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1.- INTRODUCCIÓN.  
 
  La mayoría de poblaciones porcinas de selección, y en particular 

las españolas, son o han sido poblaciones abiertas. Los dos objetivos 

principales que se han argumentado para la apertura de los núcleos son 

el control de la consanguinidad y la incorporación de animales de alto 

valor genético. Analizar las ventajas de la incorporación de animales 

en términos de revalorización genética de las poblaciones no es 

evidente, dada la dificultad de establecer comparaciones objetivas 

entre animales de diferentes orígenes. Sin embargo, cabe esperar que 

existan diferencias entre poblaciones y que, en algunos casos, éstas 

puedan ser importantes. Por ejemplo, Estany et al. (1993b), analizando 

los datos de animales de dos orígenes sujetos a igual ambiente y 

manejo, encontraron una diferencia de 0.7 lechones nacidos por parto. 

Aunque las diferencias sean importantes, la utilidad de la 

incorporación de animales y de la selección posterior se verá reducida 

si en la predicción de valores genéticos no se tienen en cuenta estas 

diferencias. 

 

 Contemplar las diferencias existentes entre poblaciones puede 

realizarse utilizando el modelo de grupos genéticos para la predicción 

de valores genéticos. Thompson (1979) propone un modelo en el que 

el grupo de un animal queda definido por la semisuma del de sus 

padres (modelo de grupos acumulados). Este modelo aditivo de grupos 

fue extendido a un modelo animal por Robinson (1986) y Westell et 

al. (1988). Así, aplicando recurrentemente la estrategia de Thompson 

puede deducirse la media genética de un grupo de animales con una 

composición genética determinada en función de los grupos originales. 

La implementación de este modelo en las ecuaciones del modelo mixto 

(MME: Mixed Model Equations) y las hipótesis asumidas han sido 

expuestas por Quaas (1988). Las principales hipótesis del modelo de 

grupos hacen referencia a la aditividad del efecto grupo, la igualdad de 



varianza genética dentro de grupo y la condición aleatoria de la 

muestra que define los animales base de cada grupo. Posteriormente, el 

algoritmo ha sido extendido para el caso multicarácter (Da y 

Grossman, 1991), para tomar en consideración los efectos maternos 

(Van Vleck, 1990; Cantet et al., 1992a,b) y para considerar varianzas 

heterogéneas (Arnold et al., 1992; Lo et al., 1993; Cantet y Fernando, 

1995). Unas aplicaciones al porcino, en condiciones de campo, son los 

modelos de grupos presentados por Sorensen (1990 y 1991) y Bidanel 

y Ducos (1993), para el número de nacidos totales, y el de Ducos et al. 

(1993) para analizar los caracteres de crecimiento en Francia. El 

modelo de grupos genéticos también ha sido implementado desde un 

enfoque bayesiano por Varona (1994) y aplicado al porcino por 

Rodríguez et al. (1996). 

 

 Los modelos de predicción de valores genéticos utilizados en 

algunos países (p.e. Long et al., 1990; Knap, 1993; Sehested y Ianssen, 

1993) y en concreto en las poblaciones de selección analizadas en el 

presente trabajo (Estany et al., 1993a) no contemplan grupos 

genéticos.  

 

 Los objetivos más relevantes que motivan la inclusión de grupos 

genéticos en el modelo de evaluación son: considerar los efectos de la 

selección cuando no se dispone de datos o la genealogía es incompleta, 

o considerar los efectos derivados de la apertura de las poblaciones. En 

ambos casos se requiere una estrategia de agrupación de animales, que 

en general es un tanto arbitraria. Con el objeto de tomar en 

consideración el efecto de la selección, Westell et al. (1988) sugieren 

la formación de los grupos considerando las cuatro vías de difusión de 

genes, conjuntamente con la época de nacimiento de los parentales. 

Esta estrategia, con algunas modificaciones, ha sido aplicada en los 

modelos de evaluación utilizados en vacuno (p.e. Cañon y Chesnais, 

1989) o caprino (p.e. Wiggams et al., 1988). Cuando existe flujo de 

animales entre poblaciones, y para tener en cuenta las diferencias entre 

ellas, los grupos generalmente se definen por el origen de los animales. 

En porcino, Sorensen (1990, 1991) propone la agrupación por origen 



(hasta 7 grupos) en las poblaciones porcinas de Dinamarca. En la 

práctica generalmente coexisten los efectos de la selección y de la 

importación, siendo necesario combinar las dos estrategias básicas de 

agrupación. Por ejemplo, Rodríguez et al. (1996) consideran dos 

grupos por año de nacimiento dentro de un mismo origen en una 

población Landrace y Bidanel y Ducos (1993) proponen la agrupación 

por origen y año de nacimiento (hasta 78 grupos) en las poblaciones 

francesas. En cualquier caso, la consideración de grupos genéticos y la 

estrategia de definición de los mismos incidirá en la estimación de 

parámetros genéticos, en la estimación de efectos fijos y en la 

predicción de efectos aleatorios. 

 

 La inclusión de grupos implica una redefinición de la población 

base y, por tanto, afecta directamente a la estimación de los parámetros 

genéticos (Van der Werf y Thompson, 1992). Para el tamaño de la 

camada, Estany y Sorensen (1995) encuentran que la heredabilidad 

estimada se reduce hasta en un 10% al incluir grupos para considerar 

las diferencias entre poblaciones. En cambio, Li y Kennedy (1994ab) 

analizando los caracteres grasa dorsal y edad a peso fijo presentan 

valores de heredabilidad mayores (hasta en un 15%) al incluir grupos 

con el objeto de contemplar los efectos de la selección. Rodríguez et 

al. (1996), agrupando para tener en cuenta de forma simultánea los 

efectos de la importación y de la selección encuentran incrementos de 

menor magnitud (máximo 5%) en la heredabilidad de la grasa dorsal y 

de la edad a peso fijo. Por tanto, la finalidad de la incorporación de los 

grupos y la estructura de datos puede ser determinante en la magnitud 

y sentido del efecto de la inclusión de los grupos sobre la estimación 

de los parámetros genéticos. De todas formas, el sesgo en la 

estimación de parámetros genéticos es difícil de evitar. Aun y en el 

caso de tratar los animales de la base como efectos fijos, como caso 

extremo de agrupación, no se evita el sesgo motivado por la selección 

continuada sobre los descendientes de la base (Van der Werf, 1992). 

Además, el sesgo en los parámetros genéticos incide indirectamente en 

la estimación de efectos fijos y predicción de efectos aleatorios. 

 



 La bondad de la estimación de las diferencias entre grupos 

depende del grado en que se incumplan las hipótesis genéticas 

asumidas y de la estructura de datos: el número de observaciones por 

grupo, la variabilidad en la composición genética de los animales 

presentes, la existencia o no de multicolinealidad, o del grado de 

conexión entre grupos. Así, un elevado número de grupos supone 

diluir la información en la estimación de muchos coeficientes con 

menor precisión. Adicionalmente, es más fácil incurrir en problemas 

de desconexión y de multicolinealidad que imposibilitan o dificultan la 

estimación de diferencias. Por el contrario, un escaso número de 

grupos permite disponer de más información para cada uno de ellos, 

aunque no se modelen tan bien las diferencias reales en la población 

base. Una situación de compromiso puede ser la planteada por 

Kennedy (1981) y Foulley et al. (1990), quienes cuestionan el interés 

de introducir los grupos en el modelo de evaluación cuando la 

diferencia entre dos grupos no es suficientemente grande en relación a 

su error de estimación.  

 

 Además de las hipótesis propias del modelo de grupos (Quaas, 

1988) es necesario cumplir con las de la metodología empleada para la 

resolución del mismo. El uso generalizado de la metodología BLUP 

(Best Linear Unbiased Predictor) en la predicción de valores genéticos 

(Ducos et al., 1992), hace que éste sea también el método más 

utilizado en la resolución del modelo de grupos. Henderson (1973) 

presenta las MME y expone las propiedades de método BLUP. 

Aunque de forma general este método permite contemplar los efectos 

de la selección (Henderson 1975b), en la práctica las MME más 

utilizadas se correponden con las obtenidas a partir del modelo de 

Henderson (1973) sin selección. En este caso es necesario destacar la 

necesidad de que la selección practicada esté contenida en los datos y 

se haya realizado utilizando un criterio lineal que no dependa de los 

efectos fijos, por tanto que sea invariante por traslación (Henderson, 

1984; Gianola et al., 1988). Cuando se incluyen grupos genéticos en el 

modelo de evaluación, el criterio de selección depende de las 

diferencias entre grupos estimadas y no se cumple la hipótesis de 



invarianza por traslación (Gianola et al., 1988; Henderson, 1990b). El 

incumplimiento de esta hipótesis conduce a estimadores y predictores 

sesgados. Existe la posibilidad de utilizar unas ecuaciones del modelo 

mixto modificadas (MMME) para hacer frente a esta situación y poder 

obtener BLUP (Henderson, 1975b). En todo caso es difícil acotar en 

que condiciones es posible maximizar la respuesta a la selección; 

Fernando y Gianola (1990) obtienen mayor respuesta utilizando 

estimadores de los grupos sesgados (MME) pero con menor error 

cuadrático medio (ECM), que utilizando estimadores insesgados 

(MMME) a costa de incrementar ECM. Tal como ya apuntan Gianola 

et al. (1988) esto plantea el interrogante respecto a qué tipo de 

predictores deben usarse para maximizar la respuesta. En este contexto 

se ha propuesto el tratamiento de los grupos como efectos aleatorios 

(Benyshek et al., 1994) o el uso de estimadores de efectos fijos con 

menor ECM que los estimadores insesgados (Weigel et al., 1991). 

Sullivan y Schaeffer (1994) encuentran un incremento de la precisión 

en las evaluaciones al tratar los grupos como efectos aleatorios en 

relación a tratarlos como fijos. Foulley et al. (1990), en un contexto 

bayesiano, proponen asumir una distribución a priori para los grupos y 

tener en cuenta la incertidumbre en el proceso de estimación. El uso de 

estimadores sesgados puede ser aventurado dado que no se conoce en 

qué condiciones garantizan que la respuesta esperada sea máxima. 

 

 Tanto la decisión de importar animales como la relativa al 

modelo de evaluación más adecuado conllevan implícitamente situarse 

en un ambiente de riesgo. La teoría de la decisión permite contemplar 

el riesgo y objetivar la toma de decisiones relativas a las cuestiones 

planteadas previamente. 

  

 La teoría de la utilidad requiere que las decisiones puedan ser 

evaluadas por sus consecuencias y que éstas puedan ser expresadas en 

términos numéricos mediante una función de utilidad. La decisión más 

satisfactoria será la que comporte una máxima utilidad esperada. Dada 

la dificultad de caracterizar con exactitud la función de utilidad 

(Berger, 1985) generalmente se utilizan formas analíticas, función de 



las consecuencias y de la actitud del decisor frente al riesgo, menos 

realistas pero más funcionales. Este enfoque ha sido utilizado en el 

contexto de la mejora animal para elegir entre esquemas de selección 

(Meuwissen, 1991; Woolliams y Meuwissen, 1993; Wyler et al., 

1994), para optimar la selección entre un conjunto de animales 

(Meuwissen y Woolliams, 1994) y para elegir entre modelos de 

evaluación (Alfonso, 1995). 

 

 En las poblaciones porcinas de selección españolas la 

introducción de animales del exterior ha sido una práctica 

generalizada. Dado que no se conocen las diferencias existentes entre 

las poblaciones de origen y de destino será necesario estimar estas 

diferencias y contrastar las propiedades de la estimación. También será 

necesario determinar hasta qué punto la importación de animales 

puede contribuir a la revalorización genética de nuestras poblaciones.  

 



 

 

2.- OBJETIVOS.  
 

 Se plantean los siguientes objetivos, que se abordan a partir de los 

datos producidos en cuatro poblaciones de selección españolas (Objetivos 

1º y 2º) y en una población simulada (Objetivos 3º, 4º y 5º): 

 

 

 1º- Estimar las componentes de varianza de los caracteres número de 

lechones nacidos vivos, espesor de grasa dorsal y ganancia media diaria de 

peso utilizando el modelo de grupos genéticos. 

 

 

 2º- Estimar las diferencias genéticas entre animales procedentes de 

distintos orígenes de importación para los caracteres número de lechones 

nacidos vivos, ganancia media diaria de peso y espesor de tocino dorsal. 

 

 

 3º- Evaluar el modelo de grupos genéticos como procedimiento para 

estimar diferencias entre orígenes de importación. 

 

 

 4º- Evaluar el comportamiento del modelo de grupos genéticos en la 

predicción del valor genético y en la estimación de la respuesta. 

 

 

 5º- Analizar distintas estrategias de incorporación de reproductores 

del exterior al núcleo de selección con objeto de mejorar el tamaño de la 

camada. 

 



 
3.- MATERIAL Y MÉTODOS.  
 

3.1.- DIFERENCIAS ENTRE ORÍGENES DE IMPORTACIÓN.  
  
3.1.1.- MATERIAL ANIMAL.  
 
 El material animal utilizado, para contrastar las diferencias 

existentes en la base de las cuatro poblaciones de campo analizadas, se 

corresponde con el descrito en el apartado 3.1.1 del Capítulo I (Tablas 

I.1 e I.2). Aquí únicamente se amplía la información relativa a la 

importación de animales (Tabla II.1), necesaria para definir los 

diferentes grupos genéticos, y la relativa a los caracteres controlados 

en granja al final del periodo de engorde (Tabla II.2). 

 
Tabla II.1.- Distribución del número de animales (machos) 
importados en las diferentes poblaciones según el origen y el año de 
nacimiento. 

 

ORIGEN POBLACIÓN 

 LD-1 LW-1 LD-2 LW-2 

 años animale

s 

años animale

s 

años animale

s 

años animales 

FR 83 6 (6) 86 7 (7) 85-92 16 (16) 84-92 90 (31) 

 85-86 11 (11)       

FR-A     86-89 198 (0)   

     90 254 (0)   

     91 334 (0)   

     92 267 (0)   

HO 87 5 (5) 86 6 (6)     

 89 3 (3) 87 42 (0)     

   88 16 (0)     

   89 53 (4)     

Para la interpretación de las siglas véase el texto. 



 

 El flujo de incorporación de animales foráneos a las cuatro 

poblaciones analizadas ha sido importante. Es necesario matizar que 

aunque los animales importados proceden de Francia y Holanda 

pueden representar muestras de diferentes poblaciones dentro de cada 

país, las cuales no fue posible diferenciar por no disponer de esa 

información. Los animales importados se destinan al núcleo de 

selección, excepto en la población LD-2 que incorpora hembras a 

multiplicación. En las poblaciones LD-1 y LD-2 todos los animales 

incorporados al núcleo son machos, mientras que en las LW-1 y LW-2 

se incorporan tanto machos como hembras. Para definir los grupos 

genéticos se contemplan dos formas de agrupación: por país de origen 

(ORIGEN) y por año de nacimiento dentro de país de origen 

(ORIGEN*AÑO). Se definen los grupos FR y HO, para animales 

procedentes de Francia y Holanda respectivamente. En la población 

LD-2, dado que se importan animales de dos orígenes diferenciados 

dentro de Francia, se define además el origen FR-A para diferenciarlo 

de FR, con la particularidad de que estos animales son destinados a 

una granja multiplicadora. La agrupación por año de nacimiento dentro 

de origen (ORIGEN*AÑO) se realizó de forma que el porcentaje de 

genes presente en los animales activos procedente de cada grupo fuera 

superior al 5%.   

 

 Los datos de crecimiento analizados (Tabla II.2) han sido 

controlados en granja durante el mismo periodo que los caracteres 

reproductivos, pero únicamente en el núcleo. En todas las empresas los 

animales fueron alojados en grupo, en explotaciones propias, y 

alimentados ad libitum con pienso comercial. Los controles se 

realizaron al final del periodo de engorde, momento en que se 

registraba el tiempo entre nacimiento y control (EDAD, días), el peso 

(PESO, kilogramos)  y la grasa dorsal medida mediante ultrasonidos 

en dos puntos equidistantes (4-5 cm.) de la línea media y a nivel de la 

última costilla. La variable espesor de tocino dorsal (ETD, milímetros) 

se corresponde al promedio entre las dos mediciones. La variable 



ganancia media diaria (GMD, gramos por día) se obtiene de la relación 

PESO/EDAD. 
Tabla II.2.- Descripción de la información de crecimiento y espesor 
de tocino dorsal, por tipo genético y sexo, de las poblaciones 
analizadas. 

 
 

 LD-1 LW-1 

 HEMBRA 

(n=1095) 

MACHO 

(n=6470) 

HEMBRA 

(n=1302) 

MACHO 

(n=1666) 

 media σ ψ media σ  media σ  media σ  

EDAD (días) 178.0   9.6 173.3  10.0 182.3   9.9 180.0 9.6 

PESO (Kg.)     99.3 10.3 101.9  11.5 100.5  11.5  101.9  10.9 

ETD (mm.)   13.6   2.0   13.5   1.8 12.6   2.35  12.7 1.4 

GMD (g/día) 528.4   55.6 588.5   62.6 551.5   58.5 566.6  57.3 

 

 LD-2 LW-2 

 HEMBRA 

(n=3075) 

MACHO 

(n=4195) 

HEMBRA 

(n=1585) 

MACHO 

(n=1911) 

 media σ  media σ  media σ  media σ  

EDAD (días)  173.6   12.8  175.4  14.6 168.4  14.6  168.5  14.7 

PESO (Kg.)            99.9   9.4 103.7  10.9 101.6   10.6 107.2  12.7 

ETD (mm.)          12.5   2.9   11.3 2.5   12.8 2.9 12.0 2.55 

GMD (g/día)      576.0 54.8  592.9 59.5 606.0  64.7  637.8  68.6 
ψ Desviación típica.  
Para la interpretación de las demás siglas ver el texto. 

 

 En estas poblaciones únicamente se han controlado animales de 

un porcentaje reducido de las camadas producidas: 82, 79, 26 y 44 %  

para LD-1, LW-1, LD-2 y LW-2 respectivamente. En las camadas 

controladas, el número medio de hermanos completos fue superior a 3 

en todas las poblaciones. Adicionalmente, los lotes estaban formados 

por muchos individuos de un mismo sexo, alternando en el tiempo el 

control de machos y hembras. Así, los lotes con un único sexo 

representaron el 43%, 18%, 72% y 44% del total en LD-1, LW-1, LD2 



y LW-2 respectivamente. Esta forma de proceder se extiende también 

al control dentro de camada, pues el 75% (LD-1), 37% (LW-1), 55% 

(LD-2) y 57 % (LW-2) de las camadas contenían animales de un único 

sexo. 

 

3.1.2.- MODELOS. 
 
 Se utilizaron dos modelos mixtos, uno unicarácter para el 

número de lechones nacidos vivos (NV) y otro bicarácter para la 

ganancia media diaria de peso (GMD) y el espesor de tocino dorsal 

(ETD). En el modelo utilizado para NV se consideraron como efectos 

fijos el orden de parto (OP), la granja-año-estación de parto (GAE) y 

los grupos genéticos (GG). Los niveles del efecto OP se definieron de 

la siguiente manera: OP fue igual al ordinal de parto entre el parto 1 y 

8 y en el siguiente nivel de OP se agruparon los registros de partos 

superiores al octavo. El GAE se formó por agrupación trimestral de 

partos (diciembre-enero-febrero; marzo-abril-mayo; junio-julio-

agosto; septiembre-octubre-noviembre) dentro de granja y año. Como 

efectos aleatorios, en todos los casos, se consideraron el valor genético 

aditivo del animal (a), el efecto ambiental permanente (p) y el error 

(e). Los niveles de los efectos considerados pueden verse en la Tabla  

II.3. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Tabla II.3 .- Niveles de los efectos considerados en los modelos de 
predicción de NV, GMD y ETD. 

 

CARÁCTER EFECTO LD-1 LW-1 LD-2 LW-2 

 OP 9 9 9 9 

   NV  GAE 105 32 73 81 

 GGψ 3 y 5 3 y 6 3 y 6 2 y 2 

 a 6756 1484 7499 4572 

 p 3594 679 4316 2726 

 S 2 2 2 2 

   GMD L 110 69 126 76 

 GGψ 3 y 5 3 y 6 2 y 2 2 y 2 

   ETD a 6756 1484 7499 4572 

   c 2224 736 1915 1098 
ψ Niveles para ORIGEN y para ORIGEN*AÑO. 
Para la interpretación de las siglas véase el texto. 

 

 

 En el modelo bicarácter para GMD y ETD se incluyeron como 

efectos fijos, el sexo (S), el lote (L), la covariable edad al control 

(EDAD) y los grupos genéticos (GG). Como aleatorios se 

consideraron el valor genético aditivo del animal (a), la camada de 

nacimiento (c) y el término de error (e). Los niveles de los efectos 

considerados pueden verse en la Tabla II.3. 

 

 En todos los modelos los grupos genéticos fueron tratados de 

acuerdo a la metodología propuesta por Quaas (1988), considerando 

siempre todas las relaciones de parentesco disponibles. 

 

 

3.1.3.- MÉTODOS. 
 

3.1.3.1.- Estimadores REML, BLUE y predictores BLUP. 
 



 Los estimadores REML de las componentes de varianza se han 

obtenido mediante el programa DFREML (Meyer, 1989, 1991ab). 

Para estimar las diferencias BLUE de cada grupo de importación 

respecto a la población receptora y para predecir los valores genéticos 

BLUP se ha utilizando el programa PEST (Groeneveld et al., 1990). 

Las particularidades del procedimiento de estimación y predicción 

fueron las mismas que las descritas en el apartado 3.1.3 del Capítulo I. 

La obtención de BLUE y BLUP se ha llevado a cabo utilizando como 

componentes de varianza los valores REML estimados previamente 

con los mismos datos y modelos.  

 

3.1.3.2.- Estimadores bayesianos. 
 

 Las diferencias entre grupos y las componentes de varianza se 

obtuvieron a partir de su distribución marginal posterior, estimada ésta 

mediante muestreo de Gibbs (Gelfand y Smith, 1990; Casella y 

Edward, 1992). La obtención de densidades posteriores mediante 

muestreo de Gibbs requiere tres pasos sucesivos: uno, previo al 

muestreo, para determinar los requerimientos de muestreo que 

garanticen la convergencia (Etapa pre-muestreo); el siguiente, que 

comporta la obtención de una cadena de muestras de la distribución 

posterior, o muestreo propiamente dicho (Etapa de muestreo); y por 

último, uno posterior al muestreo, para estimar la densidad posterior y 

obtener los estadísticos de la misma (Etapa post-muestreo). 

  

 Etapa pre-muestreo: Para determinar el número de muestras 

necesarias y garantizar la convergencia se realizaron ensayos previos 

que fueron analizados mediante las técnicas descritas por Raftery y 

Lewis (1992) utilizando el programa GIBBSIT (Raftery y Lewis, 

1995). Dadas las limitaciones computacionales (fundamentalmente 

tiempo de proceso), y dado que el principal objetivo era la estimación 

de los grupos genéticos, se consideró como longitud máxima de la 

cadena la que garantizaba un error no superior a 0.03 en la mediana 

estimada para estos efectos. Este valor se consideró suficiente para 

determinar diferencias relevantes. 



 

 Etapa de muestreo: Para la obtención de las distribuciones 

marginales posteriores se ha utilizado el programa MTGSAM (1995) 

que utiliza las técnicas del muestreo de Gibbs. El proceso de muestreo 

se implementó asumiendo distribuciones a priori uniformes acotadas 

para los efectos fijos y varianzas. El muestreo se implementó a partir 

de una única cadena de longitud 110.000, descartando las primeras 

10.000 muestras y considerando los valores de muestreo cada 20 y 50  

iteraciones para los grupos y varianzas respectivamente. Estos valores 

de intervalo de muestreo efectivo se desprenden de los resultados 

obtenidos en la etapa de pre-muestreo y garantizan un nivel mínimo de 

independencia entre valores, tal como sugieren Raftery y Lewis 

(1995). 

 

 Etapa post-muestreo: Las densidades marginales se estimaron a 

partir de las muestras Gibbs utilizando un estimador kernel normal y 

un estimador kernel Epanechnikov (Silverman, 1986). Como 

parámetro de suavidad de contorno (h) para el kernel normal se 

consideró el propuesto por Silverman (1986), que puede obtenerse de 

forma fácil como h m= −106 1 5. /σ , en el que m es el número de muestras y 
σ  la desviación típica muestral. Para el kernel Epanechnikov se 

consideró como valor de h el que minimiza el error cuadrático de 

integración. Para su obtención se empleó la subrutina SMODEN 

(STATCOM, 1990). Con estas premisas, las funciones de densidad se 

han dibujado considerando 100 puntos equidistantes dentro del 

dominio de cada variable. Los estadísticos media, mediana, moda, 

varianza y coeficientes de asimetría y kurtosis se han obtenido por 

integración, utilizando las reglas de Simpson, de la función de 

densidad estimada a partir de 1000 puntos equidistantes. 

  

 
 
 
 
 



3.1.4.- CONTRASTE DE EFECTOS Y MODELOS. 
 
 Para cada carácter (j), la hipótesis nula (H0: gi

j  = 0) de igualdad 

de medias entre la población receptora y los animales importados de 

cada origen (i) se contrastó mediante un test F. El test se realizó a 
partir del valor BLUE estimado para cada grupo de importación (~gi

j ), 

obtenido como diferencia respecto a la población receptora. El 

contraste será aproximado por haber asumido como verdaderas las 

componentes de varianza estimadas mediante REML (Henderson, 

1984; Boik et al., 1995) en el proceso de estimación BLUE. 

 

 Para inferir sobre la magnitud de las diferencias entre grupos, a 

partir de la distribución marginal posterior, se calcularon los intervalos 

con densidad superior al 95 % (HPD). Adicionalmente, se calculó la 

densidad situada en la parte derecha (RPD) o izquierda (LPD) de tres 

valores de abcisa predeterminados para NV (0.0, 0.1 y 0.5), para GMD 

(0.0, 10 y 15) y para ETD (0.0, -0.1 y -0.5). Todos los valores 

considerados pueden servir como referentes en relación a la respuesta 

a la selección esperada en las poblaciones analizadas cuando no hay 

importación de animales foráneos. 

 

       Además, con el propósito de comparar el modelo sin grupos con el 

de grupos se han considerado los siguientes criterios: 

 

 - La correlación entre valores genéticos predichos mediante los 

diferentes modelos.  

 

 - Pérdida de respuesta esperada por utilizar como criterio de 

selección los valores genéticos predichos omitiendo los grupos 

genéticos y asumiendo como verdaderos los valores genéticos 

predichos con un modelo que los considera. 

 

 Para NV la correlación y pérdida de respuesta se han evaluado 

en relación a los animales activos. Para los caracteres de crecimiento 

(GMD, ETD), los dos criterios anteriores se han evaluado sobre los 



animales más jóvenes (200  en LW-1 y LW-2 y 300 en LD-1 y LD-2). 

Los criterios se evaluaron para cada carácter y para un agregado (H) 

que se definirá posteriormente. 

 

3.1.5.- UTILIDAD DE LAS IMPORTACIONES REALIZADAS.  
 

 La utilidad (U) de las importaciones se evaluó considerando 

como función de respuesta el agregado (H) y en diferentes supuestos 

de actitud frente al riesgo (λ ). Para obtener H se ponderan (w) las 
diferencias estimadas respecto a la población receptora (~'gi =  

( ~ ,~ ,~g g gi

NV

i

GMD

i

ETD)) para cada carácter dentro de origen (i), de la forma 

que a continuación se expone. 

 
∆H w gi i= ' ~   

 

 Se calculó la utilidad de la decisión de importar (d) mediante la 

siguiente función: 

 

( )U H d H Hi i i( , )∆ ∆ ∆= − λ 2
 

 

 La decisión óptima será aquella que maximice la utilidad 

esperada. 

 

[ ]Ε ∆ Ε ∆ Ε ∆ ∆( ( , )) ( ) ( ) ( )U H d H H Hi i i i= − −λ λ2
V  

 

 Para obtener la utilidad a partir de las diferencias BLUE, se 
asumió que la diferencia estimada (~gi ) y la matriz de (co)varianzas del 
error de estimación (V

gi
~ ) se corresponden con los estadísticos de una 

distribución marginal posterior normal. Así, la esperanza de la utilidad 
puede expresarse en función de ~gi  y deV

gi
~ . 

 

[ ]Ε ∆( ( , )) ' (~ ) ' (~ ) ' ~U H d w g w g w V wi i i gi
= − −λ λ2

( )  

 



 La utilidad se calculó, partiendo de la estimación bayesiana, 

considerando la distribución marginal posterior obtenida para los 

grupos mediante muestreo de Gibbs.   

 
 Como coeficiente de actitud extrema frente al riesgo (λ max. ) se 

tomó el máximo de la función de utilidad, tal como sugiere Meuwissen 

(1991): [ ]λ σmax max HH
max. . .

= +
−

2 4 2
1

∆ ∆ . La utilidad esperada se calcula 

para tres situaciones de actitud frente al riesgo (λ ): preferencia 
(λ λ= − 1

2 max. ), indiferencia (λ = 0) y aversión (λ λ= 1
2 max. ). Se 

consideró como vector de pesos entre caracteres w’ (NV:126, 

GMD:1.89, ETD: -15.12), por ser el que actualmente se está utilizando 

en estas poblaciones. La utilidad esperada se evaluó contemplando dos 

supuestos: a) que el único carácter de interés fuera NV, b) que los 

caracteres objetivo fueran NV, GMD y ETD.  

 

 Los valores de utilidad esperada obtenidos se acotaron a la zona 

positiva de la recta real; no se toma el valor uno como límite superior, 

aunque es el que habitualmente se considera, para resaltar las 

diferencias encontradas.   



3.2.- ESTRATEGIAS DE IMPORTACIÓN.  
  

3.2.1.- POBLACIÓN SIMULADA.  
 

 Las características generales de la población simulada se ajustan 

a las de la población descrita en el apartado 3.2.1 del Capítulo I. A 

partir de ese esquema, se modifica únicamente la población base, que 

en este caso estuvo formada por dos grupos de animales con medias 

genéticas diferentes. Así, el grupo mayoritario (g0) representará a la 

población receptora, o de referencia, y el grupo minoritario (g1) a los 

animales importados de otra población. 

 
 En las condiciones de manejo de una población de campo cabe 

esperar que el ganadero ejerza algún tipo de manejo diferencial sobre 

los animales que importa, ya sea porque cree que son mejores 

genéticamente que los autóctonos, o porque han tenido una valoración 

económica superior. Adicionalmente, tampoco cabe esperar que un 

ganadero elimine un reproductor  importado antes de que haya 

obtenido información del mismo. Para tener en cuenta esta situación, 

en la población simulada se han retenido a los parentales importados 

hasta el ciclo de selección 2, con independencia de su valor genético 

predicho. Esta forma de manejo, que denominaremos RP, será la 

considerada como base siempre que no se indique lo contrario. 

 
3.2.2.- MODELO DE SIMULACIÓN.  
 
 Los registros del carácter analizado, NV, se simularon de 

acuerdo al modelo descrito en el apartado 3.2.2.1 del Capítulo I, con la 

única diferencia que el efecto animal (u) se simuló teniendo en cuenta 

los efectos del grupo genético (g), de la desviación aditiva dentro de 

grupo (a) y de la segregación (sg) entre grupos (Lo et al., 1993). El 

valor genético del descendiente i (ui), con parentales s y d, cuyo 

coeficiente de consanguinidad es Fs y Fd respectivamente, y con 

proporción de genes qs
g0 y qd

g0 procedentes de g0, y qs
g1 y qd

g1 



procedentes de g1, vendrá dado por la suma de los tres efectos (Lo et 

al., 1993): 

 

ui = gi + ai + sgi  

donde 

 gi= 0.5(qs
g0 g0+qs

g1g1 + qd
g0g0+qd

g1g1) 
 ai ≈ N( 0.5(as+ad), 0.5(1- Fi )σ a

2 );  siendo Fi =1/2(Fs+Fd) 
 sgi ≈ N( 0, 2(qs

g0q
s
g1+qd

g0q
d
g1)σ sg

2 ) 

  

 La simulación se plantea para los mismos casos de estructura de 

varianzas que los señalados en las simulaciones realizadas en el 

Capítulo I (véase Tabla I.6). La varianza de segregación se ha 

aproximado mediante la expresión σ sg g g2

1 0

21
2

= −( ) , aunque se 

analiza también la situación en que ésta no existe (σ sg

2 =0). El efecto 

GAE se simuló como fijo y por tanto fue el mismo entre repeticiones. 

 

3.2.3.- CASOS TRATADOS. 
 

 Se analiza la situación de población cerrada (ausencia de 

importaciones) frente a la situación de población abierta (importación 

puntual de animales en la base). En condiciones de población abierta 

se tratan  diferentes casos en relación a las características de la 

población receptora y de la población importada, y varias situaciones 

en relación al manejo de los animales importados (Tabla II.4). 

Además, cuando se importan hembras se reduce el número de partos 

producidos en la base por las reproductoras importadas a uno o a 

ninguno. Para hacer más generalizables los resultados se analizan 

algunos de los casos presentados en la Tabla II.4 para todo el rango de 

valores de heredabilidad (0.0, 0.1, 0.2, 0.3, 0.4, 0.5, 0.6, 0.7, 0.8 y 0.9). 

Estos valores de heredabilidad se obtienen partiendo de los 

componentes de varianza utilizados para h2=0.06 (Tabla I.6), ajustando 

la varianza aditiva y la residual manteniendo constante la varianza 

total no debida a la segregación entre grupos. Para cada caso se 

realizaron 500 repeticiones. 



 
Tabla II.4 .- Casos tratados en relación a las estrategias de importación 
de machos (M) o hembras (H) y manejo de los animales importados. 

 

Características generales de la población (H: hembras; M: machos) 

 CASO BASE ALTERNATIVAS 

Tamaño 200 H y 20 M 100 H y 10 M 

Heredabilidad 0.06 0.12 

Presión de selección 

(%) 

H: 12.5; M: 5 H: 50; M: 20 

  

 

Importación de machos 

 CASO BASE ALTERNATIVAS 

Tamaño   relativo 

Diferencial genético 

25% 

0.5 

10% 

-2, -1.5, -1, -0.5, 0.5, 1, 1.5, 2 

 

 

Importación de hembras 

 CASO BASE ALTERNATIVAS 

Tamaño   relativo 

Diferencial genético 

10% 

0.5 

5% y 2% 

 

 

Manejo de los animales importados (MACHOS o HEMBRAS) 

 CASO BASE ALTERNATIVAS 

Retener animales hasta 

ciclo de selección 2 

 

Parentales (RP) 

 

Hijos (RHO), Hijas (RHA) 

Apareamiento dirigido 

(AD) 

NO SÍ 

RP cuando se retiene el parental importado. RHO o RHA cuando se retiene un 
descendiente de cada apareamiento en el que participa el parental importado. AD 
cuando se aparean los machos importados con las hembras con más partos. 



3.2.4.- COMPARACIÓN ENTRE ALTERNATIVAS.  
 

 Las diferentes alternativas, se han comparado respecto a la 

bondad de estimación de las diferencias entre los dos grupos, a la 

respuesta a la selección y a la utilidad de las importaciones y del 

modelo de grupos. 

 

3.2.4.1.- Estimación de diferencias entre grupos. 
 

 La estimación BLUE de las diferencias entre los dos grupos 
( ~ ~ ~g g g= −1 0 ) se han obtenido utilizando la metodología del modelo 

mixto. A partir de ellas se ha calculado el sesgo (S=~g g− ) y la 

varianza del efecto grupo (V). Adicionalmente, se ha calculado la 

contribución genética de los animales importados (CG), expresada 

como proporción de genes procedentes de la importación en relación al 

total de genes presentes en los descendientes. Todos los estadísticos se 

han obtenido, como media de las 500 repeticiones, para el ciclo 5 y 10 

de selección, a partir de toda la información genealógica y productiva 

disponible hasta ese momento. En todos los casos, los modelos de 

simulación y estimación fueron idénticos, excepto que no se consideró 

la varianza de segregación entre grupos en el modelo de estimación. 
Adicionalmente, ~g , V y S se han obtenido con el modelo de grupos 

después de realizar la selección de animales sin considerar grupos en 

el modelo de evaluación.   

 

3.2.4.2- Respuesta a la selección. 
 

 La población se seleccionó de acuerdo con tres modelos de 

predicción del valor genético y se determinó la respuesta (R) y la 

respuesta estimada (Re) en cada caso. Los modelos fueron los 

siguientes:  

 

- M0: modelo sin grupos. 
- M ~g : modelo con grupos. 



- Mg: modelo con grupos asumiendo conocido el valor del efecto 

grupo. 

  
 Además, la respuesta se ha estimado con el modelo M~g  después 

de realizar la selección de animales con M0. Seleccionar a los animales 

sin considerar grupos y estimar la respuesta posteriormente con grupos 

en el modelo supone situarnos en una posición más parecida a lo 

previamente realizado en las poblaciones de campo. 

    

 En cada repetición, se obtiene la respuesta (R), la respuesta 

estimada (Re) y el sesgo en la respuesta estimada (SR) como diferencia 

entre ambas (SR=Re-R). R y Re se calcularon como media del valor 

genético real y estimado, para los descendientes producidos después de 

cada ciclo de selección. Para estos animales se calcula también el 

sesgo medio en la contribución genética aditiva del grupo receptor (Sa) 

y el sesgo medio en la contribución del grupo de importación (Sg). 

Estos criterios se complementan con la consanguinidad media (F) de 

los descendientes producidos después de cada ciclo de selección. 

 

3.2.4.3.- Utilidad.  
 

 La utilidad (U(R,d)) se determinó considerando la respuesta (R) 

obtenida después de los diez ciclos de selección como consecuencia de 

la decisión de importar (d). Se asumió una distribución normal para la 

respuesta, con media y varianza igual a la obtenida en las 500 

repeticiones realizadas.  La función de utilidad usada en este caso fue 

la siguiente. 

 
U R d R R( , ) ( )= − λ 2  

 

 Las decisiones evaluadas en términos de utilidad esperada 

fueron la relativa a la importación de animales y la relativa al modelo 

de evaluación. Los resultados se expresan en porcentaje respecto al 



caso de no importación y para un coeficiente de aversión al riesgo (λ ) 

intermedio, determinado como  [ ]λ λ σ= = +
−1

2
1
2

2 4 2
1

max max RR
max. . .

. 

 

3.2.4.4.- Implicaciones económicas. 
 

 Para contrastar la política de importación, desde una perspectiva 

empresarial, se evaluaron los principales índices determinantes del 

rendimiento de la inversión (extra coste de compra de animales 

foráneos) partiendo de las siguientes hipótesis: 

 

 - Valoración de machos importados (g1) en 2.5 veces el valor de 

los machos del grupo receptor (g0). En hembras la relación considerada 

fue de 1.3 en favor de las hembras de importación. Ambos ratios se 

han obtenido a partir de los valores de mercado utilizados en las 

poblaciones de campo analizadas. 

 

 - Los costos generales se consideraron iguales en presencia y 

ausencia de importaciones y los ingresos proporcionales al valor 

genético medio de los descendientes de cada ciclo. 

 

 Partiendo de las premisas anteriores se evalúan  los siguientes 

índices económicos: 

 

 -Valor actualizado neto (VAN), para una tasa de actualización 

anual del 10%. 

 - Tasa interna de rendimiento (TIR). 

 - Ratio entre valor actualizado neto y la inversión (VAN/I).  

 

 Estos índices se expresan como porcentaje respecto a la 

situación en que no existen importaciones. 

 



 

 

4.- RESULTADOS. 
 

4.1.- DIFERENCIAS ENTRE ORÍGENES DE IMPORTACIÓN . 
 

 En las Figuras II.1, II.2, II.3 y II.4 se presenta la evolución de 

la composición genética en las poblaciones de las empresas 1 y 2. La 

contribución de cada grupo (CG) se expresa, por año de nacimiento, 

como porcentaje de genes procedentes de cada origen respecto al total 

de genes de los animales nacidos. En todas las poblaciones ha existido 

una sustitución considerable de los genes originarios por material 

genético importado. En el último año de nacimiento de los animales 

que se analizan, 1992, el material genético importado representaba el 

18, 65, 59 y 45 % del conjunto de genes renovados en las poblaciones 

LD-1, LW-1, LD-2 y LW-2 respectivamente. En un solo caso, los 

animales importados tienden a ser eliminados de la población, esto se 

produce para los animales procedentes de Francia en LW-1. De todas 

formas, en esta población la contribución del material genético 

importado es grande (65%) por la repercusión de los animales 

importados de Holanda. 

 

Figura II.1. - Evolución del porcentaje de genes procedentes de 

animales importados de  Francia (FR) y Holanda (HO) en la 

población LD-1. 
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Figura II.2. - Evolución del porcentaje de genes procedentes de 

animales importados de  Francia (FR) y Holanda (HO) en la 

población LW-1. 
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Figura II.3. - Evolución del porcentaje de genes procedentes de 

animales importados de Francia (FR y FR-A) en la población LD-2. 
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Figura II.4. - Evolución del porcentaje de genes procedentes de 

animales importados de  Francia (FR) en la población LW-2. 
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4.1.1.- TAMAÑO DE LA CAMADA . 

 
4.1.1.1.- Parámetros genéticos. 
  

 En la Tabla II.5 pueden verse los resultados de la estimación 

REML de los parámetros genéticos de NV, al incluir los grupos 

genéticos en el modelo de predicción. 

 

Tabla II.5.- Estimación REML de los parámetros genéticos de NV en 

un modelo con grupos genéticos. 

 

GRUPOS LD-1 LW -1 

  
σ a

2  

 

h
2
 

 

p
2
 

 

σ a
2
 

 

h
2
 

 

p
2
 

ORIGEN 0.358 0.058 0.092 0.544 0.069 0.086 

ORIGEN*AÑO  0.367 0.059 0.091 0.572 0.073 0.084 

 

GRUPOS LD-2 LW -2 

  
σ a

2  

 

h
2
 

 

p
2
 

 

σ a
2
 

 

h
2
 

 

p
2
 

ORIGEN 0.248 0.046 0.108 0.421 0.065 0.087 

ORIGEN*AÑO  0.229 0.037 0.116 - - - 
    Los errores estándar máximos para h2 fueron de 0.012, 0.030, 0.014 y 0.016 para 

LD-1, LW-1, LD-2 y LW-2 respectivamente. 

 

 Los valores de la heredabilidad obtenidos en las cuatro 

poblaciones oscilaron entre 0.037 y 0.073. Para la repetibilidad las 

oscilaciones fueron menos importantes, siendo el valor estimado muy 

próximo a 0.15 en todos los casos. 

 

 La inclusión de los grupos genéticos no supuso variaciones 

importantes en la estimación de parámetros genéticos. En ningún caso 

puede decirse que existan diferencias significativas entre los valores 

de heredabilidad estimados con y sin grupos en el modelo (véanse las 



Tablas I.8 y II.5). Las variaciones extremas (máximo 0.02 unidades) 

se presentaron en las poblaciones LW-1 y LD-2 que, como se verá en 

el siguiente apartado, es donde se detectan diferencias significativas 

entre grupos. 

 

 Los estadísticos de la distribución marginal posterior (DMP) de 

los parámetros genéticos, considerando sólo el origen de los animales, 

pueden verse en la Tabla II.6. 

 

Tabla II.6.- Estadísticos para la distribución marginal posterior de los 

parámetros genéticos de NV en un modelo de grupos genéticos por 

origen. 

  

 LD-1 LW -1 

ESTADÍSTICO   

σ a
2
 

 

h
2
 

 

p
2
 

 
σ a

2  

 

h
2
 

 

p
2
 

Media 0.413 0.068 0.084 0.669 0.086 0.076 

Mediana 0.410 0.068 0.085 0.645 0.084 0.076 

Moda 0.405 0.067 0.086 0.547 0.071 0.070 

s.d. 0.08 0.013 0.011 0.26 0.032 0.030 

 

 LD-2 LW -2 

ESTADÍSTICO   

σ a
2
 

 

h
2
 

 

p
2
 

 
σ a

2  

 

h
2
 

 

p
2
 

Media 0.391 0.064 0.092 0.485 0.075 0.083 

Mediana 0.388 0.064 0.092 0.483 0.075 0.083 

Moda 0.380 0.062 0.089 0.474 0.076 0.082 

s.d. 0.09 0.014 0.014 0.103 0.015 0.015 

 

 Dentro de población, todo parece indicar que los estadísticos de 

la DMP  no difieren de la estimación REML presentada previamente 

(Tabla II.5). En todos los casos, la varianza aditiva estimada mediante 

REML fue inferior a la moda de la DMP, sucediendo lo contrario con 



la varianza permanente. Este comportamiento, difícil de explicar, se 

ha presentado también en las estimas obtenidas por otros autores para 

el carácter tamaño de la camada (Sorensen et al., 1994) o en 

caracteres de crecimiento (Rodríguez et al., 1996), pero en cambio no 

se presenta en el trabajo de Wang et al. (1994) que analizan el tamaño 

de la camada en cerdo Ibérico.   

 

 Las distribuciones obtenidas fueron unimodales y 

prácticamente simétricas. En las poblaciones LD-1, LD-2 y LW-2, el 

coeficiente de asimetría fue inferior a 0.16. En cambio, en la 

población LW-1 (Figura II.5), el coeficiente de asimetría fue mayor 

(0.41). Cuando la DMP está situada muy cerca del límite inferior del 

espacio paramétrico se pueden obtener mayores grados de asimetría 

(Jensen et al., 1994; Van Tassell et al., 1995). No parece que éste sea 

el principal motivo, dado que la mayor asimetría se presenta en la 

población LW-1, donde la estima de heredabilidad está más alejada 

del valor cero. Es probable que la asimetría se incremente en esta 

población por ser la de menor tamaño. 

 

Figura II.5. - Distribución marginal posterior de la heredabilidad de 

NV en la población LW-1. 
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Media Mediana Moda s.d. 

0.086 0.084 0.071 0.032 



 

4.1.1.2.- Estimación de las diferencias entre grupos. 
 
 Contemplar las diferencias genéticas entre animales de distinta 

procedencia (ORIGEN) en el modelo que explica NV tuvo como 

consecuencia una reducción de la varianza residual en todas las 

poblaciones. No obstante, esta reducción únicamente fue significativa 

(p<0.01) en LW-1 y LD-2.  

 

 Las diferencias BLUE obtenidas entre orígenes se presentan en 

la Tabla II.7. Las estimaciones oscilaron entre -2.07 (FR en LW-1) y 

0.65 (FR-A en LD-2). De los resultados se desprende que únicamente 

los grupos FR en LW-1 y FR-A en LD-2 presentan un efecto 

significativo (p<0.01). En todos los casos los errores fueron grandes, 

lo que incidió en la significación de las diferencias. El error mínimo 

fue 0.13, por lo que no fue posible detectar diferencias inferiores a 

0.25 lechones.  

 

Tabla II.7.- Estimación BLUE del efecto grupo genético (FR: 

Francia; HO: Holanda) para NV, expresado como diferencia respecto 

a la población receptora. 

 

 GRUPO BLUE s.e. 

LD-1 HO          -0.204 0.289 

 FR          -0.312 0.325 

LW-1 HO           0.399 0.260 

 FR          -2.069 ** 0.721 

LD-2 FR          -0.099 0.254 

 FR-A           0.648 ** 0.131 

LW-2 FR          -0.012 0.237 

    ** p<0.01 

 

 El valor más favorable (+0.65 lechones por parto) se presenta 

para los animales FR-A, importados en la población LD-2. Estas 



diferencias ya habían sido detectadas previamente por Estany et al. 

(1993b) y actualmente han sido corroboradas por medio de datos 

experimentales (Noguera et al., 1997). Esto indicaría que esta 

diferencia no se debe a un efecto de heterosis directa entre líneas o al 

manejo diferencial de los animales de multiplicación. La diferencia 

estimada para FR-A justificaría la importación de estos animales con 

destino al núcleo de selección y no a multiplicación como se estaba 

realizando.   

 

 El valor menos favorable se presenta en la población LW-1, 

con         -2.11 lechones por parto para FR. La explicación de este 

valor negativo puede atribuirse a que esta raza se utiliza en el 

esquema de cruzamiento como vía padre para formar la hembra 

híbrida. Tradicionalmente, en este caso, existía una mayor 

preocupación por la conformación y el rendimiento en crecimiento 

que por los caracteres reproductivos. De todas formas, la magnitud de 

la diferencia estimada para este origen parece poco realista. Puede 

haber existido sobrestimación de la diferencia estimada en el caso de 

que los grupos  no combinen aditivamente (Estany y Sorensen, 1995). 

Este efecto puede haberse amplificado por haber importado sólo 7 

machos, cuyos genes tienden a desaparecer de la población (véase 

Figura II.2), lo que hace poco probable que existan cerdas con más 

del 50%. 

 

 En las Figuras II.6 y II.7 se presentan las DMP estimadas para 

las diferencias entre grupos, así como los estadísticos obtenidos a 

partir de ellas. Como puede verse, las distribuciones fueron 

unimodales y prácticamente simétricas. Los estadísticos de 

centralización para cada grupo son muy similares al valor BLUE 

presentado previamente. Considerando los intervalos con densidad 

superior al 95% (Tabla II.8), puede verse que los grupos que no 

incluyen el cero (FR, para LW-1 y FR-A, para LD-2) coinciden con 

los que resultaron significativos en el análisis realizado a partir de las 

estimaciones BLUE. El origen FR-A, además, tiene alta probabilidad 

de superar a la selección individual (RPDx=0.1=1) o hiperprolífica 



(RPDx=0.5=0.92). Este último resultado también ha sido comprobado 

experimentalmente por Noguera et al. (1997).  Cabe destacar además 

el origen HO en LW-1 que, siendo favorable aunque no significativo, 

presenta el 93 y 87% de densidad situada por encima del valor 0.0 y 

0.1 respectivamente. 

 

 Figura II.6. - Distribución marginal posterior estimada para las 

diferencias en NV en dos grupos importados de Francia (FR, en línea 

discontinua) y Holanda (HO, en línea continua) en las poblaciones 

LD-1 y LW-1. 
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Figura II.7. - Distribución marginal posterior estimada para las 

diferencias en NV en dos grupos de animales importados de Francia 

(FR, en línea discontinua y FR-A, en línea continua) en las 

poblaciones LD-2 y LW-2. 
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Tabla II.8.- Intervalos con densidad superior al 95% (HPD) y valores 

de densidad situada en la parte derecha (RPD) de distintos valores de 

abcisa predeterminados (x), obtenidos a partir de la distribución 

marginal posterior del efecto grupo genético para NV. 

 

 GRUPO HPD RPD 

   x=0.0 x=0.1 x=0.5 

LD-1 HO -0.812 0.384 0.246 0.155 0.009 

 FR -1.004 0.346 0.166 0.104 0.009 

LW-1 HO -0.137 0.940 0.929 0.866 0.366 

 FR -3.653 -0.632 0.003 0.002 0.001 

LD-2 FR -0.597 0.549 0.469 0.338 0.037 

 FR-A 0.418 0.986 1.000 1.000 0.918 

LW-2 FR -0.477 0.484 0.510 0.349 0.217 

 

 

 Contemplar las diferencias de los animales nacidos en los 

distintos años dentro de origen (ORIGEN*AÑO), frente a considerar 

sólo el origen (ORIGEN), únicamente repercutió en un descenso 

significativo de la varianza residual en la población LD-2. Este 

resultado era previsible dada la magnitud del error de estimación de 

los grupos obtenido en las demás poblaciones al considerar sólo el 

origen. Al introducir además el año de nacimiento se incrementa el 

número de coeficientes a estimar y en consecuencia el error de 

estimación de cada grupo. Adicionalmente, aumentará la posibilidad 

de que existan problemas de dependencia y de falta de conexión. La 

multicolinealidad no parece que en este caso sea un problema 

relevante, dado que, con independencia de la agrupación considerada, 

el coeficiente de condicionamiento (raíz cuadrada del cociente entre 

el valor propio mayor y menor) fue inferior a 10, valor propuesto 

como limitante por Peña (1992). 

 



 Los resultados de la estimación BLUE de los grupos genéticos, 

al considerar el año de nacimiento dentro del origen FR-A en LD-2, 

se presentan en la Tabla II.9.  

 

Tabla II.9.- Estimación BLUE de las diferencias entre años de 

nacimiento (± error estándar) en NV para los animales importados de 

Francia (FR-A) en la población LD-2. 

 

GRUPO Año de nacimiento 

 86-89 90 91 92 

FR-A 0.199 

± 0.235  ns 

0.444 

± 0.230 

0.798 

± 0.162  ** 

1.098 

± 0.248  ** 

  ** p<0.01; * p<0.05; ns: no significativo. 

 

 Como se puede observar existió una tendencia favorable de los 

animales procedentes de FR-A a lo largo del tiempo. Ello se 

desprende de la existencia de diferencias significativas (p<0.05) entre 

los animales nacidos en 1992 y los animales nacidos durante o antes 

de 1990. Estas diferencias entre años de importación pueden deberse 

en parte a la selección practicada en origen, pero fundamentalmente a 

la elección acertada del conjunto de animales importados. Ambas 

opciones, no excluyentes, no se pueden contrastar con los datos 

disponibles. De todas formas, las diferencias estimadas entre los 

animales nacidos en años correlativos no fueron significativas.   

 

 Considerar las diferencias entre orígenes de importación 

debería repercutir en la predicción de valores genéticos y, por tanto, 

en la selección de los animales. En la Tabla II.10 puede verse que en 

la población LD-2 la correlación entre valores genéticos predichos, 

con y sin grupos, desciende hasta valores de 0.87 (ORIGEN) y 0.84 

(ORIGEN*AÑO). Este comportamiento se corresponde con la 

magnitud y grado de significación de las diferencias entre grupos 

estimadas previamente. En función de la magnitud de las máximas 

diferencias estimadas (0.65 en LD-2 y -2.07 en LW-1) cabría esperar 



que el valor de correlación más bajo se diera en LW-1. Sin embargo, 

en esta población los valores de correlación fueron superiores a 0.96. 

Esto puede explicarse por la menor importancia relativa, en 

proporción actual de genes de este origen, del grupo significativo 

(FR) en esta población (véase Figura II.2). 

 

Tabla II.10.- Coeficientes de correlación entre valores genéticos 

predichos para NV al omitir o considerar los grupos genéticos en el 

modelo. 

 

  MODELO  

   SIN 
GRUPO 

ORIGEN ORIGEN 
AÑO 

M SIN GRUPO LD  0.87 0.84 

O  LW  0.99 - 

D ORIGEN LD 0.97  0.98 

E  LW 0.97  - 

L ORIGEN LD 0.97 0.99  

O AÑO LW 0.96 0.99  
 Bajo la diagonal para las poblaciones Landrace (LD) y Large White (LW) de la 
empresa 1  y encima de la diagonal para las poblaciones de la empresa 2. 

 

 La diferente valoración genética de los animales, por la 

inclusión u omisión de los grupos genéticos, puede suponer pérdidas 

en la respuesta esperada de hasta el 24.7%, como se puede observar 

en la Tabla II.11. El comportamiento en términos de pérdida de 

respuesta esperada fue concordante con los resultados de correlación 

obtenidos previamente. La pérdida fue prácticamente nula cuando los 

grupos no fueron significativos (LD-1 y LW-2) o cuando no ha 

persistido su difusión (FR en LW-1). La pérdida tendió a 

incrementarse cuando la selección fue menos intensa, 

fundamentalmente por verse favorecida la selección entre grupos.  

 



Tabla II.11.- Pérdida de respuesta genética en NV (expresada en 

porcentaje) para diferentes presiones de selección (p), cuando se 

omite el origen de los animales en el modelo de predicción del valor 

genético. 

 

p LD-1 LW-1 LD-2 LW-2 

1% 1.15 0.48 8.50 0.01 

10% 0.22 0.43 13.40 0.04 

20% 0.14 1.80 24.70 0.00 

 



4.1.2.- CRECIMIENTO Y TOCINO DORSAL.  

 

4.1.2.1.- Parámetros genéticos. 
 
 En las Tablas II.12 y II.13 se presentan los parámetros genéticos 

estimados para GMD y ETD considerando el origen de los animales. 

  
Tabla II.12.- Estimación REML y estadísticos de la distribución 
marginal posterior (DMP) de los parámetros genéticos, para los 
caracteres GMD y ETD en LD-1 y LW-1, según el modelo de grupos 
por origen. 

 

 LD-1 

 GMD ETD GMD, ETD 

 h2 c2 h2 c2 ra rc 

REML 

((co)varianzas) 

0.211 

(523.11) 

0.115 

(280.80) 

0.174 

(0.56) 

0.134 

(0.44) 

0.796 

(13.67) 

0.691 

(7.70) 

DMP       

  Media  0.254 0.107 0.212 0.128 0.747 0.694 

  Mediana 0.254 0.107 0.211 0.128 0.752 0.698 

  Moda 0.248 0.107 0.203 0.131 0.759 0.703 

  s.d. 0.035 0.012 0.030 0.013 0.054 0.045 

 

LW-1 

 GMD ETD GMD, ETD 

 h2 c2 h2 c2 ra rc 

REML 

((co)varianzas) 

0.171 

(508.65) 

0.136 

(403.68) 

0.378 

(1.69) 

0.113 

(0.51) 

0.451 

(13.23) 

0.436 

(6.27) 

DMP       

  Media 0.231 0.124 0.408 0.108 0.436 0.427 

  Mediana 0.230 0.124 0.409 0.107 0.451 0.435 

  Moda 0.234 0.121 0.413 0.105 0.472 0.462 

  s.d. 0.057 0.024 0.064 0.023 0.135 0.114 

 



Tabla II.13.- Estimación REML y estadísticos de la distribución 
marginal posterior (DMP) de los parámetros genéticos, para los 
caracteres GMD y ETD en LD-2 y LW-2, según el modelo de grupos 
por origen. 

 

LD-2 

 GMD ETD GMD, ETD 

 h2 c2 h2 c2 ra rc 

REML 

((co)varianzas) 

0.176 

(403.60) 

0.089 

(206.12) 

0.308 

(1.66) 

0.085 

(0.46) 

0.066 

(1.72) 

0.480 

(4.66) 

DMP       

  Media 0.237 0.083 0.346 0.082 0.133 0.471 

  Mediana 0.236 0.083 0.346 0.082 0.139 0.476 

  Moda 0.232 0.082 0.342 0.083 0.141 0.506 

  s.d. 0.044 0.012 0.041 0.012 0.115 0.086 

 

 LW-2 

 GMD ETD GMD, ETD 

 h2 c2 h2 c2 ra rc 

REML 

((co)varianzas) 

0.116 

(321.51) 

0.139 

(384.64) 

0.167 

(0.95) 

0.117 

(0.67) 

0.133 

(2.34) 

0.317 

(5.08) 

DMP       

  Media 0.170 0.130 0.197 0.113 0.142 0.325 

  Mediana 0.169 0.130 0.196 0.113 0.152 0.330 

  Moda 0.167 0.128 0.196 0.110 0.164 0.339 

  s.d. 0.045 0.020 0.041 0.021 0.162 0.135 

 

 

 Para GMD, los valores de la h2 (REML) oscilaron entre 0.12 

(LW-2) y 0.21 (LD-1). Para ETD, la heredabilidad estimada en las 

diferentes poblaciones se sitúa entre 0.17 (LW-2) y 0.38 (LW-1). La 

correlación genética estimada entre GMD y ETD muestra gran 

variación entre poblaciones (0.80 para LD-1 frente a 0.07 para LD-2). 

Esta variación, aunque no de forma tan extrema, también se presenta 



en la correlación fenotípica, que en concreto fue 0.61, 0.45, 0.32 y 

0.35 para LD-1, LW-1, LD-2 y LW-2 respectivamente. Algunos de los 

valores de los parámetros genéticos estimados difieren sesiblemente 

de los obtenidos por Tibau (1992) o por Rodríguez et al. (1996) en 

otras poblaciones españolas. Las diferencias en los parámetros 

genéticos estimados para los caracteres de crecimiento controlados en 

granja son habituales en la bibliografía tal como se desprende de la 

revisión realizada por Ducos (1994). Esta heterogeneidad de 

resultados en general tienen difícil explicación, cabe esperar que esté 

relacionada con la existencia de diferencias en el protocolo de control 

de rendimientos utilizado en las diferentes poblaciones.     

 

 Para realizar la comparación entre el modelo con y sin grupos se 

tomó la población LD-2 como ejemplo, dado que en ella se dispone de 

un número considerable de animales controlados y un mayor 

equilibrio entre sexos (véase Tabla II.2). En esta población la 

heredabilidad estimada mediante REML con un modelo sin grupos fue 

0.18 para GMD y 0.31 para ETD; el valor estimado para la correlación 

genética entre ambos caracteres fue 0.05. Estos valores son  muy 

similares a los presentados en la Tabla II.13 considerando los grupos. 

Resultados similares fueron obtenidos por Rodríguez et al. (1996) al 

comparar las estimaciones con y sin grupos. 

 

 Los estadísticos de centralización de la DMP fueron muy 

parecidos a los valores REML. De forma similar a lo que sucedía para 

NV, la moda para la heredabilidad de los caracteres GMD y ETD fue 

algo superior a la estimación REML. Para NV podía existir un efecto 

de borde por estar situadas las DMP muy cerca del límite del espacio 

paramétrico (Jensen et al., 1994; Van Tassell et al., 1995; Varona, 

1994) que explicara parte de este comportamiento. Este no es el caso 

para GMD o ETD, dado que existen valores centrados en el espacio 

paramétrico que también lo manifiestan. 

 

 Las DMP de las varianzas y de los parámetros presentaron, en 

la mayoría de casos, una forma próxima a la normalidad y alto grado 



de simetría. Por ello, únicamente se presentan las figuras en los casos 

más atípicos. Las distribuciones de las heredabilidad para el carácter 

GMD en LW-1 y ETD en LD-1 (véase Figura II.8) tendieron a ser 

bimodales. El mayor grado de asimetría se presentó en las DMP de las 

correlaciones genéticas (Figuras II.9 y II.10). En la situación extrema, 

que se da en la población LW-1, el coeficiente de asimetría fue -0.44. 

El nivel de asimetría parece que está relacionado con el tamaño de las 

poblaciones y con la cantidad de información disponible en cada una 

de ellas. 

 

 En todas las poblaciones la dispersión de las DMP estimadas 

para los parámetros genéticos fue considerable, reduciéndose al 

aumentar la cantidad de datos disponibles. Dentro de población, la 

desviación típica para la h2 fue similar en los dos caracteres. Entre 

poblaciones osciló entre 0.03 (LD-1) y 0.06 (LW-1). Para c2 la 

desviación típica fue menor que para h2, oscilando entre 0.01 (LD-1 y 

LD-2) y 0.02 (LW-1 y LW-2). Dentro de población, la varianza de las 

correlaciones (ra ó rc) siempre fue mayor que la de h2 o c2, 
cumpliéndose también que σ σr ra c

2 2> . Ello indica que la correlación 

genética es el parámetro con más dificultad para ser estimado. 

 

 Generalizando los valores extremos de HPD obtenidos en las 

cuatro poblaciones, podría situarse la heredabilidad de GMD en el 

intervalo 0.09-0.35 y la de ETD entre 0.12 y 0.53. Así, la probabilidad 

de que la heredabilidad de GMD y ETD sea superior a 0.5 sería 

escasa. Para la correlación genética el comportamiento entre 

poblaciones fue más heterogéneo; el límite inferior del intervalo HPD 

se situó en 0.63, 0.13,-0.11 y -0.19 y el límite superior en 0.85, 0.67, 

0.34, 0.44 en LD-1, LW-1, LD-2 y LW-2 respectivamente. 

 



Figura II.8. - Distribución marginal posterior estimada para la 

heredabilidad (h2) de los caracteres GMD (población LW-1) y ETD 

(población LD-1). 
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Figura II.9 .- Distribución marginal posterior estimada para la 
correlación genética (ra) entre los caracteres GMD y ETD en las 
poblaciones LD-1 y LW-1. 
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Figura II.10.- Distribución marginal posterior estimada para la 
correlación genética (ra) entre los caracteres GMD y ETD en las 
poblaciones LD-2 y LW-2. 
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4.1.2.2.- Estimación de las diferencias entre grupos. 
 

 Las diferencias BLUE, estimadas en GMD y ETD entre 

animales importados y la población receptora, se presentan en la Tabla 

II.14. 

 
Tabla II.14.- Grupos genéticos estimados (FR: Francia; HO: 
Holanda) mediante la metodología BLUE para GMD y ETD, 
expresados como diferencia respecto a la población receptora. 

 

 GRUPO GMD ETD 

  BLUE s.e. BLUE s.e. 

LD-1 HO -10.06 11.80 -0.41 0.40 

 FR 17.97 17.40 0.38 0.59 

LW-1 HO 4.87 8.74 -0.09 0.40 

 FR 14.72 29.35 3.25 * 1.43 

LD-2 FR 14.87 8.62 -0.31 0.55 

LW-2 FR 7.75 7.25 -0.21 0.36 

* p<0.05 

 

 Las máximas diferencias encontradas en las distintas 

poblaciones oscilaron entre -10 y 18 g./día, para GMD, y entre -0.41 y 

3.25 mm., para ETD. Únicamente puede rechazarse la hipótesis de 

igualdad de medias (p<0.05) para los animales FR en LW-1 (+3.25 

mm. en ETD). No fue posible estimar diferencias en GMD o ETD 

para los animales FR-A, dado que al ser incorporados a multiplicación 

no existía información sobre estos caracteres. El error típico fue 

superior a 7.25 para GMD y a 0.36 para ETD. Esto representa más del 

10% y 15% de la desviación típica fenotípica de los caracteres GMD y 

ETD respectivamente. En general, el error de los estimadores para 

GMD y ETD fue proporcionalmente mayor al obtenido para NV (5% 

de la desviación fenotípica del carácter). 

 



 Dentro de población y carácter, la moda obtenida a partir de la 

DMP fue muy similar a la estimación BLUE (ver Figuras II-11 a II-

14). La diferencia máxima encontrada entre métodos de estimación 

fue de 1.44 g./día para GMD (FR en LW-2) y de 0.11 mm. para ETD 

(FR en LD-2). En todos los casos, las DMP fueron unimodales y 

simétricas, variando entre ellas la agudeza de sus picos. De forma 

general puede decirse que la cantidad de información fue limitante en 

la mayoría de casos, dada la gran variabilidad observada. 

  

 Todos los orígenes, excepto FR en LW-1 para ETD, presentan 

intervalos con probabilidad superior al 95% que incluyen el valor cero 

(Tablas II.15 y II.16). Por tanto, con independencia del tipo de análisis 

realizado se llega a la conclusión de que éste es el único origen que 

difiere de la población receptora.  

 

 En general las diferencias estimadas para GMD fueron 

positivas, exceptuando el origen HO en LD-1. En algunos de estos 

casos, pese a no ser significativas las diferencias, sí son considerables. 

Así, un incremento de GMD de 20 g./día (FR en LD-1) comportaría 

una reducción del periodo de control de aproximadamente 4 días. La 

información adicional, aportada por la metodología bayesiana (RPD, 

HPD), pone de manifiesto que para cuatro orígenes la densidad 

situada por encima de diez g./día en GMD es superior al 50%. 

 

 Para ETD cuatro de los seis orígenes analizados podrían 

considerarse favorables por ser la diferencia estimada negativa y por 

tener más del 50% de la densidad situada en la parte izquierda del 

valor cero. La importación de animales HO en LD-1 o FR en LD-2 

podría ser útil, dado que tienen gran parte de la densidad (81 y 83% 

respectivamente) situada por debajo del cero (Tabla II.16).  

 



 
Tabla II.15.- Intervalos con densidad superior al 95% (HPD) y 
valores de densidad situada en la parte derecha (RPD) de distintos 
valores de abcisa predeterminados (x), estimados a partir de la 
distribución marginal posterior del efecto grupo genético para el 
carácter GMD. 

 

 GRUPO HPD RPD 

   x=0 x=10 x=15 

LD-1 HO -35.511 15.168 0.214 0.059 0.026 

 FR -15.226 54.859 0.859 0.702 0.602 

LW-1 HO -14.130 24.007 0.663 0.547 0.484 

 FR -49.675 77.893 0.701 0.305 0.152 

LD-2 FR -4.869 31.591 0.928 0.673 0.458 

LW-2 FR -6.035 26.225 0.885 0.482 0.257 

 

 
Tabla II.16.- Intervalos con densidad superior al 95% (HPD) y 
valores de densidad situada en la parte izquierda (LPD) de distintos 
valores de abcisa predeterminados (x), estimados a partir de la 
distribución marginal posterior del efecto grupo genético para el 
carácter ETD. 

 

 GRUPO HPD LPD 

   x=0.0 x=-0.1 x=-0.5 

LD-1 HO -1.199 0.498 0.810 0.395 0.071 

 FR -0.844 1.621 0.256 0.075 0.014 

LW-1 HO -0.895 0.749 0.578 0.157 0.014 

 FR 0.385 6.317 0.013 0.005 0.002 

LD-2 FR -2.245 0.348 0.832 0.459 0.167 

LW-2 FR -0.963 0.556 0.695 0.218 0.020 

 



Figura II.11.- Distribución marginal posterior estimada de las 
diferencias en GMD para los animales importados de Francia (FR, en 
línea discontinua) y Holanda (HO, en línea continua) en las 
poblaciones LD-1 y LW-1. 
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Figura II.12.- Distribución marginal posterior estimada de las 
diferencias en GMD para los animales importados de Francia (FR) en 
las poblaciones LD-2 y LW-2. 
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Figura II.13.- Distribución marginal posterior estimada de las 
diferencias en ETD para los animales importados de Francia (FR, en 
línea discontinua) y Holanda (HO, en línea continua) en las 
poblaciones LD-1 y LW-1. 
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Figura II.14.- Distribución marginal posterior estimada de las 
diferencias en ETD para los animales importados de Francia (FR) en 
las poblaciones LD-2 y LW-2. 
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 En la Tabla II.17 se presenta la correlación entre valores 

genéticos (BLUP) predichos mediante el modelo con y sin grupos para 

GMD, ETD y el agregado H. 

 
Tabla II.17. - Coeficientes de correlación entre valores genéticos 
predichos de los animales más jóvenes para GMD, ETD y el agregado 
(H), en un modelo con y sin grupos. 

 

 LD-1 LW-1 LD-2 LW-2 

GMD 0.88  0.93 0.98 0.95 

ETD 0.92 0.70 0.95 0.99 

Hψ 0.87 0.82 0.96 0.95 
ψ H=1.89uGMD-15.12uETD;     siendo u el valor genético predicho. 

 

 La correlación entre valores genéticos predichos, con y sin 

grupos, presenta el valor mínimo extremo de 0.70 para ETD en LW-1, 

que es la única población donde se ha detectado un origen 

diferenciado. El efecto de la omisión de los grupos fue menos 

importante al considerar la correlación entre las predicciones para 

todos los animales, elevándose en este caso a 0.94. 

 

 La diferente ordenación de animales que supone considerar o no 

grupos comportó pérdidas de respuesta esperada en los dos caracteres 

y en el agregado económico (Tabla II.18). La pérdida de respuesta 

esperada por omitir los grupos en el modelo de evaluación no superó 

el 5% en las poblaciones LD-2 y LW-2, mientras que llegó hasta el  

11%, 15% y 14% para GMD (LD-1), ETD (LW-1) y H (LD-1). La 

pérdida fue mayor a medida que la intensidad de selección aplicada 

sobre los animales fue menor. Al disminuir la intensidad las 

diferencias se incrementan por existir mayor probabilidad de selección 

entre grupos en relación a intensidades más altas. 



 
Tabla II.18.- Pérdida de respuesta esperada (expresada en porcentaje) 
en GMD, ETD y en el agregado económico (H) al omitir los grupos en 
el modelo de evaluación y aplicar diferentes presiones de selección (p) 
sobre los animales más jóvenes. 

 

 p LD-1 LW-1 LD-2 LW-2 

 1% 4 0 2 0 

GMD 10% 9 4 1 0 

 20% 11 7 1 1 

 1% 0 0 0 0 

ETD 10% 4 4 5 0 

 20% 10 15 5 1 

 1% 0 0 1 2 

Hψ 10% 9 7 2 1 

 20% 14 7 3 2 

 ψ H=1.89uGMD-15.12uETD;     siendo u el valor genético predicho. 

 

 

 



4.1.3.- UTILIDAD DE LAS IMPORTACIONES.  
 

 En la Tabla II.19 se presenta una visión de conjunto de las 

diferencias BLUE estimadas para los grupos de importación, que pone 

de manifiesto su comportamiento diferencial en los caracteres NV, 

GMD y ETD. Aunque existen estimas favorables, sobretodo en GMD 

y ETD, recordemos que sólo se detectan como significativos dos 

grupos para NV (FR en LW-1 y FR-A en LD-2) y uno para ETD (FR 

en LW-1).  

 
Tabla II.19.- Efecto de los animales importados obtenido a partir de 
la estimación  BLUE  de sus diferencias respecto a la población de 
destino (+: favorable, -: desfavorable). 

 

POBLACIÓ

N 

ORIGEN NV GMD ETD 

LD-1 HO -0.20 - -10.06 - -0.41   + 

 FR -0.31 - 17.97 + 0.38     - 

LW-1 HO 0.34 + 4.87 + -0.09   + 

 FR -2.07 - 14.72 + 3.25 - 

LD-2 FR -0.10 - 14.87 + -0.31 + 

 FR-A 0.65 +     

LW-2 FR -0.01 - 7.75 + -0.21 + 

Para la interpretación de las siglas ver el texto. 

 

 Para cada origen, la utilidad esperada de la decisión de importar 

considerando NV como único objetivo se presenta en la Tabla II.20. 

En general, el sentido de la utilidad no se ve modificado por la actitud 

del ganadero frente al riesgo. Así, la decisión más útil habría sido la 

de importar animales de HO en LW-1 y de FR-A en LD-2, y la de no 

importar en los demás casos. Los únicos casos en los que la decisión 

de importar puede depender de la metodología de estimación y de la 

actitud frente al riesgo se corresponden con FR en LD-2 y en LW-2. 

Por ejemplo, para estar dispuesto a importar animales FR en LD-2 es 

necesario atender a la DMP y tener una actitud favorable al riesgo (λ  



= - 1
2λ max. ). Los animales FR en LW-2 únicamente serían importados 

por ganaderos que asumen el riesgo, o indiferentes al mismo si se 

considera la DMP.  De todas formas, para estos dos orígenes, la 

variación de utilidad en relación a no importar es muy escasa. 

 

 Considerar conjuntamente a NV, GMD y ETD como objetivos 

(Tabla II.21) puede modificar la ordenación de las decisiones en 

relación a considerar sólo NV. Este es el caso del origen FR en LD-2 

y LW-2, dado que las ventajas en GMD y ETD compensan las 

desventajas en NV. Esto podría indicar que los criterios de elección de 

los animales importados probablemente hayan estado más 

relacionados con el crecimiento y conformación de los animales que 

con el tamaño de la camada. Esto es justificable dada la importancia 

que tradicionalmente se ha dado al primer grupo de caracteres. 

 

 En todos los casos las decisiones a partir de BLUE o de la DMP 

son prácticamente coincidentes. La homogeneidad de los resultados 

obtenidos con las dos metodologías es lógica, dada la similitud de los 

estadísticos estimados con cada una de ellas para los diferentes 

grupos. 

 

 Todo parece indicar que la actitud frente al riesgo incide poco 

en la utilidad esperada. Este comportamiento no puede generalizarse 

por estar ligado al tipo de función de utilidad empleado. No considerar 

el riesgo puede comportar decisiones equivocadas cuando se den 

medias similares con varianzas muy diferentes o cuando las medias 

obtenidas sean muy próximas al valor cero y la varianza asociada sea 

grande, como sucede para el origen FR en LW-2 al considerar la DMP 

de NV 

 

 Caracterizar la actitud del ganadero frente al riesgo es difícil, 

dado que requiere analizar su comportamiento frente a variaciones en 

la función de beneficio. La decisión de importar, cuando se conoce 

poco de los animales foráneos, parece una decisión arriesgada. Los 



resultados obtenidos muestran como prácticamente en la mitad de 

casos lo más probable es que el ganadero hubiese decidido no 

importar. En la empresa 2 las importaciones han sido más útiles que 

en la empresa 1, lo que puede ser debido a utilizar un criterio de 

importación mejor o a tener una media poblacional menor. Vistas las 

medias fenotípicas (Tablas I.2 y II.2) no parece que esto último 

explique el comportamiento en GMD y ETD, aunque sí puede 

explicar parte de las diferencias en NV.  De todas formas, es posible 

que en la utilidad del ganadero, en el momento de la importación, 

incidieran otros factores que no se han podido contemplar en este 

trabajo. Referidos al momento actual, los resultados obtenidos 

permiten contrastar la importación frente a la no importación 

asumiendo una evolución genética paralela de las poblaciones de 

origen y de destino. 

 



 
Tabla II.20. - Utilidad esperada de las importaciones realizadas para 
NV, calculada a partir de los estimadores BLUE y de la función de 
distribución marginal posterior (DMP), expresada en función de la 
actitud frente al riesgo (λ ). 

 

LD-1 

ORIGEN  λ  = - 1
2λ max.  λ  = 0 λ  =1

2λ max.  

HO BLUE 0.00 0.00 0.00 

 DMP 0.00 0.00 0.00 

FR BLUE 0.00 0.00 0.00 

 DMP 0.00 0.00 0.00 

 

LW-1 

ORIGEN  λ  = - 1
2λ max.  λ  = 0 λ  =1

2λ max.  

HO BLUE 60.46 50.27 40.06 

 DMP 61.31 50.65 39.97 

FR BLUE 0.00 0.00 0.00 

 DMP 0.00 0.00 0.00 

 

LD-2 

ORIGEN  λ  = - 1
2λ max.  λ  = 0 λ  =1

2λ max.  

FR BLUE 0.00 0.00 0.00 

 DMP 0.71 0.00 0.00 

FR-A BLUE 101.85 81.90 61.93 

 DMP 110.86 87.95 65.01 

 

LW-2 

ORIGEN  λ  = - 1
2λ max.  λ  = 0 λ  =1

2λ max.  

FR BLUE 1.02 0.00 0.00 

 DMP 2.78 0.13 0.00 

 



 
Tabla II.21. - Utilidad esperada de las importaciones realizadas para 
el agregado económico, calculada a partir de los estimadores BLUE y 
de la función de distribución marginal posterior (DMP), expresada en 
función de la actitud frente al riesgo (λ ). 

 

LD-1 

ORIGEN  λ  = - 1
2λ max.  λ  = 0 λ  =1

2λ max.  

HO BLUE 0.00 0.00 0.00 

 DMP 0.00 0.00 0.00 

FR BLUE 0.00 0.00 0.00 

 DMP 0.00 0.00 0.00 

 

LW-1 

ORIGEN  λ  = - 1
2λ max.  λ  = 0 λ  =1

2λ max.  

HO BLUE 75.17 60.83 46.47 

 DMP 76.58 61.42 46.24 

FR BLUE 0.00 0.00 0.00 

 DMP 0.00 0.00 0.00 

 

LD-2 

ORIGEN  λ  = - 1
2λ max.  λ  = 0 λ  =1

2λ max.  

FR BLUE 24.31 19.57 14.82 

 DMP 34.92 28.45 21.96 

FR-A BLUE 101.85 81.90 61.93 

 DMP 110.86 87.95 65.01 

 

LW-2 

ORIGEN  λ  = - 1
2λ max.  λ  = 0 λ  =1

2λ max.  

FR BLUE 20.19 16.30 12.40 

 DMP 26.13 21.40 16.66 

 



 

 



4.2.-ESTRATEGIAS DE IMPORTACIÓN.  
 

 La importación de animales puede ser una forma más, adicional 

a la selección, para mejorar la prolificidad. El interés de la 

importación, en términos de revalorización genética, dependerá de las 

diferencias existentes entre la población de origen y de destino. Para 

la óptima planificación del uso de los animales importados y del 

conjunto de la población, interesa disponer de un estimador de sus 

diferencias en el menor espacio de tiempo y con la mayor precisión 

posible. Todas estas cuestiones se abordan a continuación a partir de 

los resultados obtenidos mediante simulación.   

 

4.2.1- ESTIMACIÓN DE DIFERENCIAS ENTRE GRUPOS.  
 
4.2.1.1.- Efecto de la selección. 
 

 En la Tabla II.22 puede verse el comportamiento del modelo de 
grupos (M

g~ ) para estimar las diferencias entre grupos (~g ) cuando no 

se realiza selección o cuando ésta se realiza a partir de los valores 
genéticos predichos mediante M

g~ . 

 
Tabla II.22.- Efecto de la presión de selección aplicada en machos 
(pm) y en hembras (ph) en la estimación del efecto grupo (~g : media; 
V: varianza; S: sesgo). 

 

Importación pm ph Ciclo 5 Ciclo 10 

 (%) (%) ~g  V S ~g  V S 

Machos No No 0.49 0.27 -0.01 0.53 0.17 0.03 

(25%) 20.0 50.0 0.10 1.26 -

0.40* 

0.09 1.16 -

0.41* 

 5.0 12.5 0.12 1.30 -

0.38* 

0.12 1.16 -

0.38* 

Hembras No No 0.50 0.08 0.00 0.49 0.07 -0.01 

(10%) 5.0 12.5 0.49 0.09 0.01 0.49 0.08 -0.01 
Valores obtenidos para g=0.5 y h2=0.06. 



* p<0.05 

 

 Cuando la población no se selecciona, las diferencias estimadas entre 

grupos estimadas son insesgadas y la varianza de estimación menor a la 

obtenida en presencia de selección. El valor mínimo de la varianza de 

estimación obtenido en la simulación fue de 0.17 al importar machos, y de 

0.07 al importar hembras. En campo, ello sólo permitiría detectar 

diferencias superiores a 0.8 y 0.5 lechones respectivamente. 

 

 Cuando la población se selecciona, las diferencias entre grupos 

tienden a infraestimarse y se incrementa la varianza de estimación. De todas 

formas, el comportamiento del modelo depende de si se han importado 

machos o hembras, por diferir la estructura de datos que se genera. 

 
 Al importar un 25% de machos el sesgo en ~g  fue significativo 

(p<0.05), manteniéndose con independencia de la presión de selección 

considerada. La varianza de estimación se incrementó considerablemente, 

tanto respecto a cuando no existía selección, como respecto a cuando se 

importan hembras. En las mejores condiciones, la diferencia mínima 

detectable al importar machos en poblaciones de campo seleccionadas se 

situaría en los 2 lechones. 

 

 Cuando se importan hembras (10%) la selección afectó poco a la 
bondad de estimación de ~g ; no se detectó sesgo y la varianza de estimación 

fue similar en todas las situaciones. En este caso, el umbral para detectar 

diferencias significativas no se modificó respecto a cuando no se realizó 

selección (0.5 lechones). 

 

 En la Tabla II.22 puede verse también que la selección, aun siendo 
poco intensa, influye en gran medida en la bondad de estimación de ~g  

cuando se importan machos. La selección interfiere desde las primeras 

generaciones y su efecto persiste con posterioridad.  Una vez la población 
simulada se ha estabilizado, ciclo 5 y sucesivos, el sesgo en ~g  se mantiene 

sin cambios relevantes, aunque con tendencia a incrementarse. Dada la 

similitud de los resultados obtenidos en el ciclo 5 y 10, en los apartados 



posteriores sólo se presentan los obtenidos al final del proceso de selección 

(ciclo 10). 

 
 La magnitud del sesgo en ~g  depende de la heredabilidad considerada 

(Figura II.15). 
 
Figura II.15.- Efecto de la heredabilidad en el sesgo (S) y varianza (V) de 
estimación de la diferencia entre grupos. 
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 Para todo el rango de heredabilidades existió infraestimación de ~g . El 

sesgo osciló entre -0.46 y -0.12, para h2=0.0 y h2=0.9 respectivamente. La 

varianza de estimación aumenta con la heredabilidad, desde 1.07 (h2=0.0) 

hasta 2.18 (h2=0.9). Para valores de h2 mayores de 0.2 no puede decirse que 

los estimadores de g obtenidos sean diferentes entre ellos. En las 

condiciones de la simulación, el sesgo tiende a reducirse a medida que 

aumenta la heredabilidad; fundamentalmente porque se reduce la varianza 

residual y, por consiguiente, el grado de indeterminación del modelo. 

 

 Los resultados presentados en la Tabla II.22 y en la Figura II.15 

indican que las condiciones más limitantes se dan al importar machos, que 



es lo más habitual en la práctica, y en caracteres de baja heredabilidad, que 

es en los que podría ser más interesante la importación. 



4.2.1.2.- Tamaño relativo del grupo y vía de difusión. 
  
 En la Tabla II.23 se presenta la diferencia entre grupos 

estimada después de importar diferentes porcentajes de machos o 

hembras. 

 

Tabla II.23.- Efecto del porcentaje de machos y hembras importados 
en la estimación del efecto grupo (~g : media; V: varianza; S: sesgo). 

 

SEXO Porcentaje ~g  V S 

Machos 25% 0.12 1.16 -0.38* 

 10% -0.27 2.29 -0.77* 

Hembras 10% 0.49 0.08 -0.01 

 5% 0.44 0.17 -0.06* 

 2% 0.31 0.36 -0.19* 
Valores obtenidos para g=0.5 y después de 10 ciclos de selección (h2=0.06). 
* p<0.05 

 

 En el apartado precedente ya se evidenciaba un comportamiento 

diferencial del modelo de grupos en función del sexo de los animales 

importados. Aquí puede verse que la infraestimación de los grupos se 

incrementa a medida que se reduce la cantidad de animales 

importados. Así, al reducir la cantidad de machos importados de un 

25% a un 10% el sesgo se duplicó. Mientras al importar un 10% de 

hembras no se detectó sesgo, si existió infraestimación cuando la 

importación representó el 5% o el 2% de la población base.  

 

 Para un porcentaje fijo de animales importados, el sesgo 

también aumenta cuando se reduce la información producida. Así, al 

importar un 10% de hembras y disminuir el número de partos 

producidos por estos animales antes de iniciarse la selección de la 
población, a uno o a ninguno, el sesgo en ~g  fue significativo (p<0.05) 

e igual a -0.04 y -0.10 respectivamente. La varianza de estimación se 

incrementó al reducir el número de partos, pasando a valores de 0.13 y 

0.17 respectivamente en los dos casos considerados. 



 

 La cantidad y el sexo de los animales importados incidió 

también en la varianza de las estimas, que fue mucho mayor al 

importar machos que hembras. Esto, en parte, guarda relación con la 

contribución genética de los animales importados (CG), que en el 

último ciclo de selección fue del 28% al importar machos (25%), 

frente a un 42% en el caso de importación de hembras (10%).  

 
 El sesgo en la estimación de ~g  está relacionado con el 

desequilibrio en la estructura de datos y con los efectos de la 

selección. La varianza de estimación depende principalmente de la 

información disponible referente al grupo importado. Así, al importar 

hembras el sesgo y la varianza de estimación son menores porque el 

diseño tiende a ser más equilibrado, con más información referente a 

los animales importados y distribuida en todo el rango de CG. En la 

práctica, al importar animales es difícil que exista equilibrio en la 

estructura de datos de los diferentes grupos y la selección actuará de 

forma simultánea con la importación. 

 

4.2.1.3.- Manejo de los animales importados. 
 

 El manejo de los animales puede utilizarse como vía para dirigir 

la cantidad y estructura de los datos producidos. En la Tabla II.24 se 

presentan los resultados obtenidos al importar machos (25%) o 

hembras (10%) practicando retención de animales o apareamiento 

dirigido. 

 

 La retención de parentales (RP) tiende a mejorar la bondad de 

estimación y en mayor medida cuando la importación es de machos. 

La retención adicional de hijos de los machos importados (RP+RHO) 

no ejerció ningún efecto favorable. La retención de parentales y de 

hijas (RP+RHA) permitió reducir el error de estimación y el sesgo 

cuando se importaron machos. El apareamiento dirigido (AD) 
contribuyó poco a la bondad de estimación de ~g . De todo ello se 

desprende que la política de manejo que puede ser más interesante, de 



entre las consideradas, es la retención de las hijas de los machos 

importados. 

 
Tabla II.24.- Efecto del manejo aplicado sobre los animales 
importados, o sus descendientes, en la estimación del efecto del grupo 
( ~g : media; V: varianza; S: sesgo). 

 

Importació

n 

MANEJO ~g  V S 

Machos NR -0.02 1.44 -0.52* 

(25%) RP 0.12 1.16 -0.38* 

 RP+RHO 0.12 1.29 -0.38* 

 RP+RHA 0.52 0.31 0.02 

 RP+AD 0.16 1.04 -0.34* 

Hembras NR 0.50 0.09 0.00 

(10%) RP 0.49 0.08 -0.01 

 RP+RHO 0.52 0.11 0.02 

 RP+RHA 0.47 0.08 -0.04 
Valores obtenidos para g=0.5 y después de 10 ciclos de selección para h2=0.06. 
NR: no retención; RP: retención de padres; RHO: retención de hijos;  
RHA: retención de hijas; AD: apareamiento dirigido. 
* p<0.05 

 

4.2.1.4.- Tamaño de la población. 
 

 Todos los resultados presentados previamente se han hallado en 

una población de 200 hembras y 20 machos. Los resultados obtenidos 

al reducir a la mitad el tamaño de la población se presentan en la 

Tabla II.25. 

 
Tabla II.25.- Efecto del tamaño de la población en la estimación del 
efecto grupo (~g : media; V: varianza; S: sesgo). 

 

Hembra

s 

Machos ~g  V S 

200 20 0.12 1.16 -0.38* 



100 10 -0.16 2.34 -0.66* 
Valores obtenidos al importar un 25% de machos (g=0.5) y después de 10 ciclos 
de selección (h2=0.06). 
* p<0.05 

 

 

 Al reducir el tamaño de la población se incrementa el sesgo y la 

varianza de estimación de la diferencia entre grupos. El 

empeoramiento de la bondad de estimación se debe a que existe 

menor cantidad de información de cada uno de los grupos. Ello hace 

que el sesgo y la varianza de estimación prácticamente se dupliquen, 

siendo el resultado similar al obtenido en la población de mayor 

tamaño al reducir la cantidad de machos importados del 25% al 10%. 

Ello pone de manifiesto que la dificultad de obtener estimadores de 

los grupos con buenas propiedades se hace más evidente en 

poblaciones de tamaño pequeño, como puede ser el caso de las líneas 

LW-1 y LW-2 analizadas previamente. 

 

4.2.1.5.- Diferencial genético entre grupos. 
 

 Cabe esperar que la bondad de estimación de las diferencias 

entre grupos pueda relacionarse con el diferencial real existente y que, 

además, dependa de la importancia de la segregación entre grupos. En 

la Tabla II.26 se presentan los resultados obtenidos al considerar 

diferentes valores de diferencial genético entre grupos. 

 

 Con independencia de si se simula o no la existencia de 

varianza de segregación, existe infraestimación de las diferencias 

entre grupos. Para valores extremos de g la infraestimación tiende a 

ser menor; ello se debe a que la selección tiende a realizarse dentro 

del grupo más favorable en detrimento de la selección entre grupos. 

 

 El diferencial entre grupos condiciona también la varianza de 

estimación. Ésta tiende a ser mayor a medida que los animales 

importados son peores que la población de destino, como 



consecuencia de que la selección tiende a eliminar a los animales 

importados. Así, es más difícil detectar diferencias desfavorable que 

favorables. 

 
 Las estimación de los grupos no difiere cuando se simula que 

existe o no segregación entre grupos, excepto para el valor g=2.0. La 

importancia de la segregación entre grupos radica en ser una fuente de 

confusión adicional que afecta a muchos de los animales susceptibles 

de aportar información del material genético importado, y en que 

puede favorecer la selección de unos animales en detrimento de otros. 

Los resultados indican que en general la varianza de segregación no 

será suficientemente grande como para determinar cambios 

importantes en los animales seleccionados. En la práctica, cuantificar 

la magnitud de la segregación entre grupos es difícil y, por tanto, 

también lo es generalizar su incidencia en la estimación de los grupos. 

 
Tabla II.26.- Efecto del diferencial genético (g) y de la segregación 
entre grupos en los estimadores del efecto grupo (~g : media; V: 
varianza; S: sesgo). 

 

g Con segregación Sin Segregación 

 ~g  V S ~g  V S 

-2.0 -2.25 1.25 -0.25* -2.34 1.41 -0.34* 

-1.5 -1.93 1.15 -0.43* -1.94 1.17 -0.44* 

-1.0 -1.51 1.09 -0.51* -1.50 1.07 -0.50* 

-0.5 -1.02 1.15 -0.52* -0.97 0.93 -0.47* 

0.0 - - - -0.45 1.21 -0.45* 

0.5 0.12 1.16 -0.38* 0.13 1.18 -0.37* 

1.0 0.78 0.98 -0.22* 0.72 1.14 -0.28* 

1.5 1.19 1.06 -0.31* 1.25 1.06 -0.25* 

2.0 1.69 1.05 -0.31* 1.87 0.82 -0.13* 
Valores obtenidos al importar un 25% de machos en la base y después de 10 
ciclos de selección (h2=0.06). 
*p<0.05 

 



4.2.1.6.- Modelo de evaluación. 
 

 En las poblaciones de campo analizadas la selección de los 

animales se ha estado realizando a partir de los valores genéticos 

predichos con un modelo que no considera grupos. Se ha simulado 

esta situación y en la Tabla II.27 se presentan las estimas de las 

diferencias entre grupos que se obtienen al importar machos (25%) y 

seleccionando sin considerar grupos en el modelo. No se presentan 

los resultados obtenidos al importar hembras, procediendo de la 

misma forma, dado que fueron similares a los obtenidos después de 

seleccionar con el modelo de grupos (presentados en las Tablas II.22 

y II.23). 

 
Tabla II.27.- Estimación de la diferencia entre grupos (~g : media; V: 
varianza; S: sesgo) después de seleccionar a partir de un modelo sin 
grupos. 

 

g Con segregación Sin segregación 

 ~g  V S ~g  V S 

-2 -2.06 0.74 -0.06 -2.15 0.75 -0.15* 

-1.5 -1.53 0.64 -0.03 -1.63 0.62 -0.13* 

-1 -1.06 0.64 -0.06 -1.08 0.61 -0.08* 

-0.5 -0.59 0.53 -0.09* -0.53 0.56 -0.03 

0.0 - - - -0.13 0.62 -0.13 

0.5 0.53 0.52 0.03 0.48 0.45 -0.02 

1 1.03 0.42 0.03 0.94 0.42 -0.06 

1.5 1.53 0.42 0.03 1.49 0.44 -0.01 

2 2.06 0.41 0.06* 1.97 0.37 -0.03 
Valores obtenidos al importar machos (25%) y después de 10 ciclos de selección 
(h2=0.06). 
*p<0.05 

 

 Al seleccionar sin considerar grupos el sesgo se redujo en 

relación al que se produjo seleccionando con el modelo de grupos 

(Tabla II.26) y, en la mayoría de casos, pasa a ser no detectable. Este 



comportamiento se produce tanto si se simula con segregación entre 

grupos como sin ella. Al evaluar sin grupos los valores genéticos 

predichos en los dos grupos tienden a ser más parecidos. Ello hace 

que la selección entre grupos, aunque sigue existiendo, tienda a ser 
menor y por tanto mejore la bondad de  estimación de ~g . 

 

 Adicionalmente, al seleccionar sin grupos, se reduce también la 

varianza de estimación (50% aproximadamente), favoreciendo la 

posibilidad de detectar diferencias significativas. Por ejemplo, al 

importar un 25% de machos (g=0.5) pasa de 1.16 a 0.52 

seleccionando con o sin grupos respectivamente, lo que permite 

reducir la diferencia mínima detectable en 0.7 lechones. 

 

 Como consecuencia de la reducción del sesgo y de la varianza 

de estimación, el ECM fue menor al obtenido cuando la selección se 

realizó a partir del modelo de grupos. De los datos de la Tabla II.27 se 

desprende que este comportamiento se da para todos los valores de 

diferencias entre grupos consideradas.  

 

 La mejora de la bondad de estimación de la diferencia entre 

grupos, con reducción de  S, V y ECM, que se presenta después de 

seleccionar sin grupos en el modelo refuerzan los resultados 

obtenidos previamente en las poblaciones de campo. La dificultad de 

detectar diferencias significativas en las poblaciones de campo está 

más relacionada con la estructura y cantidad de datos disponibles que 

con los efectos de la selección practicada.  

 

 En los apartados precedentes se ha puesto de manifiesto que, en 

poblaciones seleccionadas, el modelo de grupos conduce a 
infraestimar ~g , particularmente cuando se importan machos. Existe la 

posibilidad de reducir el sesgo o la varianza de estimación, evaluando 

sin considerar grupos o mediante algunas técnicas de manejo. Todas 

estas estrategias deben ser evaluadas en términos de respuesta a la 

selección, con el objeto de aprovechar adecuadamente las posibles 



ventajas derivadas de la importación de animales. En el apartado 

siguiente se abordarán estas cuestiones.  

 



4.2.2- RESPUESTA A LA SELECCIÓN. 
 

4.2.2.1.- Efecto de la selección. 
 
 La intensidad de selección que se puede aplicar y la heredabilidad 

del carácter considerado condicionan la respuesta dentro de población y, 

por tanto, serán factores a tener en cuenta a la hora de tomar la decisión de 

importar animales.  

 

 En la Tabla II.28 se presentan los resultados obtenidos al aplicar 

diferentes presiones de selección después de importar un 25% de machos 

que difieren en 0.5 lechones. 

 
Tabla II.28.- Respuesta (R), consanguinidad (F) y contribución genética 
(CG) obtenidas aplicando una presión de selección pm (expresada en %) en 
machos y ph (expresada en %) en hembras. 

 

Selección Importación pm ph R F CG (%) 

No Sí - - 0.13 0.02 27 

Sí No 20  50 0.75 0.04 - 

  5 12.5 1.08 0.11 - 

Sí Sí 20 50 0.82 0.05 21 

  5 12.5 1.18 0.12 28 
Valores obtenidos al importar un 25% de machos g=0.5 y después de 10 ciclos de 
selección (h2=0.06) en base al modelo de grupos. 
El error empírico máximo en la respuesta fue de 0.01. 

 
 Cuando no se selecciona, la respuesta depende únicamente de la 

importación y la incidencia del material importado debería ser próxima al 

12.5% al importar un 25% de machos. La retención de parentales hace que 

CG aumente hasta llegar al 27%. 

  

 Cuando la población se selecciona, y para las dos presiones de 

selección consideradas, la importación de animales contribuye a 

incrementar la respuesta en un 9% respecto a mantener la población de 

forma cerrada. La respuesta y la CG se reducen a medida que lo hace la 



intensidad de selección. En el caso de que se seleccione y se importe, la 

disminución de CG, del 28% al 21%, se debe a que se ha mantenido la tasa 

de renovación constante. Para ello, cuando la presión en hembras fue del 

50% y en machos del 20%, manteniendo el número candidatos sobre los 

que se aplican estas presiones de selección se despreciaron al azar los que 

no se precisaron para la renovación de reproductores. Este procedimiento 

tiende a favorecer al grupo más numeroso y existe menor probabilidad de 

seleccionar descendientes del grupo de importación. 

 

 La respuesta obtenida al importar y seleccionar de forma simultánea 

fue siempre algo menor a la que se obtendría si existiera un 

comportamiento aditivo de ambos efectos (0.82<0.13+0.75 y 

1.18<0.13+1.08). En términos económicos podría decirse que la 

importación tiene un coste de oportunidad para la selección que debe ser 

compensado por el diferencial genético de los animales importados.    

 

 La contribución del material genético importado se reduce a medida 

que se incrementa la heredabilidad (Figura II.16). 

 

Figura II.16 .- Efecto de la heredabilidad en la respuesta obtenida en NV 

(contribución de la importación y de la selección, expresadas por unidad de 

desviación típica aditiva). 
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 Para h2=0.10, la contribución de la importación en la respuesta fue 
0.16σ a  (8% de la total), pasando a ser 0.03σ a  (1% de la total) para h2=0.9. 

Al aumentar la heredabilidad la selección es más eficiente, y por tanto se 

requerirá un mayor diferencial genético entre grupos para que la 

importación de animales sea interesante. 

 

4.2.2.2.- Tamaño relativo del grupo y vía de difusión. 
 

 Los resultados obtenidos cuando se importa diferente número de 

machos (10% y 25%) se presentan en la Tabla II.29, y al importar hembras 

(5% y 10%) en la Tabla II.30. 
 
Tabla II.29.- Respuesta en NV después de cinco ciclos de selección 
(Rciclo5)  y respuesta (R), consanguinidad (F) y contribución genética (CG, 
en porcentaje) después de diez ciclos de selección, obtenidas al importar 
machos. 

 

  Porcentaje de machos importados 

h2   10 % 25% 

  M0 M ~g  Mg M0 M ~g  Mg 

0.06 Rciclo 

5 

0.51 0.53 0.60 0.56 0.56 0.65 

 R 1.10 1.14 1.22 1.18 1.18 1.32 

 F 0.11 0.12 0.14 0.11 0.12 0.15 

 CG 1 18 34 16 28 50 

0.12 Rciclo 

5 

1.15 1.10 1.15 1.14 1.15 1.22 

 R 2.33 2.29 2.35 2.33 2.37 2.44 

 F 0.11 0.11 0.11 0.11 0.11 0.12 

 CG 5 10 16 5 21 30 
Valores obtenidos para g=0.5 utilizando diferentes modelos (M0: modelo sin grupos; 
M ~g : modelo con grupos; Mg: modelo con grupos conocidos). 
El error empírico máximo en la respuesta fue de 0.01, para h2=0.06, y de 0.02 para 
h2=0.12. 

 



Tabla II.30.- Respuesta en NV después de cinco ciclos de selección 
(Rciclo5)  y respuesta (R), consanguinidad (F) y contribución genética (CG, 
en porcentaje) después de diez ciclos de selección, obtenidas al importar 
hembras. 

 

  Porcentaje de hembras importadas 

h2   5 % 10% 

  M0 M ~g  Mg M0 M ~g  Mg 

0.06 Rciclo5 0.52 0.56 0.58 0.56 0.60 0.60 

 R 1.12 1.19 1.21 1.19 1.26 1.25 

 F 0.11 0.12 0.12 0.11 0.12 0.12 

 CG 8 29 30 16 42 46 

0.12 Rciclo5 1.10 1.15 1.14 1.15 1.14 1.14 

 R 2.26 2.32 2.30 2.34 2.34 2.33 

 F 0.11 0.11 0.11 0.11 0.11 0.11 

 CG 6 12 11 12 21 21 
Valores obtenidos para g=0.5 y después de 10 ciclos de selección utilizando diferentes 
modelos de evaluación (M0: modelo sin grupos; M~g : modelo con grupos; Mg: modelo 
con grupos conocidos). 
El error empírico máximo en la respuesta fue de 0.01, para h2=0.06, y de 0.02 para 
h2=0.12. 

 

 Los resultados obtenidos, para h2=0.06, al mantener la población de 

forma cerrada se han presentado en la Tabla II.28. Para h2=0.12, en las 

mismas condiciones, se obtuvieron los siguientes valores: Rciclo5=1.09, 

R=2.26 y F=0.11. Comparando estos resultados con los obtenidos al 

importar animales (Tablas II.29 y II.30) puede verse como abrir la 

población permite incrementar la respuesta, sobre todo si la selección se 

realiza asumiendo que se conoce la diferencia entre grupos. Por tanto, la 

importación puede ser una forma de mejora genética complementaria a la 

selección.   

 

 Corregir los datos utilizando el valor real del efecto del grupo (Mg) 

permite conocer las posibilidades potenciales de la importación de 

animales. Con este modelo, y considerando un diferencial genético fijo 

(g=0.5), fue suficiente con importar un 10% de machos o un 5% de 



hembras para que la importación comporte incrementos de respuesta 

significativos respecto a seleccionar en población cerrada (véanse las 

Tablas II.28, II.29 y II.30). Con independencia del sexo considerado, al ser 

g=0.5, la respuesta se incrementa con la cantidad de animales importados. 

 

 Los resultados presentados para el modelo Mg son difíciles de 

obtener en condiciones de campo, dado que habitualmente no se conocen 

las diferencias genéticas reales entre poblaciones. Por tanto, deben ser 

matizados con los obtenidos utilizando modelos de evaluación más 
realistas (M0 o M ~g ).   

 

 Después de importar animales, el modelo M0 conduce a respuestas 

similares a las obtenidas en condiciones de población cerrada y en general 

inferiores a las potenciales (Mg). La respuesta que se consigue se acerca a 

la potencial a medida que se incrementa la heredabilidad, por ser menos 

relevantes los grupos. La respuesta real y potencial también tienden a 

cercarse a medida que aumenta la cantidad de animales importados, por 

incrementarse la probabilidad de seleccionar dentro del grupo de 

importación.  Por tanto, el modelo M0 es menos eficiente a medida que la 

respuesta depende más de la importación que de la selección. Ello hace que 

disminuya CG y  exista la posibilidad de desechar el material genético 

importado. Como ejemplo, los genes de los animales importados, siendo 

favorables, fueron eliminados de la población en el 2% de las repeticiones 

después de importar un 25% de machos. 

 

 La respuesta obtenida con el modelo M~g  depende de su 

comportamiento en la bondad de estimación de las diferencias entre 

grupos, que se ha presentado en el apartado 4.2.1. Así, al importar hembras 
la respuesta con M~g  y Mg fue similar, y al importar machos M~g  no permite 

aprovechar el potencial de los animales importados. Como consecuencia 

de ello existe la posibilidad de que los genes de los animales importados 

desaparezcan de la población. Importando un 25% de machos ello sucedió 
en el 20% de las repeticiones. Con el modelo M~g , la variabilidad en ~g  

hace que la probabilidad de que el material genético importado, siendo 

mejor, sea eliminado de la población sea mayor que con M0. 



 Las diferencias entre modelos se mantienen con independencia de 

ciclo de selección considerado. Cabría esperar que el efecto de la 

importación de animales en la base, si no se hacen más importaciones, 

tienda a diluirse en procesos de selección más largos lo que favorecería la 

evaluación sin grupos. 

 

 Los resultados ponen de manifiesto además, que al importar 

animales (machos o hembras) la consanguinidad tiende a incrementarse en 

relación a mantener la población cerrada. El incremento fue mayor para 

h2=0.06 que para h2=0.12. El aumento de la consanguinidad se debe a la 

selección entre familias, favorecida en la medida que el modelo de 

evaluación recoge más adecuadamente la diferencia existente entre los dos 

grupos (caso extremo Mg). 

 

4.2.2.3.- Manejo de los animales importados. 
 

 En la Tabla II.31 se presenta la respuesta obtenida al importar un 

25% de machos aplicando diferentes políticas de manejo. 
 
Tabla II.31.- Respuesta genética en función del manejo aplicado a los 
machos importados, o sus descendientes, según el diferencial genético (g). 

 

MANEJO DIFERENCIAL GENÉTICO (g) 

 0.0 0.5 

 M0 M ~g  Mg M0 M ~g  Mg 

NR 1.08 1.04 1.10 1.16 1.17 1.33 

RP 1.06 1.06 1.09 1.18 1.18 1.32 

RP + RHO 1.08 1.06 1.07 1.18 1.18 1.30 

RP + RHA 1.03 1.00 1.02 1.19 1.20 1.26 

RP + AD 1.10 1.04 1.06 1.19 1.18 1.31 
Valores obtenidos al importar machos (25%) en la base y después de 10 ciclos de 
selección (h2=0.06) utilizando diferentes modelos (M0: modelo sin grupos; M~g : 
modelo con grupos; Mg: modelo con grupos conocidos). 
NR: No retención; RP: retención de padres; RHO: retención de hijos.  
RHA: retención de hijas; AD: apareamiento dirigido. 
El error empírico máximo fue de 0.01. 
 



 En general, la incidencia del manejo aplicado a los animales tiene un 

comportamiento similar con independencia del modelo de evaluación 

utilizado. 

 

 Cuando los animales importados fueron iguales a los de la población 

de destino (g=0.0), la retención de padres (RP) o hijas (RHA) tiende a 

reducir la respuesta respecto a no retener (M0 y Mg), aunque no de forma 

significativa. Esto es lógico dado que se reduce el diferencial de selección 
aplicado. Con el modelo M~g  la respuesta tiende a incrementarse con RP 
respecto a NR, indicando que mejora la bondad de estimación de ~g . La 

mayor reducción de respuesta se da para RP+RHA, con 0.05 (M0), 0.04 
(M ~g ) y 0.08 (Mg) lechones menos en relación a no retener y 0.03 (M0), 

0.06 (M~g ) y 0.07 (Mg)  lechones menos respecto a RP. Realizar RP+AD 

no supone pérdida de respuesta frente a RP, dado que no interfiere en la 

presión de selección. Por supuesto, los efectos desfavorables de la 

retención de animales tienen mayor repercusión si los animales importados 

son peores (g<0) que los de la población de destino. De todas formas la 

penalización no es muy importante porque la selección posterior tiende a 

eliminar a los animales defavorables. Por ejemplo, para g=-0.5, la 
respuesta obtenida con el modelo M~g  después de importar un 25% de 

machos sin retener fue de 1.03, y con RP o RP+RHA de 1.02 y 0.97 

respectivamente. 

 

 La retención de animales no comportó pérdida de respuesta cuando 

los animales importados fueron mejores que la población de destino 

(g=0.5). En este caso, si no se conocen las diferencias entre grupos (M0 o 
M ~g ), el diferencial positivo compensa el efecto negativo que supone la 

retención de animales. Si se conocen las diferencias (Mg), la retención de 

animales tiene poco sentido y actúa en contra de la respuesta, dado que no 

se maximiza el diferencial de selección aplicado. 

 
4.2.2.4.- Tamaño de la población. 
 

 Los resultados presentados previamente se han obtenido en una 

población formada por 200 hembras y 20 machos. Reduciendo a la mitad 



el tamaño de la población (100 hembras y 10 machos) se han obtenido los 

resultados que se presentan en la Tabla II.32.  

 
 El comportamiento de los tres modelos presenta una tendencia 

similar para los dos tamaños de población considerados (véanse Tablas 

II.29 y II.32).  

 

 El incremento de respuesta frente a la ausencia de importaciones fue 

similar en las dos poblaciones (Tablas II.28, II.29 y Tabla II.32), en 
concreto del 9%  con M0 y M ~g , y con Mg del 18% y 22% en la población 

de mayor y menor tamaño respectivamente. Cabría esperar que al reducir 

el tamaño de la población la ventaja potencial (Mg) de la importación de 

animales en términos relativos se incrementara. Esto no sucede por haber 

mantenido el mismo sistema de manejo y en concreto la proporción de 

candidatos a la selección y la tasa de renovación de animales. En otras 

condiciones, la importación de animales podría ser más ventajosa en 

poblaciones de tamaño reducido, dado que la selección practicada dentro 

de población es menos eficiente.  

 
Tabla II.32.- Respuesta (R), consanguinidad (F) y contribución genética 
(CG), obtenidas en una población formada por 100 hembras y 10 machos. 

 

 Porcentaje de machos importados 

 0% 25% 

 M0 M0 M ~g  Mg 

Rciclo 5 0.48 0.55 0.54 0.63 

R 1.01 1.11 1.11 1.19 

F 0.17 0.17 0.18 0.20 

CG - 17 27 51 
Valores obtenidos al importar machos (g=0.5) y después de 10 ciclos de selección 
(h2=0.06) utilizando diferentes modelos (M0: modelo sin grupos; M~g : modelo con 
grupos; Mg: modelo con grupos conocidos). 
El error empírico máximo en la respuesta fue de 0.02. 

 

 La varianza de la respuesta se incrementó al reducir el tamaño de la 

población. En concreto, después de importar un 25% de machos y 



seleccionar con M~g , fue 0.09 y 0.12 para las poblaciones con 200 y 100 

hembras respectivamente. El incremento de la varianza de la respuesta, al 

reducir el tamaño de la población, se debe a la menor cantidad de 

información de los dos grupos, dado que la contribución genética de los 

animales importados al final del proceso de selección fue similar para los 

dos tamaños considerados. 

 

 La importación de animales  tiende a incrementar la consanguinidad 

en relación a mantener la población de forma cerrada. Comparando los 

resultados presentados en las Tablas II.28, II.29 y II.32, puede verse como 
el incremento es poco importante al utilizar los modelos M0 o M ~g . En 

cambio cuando se utilizó Mg, la consanguinidad se incrementó en un 17% 

y un 36% en la población de menor y mayor tamaño respectivamente. 

 
4.2.2.5- Diferencial genético entre grupos.  
 
 En la Tabla II.33 se presentan los resultados obtenidos al considerar 

distintos valores en la diferencia genética asociada a los machos 

importados (25%), asumiendo que existe o no segregación entre grupos. 

 

 La respuesta obtenida al simular con y sin segregación entre grupos 

permite acotar lo que cabe esperar sucedería en la práctica, dado que la 

varianza de segregación asumida puede considerarse como un valor 

extremo de la misma. La segregación afectó a la respuesta y al 

comportamiento de los modelos. En general, el incremento de variabilidad 

genética que supone la existencia de segregación contribuye a la obtención 

de más respuesta, sobretodo si g>0. Para valores de g<0, el 

comportamiento de la respuesta con y sin segregación es más heterogéneo. 

Ello se debe al efecto contrapuesto de la segregación, con incremento de 

varianza genética que favorece a los descendientes de los animales 

importados, y del diferencial negativo entre grupos, que los penaliza.  

 

 



Tabla II.33.- Respuesta genética en función del diferencial (g) y de la 
segregación entre grupos. 

 

g Con segregación Sin segregación 

 M0 M ~g  Mg M0 M ~g  Mg 

-2.0 1.06 1.04 1.08 1.01 1.04 1.08 

-1.5 1.03 0.98 0.96 1.02 1.06 1.08 

-1.0 1.05 1.06 1.07 1.03 1.04 1.08 

-0.5 1.07 1.02 1.06 1.04 1.01 1.05 

0.0 - - - 1.06 1.06 1.09 

0.5 1.18 1.18 1.33 1.14 1.14 1.22 

1.0 1.41 1.52 1.80 1.26 1.33 1.52 

1.5 1.82 2.00 2.41 1.45 1.58 1.83 

2.0 2.38 2.68 3.09 1.68 1.91 2.17 
Valores obtenidos después de 10 ciclos de selección (h2=0.06) cuando se importa el 
25% de los machos y se utilizan diferentes modelos de evaluación (M0: modelo sin 
grupos; M~g : modelo con grupos; Mg: modelo con grupos conocidos). 
El error empírico en la respuesta osciló entre 0.01 para g=0.0 y 0.10 para g=2.0. 

 

 Cuando los animales importados son mejores que la población 

receptora, la respuesta es mayor a la obtenida en condiciones de población 

cerrada, que recordemos fue de 1.08 lechones (Tabla II.28). Como es 

lógico, el incremento de respuesta depende de la magnitud de las 

diferencias existentes. En la práctica, son necesarias diferencias próximas a 

+0.5 lechones para que abrir la población sea mejor que mantenerla de 

forma cerrada. Recordemos que la heredabilidad considerada en este caso 

(h2=0.06) favorece a la importación en detrimento de la selección; para 

valores de heredabilidad mayores también sería mayor el diferencial 

necesario. 

 

 Cuando no existe diferencial entre grupos, o éste es negativo, la 

respuesta tiende a ser similar o inferior a la obtenida en condiciones de 

población cerrada. La pérdida de respuesta se situaría entre un 0% y un 

11%, en función del diferencial real y del modelo de evaluación. La 

pérdida se debe a la retención de los parentales importados hasta el ciclo 2 

y representa el coste necesario para obtener información en condiciones de 



incertidumbre. Los efectos de la retención de animales se diluyen a largo 

plazo, dado que la selección aplicada sobre todos los animales a partir del 

ciclo 2 tiende a eliminar los animales inferiores a la media.  

 

 La magnitud en que se aprovechan las diferencias existentes entre 

poblaciones depende del modelo utilizado para seleccionar a los animales. 

El modelo de evaluación ejerció mayor influencia sobre la respuesta para 

valores positivos del diferencial entre grupos que para valores negativos 

del mismo. 

 

 Para valores positivos del diferencial entre grupos, las diferencias 

entre modelos se incrementan, por lo que la pérdida por coste de 
oportunidad en la elección del modelo también aumenta. El modelo M~g  se 

sitúa en una posición intermedia entre M0 y Mg, acercándose a Mg a 

medida que las diferencias entre grupos son mayores. Esto se debe a que el 

sesgo en la estima del grupo tiene menor peso relativo a medida que el 

diferencial aumenta (véase Tabla II.26). Como era de esperar, el modelo 

Mg es el que permite ganar más y perder menos después de importar 

animales. Esta situación, aunque la más favorable, es poco realista dado 

que casi nunca se conocen las diferencias existentes. En la práctica, el 
modelo M~g , aunque no permite aprovechar en su totalidad el potencial de 

las importaciones, permite ganar más y perder menos que el modelo M0 , 

sobretodo cuando g es grande. 



4.2.3.- ESTIMACIÓN DE LA RESPUESTA.  
 

 Para evitar el sesgo en la respuesta estimada es imprescindible que, 

además de considerar una estructura de varianzas correcta, el modelo de 

estimación contemple adecuadamente las diferencias existentes en la 

población base y los efectos de la selección. 

 

 Cuando no se realiza selección, después de importar animales, el 

cambio genético es escaso y detectar el sesgo más difícil. De todas formas, 

omitir las diferencias en la población base (M0) condujo a estimas sesgadas 

de la respuesta. Por ejemplo, al importar un 25% de machos (g=0.5) la 

respuesta fue de 0.13 lechones y el sesgo en el estimador de la misma (SR) 

fue de -0.09 lechones, significativo para p<0.05. En estas mismas 
condiciones no se detectó sesgo al utilizar los modelos M~g  y Mg, como 

reflejo de que ambos modelos recogen las diferencias existentes en la base, 

aunque no contemplen el efecto de la segregación entre grupos.  

 

 En presencia de selección, los tres modelos sesgan la respuesta 

estimada, ya sea por no contemplar adecuadamente las diferencias 

existentes en la base, los efectos de la selección entre grupos o los efectos 

de la segregación. El sesgo en la respuesta dependerá de la heredabilidad, 

de las características de los animales importados (cantidad, sexo y 

diferencial genético) y del modelo utilizado para seleccionar y para estimar 

la respuesta.  

 

 El sesgo tiende a reducirse al aumentar la h2, sobretodo para valores 
superiores a 0.10. En concreto, utilizando M~g , SR fue 0.09, 0.05 y 0.03 

para h2=0.01, 0.05 y 0.10 respectivamente. Para valores de heredabilidad 

superiores a 0.10 el sesgo no fue detectable. La magnitud del sesgo está 

relacionada con la posibilidad de confusión entre efectos genéticos y 

residuales, siendo menor al aumentar la h2 por reducirse proporcionalmente 

la varianza residual. La situación más desfavorable se da en caracteres 

poco heredables, como por ejemplo la prolificidad. En este tipo de 

caracteres, la estructura y características de la información disponible 

puede condicionar más la bondad de estimación de la respuesta. 



 

 En la Tabla II.34 se presenta el sesgo en la respuesta en función del 

sexo y cantidad de animales importados. 

 
Tabla II.34.- Sesgo en la respuesta estimada en función del sexo y 
porcentaje de animales importados.  

 

SEXO Porcentaje 

importado 

M0 M ~g  Mg 

Machos 25% -0.09* 0.04* -0.07* 

 10% -0.01 0.03* -0.04* 

Hembras 10% -0.07* 0.00 -0.02 

 5% -0.01 0.03* -0.03* 

Valores obtenidos después de 10 ciclos de selección asumiendo g=0.5 y h2=0.06. 

* p<0.05 

 

 El sesgo en la respuesta, presente tanto al importar machos como 

hembras, depende de la incidencia del material genético importado y del 

modelo utilizado para estimar la respuesta. En general, SR tiende a ser 

menor a medida que se reduce la cantidad de animales importados. En 

todos los casos, tiende a existir infraestimación de la respuesta al utilizar 
M0 o Mg, y sobrestimación de la misma con M~g . 

 

 En la Figura II.17 puede verse que la magnitud y sentido de SR 

dependen de g. Así, la respuesta tiende a estar sobrestimada para g<0 e 

infraestimada para g>0. SR se incrementa a medida que las diferencias 

entre grupos son mayores y favorables a los animales importados. En 

cambio fue irrelevante cuando los animales importados fueron peores que 

los de la población de destino, dado que tienden a ser eliminados de la 

población y por tanto contribuyen poco a las últimas generaciones. 

 
 



Figura II.17.- Efecto del modelo utilizado para seleccionar y estimar la 
respuesta cuando existe segregación entre grupos. 
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Valores obtenidos al importar machos (25%) y después de 10 ciclos de selección 
(h2=0.06) utilizando diferentes modelos (M0: no considera grupos, M~g : se estima el 
grupo, Mg: se conoce el grupo). 

 

  Los efectos de la segregación, no contemplados en el modelo de 

evaluación, contribuyen a infraestimar la respuesta, por haber considerado 

una heredabilidad menor que la real. En la Figura II.18 se presenta el sesgo 

obtenido en la respuesta asumiendo que no existe segregación. 

 
Figura II.18.- Efecto del modelo utilizado para seleccionar y estimar la 
respuesta cuando no existe segregación entre grupos. 
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 Valores obtenidos al importar machos (25%) y después de 10 ciclos de selección 
(h2=0.06) utilizando diferentes modelos (M0: no considera grupos, M~g : se estima el 
grupo, Mg: se conoce el grupo). 



 

 Aun y en el caso de que no existiera segregación entre grupos, la 

respuesta estimada seguiría estando sesgada. Comparando las Figuras II.17 

y II.18 puede verse que cuando se simula que no existe segregación la 

magnitud del sesgo en la respuesta tiende a reducirse respecto a cuando 

existe esta fuente de variación. 

 

 En general, la segregación ejerció mayor influencia para valores 

positivos y extremos de diferencial entre grupos. Para valores negativos la 

segregación interfiere poco por la escasa probabilidad de que existan 

animales afectados por la segregación entre grupos.  

 

 El sentido del sesgo obtenido utilizando M0 se mantiene con y sin 

segregación. El punto de insesgamiento, que debería darse para g=0, se 

desplaza hacia valores positivos de g por haber retenido los animales 

importados hasta el ciclo 2. 

 
 Cuando se evitan los efectos de la segregación el uso de M~g  

conduce a sobrestimar la respuesta para todos los valores de diferencial 

genético considerados. De ello se desprende que la magnitud y sentido del 

sesgo dependen del balance entre los efectos de la segregación 

(infraestima) y de la selección entre grupos (sobrestima). Cuando la 

selección de animales y estimación de la respuesta se realizan asumiendo 

que se conoce la diferencia entre grupos (Mg) el sesgo es menor al 
obtenido con M~g , y en muchos casos no llegó a ser significativo. 

 

 El comportamiento de los diferentes modelos en la estimación de la 

respuesta se produce como consecuencia del sesgo en la predicción de 

valores genéticos, en concreto del sesgo en la contribución genética aditiva 

(Sa) y en la contribución del grupo de importación (Sg).  

 

 Utilizando M0 para estimar la respuesta, Sa es positivo. Para g<0, Sa 

es mayor que la contribución del grupo, que es negativa. En cambio, para 

g>0 la sobrestima de la contribución genética aditiva no llega a compensar 



la contribución real del grupo. Esto es lógico porque ~a  absorbe parte del 

efecto del grupo. 

 
 Al estimar la respuesta con M~g , con independencia del modelo 

utilizado para seleccionar a los animales (M0, M ~g  o Mg), existe 

sobrestimación de la respuesta como consecuencia del balance entre el 

valor negativo de Sa y positivo de Sg. Como ejemplo, en la Figura II.19 
puede verse este comportamiento al estimar la respuesta con M~g  después 

de seleccionar con M0 o M ~g . Con los dos modelos el sesgo tiende a ser 

mayor para valores intermedios de diferencial entre grupos, por ser en esta 

situación donde la selección entre grupos es más importante. 

 

 Para valores de diferencial negativos, el sesgo (Sa y Sg) fue 

prácticamente nulo con los dos modelos, dado que la contribución de la 

importación a la respuesta tiende a ser más pequeña a medida que el 

diferencial se hace más desfavorable a los animales importados.  

 

 
Figura II.19.- Efecto del modelo utilizado para seleccionar a los animales 
(M0: sin grupos, M~g : con grupos) en el sesgo de la contribución genética 
aditiva (Sa) y de la contribución de la importación (Sg), asumiendo que no 
existe segregación. 
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Valores obtenidos al importar un 25% de machos y estimando el sesgo con el modelo 
de grupos (M~g ) después de 10 ciclos de selección (h2=0.06). 



 

 Para valores positivos de diferencial, la contribución genética aditiva 

tiende a estar infraestimada (Sa<0) y la contribución del grupo 

sobrestimada (Sg>0). El sesgo en ambas contribuciones tiende a ser más 
grande después de seleccionar con M~g  que después de seleccionar con M0, 

como reflejo de existir más o menos selección entre grupos. De estos 

resultados, y de los presentados en el apartado 4.2.1, se desprende que el 

modelo de grupos conduce a infraestimar las diferencias entre grupos y a 

sobrestimar la respuesta. Fernando y Gianola (1990), a partir de un 

esquema de selección sencillo, ya presentan sobrestimas de la respuesta 

obtenidas con el modelo tradicional de grupos. La sobrestimación de la 

contribución del grupo, estando infraestimadas las diferencias entre 

grupos, se produce como consecuencia de existir confusión entre efectos 

genéticos y no genéticos.   

 



4.2.4.- UTILIDAD E IMPLICACIONES ECONÓMICAS.  
 

 Los resultados obtenidos en términos de utilidad esperada se 

presentan en las Tablas II.35 y II.36, expresados en porcentaje respecto a la 

ausencia de importaciones.  

 
 En los casos analizados, el modelo M~g  únicamente fue más útil que 

M0 cuando se importaron  hembras. El modelo Mg fue más útil que M0, 

tanto al importar machos como hembras. Estos resultados son acordes con 

los obtenidos previamente en términos de bondad de estimación de las 

diferencias entre grupos y en términos de respuesta a la selección. 

 
Tabla II.35.- Utilidad esperada del modelo de grupos genéticos al 
importar machos o hembras con un diferencial genético de 0.5 lechones, 
expresada en porcentaje respecto a no importar (h2=0.06). 

 

 25 % MACHOS 10 % HEMBRAS 

M0 108 108 
M ~g  108 114 

Mg 119 114 

M0: modelo sin grupos; M~g : modelo con grupos; Mg: modelo con grupos conocidos. 

  

 La utilidad de la decisión de importar dependerá del diferencial 

genético de los animales importados (Tabla II.36). Importar animales con 

diferencial genético igual o superior a 0.5 fue más útil que mantener la 

población cerrada. Esto se debe a que se complementan los efectos de la 

selección entre poblaciones y dentro de población. Como era de esperar, la 

utilidad de la importación de animales se incrementa con el diferencial 

genético y a medida que disminuye la incertidumbre respecto a la 

diferencia existente. Al considerar un diferencial genético nulo la decisión 

más útil fue la de no importar. Los animales importados, aun no siendo 

diferentes, se ven favorecidos por creer que lo son y, en consecuencia, se 

restan posibilidades a la selección dentro de población. Si las diferencias 

son desfavorables, al coste de oportunidad en relación al diferencial de 



selección se añade el efecto de la introducción de animales que realmente 

son peores. 

 
Tabla II.36.- Utilidad esperada al importar machos (25%) con diferentes 
valores de diferencial genético, expresada en porcentaje respecto a no 
importar (h2=0.06). 

 

 Diferencial genético 

UTILIDAD  -1 -0.5 0  0.5 1 

M0 98 99 98 108 124 
M ~g  98 95 98 108 132 

Mg 99 98 99 119 150 

M0: sin grupos; M~g : con grupos; Mg: con grupos conocidos. 

 

 La importancia del modelo de predicción utilizado, evaluada en 

términos económicos (VAN, TIR y VAN/I), se presenta en la Tabla II.37. 

 
Tabla II.37.- Valor actualizado neto (VAN), tasa interna de rendimiento 
(TIR) y ratio VAN/inversión (VAN/I) obtenidos al importar machos o 
hembras según distintos modelos de evaluación, expresados en porcentaje 
respecto a no importar (h2=0.06). 

 

 25 % MACHOS 10 % HEMBRAS 

MODELO M0 M ~g  Mg M0 M ~g  Mg 

VAN 113 113 133 113 121 119 

TIR 110 110 133 108 118 116 

VAN/I  106 106 125 109 118 117 

    M0: sin grupos; M~g : con grupos; Mg: asumiendo diferencias conocidas. 

 

 El comportamiento de los diferentes índices económicos al 

contrastar el modelo de evaluación utilizado fue similar al presentado 

previamente en términos de utilidad. 

 

 El modelo de grupos presenta ventajas económicas cuando se 

conocen las diferencias o cuando se importan hembras. La pérdida 



económica (VAN, TIR, VAN/I) por considerar M0 frente M~g  fue 

prácticamente nula al importar machos, y próxima al 10% al importar 
hembras. Con un modelo de grupos (M~g  ó Mg), la pérdida por desconocer 

las diferencias entre grupos fue nula al importar hembras y de entre un 

10% y un 20%, según el índice considerado, al importar machos. De forma 

similar a lo que sucedía en términos de utilidad (Tabla II.35), para un 

diferencial conocido entre grupos de 0.5 lechones, la importación de un 

25% de machos fue más rentable que la importación de un 10% de 

hembras (Tabla II.37). Por otro lado, para este diferencial, la importación 

fue ventajosa económicamente frente a la selección en población cerrada, 

con independencia del modelo de evaluación empleado. 

  

 La ordenación entre modelos en términos económicos (Tabla II.37) 

se mantiene en relación a la obtenida al considerar la utilidad (Tablas II.35 

y II.36) o la respuesta (véase apartado 4.2.2) obtenidas al final del proceso 

de selección. Los criterios económicos tienen en cuenta la evolución de la 

respuesta en el tiempo, favoreciendo más la respuesta obtenida a corto 

plazo que la obtenida a largo plazo. En cambio, la utilidad contempla sólo 

la respuesta al final del proceso de selección y la incertidumbre existente 

en la misma. La homogeneidad de los resultados obtenidos con ambos 

tipos de criterios indican que el ritmo con el que se acumula en el tiempo la 

respuesta genética fue similar con independencia del modelo de evaluación 

utilizado. 

 

 Por último cabe señalar que el potencial económico de la 

importación de animales fue considerable (Tabla II.37), pues para 

diferencias de medio lechón los incrementos de VAN, TIR y VAN/I fueron 

próximos al 30%. En la práctica, cuando se desconoce g, la revalorización 

económica será más escasa; no es de esperar que supere el 10% al importar 

machos ni el 20% al importar hembras. 

   



5.- DISCUSIÓN. 
 

 La mayoría de poblaciones de selección españolas, tales como las 

analizadas por Rodríguez et al., (1996), Batallé (1996) o las tratadas en 

el presente trabajo, son poblaciones abiertas. En la mayoría ha existido 

importación de machos con destino al núcleo de selección, aunque en 

algunos casos también se han incorporado hembras.  

 

 En las poblaciones analizadas, el número de machos importados 

representa entre el 7 y el 20 % de los animales sin ascendencia conocida 

(población base) y el de hembras entre el 4 y 40 %. Aunque en algunos 

casos la importación de animales no haya sido porcentualmente muy 

grande, sí ha comportado una sustitución paulatina del material genético. 

Como consecuencia de ello entre el 20% y el 50% de los genes presentes 

actualmente procede de importaciones realizadas en el pasado. En el 

caso de existir diferencias entre la población de origen y de destino, 

éstas deberían ser consideradas en la evaluación genética.    

 

 La evaluación genética de los animales generalmente se realiza en 

dos pasos, primero se estiman las componentes de varianza y luego estos 

se utilizan en la predicción de valores genéticos. En ambos casos se 

precisa un modelo para describir los datos (modelo de evaluación) y un 

método de resolución (método de evaluación).  

 

 Los modelos de evaluación genética de muchos países (p.e. Long 

et al., 1990; Knap, 1993; Sehested et al., 1993) y en concreto en los 

utilizados en las poblaciones de campo analizadas en el presente trabajo 

(Estany et al., 1993a) asumen la condición de población cerrada. La 

importación de animales supone una redefinición de la población base 

que debe ser considerada, tanto en la estimación de parámetros genéticos 

como en la predicción de valores genéticos (Van der Werf y Thompson, 

1992). Por ello, en otras poblaciones porcinas (p.e. Bidanel y Ducos, 

1993; Estany y Sorensen 1995; Rodríguez et al., 1996) se consideran 

grupos genéticos en el modelo de evaluación para contemplar las 



diferencias existentes en la población base, ya sean motivadas por la 

introducción de animales de otras poblaciones o por los efectos de la 

selección sobre la propia población. El modelo de evaluación con grupos 

fue presentado por Quaas (1988). Las principales hipótesis del mismo 

hacen referencia al comportamiento aditivo del efecto grupo, a la 

homogeneidad de varianzas entre grupos y a la condición aleatoria de 

cada grupo. 

 

 La metodología de evaluación ha evolucionado rápidamente en las 

últimas décadas. En la actualidad, es habitual utilizar el método REML 

(Patterson y  Thompson, 1971) para estimar las componentes de 

varianza y el método BLUP (Henderson, 1973) para predecir los valores 

genéticos. Ambos métodos están sujetos a un conjunto de condiciones, 

que pueden hacerse más restrictivas según la forma de aplicación de los 

mismos. Así, por ejemplo, el método BLUP generalmente se 

implementa a partir del modelo de Henderson (1973) sin selección, que 

lleva a las ecuaciones normales del modelo mixto (MME), lo que puede 

ser poco acertado cuando se selecciona y se importa animales de forma 

simultánea. 

 

 En las poblaciones de campo analizadas, las diferencias 

encontradas en las componentes de varianza estimadas mediante REML 

al considerar u omitir los grupos genéticos son pequeñas, y de magnitud 

similar a las presentadas por otros autores analizando caracteres 

reproductivos (Estany y Sorensen, 1995) o de crecimiento (Li y 

Kennedy, 1994ab; Rodríguez et al., 1996). Además, no existen grandes 

diferencias en la estimación realizada con la metodología REML o la 

bayesiana; los resultados obtenidos por Rodríguez et al. (1996) en este 

sentido también presentan un comportamiento similar.   

 

 La importancia de considerar grupos genéticos en la estimación de 

componentes de varianza y en la predicción de valores genéticos 

dependerá de la magnitud de las diferencias existentes entre las 

poblaciones implicadas (Kennedy, 1981; Foulley et al., 1990). 

Contrastar la hipótesis de presencia o ausencia de diferencias entre 



orígenes ayudará también a optimar la planificación de las 

importaciones y la selección de los animales. 

 

 Utilizando los estimadores REML de las componentes de varianza 

se han obtenido BLUE de las diferencias entre las poblaciones de origen 

y de destino. Estas diferencias únicamente fueron significativas para los 

orígenes FR-A en LD-2 (+0.6 NV) y FR en LW-1 (-2.1 NV y +3.2 mm. 

de ETD). En la mayoría de casos el error de estimación fue 

considerable, oscilando entre 0.13 y 0.72 para NV, entre 7.25 y 29.35 

para GMD, y entre 0.36 y 1.43 para ETD. Errores de magnitud similar 

fueron obtenidos también por Rodríguez et al., (1996) y por Batallé 

(1996). Que sólo se hayan podido encontrar diferencias significativas en 

dos de los siete orígenes considerados podría explicar, en parte, la poca 

incidencia de la inclusión de grupos genéticos en la estimación de 

componentes de varianza.   

 

 Las dos metodologías utilizadas, BLUE y estimación bayesiana, 

proporcionaron inferencias similares en la estimación de diferencias 

entre grupos. La similitud se debe a que, con ambos métodos, se ha 

considerado únicamente la información contenida en los datos. Este 

mismo comportamiento también se presenta en los resultados obtenidos 

por Rodríguez et al. (1996), aun y en el caso de considerar información 

ajena a los datos. Las diferencias entre métodos serían mayores a 

medida que la información a priori considerada en la implementación 

bayesiana prevaleciera sobre la contenida en los datos. 

 

 De todas formas, la homogeneidad de los resultados obtenidos con 

los dos métodos no asegura que los estimadores tengan buenas 

propiedades. En primer lugar porque no existen garantías de que los 

datos aporten suficiente información sobre las componentes de varianza. 

Así, por ejemplo, desconocer parte de la información de parentesco y 

parte de la información utilizada en el proceso de selección habrá 

condicionado la bondad de los estimadores REML de las varianzas (Van 

der Werf y De Boer, 1990; Van der Werf, 1992; Pieramati y Van Vleck, 

1993). Para los caracteres GMD y ETD, la preselección de los animales 



controlados ha podido contribuir también a incrementar el sesgo en la 

estimación (Appel, 1995). En segundo lugar es difícil garantizar el 

cumplimiento de todas las hipótesis del modelo de grupos y las 

propiedades del método BLUP bajo el modelo de Henderson (1973) sin 

selección. 

 

 Los resultados obtenidos mediante simulación ponen de 

manifiesto que la metodología de modelo mixto y el modelo de grupos 

pueden ser una buena herramienta para estimar las diferencias existentes 

en la base cuando la población no se selecciona. En ausencia de 

selección en la población simulada la única hipótesis que se incumple 

recae en que el modelo de grupos utilizado en la evaluación no 

contempla la segregación entre grupos. La magnitud de la varianza de 

segregación depende del número de loci que intervienen y de las 

frecuencias alélicas existentes entre grupos (Lo et al., 1993). En la 

práctica, los datos contienen poca información relativa a la varianza de 

segregación y obtener una buena aproximación de su magnitud es difícil. 

El valor de la varianza de segregación utilizado en la simulación puede 

considerarse como una cota superior de la misma, y por tanto, de su 

influencia máxima en una situación real. En los casos analizados, aun y 

en presencia de selección, la existencia de varianza de segregación no 

conduce a cambios significativos en los estimadores de las diferencias 

entre grupos en relación a cuando se asume que esta fuente de variación 

no existe. 

 

 Cuando existe selección y el criterio utilizado no considera los 

grupos, tal como se ha venido realizando en las líneas de campo 

analizadas, no se detectó sesgo en los estimadores de las diferencias 

entre grupos. En cambio, si el criterio incluye los grupos, la bondad de 

estimación de las diferencias entre grupos empeora considerablemente, 

obteniéndose estimadores sesgados y con mayor varianza de estimación. 

 

 Cuando existe selección, realizada a partir del modelo de grupos, 

el sesgo en la estimación se produce como consecuencia de las 

deficiencias existentes en el método de evaluación. En concreto, 



utilizando las MME, para garantizar las propiedades del método BLUP 

es necesario que la selección esté contenida en los datos y además que el 

criterio sea independiente de los efectos fijos. Estas premisas se 

incumplen en las poblaciones simuladas cuando existe selección, ya que 

el criterio depende de los grupos y la retención de animales hace que 

parte de la selección se realice a partir de información ajena a los datos. 

En esta situación las ecuaciones del modelo mixto (MME) con y sin 

selección no son equivalentes (Henderson, 1975b; Gianola et al., 1988). 

Podría evitarse el sesgo utilizando las ecuaciones del modelo mixto 

modificadas (MMME) propuestas por Henderson (1975b), pero sería 

necesario hacer explícita la selección  realizada. De todas formas, ni las 

MME ni las MMME permiten aprovechar toda la información, dado que 

parten de la distribución condicional de los datos dada una forma fija de 

selección realizada (Thompson, 1979).  

 

 En las MME, utilizadas en la evaluación genética de las 

poblaciones simuladas, la selección realizada entre grupos hace que se 

infraestimen las diferencias existentes en la base. En la práctica, 

seleccionar dentro de grupo después de importar animales evitaría esta 

fuente de sesgo, pero requeriría mantener poblaciones separadas, lo que 

es poco operativo. Por tanto, en el caso de realizar selección, lo más 

probable es que ésta se realice entre grupos, incumpliéndose entonces la 

hipótesis de invarianza a la traslación. La infraestimación se debe a que 

en condiciones de desequilibrio, tal como habitualmente sucede entre los 

animales importados y los residentes, siempre tiende a existir mayor 

probabilidad de seleccionar animales del grupo más numeroso, en este 

caso el residente. Así, después de importar animales, si el diferencial 

entre grupos favorece a estos animales, siendo minoritarios, la selección 

entre grupos tiende a reducir la distancia entre grupos. Cuando los 

animales importados son peores que la población de destino, sus 

descendientes tienden a ser desconsiderados como futuros reproductores 

y la respuesta se debe a la selección dentro de la población de destino, 

incrementándose la distancia entre los dos grupos. 

 



 Cuando existe selección entre grupos, todos los factores que 

contribuyen a generar confusión entre efectos genéticos y no genéticos y 

a que exista desequilibrio en los datos incrementan el sesgo y la varianza 

de las diferencias entre grupos estimadas. Así, la infraestimación 

aumenta cuando disminuye la heredabilidad, cuando se importan sólo 

machos, cuando se reduce el número de partos producidos por los 

animales importados o el tamaño de la población, y cuando las 

diferencias entre grupos son menos extremas.  

 

 La posibilidad de confusión entre efectos genéticos y residuales 

depende en gran medida de la heredabilidad. Así, al aumentar la 

heredabilidad la infraestimación es menor. El sesgo será particularmente 

importante para caracteres como la prolificidad, con una heredabilidad 

próxima o inferior a 0.10. En cambio, será menos importante en 

caracteres con mayor heredabilidad, como puede ser el caso de los 

relacionados con el crecimiento y las características de la canal. 

  

 El desequilibrio se debe a que, en general, no se dispone de igual 

cantidad de información de cada uno de los grupos. En la cantidad de 

información de cada grupo intervienen el número de registros (en este 

caso partos) y la composición genética de los animales que los 

producen. El desequilibrio es mayor al importar machos que al importar 

hembras y, en consecuencia, también lo es la infraestimación de las 

diferencias entre grupos. Al importar machos, la información relativa al 

grupo de importación se produce más tardíamente, dado que se obtiene 

en los partos de las hijas de estos animales. En cambio, no se detecta 

sesgo si se importa suficiente cantidad de hembras y éstas paren antes de 

iniciarse el proceso de selección, tal como sucede al importar un 10% de 

hembras que producen uno o más partos antes de ser seleccionadas. 

Reduciendo la cantidad de machos o hembras importados existe mayor 

desequilibrio en la información de los dos grupos y la infraestimación 

aumenta. Cabe esperar que las diferencias entre importar machos y 

hembras fuesen menores si el carácter analizado se expresara en los dos 

sexos, o si se importaran machos y hembras a la vez. 

 



 El sexo, la proporción de animales importados y el diferencial 

entre grupos condicionan también la varianza de los estimadores de la 

diferencia entre grupos, que fue considerable en la mayoría de casos. En 

las mejores condiciones, importando un 10% de hembras y sin practicar 

selección, el umbral para detectar diferencias significativas se situó en 

0.5 lechones. Las condiciones se hacen mucho más restrictivas en 

presencia de selección y, sobre todo, al importar sólo machos. Al 

importar machos, aun y en el caso de no realizar selección, será difícil 

detectar diferencias inferiores a 1 lechón. La estructura de datos que se 

genera es poco favorable, dado que la información del grupo de 

importación, además de producirse de forma tardía, hace referencia 

principalmente a animales que no superan el 50% en contribución 

genética del grupo de importación.  

 

 En algunas de las poblaciones de campo analizadas, la 

importación de hembras (90% para HO en LW-1, del 100% para FR-A 

en LD-2 y del 65% para FR en LW-2) habrá favorecido la bondad de 

estimación de las diferencias entre grupos para estos orígenes, 

obteniéndose por esta causa los errores más reducidos. Además, la 

importación simultánea de machos y hembras de un mismo origen 

también cabe esperar que contribuya a reducir el sesgo y la varianza de 

estimación. 

  

 La varianza del estimador se incrementa también a medida que las 

diferencias son más desfavorables a los animales importados, dado que 

la selección tiende a eliminarlos de la población. Mientras que el sesgo 

máximo se produce para valores intermedios de diferencias entre grupos 
( − ≤ ≤1 1g ), tendiendo a reducirse para diferencias extremas. Esto se 

produce como consecuencia de que, para valores de g extremos, la 

selección tiende a realizarse dentro del grupo favorable en detrimento de 

la selección entre grupos. Como consecuencia del incremento de 

varianza, existe mayor dificultad para detectar diferencias desfavorables 

que favorables, lo que puede inducir a decisiones equivocadas al 

considerar orígenes desfavorables iguales que la población de destino. 

 



 En poblaciones seleccionadas, la bondad de estimación de las 

diferencias entre grupos (sesgo, varianza de estimación) puede 

mejorarse mediante algunas técnicas de manejo, como por ejemplo la 

retención de hijas de los machos importados, o realizando la selección a 

partir de un modelo que no considere grupos. En esta última situación, 

que como ya se ha apuntado previamente es muy parecida a lo realizado 

en las poblaciones de campo, la predicción de valores genéticos entre 

grupos será más similar y la selección entre grupos tenderá a ser menor. 

Ello explica que el sesgo en el estimador de la diferencia entre grupos 

sea menor, prácticamente inexistente, y que se reduzca la varianza y el 

error cuadrático medio (ECM) de estimación. 

 

 Cuando los datos se recogen sin un protocolo previo, tal como 

sucede en condiciones de campo, y el criterio de selección incluye los 

grupos parece difícil contemplar adecuadamente los efectos de la 

selección. Previamente ya se han apuntado las limitaciones, en este 

sentido, existentes en las MME y las MMME. Para contemplar los 

efectos de la selección existe la posibilidad de utilizar la distribución 

conjunta de los datos y la selección (Im et al., 1989; Im, 1990) o la 

inferencia bayesiana (Gianola y Fernando, 1986). Estos procedimientos, 

aunque permiten aprovechar mejor la información disponible, no 

garantizan la obtención de estimadores insesgados ni que la respuesta a 

la selección sea máxima. De todas formas, de poco sirve disponer de 

estimadores insesgados pero con gran varianza y puede ser más 

interesante atender al ECM que al sesgo. Henderson (1984) ya apunta la 

posibilidad de que existan estimadores sesgados con menor ECM que 

BLUE. En este sentido, Gianola (1990) y Weigel et al. (1991) muestran 

como algunos estimadores sesgados pueden mejorar BLUE en términos 

de ECM, sobretodo en condiciones de baja heredabilidad. Para 

recomendar el uso generalizado de este tipo de estimadores se requiere 

un mayor conocimiento de las implicaciones que ello puede suponer 

(Gianola, 1990).   

 

 Aunque el método BLUP puede ser mejorado, su uso en la 

evaluación genética se ha generalizado (Ducos et al, 1992). Por ello, en 



el marco de este método, es necesario analizar en que casos la política 

de importación y de selección de los animales, el modelo de evaluación 

utilizado y la estrategia de manejo de los animales condicionan la 

evolución genética de la población. 

 

 A medida que aumenta la heredabilidad y que la selección 

aplicada a la población es más intensa,  la importación de animales 

pierde importancia, dado que la respuesta depende más de la selección 

dentro de población que de las diferencias entre poblaciones. Por contra, 

cuando la selección es menos intensa gana peso la importación pero, en 

valor absoluto, existe un menor aprovechamiento del material genético 

importado. En el caso extremo de ausencia de selección son la 

proporción de animales importados y el azar quienes determinan la 

difusión de genes a lo largo del tiempo.  

 

 La incidencia de la política de importación en la respuesta a la 

selección depende en gran medida del grado de conocimiento de las 

diferencias existentes entre poblaciones, de su signo y magnitud. 

 

  Si las diferencias son conocidas (Mg), y superiores al diferencial 

de selección dentro de población, tanto la importación de machos como 

de hembras permite revalorizar genéticamente la población. Smith y 

Banos (1991), de forma analítica, ya apuntan las posibles ventajas de 

realizar selección entre poblaciones. 

 

 Cuando las diferencias no se conocen existen dos posibilidades: 

asumir que no existen, y evaluar mediante M0, o considerar estimadores 
de las mismas utilizando M

g~ . En general, los modelos M0 o M
g~  no 

permiten maximizar la respuesta a la selección, y por tanto aprovechar 

adecuadamente las diferencias entre poblaciones. El modelo M0 siempre 

conduce a respuestas inferiores, o como mucho iguales, a las obtenidas 
con M

g~ . En general, al utilizar M
g~  para seleccionar a los animales, los 

valores genéticos predichos están menos sesgados que al utilizar M0, 

pero tienen mayor varianza y mayor ECM. En algunos casos, como el 



presentado por Fernando y Gianola (1990), la respuesta puede estar más 

relacionada con el ECM que con el sesgo. Henderson (1990a) y Gianola 

et al. (1990) ya apuntan que cuando el criterio de selección no puede 

independizarse de los efectos fijos, tal como sucede en las simulaciones 

realizadas, pueden existir predictores sesgados con mejor rendimiento 

que BLUP. 

 
 Las ventajas de M

g~  frente a M0, en términos de respuesta, 

dependen del comportamiento de M
g~  como herramienta para estimar las 

diferencias entre grupos. Para valores del diferencial negativos los tres 

modelos conducen a obtener la misma respuesta, dado que la selección 

hace que, a largo plazo, la contribución de los animales importados sea 

escasa. Cuando el diferencial genético es favorable al grupo de 

importación los tres modelos incrementan la respuesta en relación a 

mantener la población cerrada. A medida que aumentan las diferencias 
entre grupos, la respuesta obtenida con M

g~  tiende a alejarse de la 

obtenida con M0 y a acercarse a la conseguida con Mg, dado que en 
términos relativos se reduce la varianza y el sesgo en ~g . 

 

 El comportamiento de los tres modelos, en relación al diferencial 

genético entre grupos, se debe a que éste determina la región de solape 

entre las distribuciones de los diferentes grupos. Así, para valores 

extremos de diferencias entre grupos, la selección tiende a realizarse 

sobre una de las dos distribuciones, la del grupo más favorable, con 

independencia del modelo utilizado. En la zona de diferencias 
intermedias entre grupos (− ≤ ≤1 1g ), la más realista, decidir qué 

modelo de evaluación emplear es más complejo y dependerá del 

horizonte del ganadero. En general, considerar grupos en el modelo de 

evaluación puede ser poco funcional, dado que no garantiza optimar el 

progreso genético y, además, dificulta la estimación posterior de los 

grupos. Cuando exista la esperanza de que los animales importados son 

mejores que los de la población de destino, y si se pretende obtener 

respuesta a corto plazo, podrían considerarse los grupos dando más peso 

a estos animales que a los de la población de destino. Esto es lo que los 



ganaderos hacen de forma intuitiva al quedarse animales del grupo 

importado. De todas formas, es difícil encontrar la ponderación 

adecuada y siempre existe la posibilidad de que lo esperado no se 

cumpla.  Si se desea respuesta a largo plazo parece poco recomendable 

considerar grupos en el modelo de evaluación, dado que si el grupo 

importado es realmente ventajoso acabará fijándose en la población y si 

es malo no persistirá.   

 

 En condiciones de campo, la respuesta es difícil de conocer y la 

eficacia de una estrategia de mejora debe ser evaluada por medio de 

estimadores de la misma, que están sujetos a las imperfecciones de la 

metodología de estimación. 

 

 Como era de esperar, omitir las diferencias existentes en la 

población base (M0) sesga la respuesta, aun y en el caso de que la 

población no haya sido seleccionada. 

 
 En presencia de selección, los tres modelos utilizados (M0, M

g~  y 

Mg) sesgan la respuesta. Los tres modelos tienen en común que no 

contemplan los efectos de la selección y segregación entre grupos. 
Además, los modelos M0 y M

g~  no contemplan adecuadamente las 

diferencias existentes en la base. El modelo Mg, aunque permite corregir 

la existencia de medias diferentes en la base, no recoge el hecho de que 

parte de la selección se realice a partir de información previa respecto al 

grupo que no está contenida en los datos.  

 

 El modelo M0, sobrestima la respuesta cuando las diferencias son 

desfavorables a los animales importados, y la infraestima cuando el 

grupo de importación es mejor que la población de destino. En las dos 

situaciones, existe sobrestimación de los valores genéticos aditivos 

predichos para los animales seleccionados, en la medida que recogen 

parte de las diferencias entre grupos. De hecho, esto sucede porque el 

modelo es incorrecto por omitir un efecto fijo (Henderson, 1975a), en 

este caso el grupo. 



 
 Al utilizar M

g~  para estimar la respuesta, con independencia del 

modelo utilizado para seleccionar a los animales (M0, M
g~  o Mg), existe 

sobrestimación de la respuesta, que tiende a aumentar con g. Esto se 

produce como resultado del balance entre la infraestimación de la 

contribución genética aditiva y la sobrestimación de la contribución del 

grupo. Resultados en el mismo sentido fueron obtenidos por Fernando y 

Gianola (1990). La sobrestimación de la contribución del grupo en los 

animales seleccionados, estando infraestimadas las diferencias entre 

grupos, se produce como reflejo de la confusión existente entre efectos 

ambientales y genéticos. Ello hace que en la selección de los animales 

intervengan en parte los efectos no genéticos y en el conjunto de 

animales seleccionados la distribución del ambiente entre grupos no sea 

aleatoria. Esto tiene menor incidencia a medida que aumenta la 

heredabilidad o disminuye la contribución genética del grupo de 

importación, y si no existe sesgo en la estimación de diferencias entre 

grupos, tal como sucede al importar un 10% de hembras. 

  

 Con independencia del modelo utilizado, la respuesta tenderá a 

estar infraestimada por no haber contemplado el efecto de la segregación 

entre grupos y, por tanto, haber considerado en la estimación de la 

respuesta una heredabilidad menor que la real. En la práctica, para evitar 

esta fuente de sesgo sería necesario conocer la varianza de segregación e 

implementar de forma correcta el cálculo de la matriz de (co)varianzas 

entre animales (Lo et al., 1993; Cantet y Fernando, 1995). 

 

 De lo expuesto se desprende que el método tradicional (MME) de 

resolver el modelo de grupos puede ser adecuado para estimar las 

diferencias existentes en la población base cuando se cumplen las 

hipótesis del modelo de grupos y no existe selección o, si existe, el 

criterio utilizado es invariante a la traslación. En la práctica, aunque no 

exista selección, las principales hipótesis del modelo de grupos (Quaas, 

1988) pueden ser difíciles de justificar cuando se importan animales, 

dado que estos generalmente no son una muestra aleatoria, cabe esperar 



que existan diferencias tanto en la media como en la varianza entre 

grupos y es difícil verificar el comportamiento aditivo de los mismos.  

Modelar estos efectos, aunque posible (Lo et al, 1993; Cantet y 

Fernando, 1995), se ve condicionado por las limitaciones de la 

información disponible en los datos. 

 

 Cuando existe selección, a las deficiencias del modelo tradicional 

de grupos es necesario añadir las del método de evaluación, en concreto 

las vinculadas al uso de las MME, que no permiten obtener estimadores 

y predictores con propiedades BLUP. Existe la posibilidad de evitar el 

sesgo motivado por realizar selección entre grupos utilizando MMME 

(Henderson, 1975b); pero su implementación es compleja, no se 

aprovecha toda la información (Thompson, 1979) y en términos de 

respuesta puede que no sea mejor (Fernando y Gianola, 1990). En 

general inferir a partir de la verosimilitud o de la distribución posterior 

puede ser atractivo (Im et al., 1989), pero se conoce poco respecto a que 

condiciones son necesarias para optimar la respuesta a la selección 

(Henderson, 1990a). 

 

 Debe tenerse en cuenta además que la problemática que se genera 

con la importación de animales es compleja (Goddard y Beard, 1994) y 

puede complicarse más si se realizan importaciones repetidas. La 

evolución genética existente en las poblaciones de origen y de destino, 

con objetivos no siempre coincidentes y con la posibilidad de que exista 

interacción genotipo ambiente condicionarán la política de importación. 

Estos problemas pueden ser especialmente importantes en el caso de que 

se realicen evaluaciones entre poblaciones o entre países (Benyshek et 

al., 1994; Banos, 1994). 

 

 De todas formas, la importación de animales puede ser una forma, 

complementaria a la selección, para revalorizar genética y 

económicamente una población. El potencial de la importación de 

animales depende del diferencial genético existente entre poblaciones, lo 

que condiciona la respuesta y el rendimiento de la inversión que supone 

la compra de animales foráneos. De todas formas, es difícil que la 



importación sea más eficaz que la selección, dado que no es de esperar 

que existan grandes diferencias entre líneas. Si finalmente se decide 

importar, y se tiene poca información previa, será preferible introducir 

hembras que machos. En cualquier caso en poblaciones seleccionadas, 

será difícil evitar el riesgo implícito en la decisión de importar. En este 

contexto, serán de gran utilidad para las empresas de selección, todas las 

iniciativas encaminadas a determinar las diferencias existentes entre 

líneas dentro de país y entre países. Aun y en el caso de que existan 

diferencias importantes entre líneas y se disponga de suficiente 

información del potencial genético de las mismas, puede ser difícil 

asumir el riesgo sanitario que supone el movimiento de animales entre 

poblaciones.   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



6.- CONCLUSIONES. 
 

 Dados los resultados obtenidos en el Capítulo II del presente 

trabajo, a continuación se exponen las conclusiones que de ellos se 

derivan en relación a los objetivos propuestos. 

 

 

 1 - En las cuatro líneas maternas analizadas, la introducción de 

grupos genéticos en el modelo de evaluación no conduce a cambios 

relevantes en los estimadores de las componentes de varianza. 

 

 2 - Para las importaciones realizadas en las cuatro líneas 

maternas analizadas sólo se han detectado diferencias favorables en 

uno de los orígenes considerados y únicamente para el carácter 

número de lechones nacidos vivos. 

 

 3 - En las condiciones habituales de importación, la varianza del 

error de estimación de los grupos es tan grande que difícilmente 

permite detectar diferencias inferiores a medio lechón en el número de 

nacidos vivos por parto. 

 

 4 - En poblaciones seleccionadas abiertas a la importación las 

diferencias entre orígenes se infraestiman cuando el criterio de 

selección se deduce a partir de un modelo de grupos resuelto 

ignorando la selección en las ecuaciones del modelo mixto. El sesgo 

aumenta conforme disminuye la heredabilidad y conforme aumenta el 

desequilibrio en la información, pero es despreciable si los grupos no 

se incluyen en el criterio de selección. 

 

 5 - En poblaciones abiertas a la importación, la forma 

tradicional de implementar el modelo de grupos conduce a 

sobrestimar la respuesta, aunque este efecto puede contrarrestarse por 

la infraestimación causada por ignorar la varianza de segregación 

entre grupos. 



 6 - La importación de animales tiene una eficacia limitada 

frente a la selección, dado que no es de esperar que existan grandes 

diferencias entre líneas. Importar animales en poblaciones 

seleccionadas sólo compensará cuando estas diferencias puedan 

estimarse bien y sean próximas o superiores a medio lechón. 
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