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Introducción 

La prolificidad es el carácter más importante para mejorar genéticamente la eficiencia 

reproductiva en la producción porcina. La mejora de la prolificidad a través de la selección 

se ha considerado una tarea difícil, y los resultados experimentales no han sido, en 

general, concluyentes. Sin embargo, posteriores estrategias de selección desarrolladas 

teóricamente han permitido ser más optimistas respecto de la respuesta esperada (Avales 

y Smith, 1987), de ahí que sea necesaria su contrastación experimental. El objetivo de este 

trabajo es presentar los primeros resultados experimentales de un proceso de selección por 

tamaño de camada, de una población Landrace, mediante la aplicación de una elevada 

intensidad de selección y la utilización de la metodología del modelo mixto. 

Material y Métodos 

Los datos disponibles sobre la población Landrace, al iniciar el experimento en 1993, 

consistían en 38.047 partos pertenecientes a 10.612 hembras. El número de reproductoras 

vivas era de 3.537. Los animales estaban distribuidos en cinco explotaciones; dos de 

selección, y con unos efectivos de aproximadamente 650 hembras y 15 machos, y tres de 

multiplicación. Se identificaron dos grupos genéticos, por su origen , el grupo GG1 con 

2935 hembras y el grupo GG2 con 602 cerdas, éstas últimas presentes únicamente en el 

estrato de multiplicación y repartidas por las tres explotaciones. 

Los 3.552 reproductores activos de la población base fueron evaluados mediante 

un modelo animal con repetibilidad. Las estimas (REML) utilizadas de heredabilidad {h2
) y 

repetibilidad (r) fueron 0,06 y O, 13, respectivamente {Alfonso et al., 1997). El criterio de 

selección fue el valor genético para el número de lechones nacidos vivos (NV) . 

A partir de esta población se establecieron tres líneas genéticas. Los animales 

fundadores (GO) de cada una de ellas se eligieron de la siguiente manera. De las 2935 

hembras del grupo GG1 se seleccionaron las 160 hembras mejor evaluadas por NV, 

constituyendo la línea H. Los 25 machos de esta línea se seleccionaron de las 25 mejores 

camadas por NV, de entre las 961 camadas Landrace existentes en ese momento. Se 

constituyó una línea control C eligiendo 160 hembras al azar de entre las 2.935 hembras 

del grupo GG1 . Los 15 machos Landrace de la población base cubrieron a las hembras C. 
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