaca, ha incrementado los problemas en la ferti-
lidad de los animales, como consecuencia del fuerte 
antagonismo entre producción y reproducción, oca-
sionando pérdidas económicas por el bajo desempeño 
reproductivo de las vacas, reflejado en las bajas tasas 
de fertilidad, intervalo entre partos prolongado, pocos 

terneros por vaca por año, elevados costos de reempla-
zo, menor vida productiva, mayor número de servicios 
por concepción, entre otros (Kadarmideen et al. 2003, 
p.184; Miglior et al. 2005, p.1255; Camargo 2012, p.17). 

Esta problemática ha obligado a que, en los últimos 
años, muchos países hayan incluido características de 
fertilidad en sus esquemas de selección, a pesar de que 
estas características sean difíciles de evaluar, siendo 
una de sus limitaciones su baja heredabilidad (Wall et 
al. 2003, p.4099; Sbardella & Gaya 2010, p.159). Como 
consecuencia, la selección directa de estas característi-
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cas puede ser ineficiente y sesgada, principalmente en 
vacas y toros jóvenes (Walsh et al. 2011, p.128; Jamrozik 
et al. 2005, p.2199); por lo que, algunos autores, sugie-
ren realizar evaluaciones genéticas conjuntas entre 
características de fertilidad y características produc-
tivas, usando modelos multivariados para mejorar la 
exactitud de los valores genéticos y disminuir el sesgo 
de las evaluaciones genéticas (Schaeffer 1984, p.1579; 
Kadarmideen et al. 2003, p.184). La ventaja de usar 
modelos multivariados es el aumento en la cantidad de 
información al considerar asociaciones entre variables, 
con lo que se logra mejorar la estructuración de los da-
tos, tanto para efectos fijos como para efectos aleatorios 
(Pollak & Quaas 1981, p.258; Pollak et al. 1984, p.1590).

En Colombia, el mejoramiento genético en ganado 
lechero es muy limitado, como consecuencia de la falta 
de financiación por parte de las entidades guberna-
mentales y por ende, la información fenotípica regis-
trada de los animales es muy escasa y las evaluaciones 
genéticas para características productivas, lineales, 
sanitarias y de fertilidad son muy esporádicas (Solarte 
& Zambrano 2012, p.540; Zambrano et al. 2014, p.496). 
Por lo tanto, es muy importante desarrollar investi-
gaciones que involucren evaluaciones genéticas para 
estas características en condiciones propias del trópico 
alto colombiano. El objetivo de este estudio fue esti-
mar valores genéticos en características reproductivas 
mediante modelos univariados y modelos bivariados 
en ganado Holstein y Jersey de Antioquia, Colombia.

MATERIAL Y MÉTODOS

Esta investigación fue aprobada y avalada por el 
Comité de Ética en Investigación de la Universidad 
Nacional de Colombia sede Medellín, considerando 
que cumple con los estándares establecidos para este 
tipo de estudio (Número de la carta de aprobación: 
CEMED-015 mayo, 2012).

La presente investigación fue realizada con infor-
mación tomada de 85 hatos de raza Holstein y 7 hatos 
de raza Jersey, ubicados en 18 municipios del Departa-
mento de Antioquia (Colombia). Toda la información 
reproductiva de cada hato (fechas de parto, fechas de 
secado, fecha de inseminación, fechas de detección de 
preñez, entre otras), fue obtenida de los registros histó-
ricos, libretas y software de manejo ganadero. 

Las características reproductivas incluídas en esta 
investigación y el número de registros para Holstein 
y Jersey respectivamente fueron: intervalo entre par-
tos (IEP, n=10.303, n=723), número de servicios por 
concepción (NSC, n=12.883 n=879), días abiertos (DA, 
n=10.156, n=715) y tasa de concepción (TC, n=12.883, 
n=879). Esta última fue definida como el porcentaje 
de éxito de que las inseminaciones llevadas a cabo 
fueron satisfactorias, y fue calculada como el inverso 
del número de inseminaciones hasta la concepción 
en porcentaje [TC = (1/NSC)*100], como lo describe 
Weller & Ezra (1997, p.587). Las características produc-

tivas y el número de registros para Holstein y Jersey 
respectivamente fueron: producción de leche medida 
en litros/lactancia (PL, n=7.494, n=734), porcentaje de 
proteína (PRO, n=5.526, n=383) y porcentaje de grasa 
de la leche (GRA, n=5.517, n=374). Los datos extremos 
considerados fisiológicamente anormales, datos regis-
trados erróneamente o datos que generaban sospecha 
de su invalidez, fueron eliminados. Los animales que 
fueron incluidos en la matriz de parentesco para la raza 
Holstein fueron 7937, de los cuales 755 fueron madres, 
593 fueron padres (con un promedio de 8 hijas/toro). 
Para la raza Jersey, el número de animales incluidos 
en la matriz de parentesco fue de 833 de los cuales 93 
fueron sementales (con un promedio de 6 hijas/toro) y 
108 madres. El número de lactancias por vaca fue de 2.4 
para la raza Holstein y 1.6 para la raza Jersey.

Para cada una de las características fue evaluada la 
normalidad de los datos (pruebas de Anderson Darling 
y Kolmogorov-Smirnov) y la homogeneidad de varian-
zas (prueba de Levene), usando los procedimientos 
UNIVARIATE y GLM de SAS (2006) respectivamente.

La estimación de valores genéticos para caracterís-
ticas reproductivas fue realizada empleando cuatro 
tipos de modelo animal (Mrode & Thompson 2005, 
p.39-119), como se describe a continuación: 

I) Modelo animal univariado (denotado como UV), 
se describió de la siguiente manera:

Donde: y = vector de observaciones para una ca-
racterística (DA, IEP, NSC y TC), b = vector de efectos 
fijos dentro de los cuales fueron incluidos: el efecto 
fijo hato, el efecto fijo número de parto (vacas entre 1 
y 8 partos en Holstein y entre 1 y 4 partos en Jersey) 
y el efecto fijo del grupo contemporáneo (municipio-
año de parto-época de parto), dentro del cual fueron 
conformados 123 grupos en Holstein y 31 grupos en 
Jersey con al menos 5 registros cada uno. Los efectos 
aleatorios incluidos en el modelo fueron; a = vector 
del efecto aleatorio genético aditivo y e = residual y X 
y Z = matrices de incidencia que relacionan los regis-
tros con los efectos fijos y aleatorios. Se asume que los 
efectos aleatorios genético aditivo (a) y del residual (e) 
para la ith característica se distribuyen independien-
temente con media cero y varianza: 2)var( eIe σ=  y 

2)var( aAa σ= , donde A es la matriz de parentesco. 
Las ecuaciones del modelo mixto para el estimador 
lineal insesgado (BLUE) de las funciones estimables de 
b y para el mejor predictor lineal insesgado (BLUP) de 
a fueron descritas como:
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Donde:  22
ae σσα =

II) Modelo animal univariado con repetibilidad (de-
notado como UVR), fue descrito como:

Este modelo además de incluir los efectos conside-
rados en el modelo UV, incluyó el efecto aleatorio de 
ambiente permanente (ap). En este modelo, la matriz 
W relaciona los registros con los efectos aleatorios del 
ambiente permanente y además asume que los efec-
tos aleatorios del ambiente permanente (ap), genético 
aditivo (a) y del residual (e) para la ith característica se 
distribuyen independientemente con media cero y va-
rianza:          

                    
, 2)var( aAa σ=  y 2)var( eIe σ=

. Las ecuaciones del modelo mixto para el estimador 
lineal insesgado (BLUE) de las funciones estimables de 
b y para el mejor predictor lineal insesgado (BLUP) de 
ap y a fueron descritas como:

Donde: I = matriz identidad, 22
1 ae σσα =  y 

 

Modelo animal bivariado (denotado como BV) se 
describe como: 

Donde: yi = vector de observaciones para la ith ca-
racterística (i=1 y 2), 1 corresponde a una característica 
reproductiva (IEP, DA, NSC o TC) y 2 una característica 
productiva (PL, PRO y GRA), obteniendo un total de 
12 análisis bivariados, bi = vector de efectos fijos para 
la ith característica (i=1 y 2); para la característica 1, 
(reproductiva) los efectos fijos se definen igual como 
en el modelo UV descrito anteriormente, para la ca-
racterística 2 (productiva), fueron incluidos además de 
los efectos tenidos en cuenta en el modelo UV, las co-
variables duración de la lactancia para la característica 
PL y producción de leche para las características PRO 
y GRA, ai = vector de los efectos aleatorios genéticos 
aditivos para la ith característica, ei = residual, Xi y Zi 
= matrices de incidencia que relacionan los registros 
de la ith característica con los efectos fijos y aleatorios 
respectivamente.

Se asume que los efectos aleatorios genético aditivo 
y del residual para la ith característica se distribuyen 
independientemente con media cero y varianza:
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Donde:

 y 

G = matriz de varianzas y covarianzas genéticas 
aditivas, I = matriz identidad igual al número de obser-
vaciones, A = matriz de relaciones genéticas aditivas,  
⊗  = producto directo o de Kronecker,   = varian-
za genética aditiva para la característica 1,   = 
varianza genética aditiva para la característica 2,  
=  = covarianza genética aditiva entre las carac-
terística 1 y 2, R0 = matriz de varianzas y covarianzas 
de los residuales,  = varianza del residual para la 
característica 1,   = varianza del residual para la 
característica 2,   = covarianza del residual 
entre las características 1 y 2.

Las ecuaciones del modelo mixto para el estimador 
lineal insesgado (BLUE) de las funciones estimables de 
b y para el mejor predictor lineal insesgado (BLUP) de 
a fueron definidas como:
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Modelo animal bivariado (modelo bivariado con 
repetibilidad, denotado como BVR), se describe como: 

Este modelo además de incluir los efectos y varia-
bles considerados en el modelo BV, incluyó el efecto 
aleatorio de ambiente permanente (ap) para la ith ca-
racterística, por lo que tiene en cuenta la matriz Wi que 
corresponde a la matriz de incidencia que relaciona los 
registros de la ith característica con los efectos fijos y 
aleatorios del ambiente permanente.

Se asume que los efectos aleatorios del ambiente 
permanente (ap), genético aditivo (a) y del residual (e) 
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para la ith característica se distribuyen independiente-
mente con media cero y varianza:

Donde:

 , y 

G = matriz de varianzas y covarianzas genéticas 
aditivas, I = matriz identidad igual al número de ob-
serA = matriz de relaciones genéticas aditivas,  ⊗  = 
producto directo o de Kronecker,   = varianza ge-
nética aditiva para la característica 1,   = varianza 
genética aditiva para la característica 2,  =  
= covarianza genética aditiva entre las característica 
1 y 2, Q =  matriz de varianzas y covarianzas de los 
efectos aleatorios del ambiente permanente, = 
varianza del ambiente permanente para la caracte-
rística 1, = varianza del ambiente permanente 
para la característica 2, =  = covarianza del 
ambiente permanente entre las característica 1 y 2, R 
= matriz de varianzas y covarianzas de los residuales,  

 = varianza del residual para la característica 1, 
 = varianza del residual para la característica 2,   

 covarianza del residual entre las caracte-
rística 1 y 2.

Las ecuaciones del modelo mixto para el estimador 
lineal insesgado (BLUE) de las funciones estimables de 
b y para el mejor predictor lineal insesgado (BLUP) de 
a y ap fueron definidas como:
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Los modelos univariados (UV, UVR) y bivaria-
dos (BV, BVR) fueron resueltos usando el software 
MTDFREML descrito por Boldman et al. (1995), que 
determina las soluciones para cada efecto fijo (b) y 
aleatorio (a, ap) de las ecuaciones del modelo mixto, 
mediante el método de máxima verosimilitud restricta 
libre de derivadas (Smith & Graser 1986, p.1156-65). 
Los análisis bivariados (BV y BVR) fueron realizados 
entre características correlacionadas con igual número 
de observaciones.

La exactitud (R) de los valores genéticos fue obteni-
da a partir de la varianza del error de predicción (PEV) 
y de la varianza genética aditiva (Mrode & Thompson 
2005, p.50-2). La PEV fue calculada usando el error 
estándar de predicción (SEP), siendo el PEV igual al 
cuadrado del SEP ( 22

eidSEPPEV σ== ), donde di 
corresponden a los elementos C22 de la diagonal de la 
matriz inversa generalizada de las ecuaciones del mo-
delo mixto. De esta manera, la exactitud de los valores 
genéticos fue descrita como:

2/1 aPEVR σ−=

La exactitud R fue determinada directamente, usan-
do el programa MTDFREML.

Los valores genéticos obtenidos para características 
reproductivas (IEP, DA, NSC y TC), mediante modelos 
univariados (UV y UVR), fueron comparados con los 
valores genéticos determinados para las mismas ca-
racterísticas, pero usando modelos bivariados (BV y 
BVR). La comparación se realizó usando tres métodos: 
correlación por rangos de Spearman, correlación de 
Pearson y regresión lineal simple.

I) Coeficiente de correlación por rangos de Spear-
man: fue usado para comparar la clasificación o ran-
king de los animales por sus valores genéticos estima-
dos mediante modelos univariados y modelos bivaria-
dos. La ecuación empleada fue la siguiente:

)1(
61 2

2

−
∑

−=
NN

Drs

Donde D = diferencia entre los correspondientes 
valores genéticos de orden (x–y) determinados en un 
mismo animal para una característica reproductiva, x = 
valor genético obtenido mediante un modelo univaria-
do (UV o UVR), y = valor genético obtenido mediante 
un modelo bivariado (BV o BVR), N = número de pare-
jas (x, y) y rs = coeficiente de correlación de Spearman. 

II) Coeficiente de correlación de Pearson: fue usado 
para determinar la asociación entre los valores genéti-
cos obtenidos mediante modelos univariados y mode-
los bivariados. La ecuación empleada fue la siguiente: 

yx
p

yxCOVr
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Donde, rp = coeficiente de correlación de Pearson 
x = valor genético para una característica reproduc-
tiva obtenido mediante un modelo univariado (UV o 
UVR), y = valor genético para la misma característica 
reproductiva obtenido mediante un modelo bivariado 
(BV o BVR), COV(x,y) = covarianza entre las variables 
(x) y (y), σx = desviación estándar de la variable x, σy = 
desviación estándar de la variable y.

 III) Coeficiente de regresión lineal simple: fue usa-
do para determinar el cambio en magnitud de los valo-
res genéticos obtenidos mediante modelos bivariados y 
modelos univariados. La regresión lineal fue definida 
como:

exbby ++= 10

Donde x = valor genético para una característica re-
productiva obtenido mediante un modelo univariado 
(UV o UVR), y = valor genético para la misma carac-
terística reproductiva obtenido mediante un modelo 
bivariado (BV o BVR), b1 = coeficiente de regresión, b0 
= intercepto y e = residual.

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

La exactitud promedio de los valores genéticos en 
todas las características reproductivas evaluadas (DA, 
IEP, NSC y TC), usando el modelo UV fue de 0.30 en 
las dos razas (Holstein y Jersey) y cuando se usó el mo-
delo BV que incluyó las características PL, PRO y GRA 
como correlacionadas, fueron 0.33 para Holstein y 0.32 
para Jersey. La característica reproductiva que presentó 
mayor exactitud en sus valores genéticos cuando se 
usó el modelo UV fue TC, con valores de 0.31 y 0.35 
en promedio en Holstein y Jersey respectivamente, 
mientras que la característica que presentó la exactitud 
más baja fue IEP con valores de 0.28 y 0.25 en Holstein 
y Jersey respectivamente. Cuando se usó el modelo 
BV, se obtuvo un incremento promedio de la exactitud 
de los valores genéticos de 3 puntos porcentuales en 
todas las características reproductivas en Holstein y 
2 puntos porcentuales en Jersey, cuando se comparan 
con el modelo UV. El mayor incremento en la exactitud 
se dio en la característica IEP para Holstein, cuando es 
correlacionada con PL y PRO, pasando de 0.28 a 0.33 
en los dos casos. En Jersey, igualmente, el mayor incre-
mento en la exactitud de los valores genéticos se dio 
en la característica IEP, cuando es correlacionada con 
PRO, pasando de 0.25 a 0.30 (Tabla I). 

Por otra parte, la exactitud promedio de los valores 
genéticos en todas las características reproductivas 
(DA, IEP, NSC y TC), usando modelos UVR fue 0.25 
en la raza Holstein y 0.30 en la raza Jersey y cuando 
se usó el modelo BVR, que incluyó las características 
PL, PRO y GRA como correlacionadas, la exactitud 
promedio fue 0.29 para Holstein y 0.32 para Jersey. Las 
características reproductivas que presentaron mayores 
exactitudes en sus valores genéticos usando modelos 

UVR fueron: DA e IEP en Holstein con valores de 0.27 
en los dos casos y TC en la raza Jersey, con un valor 
promedio de 0.35, mientras que las características que 
presentaron las exactitudes más bajas en sus valores 
genéticos fueron TC para Holstein con un valor de 
0.21 e IEP en Jersey con un valor de 0.25. Cuando se 
usó el modelo BVR para estimar valores genéticos en 
características reproductivas (DA, IEP, NSC y TC), 
empleando las características PL, PRO y GRA como 
correlacionadas, se obtuvo un incremento promedio 
de la exactitud de 4 puntos porcentuales en todas las 
características reproductivas, en Holstein y 2 puntos 
en Jersey, cuando se comparan con las exactitudes 
obtenidas con el modelo UVR. El mayor incremento 
en la exactitud lo alcanzan las características DA e IEP 
en Holstein, cuando son correlacionadas con PRO y 
PL respectivamente, pasando de 0.27 a 0.33 en los dos 
casos. En Jersey, el mayor incremento en la exactitud lo 
alcanza la característica IEP, cuando es correlacionada 
con PRO, pasando de 0.25 a 0.30 (Tabla I).

Como es evidente, los modelos bivariados (BV y 
BVR) aumentaron la exactitud de los valores genéti-
cos en comparación con la exactitud obtenida con los 
modelos univariados (UV y UVR) en todas las caracte-
rísticas reproductivas evaluadas (IEP, DA, NSC y TC), 
usando cualquiera de las características productivas 
(PL, PRO o GRA), como correlacionada. Pollak et al.  
(1984, p.1590-95) y Schaeffer (1984, p.1567-80), afir-
man, que el incremento en la exactitud de los valores 
genéticos en los análisis bivariados, se explica por el 
aumento en la cantidad de información al considerar 
las asociaciones entre las variables y la mejora en la 
estructura de los datos, tanto para efectos fijos como 
para efectos aleatorios. Sin embargo, este aumento en 
la exactitud al evaluar dos características simultánea-
mente (una de baja heredabilidad y otra de moderada 
o alta heredabilidad), se da en ventaja principalmente 
en características de baja heredabilidad en cuanto al 
aumento de la exactitud de los valores genéticos. En 
esta investigación las características reproductivas IEP, 
DA, NSC y TC, que presentaron valores de h2 < 0.10, 
las cuales fueron favorecidas, cuando fueron evaluadas 
en conjunto con las características productivas PL, PRO 
y GRA, que presentaron heredabilidades moderadas 
y que oscilaron entre 0.25 y 0.40, según resultados 
ya publicados (Zambrano et al. 2014, p.495-506). De 
acuerdo con Schaeffer (1984, p.1567-80), una amplia 
diferencia en la heredabilidad y una alta correlación 
genética entre las características evaluadas, reducen 
la varianza del error de predicción (PEV), y a su vez 
mejoran la exactitud de los valores genéticos obtenidos 
mediante modelos bivariados. En resultados ya publi-
cados (Zambrano et al. 2014, p.495-506), se determinó 
que las correlaciones genéticas entre características 
reproductivas (IEP, DA, NSC y TC) y características 
productivas (PL, GRA y PRO), fueron moderadas y 
altas con valores de magnitud que oscilaron entre 0.40 
y 0.80 para la raza Holstein y 0.20 y 0.50 para la raza 
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Jersey, siendo valores que mejoran la exactitud de la 
estimación de valores genéticos mediante el uso de 
modelos bivariados, como se describió anteriormente. 

Por otra parte, cuando se comparan las exactitudes 
entre modelos univariados (UV y UVR) en la raza 
Holstein, se determinó una diferencia de 5 puntos por-
centuales en promedio para los valores genéticos de 
todas las características reproductivas evaluadas (IEP; 
DA, NSC y TC) en favor del modelo UV. De igual 
manera, cuando se comparan los modelos bivariados 
(BV y BVR), el modelo BV fue superior en 4 puntos 
porcentuales con respecto al modelo BVR. Para la raza 
Jersey, no hubo diferencias en la exactitud de los valo-
res genéticos entre los modelos que incluyen el efecto 
del ambiente permanente (UVR y BVR) con respecto 
a los modelos que no incluyen dicho efecto (UV y BV) 
(Tabla I). El bajo número de lactancias por vaca, que 
para esta raza fue 1.6 en promedio y el número redu-
cido de animales evaluados (n = 833), puede conside-
rarse como la causa de la igualdad en la exactitud de 

los valores genéticos obtenidas entre los modelos que 
incluyen la repetibilidad y los que no la incluyen, caso 
contrario para la raza Holstein con una población 10 
veces más grande y con un número de lactancias por 
vaca de 2.4 para todas las características reproductivas 
evaluadas, se determinó que la repetibilidad afecta la 
exactitud de los valores genéticos, reduciendo el sesgo 
en la estimación de dichos valores. De esta manera se 
considera que un modelo que no incluyen el efecto del 
ambiente permanente o que se disponga de un bajo 
número de registros repetidos por animal o una pobla-
ción reducida de animales, conllevará a una sobreesti-
mación de la varianza genética aditiva, lo que a su vez 
implica una sobrestimación de los valores genéticos y 
de sus exactitudes.  

En la Tabla II se muestran los resultados de correla-
ción de Pearson, correlación de Spearman y coeficien-
tes de regresión lineal entre los valores genéticos para 
características reproductivas (EBVIEP, EBVDA, EBVNSC 
y EBVTC) obtenidos mediante los modelos univaria-

Tabla I. Exactitud de los valores genéticos para características reproductivas (DA, IEP, NSC y TC) usando 
modelos univariados (UV y UVR) y modelos bivariados (BV y BVR) en ganado Holstein y Jersey de Antio-
quia (Accuracy of genetic values for reproductive traits (DA, IEP, and TC NSC) using univariate models (UV 
and UVR) and bivariate models (BV and BVR) in Holstein and Jersey cattle of Antioquia)

Modelo Característica 
evaluada

Característica 
correlacionada

Holstein Jersey
Modelo

Holstein Jersey

R R R R

UV

DA 0.29 0.30

UVR

0.27 0.30

IEP 0.28 0.25 0.27 0.25

NSC 0.30 0.29 0.24 0.29

TC 0.31 0.35 0.21 0.35

Promedio   0.30 0.30 0.25 0.30

BV

DA

PL

0.33 0.32

BVR

0.29 0.32

IEP 0.33 0.26 0.33 0.26

NSC 0.34 0.31 0.28 0.31

TC 0.35 0.36 0.25 0.37

Promedio 0.34 0.31 0.29 0.32

DA

PRO

0.33 0.31 0.33 0.31

IEP 0.33 0.30 0.31 0.30

NSC 0.32 0.32 0.29 0.31

TC 0.32 0.36 0.23 0.37

Promedio 0.33 0.32 0.29 0.32

DA

GRA

0.31 0.31 0.30 0.31

NSC 0.31 0.33 0.31 0.29

TC 0.33 0.38 0.26 0.33

IEP 0.31 0.29 0.24 0.38

Promedio 0.32 0.33 0.28 0.33

Promedio   0.33 0.32 0.29 0.32

R, exactitud de los valores genéticos; DA, días abiertos; IEP, intervalo entre partos; NSC, número de servicios por concepción; TC, tasa 
de concepción; PL, producción de leche; GRA, porcentaje de grasa; PRO, porcentaje de proteína; UV, modelo univariado; BVR, modelo 
univariado con repetibilidad; BV, modelo bivariado; BVR, modelo bivariado con repetibilidad.
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dos (UV y UVR) y valores genéticos para las mismas 
características, pero estimados mediante los modelos 
bivariados (BV y BVR), usando como características 
correlacionadas PL, GRA y PRO. Las correlaciones de 
Pearson fueron mayores de 0.90 en la raza Holstein 
y mayores de 0.80 en la raza Jersey, mientras que las 
correlaciones de Spearman fueron mayores de 0.80 en 
las dos razas. Por su parte, los coeficientes de regresión 
lineal oscilaron entre 1.00 y 1.02 en Holstein y 0.95 y 
1.02 en Jersey. Resultados similares fueron obtenidos 
cuando se compararon los valores genéticos obtenidos 
con los modelos UVR y BVR. En este caso, las correla-
ciones de Pearson fueron altas, mayores de 0.90 en la 

raza Holstein y mayores de 0.80 en la raza Jersey. Las 
correlaciones de Spearman igualmente fueron altas 
en Holstein y Jersey, con valores superiores a 0.84 y 
0.75 respectivamente. En cuanto a los coeficientes de 
regresión, estos oscilaron entre 0.97 y 1.48 en Holstein 
y 0.92 y 1.07 en Jersey. Estos resultados sugieren que 
los modelos bivariados alteran ligeramente la magni-
tud de los valores genéticos predichos y el ranking o 
clasificación de los animales con respecto a los modelos 
univariados, a pesar de que los errores de predicción 
de los modelos tienden a ser similares. Kadarmideen 
et al. (2003, p.190), determinaron valores de correla-
ción de Pearson y Spearman de 0.79 y 0.71 para IEP y 

Tabla II. Correlación de Pearson (rp), correlación de Spearman (rs) y coeficiente de regresión lineal (b) entre 
valores genéticos obtenidos usando modelos univariados (UV y UVR) y modelos bivariados (BV y BVR) en 
ganado Holstein y Jersey de Antioquia (Pearson correlation (rp), Spearman correlation (rs) and linear regression coefficient (b) 
between genetic values obtained by univariate models (UV and UVR) and bivariate models (BV and BVR) in Holstein and Jersey cattle of 
Antioquia).

Característica 
evaluada

Característica 
correlacionada

HOLSTEIN JERSEY

EBVUV;EBVBV

rp(EE) rs(EE) b(EE) rp(EE) rs(EE) b(EE)

DA

PL

0.93(0.002) 0.87(0.002) 1.00(0.005) 0.96(0.002) 0.93(0.002) 1.00(0.009)

IEP 0.91(0.002) 0.86(0.002) 1.00(0.005) 0.99(0.001) 0.99(0.001) 1.02(0.004)

TC 0.93(0.002) 0.90(0.002) 1.02(0.005) 0.99(0.001) 0.98(0.001) 0.99(0.005)

NSC 0.91(0.002) 0.85(0.002) 1.02(0.005) 0.95(0.004) 0.90(0.004) 0.99(0.012)

DA

GRA

0.96(0.001) 0.91(0.001) 1.00(0.003) 0.86(0.009) 0.82(0.009) 0.97(0.020)

IEP 0.95(0.001) 0.90(0.001) 1.00(0.004) 0.82(0.011) 0.81(0.011) 0.95(0.023)

NSC 0.99(0.001) 0.97(0.001) 1.00(0.002) 0.84(0.010) 0.81(0.010) 0.95(0.024)

TC 0.99(0.001) 0.99(0.001) 1.00(0.001) 0.92(0.006) 0.90(0.006) 0.96(0.015)

DA

PRO

0.93(0.002) 0.87(0.002) 1.01(0.004) 0.98(0.001) 0.97(0.001) 0.98(0.006)

IEP 0.91(0.002) 0.84(0.002) 1.01(0.005) 0.89(0.007) 0.87(0.007) 0.97(0.017)

NSC 0.98(0.001) 0.94(0.001) 1.00(0.002) 0.95(0.003) 0.91(0.003) 1.02(0.012)

TC 0.98(0.001) 0.97(0.001) 1.00(0.003) 0.99(0.001) 0.98(0.001) 1.01(0.006)

EBVUVR;EBVBVR

DA

PL

0.99(0.001) 0.95(0.001) 1.03(0.002) 0.97(0.002) 0.94(0.002) 1.00(0.009)

IEP 0.99(0.001) 0.96(0.001) 1.00(0.001) 0.99(0.001) 0.98(0.001) 1.01(0.005)

NSC 0.96(0.001) 0.91(0.001) 1.12(0.004) 0.95(0.003) 0.90(0.003) 0.95(0.011)

TC 0.91(0.002) 0.87(0.002) 1.14(0.006) 0.99(0.001) 0.98(0.001) 0.98(0.005)

DA

GRA

0.95(0.001) 0.90(0.001) 0.99(0.005) 0.99(0.001) 0.99(0.001) 1.07(0.003)

IEP 0.93(0.001) 0.87(0.001) 1.03(0.004) 0.81(0.012) 0.80(0.012) 0.92(0.023)

NSC 0.95(0.001) 0.90(0.001) 1.08(0.004) 0.81(0.012) 0.76(0.012) 0.96(0.024)

TC 0.97(0.001) 0.96(0.001) 1.05(0.003) 0.92(0.006) 0.90(0.006) 0.96(0.015)

DA

PRO

0.92(0.002) 0.85(0.002) 1.17(0.006) 0.98(0.001) 0.96(0.001) 1.00(0.007)

IEP 0.94(0.001) 0.88(0.001) 0.97(0.004) 0.89(0.007) 0.87(0.007) 0.97(0.017)

NSC 0.99(0.001) 0.98(0.001) 1.13(0.002) 0.94(0.004) 0.89(0.004) 0.94(0.012)

TC 0.99(0.001) 0.99(0.001) 1.48(0.002) 0.98(0.001) 0.98(0.001) 1.00(0.006)

DA, días abiertos; IEP, intervalo entre partos; NSC, número de servicios por concepción; TC, tasa de concepción;  PL, producción de 
leche; GRA, porcentaje de grasa; PRO, porcentaje de proteína; rp, coeficiente de correlación de Pearson; rs, coeficiente de correlación de 
Spearman; b, coeficiente de regresión lineal; EE, error estándar; EBVUV, valor genético obtenido mediante el modelo UV; EBVUVR, valor 
genético obtenido mediante el modelo UVR, EBVBV; valor genético obtenido mediante el modelo BV; EBVBVR, valor genético obtenido 
mediante el modelo BVR
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0.73 y 0.69 para NSC, cuando fueron evaluadas indi-
vidualmente y mediante análisis bivariados, usando 
la característica producción de leche como correlacio-
nada. En este mismo estudio, se obtuvieron valores de 
correlación de Pearson y de Spearman de 0.97 y 0.96 
para IEP y 0.92 y 0.89 para NSC, cuando se evaluaron 
únicamente los toros. Los autores sugieren que no hay 
una perfecta similitud entre los métodos, no obstan-
te, en las evaluaciones genéticas de los toros no hay 
cambios significativos en el ranking ni en la magnitud 
de los EBVs y por lo tanto muchos toros podrían ser 
correctamente seleccionados.

Las características reproductivas se caracterizan 
normalmente por presentar heredabilidades bajas, 
mientras que las características productivas se carac-
terizan por presentar heredabilidades medias y altas; 
además, las asociaciones genéticas de magnitud mo-
derada entre características reproductivas y caracterís-
ticas productivas conllevan a una situación en la cual 
su análisis conjunto mediante modelos bivariados es 
favorable. Dada esta situación, en la presente inves-
tigación se determinó un incremento en la exactitud 
de los valores genéticos para todas las características 
reproductivas (IEP, DA, NSC y TC), cuando se em-
plearon modelos bivariados, usando las características 
productivas PL, PRO y GRA como correlacionadas, en 
comparación con los modelos univariados. Además, 
cuando se incluyó el efecto del ambiente permanente 
en los modelos univariados y bivariados, las exacti-
tudes de los valores genéticos fueron inferiores, com-
paradas con las obtenidas mediante modelos que no 
incluyen tal efecto, reduciendo de esta manera el sesgo 
en la estimación de dichos valores. Por otra parte, de 
acuerdo con los resultados obtenidos en esta investi-
gación, se considera que no hay una perfecta similitud 
entre los modelos bivariados (BV y BVR), con respecto 
a los modelos univariados (UV y UVR), no obstante, 
se considera que no hay cambios significativos en el 
ranking ni en la magnitud de los EBVs, por lo que los 
animales pueden ser seleccionados usando modelos 
univariados o bivariados, solo que estos últimos mejo-
ran la exactitud de los valores genéticos en caracterís-
ticas de baja heredabilidad. 
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