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RESUMEN

Asistimos enlas difimas décadas a una creciento
potenciade calculo de los ordenadares y a un sensi-
ble abaralamiento de estos. Esto ha parmitido &l
desarrolio de modelos maleméticos para la resalu-
cidn de problemas en mejora genética animal cada
vez mas complojos, la creacidn de algorilmos mas
sofisticados para su solucidn y la aparicion de gran
nimera de paquetes informdtlicos capaces de salis-
facerlas crecientes nocosidades en este campo. Por
aira pare, la expansion de [as redes informéticas,
especialmenta |a rad INTERNET, la gran red de
redes, praclicamente a iodas las partes dal mundoy
la creacidn de diferentes grupos de discusidn en
mejora, comoes el caso de AGDG (Animal Genaticlsts
Disoussion Group) a nivel internacional o ACTEQON
a nivel nacional, han puesto a disposicién de los
genetistas un amplio abanico de soluciones
informdticas, tendentes a la resolucitn de los dos
principales problemas que se plantean an la majora
animal, la estimacién de los componaentes da la
varianza-covananzay laprediceion delvalorganético
de los reproduciones (resolucidn de las ecuaciones
de los modabos mixtos).

En ol presente trabajo realizamos un anilisis

Additional keywords

Animal breeding. Retinta beef catile, Software

critico de los principales programas no comerciales
capaces de reselver esla problemalica an la majora
genética del vacuno de carne: ABTH, DML,
MTDFREML, CMMAT y CMIT, JAA, MTDFS,
OFREML, JSPFS, PEST; asl como de las plalalor-
mas y sus sistemas operativos donde se pueden
ajecutary del lanquaje en el quecstin programados.

SUMMARY

Inthe lastdecades, we have witnassed a growing
calculation power ol computers and a dramatic
cheapeningof these. This has permitted devalopmean
of mathematical models for problam rasalution in
increasingly complex animal genetic improvement,
the creation of more sophisticated algorithms for its
solution and the appearance of a graat number of
computer packages capable of satisfying the growing
nesads in this field. On the other hand, the axpansion
of the data processing nels, espacially INTERNET
thagreatnet's nel, practical lo all the pans of thawarld
and the creation of different discussion groups in
animal breeding, as is the case of AGDG (Animal
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Geneticists Discussion Group) on an international
lgvelor ACTEOMonthet national level, They have put
at the dispasal of the geneticisis a wide fan of data
processing solutions, tending to the resolution of the
principal two problems thal are outlined in animal
improvamant, the estimale of the componants of the
variance - covanance and the forecast of the animal
genetic value (resolution of the mixed madels
equations).

Inthe present work we make a critical analysis of
the principal non commercial programs capable of
solving this problemingenetic breeding of beef cattle:
ABTK, DMU, MTDFREML, CMMAT and CMIT. JAA,
MTDFS, DFREML, JSPFS, PEST; as well as those
of the platlorms and their operative systems where
they can be execuled and of the language in which
thay are programmed,

INTRODUCCION

La evolucion de las técnicas de com-
putacion utilizadas en la mejora animal
ha sido posible gracias al progreso del
hardware (ordenadores). Asi, aunque los
planteamientos teoricos sean mas anti-
guos, hasta que la potencia de calculo de
los ordenadores no lo ha permitido, no se
han podido simular estos modelos mate-
maticos, y posteriormente, una vez pues-
tos a punto los programas informaticos,
llevarlos a la practica como modelos de
rutina.

Los genetistas, aunque pueden utili-
zar software comercial como Matlab o
SAS, generalmente necesitan la resolu-
ciénde problemas tan especificos queno
tiecnen cabida en estos programas
estandares, por lo que se ven forzados,
mucho mas que en cualquier disciplina
de la ciencia animal, a desarrollar sus
propios programas, Por otra parte, en
mejoraanimal los modelos matematicos
son cada vez mds complejos y pocos

grupos de investigacion son capaces de
dedicar grandes recursos para el desa-
rrollo de programas cada vez mas
sofisticados.

Lasredes de ordenadores pueden dis-
tribuir rapidamente cualquier programa
informatico disponible a través del mun-
do en cuestion de minutos. Esta misma
red permite el correo electronico entre los
desarrolladores de estos programas y los
usuarios. El compartir el software pre-
senta una serie de ventajas, pero también
inconvenientes para los desarrolladores.
Entre las ventajas podriamos destacar
que al ser evaluados los programas por
muchos usuarios y bajo condiciones muy
diversas, los posibles errores son rapida-
mente detectados, por otra parte los
desarrolladores reciben un amplio reco-
nocimiento porsutrabajo, como desven-
laja, los programadores deben tener en
cuenta la amplia variedad de situaciones
(modelos, especies, plataformas ....) en
los que podria ejecutarse su software, lo
cual repercute en programas mas com-
plicados y laboriosos.

El nimero creciente de programas
con similares propositos hace necesaria
su comparacion, aunque es dificil selec-
cionar el mejor paquete informatico para
todo el mundo, ya que cada programa
tiene sus puntos fuertes y sus puntos
débiles y estos dependerdnenparte de las
necesidades del usuario final (modelo,
tamafio de las bases de datos, platafor-
mas etc). Ademds este programa
informatico evoluciona continuamente,
por lo que la comparacion de estos pro-
gramas puede ser muy tediosa y compli-
cada, ya que habria que probarlos en
muchas situaciones, por lo que el analisis
se realizard principalmente en base a su
documentacion.
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RELACION ENTRE HARDWARE
:EEShHHDUUDDEhFUChCKP

EVOLUCION DE LAS PLATAFORMAS

Es dificil argumentar en contra de la
importancia del ordenadoren el desarro-
llo de la mejora. Su rdpida evolucion
exige y vaaexigiruna continua transfor-
macion de los programas y de los mode-
los que se pueden computar de forma
rutinaria. De forma simplificada pode-
mos distinguir 3 grandes grupos de pla-
taformas informaticas:

- SUPERCOMPUTADORES (orde-
nadorestipo CRAY ) conuna elevadisima
potencia de calculo, pero que debido a su
gran coste solo estan disponibles para
grandes empresas publicas y multinacio-
nales.

100

- MINIORDENADORES, y ESTA-
CIONES DE TRABAJO. Con una infe-
rior polencia, pero a un costo que permite
que lo posean los centros de calculo
cientifico o la mayoria de las empresas.

- MICRORDENADORES.
Computadoras basadas en micro-
procesadores como el Motorola (APPLE
principalmente) o Intel (PC). De una
potencia mucho menor a los anteriores v
muy difundidos tanto en el hogar como
en cualquier puesto de trabajo.

Hasta hace relativamente pocos afios
los programas informaticos de aplica-
cionen lamejora genética animal solo se
podian ejecutar en supercompuladoras o
miniordenadores de la gama alta. En los
ultimos afos asistimos a un espectacular
aumento de potencia del hardware, de
forma relativa mas evidente en los

o il

SUFERCOM

1970 1975 1920

1985 1220 1905

Figura 1. Progreso relativo de las principales plataformas sobre las que se puede ejecutar
softwareespecifico parala mejoragenética animal. (Relative progress of the principal platforms on those
which specific software for animal breeding can ba executad).
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miniordenadores yestaciones de trabajo
(workstations) en relacion a los
superordenadores (figura 1). Esta cir-
cunstancia, unida a la drastica disminu-
cion de precios, RISC por debajo del
millon (incluso menos en el caso del
RISCPOWERPC yPOWERMAC)ode
las S00000 pta en el caso del PENTIUM,
han ocasionado que hoy dia los grandes
ordenadores se reserven a la investiga-
cion de nuevas metodologias (p.e.
muestreo de GIBBS) o grandes procesos
desimulacion(p.e. Monte Carlo Markov),
estando laevaluacion de rutina en manos
de los RISC para grandes volumenes de
datos (p.c. el Plan Nacional de Mejora
del Vacuno en U.S.A.) o de
microprocesadores en los pequenos-me-
dianos,

Sievaluamos estos dos Gltimos, aun-
que la relacion potencia/precio inicial
estaa favorde los RISC, el coste afladido
de aprendizaje y mantenimiento es muy
superioral de los PC. Elinconveniente de
estos ultimos radica en que normalmente
estan ligadosa un sistema operativo como
el DOS (Disk operating system) que
presenta graves inconvenientes para la
ejecucion de software especificoparala
mejora genética. Noobstante, esta situa-
cion podria resolverse con el cambio al
UNIX para PC (Motif, Linux ete...), OS/
2 o al Windows-95 cuando madure lo
suficiente,

SISTEMAS OPERATIVOS, LENGUAJES
DE PROGRAMACIONY COMPILADORES

Historicamente, v aun hoy dia, la
mayoria del software especifico para
mejora genéticaanimal hasidoescritoen
FORTRAN, en concreto el estandar del
afo 1977 (Fortran 77), un lenguaje
estructurado muy eficiente en las opera-
ciones numéricas y que ha ido acumulan-

do un gran nimero de bibliotecas de
subrutinas que facilitan mucho la pro-
gramacion, a pesar de que no es un
lenguaje muy rico en ordenes y estructu-
ras de programacion y no posee gestores
de memoria. Este ultimo inconveniente
hace que sea dificil de escribir progra-
mas largos (esto es especialmente grave
en PC bajo DOS). Todos los programas
analizados menos ABTK estan escritos
en Fortran 77.

Estas limitaciones hacen que muchos
programadores utilicen extensiones al
Fortran, haciendo que los programas no
sean totalmente compatibles con otras
plataformas, agravado por el hecho de
que aunque el Fortran-77 esun estandar,
presenta una serie de pequenas diferen-
cias dependiendo del compilador y de la
plataforma donde se instale. Esto hace
gue un programa escrito para una plata-
forma necesite modificarse para gjecu-
tarse en otras diferentes.

Una posible solucion seria el desarro-
llaraplicaciones bajo FORTRAN-90 que
soporta la sintaxis de Fortran-77, pre-
senta una mejor gestion de la memoriay
mis estructuras de programacion. Su
gran inconveniente es que todavia esta
poco generalizado debidoa laescasez de
compiladores.

Actualmente latendenciaentodas las
disciplinas es a programaren un lenguaje
como el C (aunque fue desarrollado hace
20 afios), que presenta un nivel de
implementacion mas bajo, y por tanto
mucho mas potente. Este lenguaje re-
suelve muchas de las limitaciones del
Fortran (p.e. los gestores de memoria,)
aunque es mas dificil de programary ain
tiene muy pocas librerias de subrutinas
especificas disponibles. Hoy dia el inico
paquete de los analizados desarrollado
en C ¢s ABTK. En el futuro asistiremos
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aunauge del C++, lenguaje con todas las
ventajas y potencia del C y que estd
orientado a objetos (el programador se
centra en que hay que hacer, encargindo-
se el lenguaje de definir como hacerlo).

En cuanto a los sistemas operativos,
hoy dia la mayoria de programadores y
usuarios han emigrado a plataformas
UNIX (SUN, APOLO ...) debido a su
gran potencia, propiedades multitarea y
multiusuario (lo que permite abaratar
mucho los costes), numerosas utilidades
y maximo aprovechamiento de la memo-
ria, asi como a su creciente evolucion al
no tener propietario. Pero el UNIX y sus
compiladores noson 100 p.100 compati-
bles, por lo que la instalacion de lamayo-
ria de los programas no suele ser facil y
amenudorequiere elevados conocimien-
tosde fortran, compiladores y del UNIX.

En general, los programas que corren
bajo PC con el S.0. DOS, son mucho
mds faciles de instalar que los de UNIX
(p-e. la serie de Misztal), v cuanto mds
grande y complejo sea el paquete, mas
dificil serd su instalacion. PEST y VCE
son los inicos que se venden preparados
para cada plataforma especifica (PC bajo
DOS y 08/2, APPLE bajo System 7,
SUN bajo UNIX etc.), por lo que las
modificaciones que se necesitan son mi-
nimas (especialmente debidas a las nece-
sidades de cada usuario y a las diferen-
cias entre compiladores).

PAQUETES INFORMATICOS

CONSIDERACIOMES GENERALES

La tarea principal de los paquetes
descritos aqui es obtener las soluciones
de los modelos mixtos (solucién de los
factores fijos y del valor genético de los
reproductores) y la estimacion de los

componentes de la varianza (para la es-
timacion de los parametros genéticos)
mediante la metodologia REML (maxi-
ma verosimilitud restringida). Comomi-
nimo tedos los programas soportan el
BLUP (Best linear unbiased predictor)
modelo animal (salvo CMITy CMMAT)
conefectos fijos, aleatorios, interacciones
entre los factores y covariables. En el
resto de propiedades, los programas di-
fieren mucho; asi unos pueden ser ttiles
para pequenas bases de datos (hasta
10000 ecuaciones), medianas (10000-
100000) o grandes (>100000); unos son
unicardcter (en general todas las prime-
ras versiones), mientras otros
multicaracter (ultimas versiones de to-
dos los programas salve CMIT,
CMMAT, JAA y JSPFS); entre estos
ultimos, unos pueden permitir diferentes
modelos para cada variable (PEST y
VCE) y otros no (resto de programas).
Otras caracteristicas que pueden sopor-
tar son la consanguinidad (PEST,
DFREML,MTDFREML, VCE, ABTK,
y DMU), efectos maternos (DFREML,
MTDFREML, VCE, ABTK, DMU,
PEST, o MTDFS), grupos de padres
desconocidos; hipotesis sobre los com-
ponentes de la varianza o calcular el
error de las predicciones (PEV) para
grandes conjuntos de datos (DMU, PEST,
JAA). Algunos paguetes presentan un
preprocesado de los datos, con
recodificacion de los factores
alfanuméricos (PEST y VCE), valida-
cién de la consistencia del pedigri en
cuanto al orden padre-hijos y fechas de
nacimiento, eliminacion de animales no
contribuyentes y asignacién de grupos de
padres desconocidos (PEST, VCE,
DFREML, RENUM). Por ltimo exis-
ten otras caracteristicas técnicas que de-
terminan la fiabilidad de los resultados
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asi como la velocidad de su obtencion.

MODELOS Y ESPECIES

Los modelos utilizados para analizar
los datos dependen generalmente de la
especieanimal en cuestion. Asien vacu-
no de leche los registros productivos
suelen analizarse mediante un modelo
unicaracter con repetibilidad, mientras
que los datos de conformacion por medio
de un modelo multicaracter con
repetibilidad. El efecto del grupo de pa-
dres desconocidos es considerado impor-
tante, mientras que la consanguinidad
no. Para cerdos y avesel modelo adecua-
do suele ser multicaracter. En vacunode
carne es considerado esencial un mode-
los multicaracter con efectos maternales,
no considerandose importante la consan-
guinidad ni los grupos de padres desco-
nocidos.

FACILIDAD DE US0O
Sepodriadividirasuvezen facilidad
de aprendizaje y de uso una vez que se
maneja con soltura, PEST (y VCE) es el
unico que presenta una interfaz amiga-
ble, aunque al ser necesario su progra-
macion no es demasiado facil de apren-
der (sin llegar a niveles de complejidad
como ABTK o DMU), salvo si se es
programador de SAS, ya que presenta
una interfaz muy parecida a éste. DMU
utiliza una combinacion de programas
que a su vez llaman a determinadas ruti-
nas, por lo que es un programa facil de
usar pero no de aprender ya que no se
comprende lo que se hace (solo se ejecu-
tan una serie de programas numerados en
cadena). El resto de programas,
DFREML, MTDFREML, la serie de
Misztal (JAA ete.) se pueden usar
interactivamente o mediante ficheros de
pardmetros. Dentro de estos los mads

faciles de usar son los de Misztal, aunque
a costa de ser menos potentes en la
mayoria de los aspectos.

CONSIDERACIONES TECNICAS

RECODIFICACION DE LOS DATOS
Todos los programas aceptan al me-
nos el formato libre para los ficheros de
datos. PEST (v VCE) es el inico capaz
de recodificar los datos de tipo
alfanumérico, aunque hay algunas utili-
dades como RENUM (Misztal, 1993),
capaces de recodificar, aunque solo sea
los codipgos numéricos de los animales.
El resto de los paqueles aceptan solo
datos numéricos y ademas los factores
deben serrecodificados previamente (pro-
ceso muy tedioso, especialmente para
factores combinados). PEST, VCE,
DFREML vy utilidades como RENUM
permiteneliminar losanimalesdel pedigri
que no contribuyen a las evaluaciones y
comprobar que los padres aparecen an-
tes que los hijos; ademads son capacesde
asignar grupos de padres desconocidos
en base a la fecha de nacimiento y al
periodo medio entre generaciones.

COSTE COMPUTACIONAL

Los programas estin compuestos por
muchos bloques como son la prepara-
cion de datos, creacion de las EMM
(ecuaciones de los modelos mixtos), cal-
culo de soluciones, etc. Cada una de
estas tareas puede resolverse siguiendo
diferentes estrategias, las cuales van a
delinir las caracteristicas del programa.

ESTRATEGIAS PARA LA RESOLUCION
DEL SISTEMA DE ECUACIONES, DEL
REML

Generalmente el procedimiento mas
costoso es el calculo de determinantes y
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trazas. Aunque existen diversas estrale-
gias paraeste calculo, todos los paquetes
analizados utilizan la factorizacion de la
matriz (una excepcion serian las prime-
ras revisiones del DFREML que utiliza-
ba la absorcion). PEST utiliza un modu-
lode factorizacion comercial incluidoen
el coste del paquete, el resto de paquetes
realizaban la inversion de lamatriz hasta
laaparicion del modulo de libre distribu-
cion FSPAK (Pérez-Enciso, Misztal y
Elzo, 1994).

En cuanto a la velocidad y exactitud
de las estimaciones REML, dependen
biasicamente de la estrategia de
maximizacion utilizada. La popular
maximizacion libre de derivadas (DF)
utilizada por DFREML, MTDFREML
y DMU, es muy lenta en modelos
multicardcter, necesitando muchas
iteraciones hasta llegar a la convergen-
cia, mientras que los basados en la deri-
vada (D) no dependen del nimero de
caracteres. Dentro de estas dos estrate-
gias también dependera del algoritmo
usado, asip.e. en los que usan laderivada
(D) de la funcion de verosimilitud, pue-
den reducir mucho el coste en tiempo
utilizando el algoritmo EM (Maximi-
zacion de la Expectacion) acelerado.

Programas que usen la Derivada no
son frecuentes ya que los algoritmos DF
son muchomas faciles de programar y la
inversion (antes de la llegada de FSPAK)
era muy complicado; ademis necesita
mucha memoria y tiempo. El tnico pro-
grama que utiliza D (algoritmo de
Newton-Raphson) es el DMU. Por otra
parte las soluciones DF son menos preci-
sas que el D ya que debe encontrar un
maximo iterativamente (en vez de
derivarlo la funcion de verosimilitud) y
depende de los puntos de partida y super-
ficie de bisqueda (con la posibilidad de

llegar a maximos locales).

En modelos con mas de 4 caracteres
el DF puede ser demasiado lentoe impre-
ciso, siendo hoy dia el tnico procedi-
miento adecuado la transformacion ca-
nonica(CT)donde el coste computacional
crece de forma lineal en relacion al name-
ro de caracteres, en vez de forma
cuadratica. No obstante solo se soportan
determinados modelos (los factores de-
ben ser idénticos, todos los caracteres
recogidos y un solo efecto aleatorio).
Este método CT es soportado por
DFREML, VCE y MTDFS, aungue
MTDFS mediante una modificacion del
CT es capaz de utilizar varios efectos
aleatorios extendiéndose a modelos con
repetibilidad.

Encuantoalosalgoritmos pararesol-
ver los sistemas de ecuaciones (EMM)
incluyen resolucién directa en memoria
(DM), iteracion en memoria (IM), en
disco (ID) o en disco sobre los datos
(IDa). Los primeros dan soluciones muy
precisas, peros solo son adecuados para
sistemas de pocas ecuaciones (10000-
30000 ecuaciones) debido al elevado
costeentérminos de memoria (DFREML,
MTDFREML y ABTK, VCE, JSPFS,
MTDFS y CMMAT utilizan este siste-
ma). Los métodos iterativos permiten
una menor exactitud y velocidad pero
reducen drasticamente las necesidades
de memoria. Los métodos de iteracion en
memoria (IM) son apropiados para re-
solver de 30000 a 500000 ecuaciones
(PEST, VCE y DMU). Los métodos de
iteracion en disco (1D) son mds lentos
pero estan menos condicionados por los
limites de memoria, aunque consumen
gran cantidad de espacio endisco (PEST
y VCE). Como los sistemas de ecuaciones
ocupan mucho mas espacio que los pro-
pios datos, la iteracion directa sobre es-
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tos (IDa), con creacion de una ecuacion
en cada iteracion, ahorra mucho espacio
en disco. Es por lo tanto el método mas
adecuado para grandes cantidades de
datos, permitiendo la resolucion de mas
de 500000 ecuaciones (JAA, DMU,
PEST, VCE y CMI).

OPERACIONES EN DISCO

Los programas iterativos donde se
leen y escriben en el disco losdatos o los
coeficientes de las matrices, conllevan
un elevado conste computacional (tiem-
po), llegando incluso a suponer el 95
p.100del tiempo total. Portanto laefica-
cia de estos programas dependera basi-
camente de la plataforma y las caracte-
risticas del ordenador donde se ejecute
(p.e. PC-AT<<PC PENTIUM; HD
28ms<<8ms, IDE<<SCSI).

Una de las caracteristicas a tener en

cuenta es que las entradas sin formato
(libres) son mucho mds lentas que las
entradas con formato (si bien hay que
perder el tiempo preparando datos, aun-
que tendrian la ventaja adicional de que
no tiene repercusion los datos vacios).
Esto es mas evidente cuanto mayor sea la
base de datos. Todos los paquetes capa-
ces de resolver grandes cantidades de
ecuaciones son capaces de leer los datos
en formato libre y todos salvo el PEST
utilizan algoritmos de lectura acelerada.

DESCRIPCION DE LOS PRINCI-
PALES PROGRAMAS

En las tablas I, IT y IIT se pueden
observar las principales caracteristicas
de los programas analizados. En latabla
IV presentamos a modo de anexo la

Tabla 1. Resumen de las principales caracteristicas de los paguetes para la valoracion de
reproductores analizados, (Summary of the main characteristics of the software packages for breeding value

prediction analyzed).
CMIT CMMAT Jas PEST

vi v2 vl V2 ¥ va0 vi v
Blup animal - - - . + + + ¥
Multicaracter - - - - - - = *
Efeclos maternos = + - + - - + +
Consanguinidad : " g = . = + +
F.EV. - - - - - + + +
Facilidad + + + + + + + +
Recodificafactoras e " = P " i + +
Recodifica pedigri ! " ® " " " + +
REML DF DF DF DF DF DF DF DF
Método multicardcter TC.dCh
E.M.M. IDa Da OM DM IDa IDa  DMIMIDIDa DM.IM.ID, IDa

*Con RENUM {With RENLIM); DF= Algoritmo libre de derivada; CT= Transformacion candnica; DM=
Rasolucién directa en memoria; dCh= Descripeidn de Chelosky; IDa= lteracién en disco sobre los datos; IM=

Iteracidn en memoria; ID= iteracidn sobre l disco
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Tabla II. Resumen de las principales caracteristicas de los paguetes para estimacion de
parametros genéticos analizados. (Summary of the main characteristics of the software packages for the

genetic parameler estimation analyzed).

DFREML MTDFREML VCE  JSPFS MTDF

vi V2 vl va
Blupanimal + + + + + + +
Multicardcter - + + + - + +
Método multicardcter CT CT dCh,CT nOF cT
REML OF DOF OF DF DF DF DF
E.M.M. oM DM oM DMIMIDIDaE OM oM oM
Efectos maternos + + + + - - +
Consanguinidad - + + i = . =
Recodificatactores - - - * " 3 "
Recodifica pedigri + + - + " . 2
Facilidad - - - - + + +

*Can RENUM (With RENUM); DF= Algaritmo libre de derivada; CT= Transformacion candnica; DM=
Resolucién directa en memoria; dCh= Dascripcién de Chalosky, |Da= lteracitn en disco sobre los dalos; IM=

Iteracién en memoria; ID= [teracién sobre el disco

direccion del correo electronico (e-mail)
de sus autores y los servidores de FTP
anonymous donde se pueden obtener (sal-
vo PEST y VCE que al tener un pequeiio
costo se tienen que solicitar directamente
a los autores),

ESTIMACION DE LOS COMPONENTES
DE LA VARIANZA

Conjunto de programas informaticos
cuya finalidad es la estimacion de los
parametros genéticos (heredabilidad,
correlaciones fenotipicas, ambientales y
genéticas ...) mediante la estimacion de
los componentes de la varianza-
covarianza,

LSML (“HARVEY", LSMLMW)

Programa desarrollado en la década
de los 60 por Walter Harvey. Fue el
primer programa comercial de estima-
cionde C.V. y solucion de modelos mix-

Tabla I, Resumen de lus principales carae-
teristicas de los paquetes de doble propésito
analizados. (Summary of the principal characteristics
ofthe dual purpose soltware packages analyzod),

ABTK Dmu
Blupanimal + +
Mullicaractar + +
Métoda multicaricter TC
REML DF n
E.MM, oM IM,IDa
Efectos Matemos + +
Consanguinidad + +
PEV. + 4+
Recodificafactores - .
Recodifica padigri - -
Facilidad A -

D= Algaritmo basado en la derivada de la funcitn de
lamixima verosimilitud; DF = Algoritme libra da dei-
vada; CT= Translormacién candnica: DM= Resolu-
cion directa en memoria; IDa= lleracién an disco
sobre los dalos; IM= leracidn en memoria; ID=
eracidn sobre el disco
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Tabla IV. Direcciones del correo electrénice
de los autores de los programas analizados y
de los servidores de FTP Anonymous donde se
pueden obtener. (Electronic mail address of
the authors of analyzed programs and FTP
Anonymous servers where they can be
obtained).

CORREQ ELECTROMICO
K. Meyer kmeyen@didgandoo.une
v, Vieck anscd 1B@univm.bilnel
E.Groaneveld eg@{upiler.tzv.fal.d400.da
1. Misztal ignacy@uiue.adu
B. Galden bookden@cgel.agsc.colostate.edu
J. Jensen laljust@vm.uni-c.dk

SERVIDORES DE FTP ANONYMOUS

AGDG egel.agscicolostats.edu
metz, une.edu.au
misz.animal.uiuc.edu

DMU 5580 foulum,min.dk

tos, de amplisima difusion por todo el
mundo, con diferentes versiones casi hasta
la década de los 90, Su cometido era el
calculo de los estadisticos simples, la
solucion de los factores fijos, diversos
conltrastes de estos, la estimacion de los
componentes de la varianza (Henderson
111) mediante siete tipos de modelos, la
estima directa de parametros genéticos
(h?, correlaciones genéticas, ambientales
y fenotipicas) etc. Hoy dia practicamente
no se usa ya que es poco flexible, no
admite estimaciones REML niel modelo
Animal.

DFREML

Programa desarrollado por Karin
Meyer en 1988 (en 1991 aparecio la
segunda version), Fue el primer paquete

publico que implementaba el algoritmo
DF del REML (Méxima verosimilitud
restringida usando el algoritmo libre de
derivadas). Tal vez sea el programa de
estimacion de los componentes de la
varianza mds citado internacionalmente
y sigue siendo el estandar de compara-
cién para el resto de programas con igual
cometido. Destaca el test para las esti-
mas de los componentes de la varianza.

Su amplisimo uso hace que se le
considere practicamente libre de errores
y su tnico punto débil podria ser que
soporta solo diez modelos predefinidos,
aungue todos los principales modelos
estin incluidos. No es adecuado para
grandes bases de datos al resolver las
EMM directamente en memeoria. Su do-
cumentacion es muy extensa y detallada.
Su instalacion, aprendizaje y uso no son
demasiado faciles.

MTDFREML

Programa mas moderno (1993 ) desa-
rrollado por Bolman, Kriese, Furgdn
Vleck y Kachman a partir de una version
de DFREML. Comparado con ecste es
més ficil de instalar y usar, presenta
modelos mis generales, aunque tiene
menos opciones adicionales (la ultima
version ya soporta los grupos de padres
desconocidos y laconsanguinidad). Pre-
senta también la misma limitacion en
cuanto al tamano de las bases de datos
derivada del método de resolucion de
EMM.

VCE

Esunprograma paraestimar losC. V.
desarrollado por los mismos investiga-
dores que el PEST. Aunque se puede
utilizar independientemente, es mas efi-
caz con el PEST (este aporta todas las
utilidades para la preparacion de los
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datos). Soporta varios algoritmos de cl-
culoydebe sermodificado y recompilado
cada vez que utilizamos un modelo o

unos datos diferentes mediante scripr
UNIX.

JSPFS

Programa desarrollado de forma
altruista por Ignacy Misztal, Estal vezel
programa mas ficil de todos los analiza-
dos, aunque a costa de una menor poten-
cia (unicaricter, sin efectos maternos,
polinomios, tampoco es adecuado para
grandes bases de datos etc.).

MTDFS

Programa desarrollado porl. Misztal,
algo mas completo (multicardcter), y con
un manejo similaral de todos los progra-
mas desarrollados por este autor (JSPFS,
JAA..), aunque no admite nada més que
unefectoaleatorio (porlo tanto no calcu-
la los efectos maternos), tampoco admite
polinomios, notiene en cuenta la consan-
guinidad, ni es vilido para grandes bases
de datos.

Existe una modificacién de Nicolas
Gengler (MTC20) capaz de soportar
varios efectos aleatorios aunque con un
solo modelo para todos las variables.

RESOLUCION DE MODELOS MIXTOS
Programas cuya finalidad es la valo-
racion genética de los reproductores y
obtencion de las soluciones de los facto-
res fijos mediante la resolucion de las
ecuaciones de los modelos mixtos.

CMIT vy CMMAT

Programas desarrollados por 1.
Misztal, que aunque no soportanel BLUP
modelo animal (sdlo el modelo abuelo
materno), son los inicos capaces de re-
solver modelos umbrales (threshold

models) para datos de tipo categorico.
La unica diferencia entre ambos es la
forma de obtencion de las soluciones,
mientras que CMIT itera directamente
en los datos (es mas lento pero es capaz
de manejar grandes volimenes de datos),
CMMAT utiliza la absorcion de la ma-
trizen memoria (mucho mas rapido pero
solo util para bases de datos pequeiias).

En el afio 1991 aparecio la segunda
version de ambos (CMIT y CMMAT
¥.2.0) que permite estimar la (co)
varianza para efectos directos y mater-
nales.

JAA (MEXIT)

Programadesarrolladoaltruistamente
por Ignacy Misztal para la obtencién de
la solucion de modelos mixtos en mode-
los unicaracter mediante iteracion direc-
ta sobre los datos, lo cual permite el
procesado de grandes cantidades de in-
formacion. También destaca que es ca-
paz de dar las varianzas del error de la
prediccion (PEV) con el modelo animal
en grandes bases de datos (JAA20, mo-
dificacion de Nicolds Gengler). No so-
porta efectos maternos y el manual es
muy pobre, asi mismo presenta pocas
opciones adicionales.

PEST

Desarrollado por Eildert Groeneveld,
Milena Kovack y Tialin Wang, es un
programa para la resolucion de modelos
mixtos de gran potencia. Se le considera
muy depurado, practicamente libre de
errores, ya que ha evolucionado mucho
desde la primera version (1990) hasta la
v. 3.1 actual (mas de 10 revisiones). Han
sido bien implementados en muy diver-
sas plataformas (SUN workstation, VAX,
CRAY, Macintosh, estaciones IBM),
presenta una buena documentacién y
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diversos test para verificar la instala-
cion. Como contrapartida hay que pagar
un pequefio precio (alrededor de 2508%).

Estd indicado tanto para pequefias
como para grandes bases de datos. Acep-
ta los datos en diversos formatos y es
ficil de usar debido a su interfaz seme-
jantealadel 5.A.S. Cubre modelos fijos,
aleatorios, y mixtos. Permite cualquier
nimero de efectos fijos, aleatorios,
covariables, y polinomios de hasta orden
20. Es capaz de recodificar los codigos
de los niveles de los factores, asi como
los animales y presenta diversos trata-
mientos de las casillas vacias.

Soportael BLUP modelo macho, pa-
dre-madre, abuelo materno, animal, etc.
con tratamientos de grupos genéticos y
de grupos de padres desconocidos. Enlos
modelos multicardcter permite diferen-
tesmatricesde incidencia (diferentes fac-
tores para cada variable). Permite, si los
modelos tienen la misma matriz de inci-
dencia, la descomposicion de Cholesky
{dCh), que es mas rapida en la conver-
gencia que DF REML o D REML. Ade-
mas, 5itenemos un solo efecto aleatorio,
sin datos vacios, y con la misma matriz
de incidencia, permite la transformacion
canonica, que es el método actualmente
mas rapido para modelos multicardcter.

Fealiza test de hipdtesis uni vy
multicardcter, contrastes entre los nive-
les de los factores, da el PEV para las
predicciones BLUP, y los errores tipicos
para las estimas BLUE, y por altimo es
elunico con tratamiento de las varianzas
heterogéneas.

PAQUETES MIXTOS

Conjunto de paquetes y utilidades
informiticas, que permiten tanto la valo-
racion de reproductores como la estima-
cion de parametros genéticos.

ABTK

Paquete de herramientas independien-
tesdesarrolladoen lenguaje C por Golden,
Snelling y Mallinckrodt para el S.0.
Unix. Posee un gran numero de herra-
mientas para manipulacién de datos,
operaciones matriciales, ete., cada una
de ellas con muchas opciones, porloque
practicamente se puede realizar cual-
guier tarea, pero se necesitan unos cono-
cimientos de dlgebra matricial, resolu-
cion de modelos mixtos, BLUP etc., asi
como de UNIX, muy elevados. Es porlo
tanto muy dificil de instalar y aprender,
pero muy potente, Sus puntosdébiles, en
comparacion con el PEST, son las esca-
sas utilidades para la preparacion de los
datos y que no es adecuado para grandes
bases de datos.

oMU

Coleccion de programas desarrolla-
dos en Dinamarca por Jensen y Madsen,
para la investigacion y evaluacion de
rutina. Son programas dificiles de apren-
derpor la gran cantidad de detalles criti-
cosatenerencuentay porlos ficheros de
pardmetros que hay que crear para cada
analisis. Se compensa por la cantidad de
diagnosticos exhaustivos que presenta y
locompletodel paquete. Esun programa
que esta en continua evolucion y cuando
esté maduro serd de los mejores (p.e. la
version 4 soporta PEV para aproxima-
damente unas 200000 ecuaciones). In-
cluye un médulo de estimacion de CV
(DMUAI) que usa un D-REML con el
algoritmo de Newton-Raphson (tal vez el
mas ripido en el analisis unicaricter).

CONCLUSIONES

Se comparan un grupo de programas
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disponibles a través de INTERNET, ca-
paces de resolver modelos mixtos y esti-
mar componentes de la varianza, Cada
uno tiene su punto fuerte: DFREML esel
unico que permite comprobar hipotesis
sobre las estimas de componentes de la
varianza; MTDFREML es un potente
programa para ¢l analisis de datos expe-
rimentales relativamente ficil de usar:
PEST, eltinico programa semicomercial
analizado, tiene la mejor interfaz de usua-
rio y es el que presenta mejor soporte;
JAA es un programa muy simple capaz
deestimar los valores genéticos y el PEV
de gran numero de reproductores;
MTDFS es el mas simple y puede com-
putar estimas multicardcter de los comn-
ponentes de la varianza para varios ca-
racteres en modelos con repetibilidad;
CMIT y CMMAT son los tinicos capa-
ces de resolver modelos umbrales
(threshold model); ABTK introduce uti-
lidades que ofrecen gran flexibilidad para
los usuarios experimentados; finalmente
DMU esun programa de ambito general,
eficiente 1anto para bases de datos pe-
quenas como grandes y el Unico con
soporte para el algoritmo REML de
Mewton-Rapson,

La eleccion del paquete viene regido
principalmente por la aplicacion que se
le vaya a dar (modelo matemdtico y
genético, tamaio de las bases de datos
etc.), y por la disponibilidad en cuanto a
personal cualificado, tipo de ordenador,
caracteristicas de este ..., si bien muchas
veces no se tienen en cuenta una serie de
caracteristicas muy importantes como
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