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Evaluacion genética del tamano de camada en sucesivos
partos en una linea materna de cerdos Large White
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Resumen

En la evaluacién genética del tamafio de camada en cerdos se consideran usualmente los registros de
distintos partos como medidas repetidas del mismo caracter, que se analizan mediante un modelo ani-
mal de repetibilidad, que asume homogeneidad de varianzas y alta correlacion genética entre partos.
Estas hipotesis se han contrastado en este trabajo mediante el analisis del nUmero de lechones nacidos
vivos registrado en 14.774 camadas nacidas a lo largo de los siete primeros partos de 3.909 cerdas de
una linea Large White empleando un modelo multicaracter (MTM) y un modelo de regresién aleato-
ria (RRM). Las estimas de la heredabilidad (h2) obtenidas con el modelo MTM muestran un valor cre-
ciente desde el parto primero (0,07 £0,01) al sexto (0,28 +0,04), y un valor inferior en el séptimo y ulti-
mo parto (0,13 +£0,02). Con el modelo RRM se obtuvieron estimas mas homogéneas entre los distintos
partos y similares a los del coeficiente de ambiente permanente (h? =~ p? = 0,10). Con ambos modelos
se obtuvieron estimas de la correlacion genética entre partos adyacentes en su mayoria elevadas (p =
0,80), y moderadas o bajas (p; ~ 0,30 — 0,40) entre partos distantes. Estos resultados sustentan el
empleo de modelos MTM o RRM para la evaluacién genética de la prolificidad, que permitirian ade-
mas abordar la mejora de la persistencia del tamafio de camada, que decae sensiblemente en los par-
tos mas tardios.
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Summary

Genetic evaluation of litter size for multiple parities in a dam line of Large White pigs

Genetic evaluation of litter size in pigs is usually performed considering litter size from different pari-
ties as repeated measures of the same trait, and fitting an animal model with repeatability, which
assumes homogeneous variances and high genetic correlation between parities. To test these
hypotheses, a total of 14,774 records from the first seven parities for number of piglets born alive
from 3,909 Large White sows were analyzed using a multitrait animal model (MTM) and a random
regression model (RRM). The parameters estimated using the MTM evidenced an increasing tendency
of heritability (h2) from first (0,07 +0,01) to sixth (0,28 +0,04) parities, being its value lower (0,13 x0,02)
in the seventh parity. Values of heritabilities and permanent environmental ratios estimated using the
RRM were similar and fluctuate around 0.10 for the different parities. Using both models, the genetic
correlations estimated between successive parities were high (p, ~ 0,80) and decreased (p; ~ 0,30 -
0,40) as the interval between parities increased. The application of MTM and RRM approaches to
genetic evaluation of pig litter size would be useful to improve its low persistency in the later parities.
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Introduccion

La selecciéon para prolificidad realizada
durante las dos ultimas décadas ha permiti-
do obtener progresos genéticos moderados
en el tamafo de camada de algunas lineas
porcinas de utilizacién maternal (Petit et al.,
1988; Estany y Sorensen, 1995; Noguera et
al., 2002). La introgresion de genes de las
razas hiperprolificas chinas del grupo Taihu
ha reforzado estos cambios genéticos para
el tamafio de camada en lineas compuestas
de origen Chino-Europeo (Haley y Lee,
1993). Como el rendimiento reproductivo se
registra a lo largo de sucesivos partos de
cada cerda, entre los que se asume homoge-
neidad de varianza y alta correlaciéon gené-
tica, la evaluacion genética del tamafo o
peso de camada se realiza usualmente
empleando el modelo animal con repetibili-
dad (RM) (Rodriguez et al., 1994; Roehe,
1999). En caso de que las estimas de las
correlaciones genéticas entre el tamafio de
camada en distintos partos fueran substan-
cialmente menores que uno, se ha justifica-
do la utilizacién de modelos multicaracter
(MTM), que contemplan que a lo largo de la
vida reproductiva estén involucrados en el
control de la prolificidad genes o combina-
ciones de genes parcialmente distintos
(Roehe y Kennedy, 1995; Noguera et al.,
2002).

Una tercera alternativa posible es la utiliza-
ciéon de modelos de regresion aleatoria
(RRM), que en los ultimos afios se vienen
utilizando en el andlisis de registros obteni-
dos repetidamente de cada individuo a lo
largo de su actividad productiva. Estos
modelos requieren un menor nimero de
parametros, y permiten también analizar
los cambios temporales de la variabilidad
genética, asi como alterar mediante selec-
cion el patron de evolucidon temporal del
caracter de interés. En cerdos, estos mode-
los se han utilizado para la evaluacién gené-
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tica del consumo de pienso o el crecimiento
(Andersen y Pedersen, 1996; Schnyder et al.,
2001). Aunque se ha propuesto su empleo
en la evaluacion del tamafio de camada
(Schaeffer, 2004), son pocos los trabajos con
este enfoque publicados hasta la fecha
(Lukovic et al., 2004; Fernandez et al., 2005).
El objetivo de este trabajo es la investiga-
cion de la base genética del tamafo de
camada en una linea materna Large White
mediante el empleo de los tres modelos
alternativos (RM, MTM y RRM), y el analisis
de sus efectos respectivos sobre la ordena-
ciéon por mérito genético de los animales
evaluados, con vistas a la mejora genética
de la persistencia de este caracter en los
Ultimos partos de las cerdas madres.

Material y métodos

Datos

Los datos analizados corresponden a 14.774
camadas nacidas de 3.909 cerdas Large
White (LW) del nucleo de seleccion y dos
granjas de multiplicacion de la empresa de
produccién porcina COPESE. El caracter ana-
lizado es el numero de lechones nacidos
vivos por camada (NV). La distribucién del
numero de camadas en las siete categorias
consideradas de ordinal de parto (1° a 7°)
fue de 3.738, 3.035, 2.511, 1.973, 1.529,
1.145 y 823 camadas. El archivo de genealo-
gia consta de 5.813 individuos. La poblacion
base incluye a los ascendientes desconoci-
dos de animales Large White standard que
constituye el origen de esta linea. La poste-
rior importacién de animales Large White
hiperprolificos seleccionados en Francia
hace aconsejable distinguir dos grupos
genéticos adicionales, que corresponden a
los parentales desconocidos de individuos
de este origen genético nacidos antes o des-
pués de 1996.
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Modelos estadisticos

Los modelos de evaluacion genética utiliza-
dos para el andlisis del numero de lechones
nacidos vivos por camada (NV) se describen
seguidamente:

a) Modelo animal con repetibilidad (RM). El
modelo de repetibilidad se representa en
forma matricial como

y=Xg+Z,u+Z,p+e

donde y es el vector de n observaciones (n =
14.774); X, Z , y Z,, matrices de incidencia de
orden n x 65, n x 5.813 y n x 3.909 relacio-
nando con y los parametros en g, uy p, res-
pectivamente; B es un vector de 65 efectos
sistematicos, incluyendo el intercepto (1) y
los efectos de la granja (3), tipo genético del
padre de la camada (4), ordinal de parto (7)
y aflo-estacion (50); u es un vector de 5.813
efectos genéticos aditivos; p es un vector de
3.909 efectos de ambiente permanente aso-
ciados con las cerdas madres y e es el vector
de n residuos. Se asumen las siguientes dis-
tribuciones de los efectos aleatorios:

u| 0 2A, Q, g~N(© Q9o p|c?~N(O,
1,0,2ye|o2~N(@,I, o2

siendo A la matriz de relaciones genéticas
aditivas; Q una matriz de orden 5.813 x 3 y
cuyos elementos q,,, son la proporcion de
genes del animal / procedente del grupo m;
g es el vector de efectos de los 3 grupos
genéticos (Quaas, 1988); I, e I , son matrices
de identidad de orden apropiado, y 6,2, sz
y 0,2 son los componentes de varianza
genética aditiva, de ambiente permanente
y residual, respectivamente.

b) Modelo multicardcter (MTM). En el
modelo multicaracter, el registro de NV en
cada uno de los n, primeros partos se consi-
dera un caracter diferente. Este modelo se
representa en forma matricial:

y=Xf+Zu+e
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donde y es ahora una matriz de observacio-
nes de orden 3.909 x n,(n,= 7 partos); X,y Z
matrices de incidencia, relacionando con y
los parametros en By u; § es una matriz de
orden 58 x n, incluyendo los mismos efectos
sistematicos excepto el ordinal de parto; u
es una matriz 5.813 x n, de efectos genéti-
cos aditivos y e es una matriz 3.909 x n, de
residuos. Se asumen las siguientes distribu-
ciones de los efectos aleatorios

ul3,A Qg~NQgA®3)ye| 3 ~
N@O,1®3,)

siendo Ay Q las matrices ya descritas y g es
ahora una matriz 3 x n, de efectos de los 3
grupos genéticos. Y,y Y son las matrices n,
x n, de (co)varianzas de los efectos genéti-
cos aditivos y residuales.

¢) Modelo de regresion aleatoria (RRM). En
la presente aplicacién de este modelo se
asume como unidad temporal observada el
ordinal de parto t, y se incluye una funcién
que describe la trayectoria fenotipica media
del caracter para los sucesivos valores de t.
Ademas, los efectos genéticos aditivos y
permanentes se modelizan como regresio-
nes aleatorias sobre el ordinal de parto,
intentando reflejar las desviaciones respec-
to a la trayectoria fenotipica de cada indivi-
duo. De acuerdo con Kirkpatrick et al.
(1990), se han utilizado como covariables de
estas regresiones los términos de polino-
mios de Legendre (LG), funciones de la
variable temporal tipificada (t*), con rango
-1 a +1, y obtenida mediante la expresion

t* = [Z(t - tmin) / (tmax - .tmin):I -1

Para las regresiones aleatorias de los efectos
aditivos y permanentes se han empleado
polinomios de Legendre de segundo grado
(LG2), y un polinomio de Legendre de tercer
grado (LG3) para la funcion descriptora de
la trayectoria media del caracter a lo largo
de los diferentes partos. La eleccion del
orden de los polinomios se basé en la pro-
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porcién de la variacion explicada por sus
términos. En notacion matricial este modelo
se representa como

y=Xg+Z,u+Z,p+e

siendo y el vector de las observaciones de
NV; X, Z , y Z, son matrices de incidencia
relacionando con y los nuevos pardmetros
en B, u y p, respectivamente, por lo que
incluyen como covariables los correspon-
dientes términos de los polinomios de
Legendre; B contiene los efectos sistemati-
cos, y en el que un polinomio LG(3) reem-
plaza al intercepto y al efecto del ordinal de
parto; los elementos de u y p son respecti-
vamente los coeficientes de regresion alea-
toria genético aditivos para cada animal y
los coeficientes de regresion de ambiente
permanente para cada cerda con registros y
e es el vector de residuos, que en esta apli-
caciéon se asume no dependen de t. Las dis-
tribuciones asumidas para los efectos alea-
torios son las siguientes
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ul K, A Qg-~N®Qg A®K,), p| K, ~
N@©, 1, ®K)ye| 0.2~ NO,1,®c)

Los calculos para los diferentes analisis se
realizaron utilizando el paquete informati-
co VCE-5 (Kovac y Groneveld, 2003). Para
realizar algunos calculos complementarios
se utilizaron programas facilitados por la
Dra. Maria Jesus Carabafio.

Resultados y discusién

La media del numero de lechones nacidos
vivos en las camadas analizadas fue 10,1
lechones (SD = 3,2), con un rango de varia-
cion entre 0y 22 lechones. Los cambios en la
media del tamafio de camada a lo largo de
los 7 primeros partos se presentan en la figu-
ra 1, que revela la débil persistencia del
caracter en la poblacion Large White anali-
zada. Los resultados obtenidos con el mode-
lo RM permiten disponer de estimas precisas

Hacidos Vivas

-

4 L - L

Partos

Figura 1. Relacién entre el numero medio de lechones nacidos vivos por camada y el ordinal de
parto, y ajuste del polinomio de Legendre de grado 3.
Figure 1. Phenotypic mean by parity for number of piglets born alive: a Legendre polynomial of
degree 3 accounts for the phenotypic trajectory of averaged trait over parities.
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del efecto del ordinal de parto sobre NV
(tabla 1). La maxima expresion del caracter
se alcanza en el parto 3°, registrandose en
los subsiguientes una importante reduccién
del tamafo de camada, que en el 7° es simi-
lar al que presentan las cerdas primiparas.
En otras poblaciones es mas tardio el maxi-
mo valor del caracter, que presenta ademas
una mayor persistencia. Asi en cerdos Ibéri-
cos el tamafio de camada al nacimiento
aumenta del 1¢" al 5° parto, no inicidndose
hasta el 7° un declive significativo (Pérez-
Enciso y Gianola 1992; Rodriguez et al. 1994;
Fernandez et al., 2006). En las razas utiliza-
das usualmente como lineas maternas en la
produccién intensiva (Landrace, Yorkshire)
el maximo tamafo de camada se alcanza
habitualmente en el 4° parto (Roehe y Ken-
nedy, 1995; Noguera et al., 2002), aunque
puedan registrarse diferencias entre distin-
tas lineas comerciales (Moeller et al., 2004).

Parametros genéticos

Los valores de heredabilidad de NV (0,08
+0,01) y del coeficiente de ambiente perma-
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nente (0,07 £0,01) estimados mediante el
modelo RM (tabla 1) corresponden a una
repetibilidad r’= 0,15, y estan dentro del
rango de variacion de las estimas de estos
parametros obtenidas en numerosos estu-
dios revisados por Rothschild y Bidanel
(1988). El valor de la varianza fenotipica (o,?
= 9,79) supone un importante coeficiente
de variaciéon del caracter (CV = 0,31), que
posibilita teéricamente el logro por selec-
cién de cambios genéticos apreciables en
NV pese a su heredabilidad baja.

Este modelo presupone que las medidas
repetidas del caracter tienen una base
genética comun, y las estimas de parame-
tros genéticos del tamafio de camada con él
obtenidas pudieran estar sesgadas por la
eliminacién de las cerdas con peor rendi-
miento reproductivo en los primeros partos.
El modelo MTM permite un tratamiento
mas correcto de ambos aspectos. Si la mayo-
ria de los genes con influencia sobre NV fue-
ran los mismos en los sucesivos partos, se
esperarian valores homogéneos de la here-
dabilidad (h?) y elevados de la correlacién
genética (p) entre todos ellos.

Tabla 1. Estimas de los efectos del ordinal de parto y granja, heredabilidad (h* = o7 /0?)
y coeficiente de ambiente permanente (p? = cgloé) para el nUmero de lechones nacidos
vivos obtenidas mediante un modelo animal de repetibilidad (RM).
Table 1. Estimated efects of parity and farm, heritability (h*> = o2 /0,2)) and permanent environmental
coefficient (p? = 05 /05) for the number of piglets born alive per litter obtained fitting a repeatability
animal model (RM)

Estima  Error tipico Estima Error tipico
Parto Granja

1 -1,72 0,08 1 0,00 0,00

2 -0,48 0,08 0,19 0,10

3 0,00 0,00 3 0,73 0,13

4 -0,36 0,09

5 -0,78 0,10 Cocientes de varianzas

6 -1,30 0,11 h? 0,08 0,01

7 -1,67 0,13 p? 0,07 0,01
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Sin embargo, los resultados de la utiliza-
cion del modelo MTM en este estudio
(tabla 2) muestran un valor creciente de la
heredabilidad de NV desde el parto prime-
ro (0,07 £ 0,01) al sexto (0,28 + 0,04), y un
valor inferior en el séptimo y ultimo parto
analizado (0,13 £ 0,02). Tendencias crecien-
tes de los valores de h? han sido descritas
hasta el cuarto y el sexto partos por Roehe
y Kennedy (1995) y Noguera et al. (2002),
respectivamente. Un incremento ligero de
los valores de h? hasta el sexto parto ha
sido también descrito por Hanenberg et al.
(2001). Ninguno de los autores citados ana-
lizaron partos posteriores al sexto. En
cuanto a las correlaciones genéticas, pre-
sentan valores moderados o bajos entre
partos distantes y solo tres de las 21 esti-
mas superan el valor (p; = 0,80), empirica-
mente adoptado como discriminante de
dos caracteres como genéticamente distin-
tos. Este conjunto de resultados obtenidos
con el modelo multicaracter, en concor-
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dancia con trabajos previos en otras pobla-
ciones (Noguera et al., 2002; Fernandez et
al., 2006), suponen un respaldo a la utiliza-
cion de este tipo de modelos frente al
modelo de repetibilidad.

Como se ha mencionado anteriormente, el
modelo RRM empleado en este estudio
incluye un polinomio de Legendre de orden
3 como descriptor de la trayectoria fenotipi-
ca media del caracter para los sucesivos
valores del ordinal de parto. La proporcién
de la dispersién entre medias por ordinal de
parto explicada por el polinomio LG(3) es de
0,996 (figura 1). En cuanto a las regresiones
aleatorias, los autovalores de las matrices
de (co)varianzas aleatorias y de ambiente
permanente mostraron que, en el presente
estudio, polinomios de Legendre cuadrati-
cos LG(2) fueron suficientes para modelar la
variabilidad de los efectos aleatorios inclui-
dos en el modelo. La proporcién de la
varianza de los coeficientes de regresion

Tabla 2. Estimas de heredabilidades (en diagonal) y correlaciones genéticas (por encima de la
diagonal) para numero de lechones nacidos vivos en los siete primeros partos obtenidas con empleo
de un modelo multicaracter (MTM). Los errores tipicos se presentan entre paréntesis
Table 2. Estimated heritabilities (diagonal) and genetic correlations (above diagonal) for the number of
piglets born alive per litter in the first seven parities, obtained fitting a multitrait animal model (MTM).
(Standard errors between brackets)

Parto 1 2 3 4 5 6 7

1 0,07 0,85 0,20 0,45 0,39 0,24 0,58
(0,01) (0,08) (0,13) (0,12) (0,10) (0,10) (0,06)

2 0,09 0,56 0,75 0,52 0,19 0,45
(0,01) (0,08) (0,08) (0,09) (0,10) (0,12)

3 0,10 0,83 0,56 0,55 0,31
(0,02) (0,08) (0,10) (0,12) (0,13)

4 0,15 0,67 0,57 0,44
(0,02) (0,09) (0,08) 0,11)

5 0,15 0,66 0,88
(0,03) (0,11) (0,05)

6 0,28 0,72
(0,04) (0,08)

7 0,13

(0,02)
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aleatoria genético aditivos explicada por los
términos constante, linear y cuadratico de
LG(2) fue respectivamente de 0,973, 0,017 y
0,009. Las proporciones equivalentes de la
varianza de los coeficientes de regresion
aleatoria de los efectos permanentes fueron
0,974, 0,025 y 0,001. El empleo de polino-
mios LG(3) quedd descartado, al ser nula la
proporcion de estas varianzas explicada por
su término cubico.

Algunas de las diferencias entre las estimas
de pardmetros obtenidas mediante los
modelos MTM y RRM pueden apreciarse en
la figura 2. La modelizacién como regresio-
nes aleatorias de los efectos genéticos suavi-
za los cambios de sus estimas en relacion con
la variable temporal, algo mas bruscos y
erraticos en la estimaciéon con el modelo
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multicaracter. Un segundo aspecto intere-
sante es la posibilidad de considerar en el
modelo los efectos sobre NV del ambiente
permanente de la reproductora, cuyo estado
nutricional y sanitario puede afectar a la
similitud de los registros, especialmente
entre partos adyacentes. Estos aspectos se
reflejan asimismo en los valores de las esti-
mas de los cocientes de (co)varianzas obteni-
das con el modelo RRM (tabla 3), que mues-
tran: a) valores del coeficiente de efectos de
ambiente permanente (p? = 6_%/0,%) en los
distintos partos similares a los de las hereda-
bilidades, siendo todos ellos relativamente
homogéneos (h? ~ 0,10); b) las correlaciones
de efectos de ambiente permanente son
altas entre partos adyacentes y entre partos
tardios (pp > 0,80), y decrecen considerable-
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Figure 2. Cambios en la varianza fenotipica del niUmero de lechones nacidos vivos y sus componentes
(varianzas genética y de efecto de ambiente permanente) a lo largo de los siete primeros partos
estimadas mediante modelos MTM ()y 0 ) y RRM (O, m y a).

Figure 2. Changes of the phenotypic variance of the number of piglets born alive per litter and its
components (genetic variance and variance of permanent environmental effects) along the first
seven parities estimated under the models MTM ((, o ) and RRM (O, m, A).
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mente cuando se alarga el intervalo entre
partos; c) la estructura de correlaciones
genéticas es algo mas homogénea que la
obtenida con el modelo MTM: nueve de las
21 estimas superan entre partos adyacentes
el valor de referencia (p; = 0,80), y solo se
aprecian correlaciones genéticas bajas (pg ~
0,30 - 0,40 ) entre partos distantes. En con-
junto, los resultados obtenidos con el mode-
lo de regresion aleatoria aportan matizacio-
nes a la posible utilizacion de modelos
alternativos al clasico de repetibilidad.

Evaluacién genética y seleccién para
persistencia

El objetivo ultimo de este estudio era exami-
nar la magnitud de los efectos del empleo
de estos modelos en la ordenacién de los
animales por su mérito genético, y como
consecuencia en las correspondientes deci-
siones de seleccion. Para ello hemos analiza-
do exclusivamente las estimas de valor mejo-
rante obtenidas con los tres métodos para
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los 80 verracos Large White utilizados
durante los ultimos tres aflos como padres
en la poblacién porcina analizada. Esta
opcion, al tratarse de animales selecciona-
dos, tiene el inconveniente de reducir la
posible dispersion del mérito genético, y se
justifica por la conveniencia de simplificar el
analisis, y por la mayor dependencia de la
evaluacién genética de los machos, que
carecen de registros propios de prolificidad,
respecto al método seguido en la misma.

Obviamente, los efectos sobre la seleccion
de los distintos métodos van a estar condi-
cionados por el objetivo adoptado en la
mejora de la linea seleccionada. Si conside-
ramos primero un objetivo convencional, en
gue se trata de mejorar globalmente la pro-
lificidad, con independencia del momento
de expresion del caracter, el criterio utiliza-
do como medida del mérito genético seria la
estima del valor mejorante (EBV) obtenida
con el modelo RM, o el promedio (o la suma)
de las estimas de los valores mejorantes
obtenidas para los distintos partos (EBV,)

Tabla 3. Estimas de heredabilidades (h? = 6,%/,?), coeficiente de ambiente permanente
(p? = opzlopz), correlaciones genéticas (encima de la diagonal) y correlaciones entre efectos de
ambiente permanente (bajo la diagonal) para numero de lechones nacidos vivos en los siete primeros
partos obtenidas con empleo de un modelo de regresién aleatoria (RRM)
Table 3. Estimated heritabilities (h? = o,?/c,%), permanent environmental coefficients
2= opzlopz), genetic correlations (above diagonal) and correlations between permanent
environmental effects (under diagonal) for the number of piglets born alive per litter in the first
seven parities, obtained fitting a random regression model (RRM)

Parto

Parto 1 2 3 4 5 6 7

1 0,84 0,55 0,37 0,31 0,31 0,33
2 0,90 0,91 0,80 0,71 0,58 0,36
3 0,61 0,90 0,97 0,90 0,72 0,38
4 0,32 0,71 0,95 0,97 0,82 0,47
5 0,13 0,54 0,85 0,97 0,93 0,64
6 0,01 0,42 0,76 0.92 0,98 0,88
7 0,07 0,31 0,65 0,84 0,93 0,98

h? 0,11 0,09 0,10 0,11 0,10 0,10 0,14
p? 0,13 0,10 0,09 0,11 0,13 0,15 0,16
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con los modelos MTM y RRM. En este caso,
las diferencias entre los tres modelos en tér-
minos de decisiones de seleccién no son muy
importantes. Los valores de la correlacién
entre los méritos genéticos estimados con el
modelo RM y los modelos MTM y RRM son
0,87 y 0,97, respectivamente. Si se calcula la
correlacion entre los respectivos rangos en la
ordenacién, los correspondientes valores
son 0,89y 0,96, lo que indica que los indivi-
duos seleccionados con los distintos méto-
dos serian en su mayor parte coincidentes.

Pero la mejora indiscriminada del tamafio
de camada en lineas con una buena prolifi-
cidad media es actualmente un plantea-
miento cuestionado, ya que la seleccion adi-
cional para tamafio de camada tiende a
incrementar la mortalidad perinatal de los
lechones al exceder ampliamente el tamafo
de muchas camadas la capacidad de crianza
de las madres (Knol et al., 2002). Sin embar-
go, la amplia oscilacion del tamafo de
camada a lo largo de los sucesivos partos
pueden justificar un planteamiento alterna-
tivo cuyo objetivo sea mejorar la baja persis-
tencia del caracter observada en los partos
mas tardios (figura 1).

En el analisis con el modelo RRM, la propor-
cion de la varianza de los coeficientes de
regresion aleatoria genéticos aditivos expli-
cada por los términos linear y cuadratico del
polinomio LG(2) indica que aproximadamen-
te un 3% de la variabilidad fenotipica puede
atribuirse a diferencias entre las curvas gené-
ticas individuales de las distintas cerdas. Los
modelos MTM y RRM permiten ambos selec-
cionar individuos para alterar el patrén de
respuesta del caracter a lo largo del tiempo,
objetivo que no se puede abordar utilizando
el clasico modelo RM. Un procedimiento muy
simple seria ponderar de forma desigual las
estimas de valor mejorante de los primeros
partos (2,_, 4 EBV)) y de los mas tardios (2, _;,
EBV,). Por ejemplo, en el caso de asignar una
ponderacién relativa 1:2 a ambos conjuntos,
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los valores de la correlacion entre los méritos
genéticos estimados con el modelo RM vy los
modelos MTM y RRM son 0,80 y 0,93, y los
correspondientes valores de la correlaciéon
entre los respectivos rangos en la ordenacion
0,82 y 0,92. En la figura 3 se representan los
resultados correspondientes a una pondera-
ciéon 1:4, en los que los respectivos valores de
la correlacion absoluta son 0,76 y 0,90, y los
de la correlacién entre rangos 0,78 y 0,89.
Aunque en este caso los tres o cuatro anima-
les de superior mérito genético son coinci-
dentes en los distintos procedimientos, las
apreciables discrepancias en los puestos
siguientes de la ordenacién indican que la
seleccién para persistencia con las técnicas
descritas llevaria a la elecciéon como repro-
ductores de grupos de verracos parcialmente
distintos. Légicamente las discrepancias
aumentarian con una mayor ponderacion
relativa de las EBV del grupo de partos mas
tardio, o con una ponderacién mas flexible
del mérito genético de cada parto que, por
ejemplo, penalizase las EBV de los partos
segundo a cuarto.

En todo caso, la implementacién operativa
de estos modelos de evaluacion genética
MTM y RRM requiere disponer de una
importante base de registros reproductivos
que comprenda un amplio rango de ordina-
les de parto. Ello hace inviable el empleo de
estos métodos al iniciar un programa de
seleccién basado en registros reproductivos
enteramente nuevos.
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Figura 3. Resultados de evaluacién genética de los verracos utilizados como padres en los tres
ultimos anos: 3a) correlacion (p) entre méritos genéticos determinados mediante estimas de valor
mejorante (EBV) obtenidas con el modelo RM y mediante Indice I= (%, _, , EBV, + 4*X, _;, EBV)
calculado a partir de EBV, obtenidas con modelo MTM; 3b) correlacién entre rangos en la
ordenacion segun EBV obtenidas con RM e Indice I calculado a partir EBV, obtenidas con MTM,;
3¢) y 3d) correlaciones andlogas entre méritos genéticos y entre rangos cuando los valores del Indice
I'se calcularon a partir EBV, obtenidas con RRM.

Figure 3. Results of genetic evaluation of boars used as sires along the last three years:
3a) correlation (p) between genetic merits determined by estimated breeding values (EBV) obtained
under the model RM and by the index1= (2, _; , EBV, + 4*X, _; ; EBV)) calculated from the EBV,
obtained under the model MTM; 3b) correlation between rank orders determined by EBV obtained
under the model RM and by the index I calculated from the EBV, obtained under the model MTM;
3c¢) and 3d) correlations between genetic merits and between rank orders when the values of the
index I were calculated from EBV, obtained under the model RRM.
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