
Cuando se analizan datos genéticos, los Modelos de Ecuaciones Estructurales (SEM) proporcionan una met odología clara y sencilla para descomponer la varia nza fenotípica utilizando una 
aproximación basada en diferentes modelos. Además, esta versatilidad permite que se puedan implementar , probar y comparar una gran multiplicidad de model os utilizando SEM, 
permitiendo así al investigador información muy val iosa respecto a las fuentes de variabilidad. En este  póster describimos brevemente la metodología neces aria y la aplicamos al reanálisis
a un juego de datos de CI (Carrillo-Gistain, 1987) obtenido en una muestra de gemelos, utilizando el m odelo ACE. Los resultados que hacen referencia a la heredabilidad son consistentes 
con la bibliografía existente.
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1.INTRODUCCIÓN

El debate acerca de la importancia de la naturaleza versus la crianza en el desarrollo de las diferencias individuales parece 
interminable. Desde que Galton (1982) publicó su reconocido “Hereditary genius: an inquiry into its laws and 
consequences”, ha sido muchos los intentos de un abordaje científico sobre el origen genético o ambiental de las 
diferencias individuales. También desde entonces ha habido diversas aproximaciones metodológicas a esta cuestión, 
desde la aproximación clásica de la fórmula de Falconer (1960) hasta el análisis de estructuras de covarianza propuesto 
por Martin e Eaves (1977; para una revisión exhaustiva, ver Neale y Maes, en prensa), basándose en la técnica propuesta 
por Jöreskog (1970). Esto ha llevado al establecimiento de varios registros de gemelos en el mundo para proporcionar a los 
investigadores las herramientas necesarias. Desafortunadamente, España se ha mantenido al margen de esta tradición, y 
sólo hay un estudio utilizando una muestra de gemelos en el campo de las diferencias individuales (Carrillo-Gistain, 1987).

2. OBJETIVO

El objetivo de la presente investigación es reanalizar los datos de Carrillo-Gistain empleando modelos de ecuaciones 
estructurales (SEM) para ejemplificar cómo éstos pueden ser utilizados para analizar datos genéticamente informativos 
(p.ej. Correlaciones entre familiares). Nuestro objetivo secundario es contrastar si nuestros resultados son similares a los 
reportados por la literatura existente.

3. MÉTODO

La muestra utilizada estaba compuesta por 140 sujetos, distribuidos en 2 grupos: 39 pares de gemelos monocigóticos (MZ) 
y 31 pares de gemelos dicigóticos (DZ), todos provenientes de la provincia de Lérida. Nos referimos a Carrillo-Gistain
(1987) para datos más concretos.

Respecto al análisis, en primer lugar pondremos a prueba diferentes modelos teóricos (ACE, AE, CE y E; ver Figura 1) que 
incluyen diferentes factores latentes (varianza genética aditiva (A), varianza ambiental compartida (C) y varianza ambiental 
específica (E) y que explican la varianza observada (puntuaciones CI de un par de gemelos). Para ello, utilizaremos las 
reglas RAM (McArdle, 2005) para representar de forma matricial los modelos de la Figura 1. Cómo ejemplo, veamos como 
serían las matrices del modelo ACE: 
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Dónde a, c y e representan las rutas causales (flechas) en la figura 1. Para evaluar el ajuste del modelo se compara la 
matriz de covarianzas esperada calculada bajo la fórmula:

Figura 2 . Ilustración representando a dos gemelos de las Crónicas de 
Nuremberg, por Hartmann Schedel (1440-1514).

Poster presentado en la “Octava Jornada de la SEIDI”, 27 de Enero de 2006, Madrid (Spain). Para más información: david.gallardo@ub.edu .

0 0 0 0 0

0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0

a c e

a c e

A

 
 
 
 
 
 =
 
 
 
 
  
 

0

0 0

0 0 1

0 0 0 1

0 0 0 0 1

0 0 0 0 1

0 0 0 1 0 0 1

0 0 0 0 0 0 0 1

S

r

 
 
 
 
 
 =
 
 
 
 
  
 

1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0
F

 
=  
 

con la matriz de covarianzas observada. Los modelos fueron estimados vía máxima verosimilitud (ML) utilizando las 
covarianzas cómo estadístico muestra. Cómo los modelos no son anidados, la selección del mejor modelo se hizo 
mediante el Criterio de Información Bayesiano (BIC: Schwarz, 1978). MPLUS (Muthén y Muthén, 1998) fue el software 
utilizado para estimar los modelos.
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Figura 1 . Modelos estimados para explicar la varianza fenotípica del CI. Ver detalles en el texto.

4. RESULTADOS

La Tabla 1 muestra los resultados del ajuste de los modelos. 
El modelo que mejor se ajusta es el modelo ACE, y el que 
peor se ajusta es el modelo E.

aModelo mejor ajustado. Notas: A=Varianza genética aditiva; C=Varianza ambiental 
compartida; E=Varianza ambiental específica; gl=Grados de libertad; BIC= Bayesian
Information Criteria; RMSEA= Root Mean Square Error of Approximation.

0.551 - 0.8030.671156.950584.234. E

0.043 - 0.3730.211087.060.03410.083. CE

0.000 - 0.2830.091082.060.2845.092. AE

0.000 - 0.11601081.780.9130.561. ACEa

90% IC de RMSEARMSEABICp-valorglχχχχ2Modelo

Tabla 1. Resultados del ajuste de los diferentes modelos.

La Tabla 2 indica la proporción de varianza explicada por 
cada uno de los factores latentes y el valor de los parámetros 
estimados.

Notas: A=Varianza genética aditiva; C=Varianza ambiental compartida; E=Varianza
ambiental específica.

100.544.83E

502.1410.46C

401.899.31A

% de varianzaE.E.Parámetro

Tabla 2. Estimaciones de los parámetros, E.E. y % de varianza..

5. DISCUSIÓN Y CONCLUSIONES

Los resultados que hemos obtenido están en la línea de la 
bibliografía existente (Bouchard y McGue, 2002), aunque con 
alguna ligera discrepancia. Por ejemplo, respecto al elevado 
peso de la varianza ambiental compartida en nuestro estudio. 
Estas discrepancias pueden explicarse debido a la 
heterogeneidad de la muestra estudiada.
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