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1.- INTRODUCCION.

La mayoria de poblaciones porcinas de seleccién,particular
las espafolas, son o han sido poblaciones abitxasdos objetivos
principales que se han argumentado para la apeltues nicleos son
el control de la consanguinidad y la incorporaaémanimales de alto
valor genético. Analizar las ventajas de la incaspmn de animales
en términos de revalorizacion genética de las pabias no es
evidente, dada la dificultad de establecer compamas objetivas
entre animales de diferentes origenes. Sin embaai® esperar que
existan diferencias entre poblaciones y que, eanalg casos, éstas
puedan ser importantes. Por ejemplo, Est&ral (1993b), analizando
los datos de animales de dos origenes sujetos a #&juabiente y
manejo, encontraron una diferencia de 0.7 lechnaeglos por parto.
Aunque las diferencias sean importantes, la udlidde la
incorporaciéon de animales y de la seleccion pastse vera reducida
si en la prediccion de valores genéticos no seetiean cuenta estas
diferencias.

Contemplar las diferencias existentes entre pai@&s puede
realizarse utilizando el modelo de grupos genéfpara la prediccion
de valores genéticos. Thompson (1979) propone welnen el que
el grupo de un animal queda definido por la semsul@l de sus
padres (modelo de grupos acumulados). Este modeiecade grupos
fue extendido a un modelo animal por Robinson (198%/estellet
al. (1988). Asi, aplicando recurrentemente la egiratde Thompson
puede deducirse la media genética de un grupo ideakes con una
composicion genética determinada en funcion dgragos originales.
La implementacion de este modelo en las ecuacibeienodelo mixto
(MME: Mixed Model Equationsy las hipétesis asumidas han sido
expuestas por Quaas (1988). Las principales hiigotles modelo de
grupos hacen referencia a la aditividad del efgoipo, la igualdad de



varianza genética dentro de grupo y la condiciGeatalia de la
muestra que define los animales base de cada gPopteriormente, el
algoritmo ha sido extendido para el caso multideradDa y
Grossman, 1991), para tomar en consideracion lestaf maternos
(Van Vleck, 1990; Cantett al, 1992a,b) y para considerar varianzas
heterogéneas (Arnolet al, 1992; Loet al, 1993; Cantet y Fernando,
1995). Unas aplicaciones al porcino, en condici@®esampo, son los
modelos de grupos presentados por Sorensen (19991y y Bidanel
y Ducos (1993), para el numero de nacidos totglesde Ducost al
(1993) para analizar los caracteres de crecimiemoFrancia. El
modelo de grupos genéticos también ha sido impleadendesde un
enfoque bayesiano por Varona (1994) y aplicado aktipo por
Rodriguezt al (1996).

Los modelos de prediccion de valores genéticoszadibs en
algunos paises (p.e. Lorgal, 1990; Knap, 1993; Sehested y lanssen,
1993) y en concreto en las poblaciones de seleanalizadas en el
presente trabajo (Estangt al, 1993a) no contemplan grupos
genéticos.

Los objetivos mas relevantes que motivan la inélusie grupos
geneéticos en el modelo de evaluacidon son: consitesafectos de la
seleccion cuando no se dispone de datos o la ggi@as incompleta,
o considerar los efectos derivados de la apereifagpoblaciones. En
ambos casos se requiere una estrategia de agmmkcanimales, que
en general es un tanto arbitraria. Con el objetotal@ar en
consideracion el efecto de la seleccion, Westedll (1988) sugieren
la formacion de los grupos considerando las cuaa® de difusion de
genes, conjuntamente con la época de nacimienlfosdparentales.
Esta estrategia, con algunas modificaciones, ha apdicada en los
modelos de evaluacion utilizados en vacuno (p.éo@g Chesnais,
1989) o caprino (p.e. Wigganet al, 1988). Cuando existe flujo de
animales entre poblaciones, y para tener en clesntiferencias entre
ellas, los grupos generalmente se definen polggimide los animales.
En porcino, Sorensen (1990, 1991) propone la agitipaor origen



(hasta 7 grupos) en las poblaciones porcinas daniarca. En la
practica generalmente coexisten los efectos deelecddn y de la
importacion, siendo necesario combinar las dositesfias basicas de
agrupacion. Por ejemplo, Rodriguet al. (1996) consideran dos
grupos por afio de nacimiento dentro de un mismgenrien una
poblacionLandracey Bidanel y Ducos (1993) proponen la agrupacion
por origen y aio de nacimiento (hasta 78 grupodp&mpoblaciones
francesas. En cualquier caso, la consideraciémugeog genéticos y la
estrategia de definicion de los mismos incidiralarestimacion de
pardmetros genéticos, en la estimacion de efedjos y en la
prediccion de efectos aleatorios.

La inclusion de grupos implica una redefiniciénl@@oblacion
base y, por tanto, afecta directamente a la estimae los parametros
genéticos (Van der Werf y Thompson, 1992). Partamlafio de la
camada, Estany y Sorensen (1995) encuentran qberdaabilidad
estimada se reduce hasta en un 10% al incluir grppca considerar
las diferencias entre poblaciones. En cambio, Keypnedy (1994ab)
analizando los caracteres grasa dorsal y edad @ fpespresentan
valores de heredabilidad mayores (hasta en un &5%gluir grupos
con el objeto de contemplar los efectos de la s€lec Rodriguezt
al. (1996), agrupando para tener en cuenta de formaltanea los
efectos de la importacion y de la seleccién encaarincrementos de
menor magnitud (maximo 5%) en la heredabilidadadgrésa dorsal y
de la edad a peso fijo. Por tanto, la finalidadadecorporacion de los
grupos y la estructura de datos puede ser detenteiea la magnitud
y sentido del efecto de la inclusion de los grupaisre la estimacion
de los parametros genéticos. De todas formas, sjosen la
estimacion de parametros genéticos es dificil dare\Aun y en el
caso de tratar los animales de la base como efémsscomo caso
extremo de agrupacion, no se evita el sesgo matipad la seleccion
continuada sobre los descendientes de la based&fawerf, 1992).
Ademas, el sesgo en los parametros genéticos immdectamente en
la estimacion de efectos fijos y prediccion de iealeatorios.



La bondad de la estimacién de las diferencias egitu@os
depende del grado en que se incumplan las hipotpsigticas
asumidas y de la estructura de datos: el nUmeabservaciones por
grupo, la variabilidad en la composicion genétiea lds animales
presentes, la existencia o no de multicolinealidadjel grado de
conexion entre grupos. Asi, un elevado numero dgay supone
diluir la informacién en la estimaciéon de muchosfementes con
menor precision. Adicionalmente, es mas facil incwen problemas
de desconexion y de multicolinealidad que impois#rilo dificultan la
estimacion de diferencias. Por el contrario, unagscnumero de
grupos permite disponer de mas informacion para cam de ellos,
aungque no se modelen tan bien las diferenciassreslda poblacion
base. Una situacion de compromiso puede ser lateglda por
Kennedy (1981) y Foullegt al (1990), quienes cuestionan el interés
de introducir los grupos en el modelo de evaluaatlando la
diferencia entre dos grupos no es suficientemenatiedg en relacion a
su error de estimacion.

Ademas de las hipotesis propias del modelo de grgPaaas,
1988) es necesario cumplir con las de la metodalegipleada para la
resoluciéon del mismo. El uso generalizado de lsodwbgia BLUP
(Best Linear Unbiased Predictpen la prediccidon de valores genéticos
(Ducos et al, 1992), hace que éste sea también el método mas
utilizado en la resolucion del modelo de gruposndégson (1973)
presenta las MME y expone las propiedades de méRidaP.
Aunque de forma general este método permite conéengs efectos
de la seleccion (Henderson 1975b), en la pracésaMME mas
utilizadas se correponden con las obtenidas ar pdeti modelo de
Henderson (1973) sin seleccidn. En este caso esawéa destacar la
necesidad de que la seleccién practicada esténidaten los datos y
se haya realizado utilizando un criterio lineal quoedependa de los
efectos fijos, por tanto que sea invariante pala@dén (Henderson,
1984; Gianolat al, 1988). Cuando se incluyen grupos genéticos en el
modelo de evaluacion, el criterio de seleccion ddpede las
diferencias entre grupos estimadas y no se cunapleipgotesis de



invarianza por traslacion (Gianata al, 1988; Henderson, 1990b). El
incumplimiento de esta hipotesis conduce a estinegdyp predictores
sesgados. Existe la posibilidad de utilizar unameiones del modelo
mixto modificadas (MMME) para hacer frente a esiga€ion y poder
obtener BLUP (Henderson, 1975b). En todo caso fésldicotar en
gue condiciones es posible maximizar la respueska seleccion;
Fernando y Gianola (1990) obtienen mayor respuesiezando
estimadores de los grupos sesgados (MME) pero camommerror
cuadratico medio (ECM), que utilizando estimadomesesgados
(MMME) a costa de incrementar ECM. Tal como ya dporGianola
et al (1988) esto plantea el interrogante respecto @ tiquo de
predictores deben usarse para maximizar la respugsteste contexto
se ha propuesto el tratamiento de los grupos cdeetos aleatorios
(Benysheket al, 1994) o el uso de estimadores de efectos figos ¢
menor ECM que los estimadores insesgados (Weigall,, 1991).
Sullivan y Schaeffer (1994) encuentran un incremeia la precision
en las evaluaciones al tratar los grupos como afealeatorios en
relacion a tratarlos como fijos. Foulley al (1990), en un contexto
bayesiano, proponen asumir una distribu@dniori para los grupos y
tener en cuenta la incertidumbre en el procesatima&cion. El uso de
estimadores sesgados puede ser aventurado dadho geeconoce en
gué condiciones garantizan que la respuesta espseadnaxima.

Tanto la decision de importar animales como latikglaal
modelo de evaluaciéon mas adecuado conllevan irtgoileinte situarse
en un ambiente de riesgo. La teoria de la deci{zdmite contemplar
el riesgo y objetivar la toma de decisiones retetia las cuestiones
planteadas previamente.

La teoria de la utilidad requiere que las decisomgedan ser
evaluadas por sus consecuencias y que éstas psmdexpresadas en
términos numéricos mediante una funcién de utililaddecision mas
satisfactoria sera la que comporte una maximalatliesperada. Dada
la dificultad de caracterizar con exactitud la fiénc de utilidad
(Berger, 1985) generalmente se utilizan formasitices, funcion de



las consecuencias y de la actitud del decisordrahtiesgo, menos
realistas pero mas funcionales. Este enfoque hadiizado en el
contexto de la mejora animal para elegir entre @s@s de seleccion
(Meuwissen, 1991; Woolliams y Meuwissen, 1993; Wyt al,
1994), para optimar la selecciéon entre un conjutéo animales
(Meuwissen y Woolliams, 1994) y para elegir entredeios de
evaluacion (Alfonso, 1995).

En las poblaciones porcinas de seleccion espafitdas
introduccion de animales del exterior ha sido un@ctica
generalizada. Dado que no se conocen las difeepgiatentes entre
las poblaciones de origen y de destino sera negesstimar estas
diferencias y contrastar las propiedades de lenaston. También sera
necesario determinar hasta qué punto la importadé&nanimales
puede contribuir a la revalorizacion genética destmas poblaciones.



2.- OBJETIVOS.

Se plantean los siguientes objetivos, que se abadaartir de los
datos producidos en cuatro poblaciones de seleespaiiolas (Objetivos
1°y 29 y en una poblacion simulada (Objetivosi38; 5°):

1% Estimar las componentes de varianza de los cagsatéimero de
lechones nacidos vivos, espesor de grasa dorsalgngia media diaria de
peso utilizando el modelo de grupos genéticos.

2% Estimar las diferencias genéticas entre animalesepentes de
distintos origenes de importacion para los carestatimero de lechones
nacidos vivos, ganancia media diaria de peso ysespe tocino dorsal.

3% Evaluar el modelo de grupos genéticos como pratedio para
estimar diferencias entre origenes de importacion.

4°- Evaluar el comportamiento del modelo de grupo®tgens en la
prediccion del valor genético y en la estimacionedespuesta.

5% Analizar distintas estrategias de incorporaciorraggoductores
del exterior al nlucleo de seleccidon con objeto @gorar el tamafio de la
camada.



3-MATERIAL Y METODOS.

3.1- DIFERENCIAS ENTRE ORIGENES DE IMPORTACION.

3.1.1- MATERIAL ANIMAL.

El material animal utilizado, para contrastar lagerdncias
existentes en la base de las cuatro poblacioneadpo analizadas, se
corresponde con el descrito en el apartado 3.1.Cajgtulo | (Tablas
.1 e 1.2). Aqui Unicamente se amplia la informaci@lativa a la
importacion de animales (Tabla Il.1), necesariaapdefinir los
diferentes grupos genéticos, y la relativa a loaatares controlados
en granja al final del periodo de engorde (TahB).ll

Tabla 11.1.- Distribucion del numero de animales (machos)
importados en las diferentes poblaciones segumiggroy el afio de
nacimiento.

ORIGEN POBLACION
LD-1 LW-1 LD-2 LW-2

afos | animale|] afos] animale] anos | animale] afos | animales

S S S

FR | 83 | 6(6) | 86 | 7(7) |8592|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 interpretacion de las siglas véase el texto.



El flujo de incorporacion de animales foraneos & daatro
poblaciones analizadas ha sido importante. Es agoesatizar que
aungque los animales importados proceden de Frandiolanda
pueden representar muestras de diferentes pobéscamntro de cada
pais, las cuales no fue posible diferenciar pordisponer de esa
informacion. Los animales importados se destinannadleo de
seleccion, excepto en la poblacion -RDque incorpora hembras a
multiplicacién. En las poblaciones EDy LD-2 todos los animales
incorporados al nucleo son machos, mientras quasdoN-1 y LW-2
se incorporan tanto machos como hembras. Parairdiefsngrupos
geneéticos se contemplan dos formas de agrupacddmpgis de origen
(ORIGEN) y por afio de nacimiento dentro de pais odigen
(ORIGEN*ANO). Se definen los grupos FR y HO, parinales
procedentes de Francia y Holanda respectivamemntda poblacion
LD-2, dado que se importan animales de dos origef@®mkiiados
dentro de Francia, se define ademas el origed\ FpRara diferenciarlo
de FR, con la particularidad de que estos aninsdesdestinados a
una granja multiplicadora. La agrupacion por afioa@miento dentro
de origen (ORIGEN*ANO) se realizé6 de forma que etogntaje de
genes presente en los animales activos procedert@dé grupo fuera
superior al 5%.

Los datos de crecimiento analizados (Tabla 1l.2h Isado
controlados en granja durante el mismo periodo lgeecaracteres
reproductivos, pero Unicamente en el nlcleo. Eagdas empresas los
animales fueron alojados en grupo, en explotaciomepias, Yy
alimentadosad libitum con pienso comercial. Los controles se
realizaron al final del periodo de engorde, momeato que se
registraba el tiempo entre nacimiento y control AED dias), el peso
(PESO, kilogramos) vy la grasa dorsal medida méeliahrasonidos
en dos puntos equidistantesg4m.) de la linea media y a nivel de la
Gltima costilla. La variable espesor de tocino db(ETD, milimetros)
se corresponde al promedio entre las dos medicidreessariable



ganancia media diaria (GMD, gramos por dia) seeabtde la relacion

PESO/EDAD.
Tabla 11.2.- Descripcion de la informacion de crecimiento yessp
de tocino dorsal, por tipo genético y sexo, de pablaciones

analizadas.
LD-1 LW-1
HEMBRA | MAcHO | HEMBRA | MACHO
(n=1095) | (n=6470) | (n=1302) | (n=1666)
media 0" |media O [media O |media O
EDAD (dias] 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|1005 11.5| 101.9 10.9
ETD(mm.) | 13.6 2.0 | 135 1.8 | 126 235| 12.7 1.4
GMD (g/dia)| 528.4 55.6 | 588.5 62.6 | 5515 58.5 | 566.6 57.3
LD-2 LW-2
HEMBRA | MAcHO | HEMBRA | MACHO
(n=3075) | (n=4195) | (n=1585) | (n=1911)
media 9 |media 9 |media 9 |media 9
EDAD (dias)| 173.6 12.8| 175.4 14.6 |168.4 14.6 | 168.5 14.7
PESO (Kg.)| 99.9 9.4 |103.7 1091016 10.6|107.2 127
ETD(mm.) | 125 29 | 11.3 25 | 128 29 | 120 255
GMD (g/dia) 576.0 54.8 | 592.9 59.5 | 606.0 64.7 | 637.8 68.6

Y Desviacion tipica.
Para la interpretacion de las demas siglas ver el texto.

En estas poblaciones Unicamente se han controtan@les de
un porcentaje reducido de las camadas produci@as.®B 26 y 44 %
para LD1, LW-1, LD-2 y LW-2 respectivamente. En las camadas
controladas, el nimero medio de hermanos complegosuperior a 3
en todas las poblaciones. Adicionalmente, los lestaban formados
por muchos individuos de un mismo sexo, alternasmdel tiempo el
control de machos y hembras. Asi, los lotes conldoito sexo
representaron el 43%, 18%, 72% y 44% del total@LLW-1, LD2



y LW-2 respectivamente. Esta forma de proceder se dgtiambién

al control dentro de camada, pues el 75%-W)P37% (LW1), 55%
(LD-2) y 57 % (LW2) de las camadas contenian animales de un unico
sexo.

3.1.2- MODELOS.

Se utilizaron dos modelos mixtos, uno unicaractara pel
numero de lechones nacidos vivos (NV) y otro bictamapara la
ganancia media diaria de peso (GMD) y el espesdociao dorsal
(ETD). En el modelo utilizado para NV se considenacomo efectos
fijos el orden de parto (OP), la gratgéicestacion de parto (GAE) y
los grupos genéticos (GG). Los niveles del efed®os® definieron de
la siguiente manera: OP fue igual al ordinal degoantre el parto 1y
8 y en el siguiente nivel de OP se agruparon Igst@s de partos
superiores al octavo. EI GAE se form0 por agrupadiomnestral de
partos (diciembre&nerefebrero; marzeabril-mayo; junicjulio-
agosto; septiembrectubrenoviembre) dentro de granja y afio. Como
efectos aleatorios, en todos los casos, se coasieel valor genético
aditivo del animal (a), el efecto ambiental pernmaegp) y el error
(e). Los niveles de los efectos considerados pueelese en la Tabla
11.3.



Tabla 11.3.- Niveles de los efectos considerados en los modidos
prediccion de NV, GMD y ETD.

CARACTER |EFECTO| LD-1 LW-1 LD-2 LW-2
OP 9 9 9 9
NV GAE 105 32 73 81
GG’ 3y5 3y6 3y6 2y 2
a 6756 1484 7499 4572
P 3594 679 4316 2726
S 2 2 2 2
GMD L 110 69 126 76
GG’ 3y5 3y6 2y 2 2y 2
ETD a 6756 1484 7499 4572
c 2224 736 1915 1098

Y Niveles para ORIGEN y para ORIGEN*ANO.
Para la interpretacion de las siglas véase el texto.

En el modelo bicaracter para GMD y ETD se inclupecomo
efectos fijos, el sexo (S), el lote (L), la covatmkedad al control
(EDAD) y los grupos genéticos (GG). Como aleatories
consideraron el valor genético aditivo del anin@l, (a camada de
nacimiento (c) y el término de error (e). Los négelde los efectos
considerados pueden verse en la Tabla I.3.

En todos los modelos los grupos genéticos fueratados de
acuerdo a la metodologia propuesta por Quaas (1888%iderando
siempre todas las relaciones de parentesco didpenib

3.1.3: METODOS.

3.1.3.1- Estimadores REML, BLUE v predictores BLUP.




Los estimadores REML de las componentes de varisezan
obtenido mediante el programa DFREML (Meyer, 198991ab).
Para estimar las diferencias BLUE de cada grupdngmrtacion
respecto a la poblacién receptora y para predesivalores genéticos
BLUP se ha utilizando el programa PEST (Groeneetldl, 1990).
Las particularidades del procedimiento de estimmagidprediccion
fueron las mismas que las descritas en el apa®dd® del Capitulo I.
La obtencion de BLUE y BLUP se ha llevado a callizahdo como
componentes de varianza los valores REML estimadegiamente
con los mismos datos y modelos.

3.1.3.2- Estimadores bayesianas

Las diferencias entre grupos y las componentesadanza se
obtuvieron a partir de su distribucién marginaltpadsr, estimada ésta
mediante muestreo de Gibbs (Gelfand y Smith, 19C8sella y
Edward, 1992). La obtencién de densidades posésrionediante
muestreo de Gibbs requiere tres pasos sucesivas: pevio al
muestreo, para determinar los requerimientos de stmaee que
garanticen la convergencia (Etapa-preestreo); el siguiente, que
comporta la obtencién de una cadena de muestrés distribucion
posterior, 0 muestreo propiamente dicho (Etapa destreo); y por
altimo, uno posterior al muestreo, para estimatelasidad posterior y
obtener los estadisticos de la misma (Etapapoststreo).

Etapa pre-muestreo Para determinar el nimero de muestras
necesarias y garantizar la convergencia se reafizamsayos previos
que fueron analizados mediante las técnicas dasqoidr Raftery y
Lewis (1992) utilizando el programa GIBBSIT (Rajtey Lewis,
1995). Dadas las limitaciones computacionales @umehtalmente
tiempo de proceso), y dado que el principal obgesva la estimacion
de los grupos genéticos, se consider6 como longiiagima de la
cadena la que garantizaba un error no superiod®& éh la mediana
estimada para estos efectos. Este valor se coassiiciente para
determinar diferencias relevantes.



Etapa de muestreo Para la obtencion de las distribuciones
marginales posteriores se ha utilizado el progreth&SAM (1995)
gue utiliza las técnicas del muestreo de Gibbgré&teso de muestreo
se implementé asumiendo distribucior@epriori uniformes acotadas
para los efectos fijos y varianzas. El muestreorggemento a partir
de una unica cadena de longitud 110.000, descart@sdprimeras
10.000 muestras y considerando los valores de mgesada 20 y 50
iteraciones para los grupos y varianzas respecéaganEstos valores
de intervalo de muestreo efectivo se desprendetosieesultados
obtenidos en la etapa de preiestreo y garantizan un nivel minimo de
independencia entre valores, tal como sugiereneRafy Lewis
(1995).

Etapa postimuestreolLas densidades marginales se estimaron a
partir de las muestras Gibbs utilizando un estim&eaonel normal y
un estimador kernel Epanechnikov (Silverman, 1986pmo
parametro de suavidad de contory para el kernel normal se
considero el propuesto por Silverman (1986), quedpwbtenerse de
forma facil comoh=106om™*, en el quen es el nUmero de muestras y
O la desviacion tipica muestral. Para el kernel Ephanikov se
consideré como valor db el que minimiza el error cuadratico de
integracién. Para su obtencion se empledé la sularuBMODEN
(STATCOM, 1990). Con estas premisas, las funciaeedensidad se
han dibujado considerando 100 puntos equidistadiEstro del
dominio de cada variable. Los estadisticos medidiama, moda,
varianza y coeficientes de asimetria y kurtosishae obtenido por
integracion, utilizando las reglas de Simpson, defuncion de
densidad estimada a partir de 1000 puntos equntesta



3.1.4- CONTRASTE DE EFECTOS Y MODELOS.

Para cada caractg),(la hipétesis nula (§1 g’ = 0) de igualdad

de medias entre la poblacion receptora y los aesn@hportados de
cada origeni}f se contrasté mediante testF. El test se realizd a
partir del valor BLUE estimado para cada grupordgartacion '),
obtenido como diferencia respecto a la poblacioceptwra. El
contraste sera aproximado por haber asumido comaaderas las
componentes de varianza estimadas mediante REMind@ison,
1984; Boiket al,, 1995) en el proceso de estimaciéon BLUE.

Para inferir sobre la magnitud de las diferencraseegrupos, a
partir de la distribucién marginal posterior, scataron los intervalos
con densidad superior al 95 % (HPD). Adicionalmgstecalculd la
densidad situada en la parte derecha (RPD) o imtpuigPD) de tres
valores de abcisa predeterminados para NV (0.¢; 0.%), para GMD
(0.0, 10 y 15) y para ETD (0.00.1 y -0.5). Todos los valores
considerados pueden servir como referentes endelada respuesta
a la seleccion esperada en las poblaciones anasizachndo no hay
importacion de animales foraneos.

Ademas, con el propoésito de comparar el haosla grupos con el
de grupos se han considerado los siguientes osteri

- La correlacion entre valores genéticos predichediamte los
diferentes modelos.

- Pérdida de respuesta esperada por utilizar coitgricrde
seleccion los valores genéticos predichos omitiefm® grupos
geneéticos y asumiendo como verdaderos los valomsetigos
predichos con un modelo que los considera.

Para NV la correlacion y pérdida de respuesta mechialuado
en relacion a los animales activos. Para los canestde crecimiento
(GMD, ETD), los dos criterios anteriores se hanl@@o sobre los



animales mas jovenes (200 en MWy LW-2 y 300 en LB1 y LD-2).
Los criterios se evaluaron para cada caracter § paragregadoH)
gue se definira posteriormente.

3.1.5- UTILIDAD DE LAS IMPORTACIONES REALIZADAS.

La utilidad U) de las importaciones se evalué considerando
como funcion de respuesta el agregadpy( en diferentes supuestos

de actitud frente al riesgod(. Para obteneH se ponderanw( las
diferencias estimadas respecto a la poblacion teeep(g' =

(6",8°",g"™)) para cada caracter dentro de orig@nde la forma

que a continuacion se expone.

AH, =W §

Se calculo la utilidad de la decision de importirnfediante la
siguiente funcién:

U(AH,,d) = AH, - A(8H, )’

La decision 6ptima sera aquella que maximice ldidad
esperada.

E(U(AH,,d)) = E(AH,) = A[E(AH,)]" = AV(AH,)

Para obtener la utilidad a partir de las diferendsdUE, se
asumio que la diferencia estimadg)(y la matriz de (co)varianzas del
error de estimacion\{ ) se corresponden con los estadisticos de una

distribucién marginal posterior normal. Asi, la esmza de la utilidad
puede expresarse en funciongley deV. .

E(U(AH,,d)) =W (§) - AW (@)] - AW V,w)



La utilidad se calculd, partiendo de la estimachayesiana,
considerando la distribucidn marginal posterioreoida para los
grupos mediante muestreo de Gibbs.

Como coeficiente de actitud extrema frente al negy . ) se
tomo el maximo de la funcién de utilidad, tal cosugiere Meuwissen
(1991): A__ :[ZAH max+4o§Hmax_]_l. La utilidad esperada se calcula

para tres situaciones de actitud frente al riesg®:. (preferencia
(A=-152..). indiferencia @ =0) y aversion A =151 ). Se
consider6 como vector de pesos entre caractaregNV:126,
GMD:1.89, ETD:-15.12), por ser el que actualmente se esté utiizan
en estas poblaciones. La utilidad esperada se@uahtemplando dos
supuestos: a) que el anico caracter de interés fiNef, b) que los
caracteres objetivo fueran NV, GMD y ETD.

max

Los valores de utilidad esperada obtenidos se r@sotala zona
positiva de la recta real; no se toma el valor cmmo limite superior,
aunque es el que habitualmente se considera, mmatar las
diferencias encontradas.



3.2- ESTRATEGIAS DE IMPORTACION.

3.2.1: POBLACION SIMULADA.

Las caracteristicas generales de la poblacién agawde ajustan
a las de la poblacion descrita en el apartado 312l1Capitulo 1. A
partir de ese esquema, se modifica Unicamenteldm@on base, que
en este caso estuvo formada por dos grupos de lasiman medias
genéticas diferentes. Asi, el grupo mayoritarig) (g@presentara a la
poblacion receptora, o de referencia, y el grupaoniiario (g) a los
animales importados de otra poblacién.

En las condiciones de manejo de una poblacion epacaabe
esperar que el ganadero ejerza algun tipo de malifejencial sobre
los animales que importa, ya sea porque cree gue nsgores
genéticamente que los autdctonos, o porque hathoteima valoracion
econdmica superior. Adicionalmente, tampoco calgeras que un
ganadero elimine un reproductor importado antesqde haya
obtenido informacion del mismo. Para tener en @esta situacion,
en la poblacion simulada se han retenido a losnpaes importados
hasta el ciclo de seleccion 2, con independencisudealor genético
predicho. Esta forma de manejo, que denominareni®ssira la
considerada como base siempre que no se indiqueatoario.

3.2.2: MODELO DE SIMULACION.

Los registros del caracter analizado, NV, se sirulade
acuerdo al modelo descrito en el apartado 3.2&l.Capitulo I, con la
Unica diferencia que el efecto animal (u) se sinteidendo en cuenta
los efectos del grupo genético (g), de la desvimaiditiva dentro de
grupo (a) y de la segregacion (sg) entre gruposefLal., 1993). El
valor genético del descendiente(u;), con parentales y d, cuyo
coeficiente de consanguinidad es Y F; respectivamente, y con

proporcion de genes®gy oy procedentes deogy Gy Y g



procedentes de;gvendra dado por la suma de los tres efectose{Lo
al., 1993):

Uu=g+a+sg
donde
0= 0.5(qgo Qo+ 0 ga0h + qEOQO"'nglgl) -
a=N( 0.5(atay), 0.5(xF )o?), siendoF, =1/2(FR+Fy)
sg=N(0, 2(6goqsgl+ngongl) ag,)

La simulacién se plantea para los mismos casostdeceura de
varianzas que los sefialados en las simulaciondzacdas en el
Capitulo | (véase Tabla 1.6). La varianza de seapiEm se ha

. . ., 1
aproximado mediante la expreS|oa§g:§(gl—go)2, aunque se

analiza también la situacion en que ésta no ekiste=0). El efecto

GAE se simulé como fijo y por tanto fue el mismadrenmepeticiones.
3.2.3: CASOS TRATADOS.

Se analiza la situacion de poblacion cerrada (aisede
importaciones) frente a la situacién de poblacibierga (importacion
puntual de animales en la base). En condiciongsotiacion abierta
se tratan diferentes casos en relacion a las tesistcas de la
poblacion receptora y de la poblacion importadaarjas situaciones
en relacion al manejo de los animales importadosblér 11.4).
Ademas, cuando se importan hembras se reduce @ralde partos
producidos en la base por las reproductoras imp@staa uno o a
ninguno. Para hacer mas generalizables los ressltad analizan
algunos de los casos presentados en la Tabladiladtpdo el rango de
valores de heredabilidad (0.0, 0.1, 0.2, 0.3,@5,0.6, 0.7, 0.8 y 0.9).
Estos valores de heredabilidad se obtienen padiedd los
componentes de varianza utilizados par®06 (Tabla I.6), ajustando
la varianza aditiva y la residual manteniendo camist la varianza
total no debida a la segregacion entre grupos. Pafla caso se
realizaron 500 repeticiones.



Tabla I1.4 .- Casos tratados en relacion a las estrategiaspetiagion
de machos (M) o hembras (H) y manejo de los ansnaiportados.

Caracteristicas generales de la poblacién (H: hembas; M: machos)

CASO BASE ALTERNATIVAS

Tamarfio 200Hy 20 M 100Hy 10 M
Heredabilidad 0.06 0.12
Presion de sele®n H: 12.5; M: 5 H: 50; M: 20
(%)

Importaciéon de machos

CASO BASE ALTERNATIVAS
Tamafno relativo 25% 10%
Diferencial genéticg 0.5 -2,-1.5,-1,-0.5,05,1,15, 2

Importacion de hembras

CASO BASE ALTERNATIVAS
Tamano relativo 10% 5%y 2%
Diferencial genéticg 0.5

Manejo de los animales importados (MACHOS o HEMBRAY

CASO BASE ALTERNATIVAS

Retener animales has

ciclo de seleccion 2 Parentales (RR)Hijos (RHO), Hijas (RHA)
Apareamiento dirigid NO Si
(AD)

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



3.2.4: COMPARACION ENTRE ALTERNATIVAS.

Las diferentes alternativas, se han comparado ctspe la
bondad de estimacion de las diferencias entre ¢ssgiupos, a la
respuesta a la seleccion y a la utilidad de lasormapiones y del
modelo de grupos.

3.2.4.1- Estimacion de diferencias entre grupos.

La estimacion BLUE de las diferencias entre los dngos
(g =0, —-G,) se han obtenido utilizando la metodologia del eod

mixto. A partir de ellas se ha calculado el ses§eg(-g) y la
varianza del efecto grupo (V). Adicionalmente, se dalculado la
contribucion genética de los animales importado&)(Gxpresada
como proporciéon de genes procedentes de la impdntaa relacion al
total de genes presentes en los descendientess Taxlestadisticos se
han obtenido, como media de las 500 repeticioraas, @ ciclo 5y 10
de seleccidn, a partir de toda la informacion giEmgea y productiva
disponible hasta ese momento. En todos los cagssmbdelos de
simulacion y estimacion fueron idénticos, excepte go se considero
la varianza de segregacion entre grupos en el matkelestimacion.
Adicionalmente,g, V y S se han obtenido con el modelo de grupos
después de realizar la seleccion de animales sisid&rar grupos en
el modelo de evaluacion.

3.2.4.2 Respuesta a la seleccion.

La poblacion se selecciondé de acuerdo con tres lomadie
prediccion del valor genético y se determind lgpuesta (R) y la
respuesta estimada JRen cada caso. Los modelos fueron los
siguientes:

- My: modelo sin grupos.
- M;: modelo con grupos.



- My: modelo con grupos asumiendo conocido el valor efetto
grupo.

Ademas, la respuesta se ha estimado con el modgldegpués
de realizar la seleccién de animales cap S&leccionar a los animales
sin considerar grupos y estimar la respuesta postentecon grupos
en el modelo supone situarnos en una posicion raéscida a lo
previamente realizado en las poblaciones de campo.

En cada repeticion, se obtiene la respuesta (Rjedpuesta
estimada (B y el sesgo en la respuesta estimaga ¢&mo diferencia
entre ambas RsR). R y R se calcularon como media del valor
genético real y estimado, para los descendientekipidos después de
cada ciclo de seleccion. Para estos animales selaalmbién el
sesgo medio en la contribucién genética aditivagdgbo receptor (5
y el sesgo medio en la contribucion del grupo dpoirtacion ().
Estos criterios se complementan con la consanqdnndedia (F) de
los descendientes producidos después de cadaleicleleccion.

3.2.4.3- Utilidad.

La utilidad U(R,d) se determino considerando la respuesta (R)
obtenida después de los diez ciclos de selecci@o consecuencia de
la decisién de importad]. Se asumio una distribucién normal para la
respuesta, con media y varianza igual a la obteenlalas 500
repeticiones realizadas. La funcién de utilidaddasen este caso fue
la siguiente.

U(Rd) = R-A(R?

Las decisiones evaluadas en términos de utilidgukrada
fueron la relativa a la importacion de animales ydlativa al modelo
de evaluacion. Los resultados se expresan en fajeemspecto al



caso de no importaciéon y para un coeficiente desaue al riesgo 4)
intermedio, determinado coma = %/\ N :% 2R + 40;“]_1.

m

3.2.4.4- Implicaciones econémicas.

Para contrastar la politica de importacion, des@geperspectiva
empresarial, se evaluaron los principales indicgtgrohinantes del
rendimiento de la inversion (extra coste de comgeaanimales
foraneos) partiendo de las siguientes hipotesis:

- Valoracion de machos importados)(gn 2.5 veces el valor de
los machos del grupo receptog)(dEn hembras la relacion considerada
fue de 1.3 en favor de las hembras de importad\@mbos ratios se
han obtenido a partir de los valores de mercadazados en las
poblaciones de campo analizadas.

- Los costos generales se consideraron iguales esernpia y
ausencia de importaciones y los ingresos propaat@snal valor
genético medio de los descendientes de cada ciclo.

Partiendo de las premisas anteriores se evaluarsidgoientes
indices econdémicos:

-Valor actualizado neto (VAN), para una tasa de ai@acion
anual del 10%.

- Tasa interna de rendimiento (TIR).

- Ratio entre valor actualizado neto y la invergidéAN/I).

Estos indices se expresan como porcentaje respeclta
situacion en que no existen importaciones.



4.- RESULTADOS.

4.1- DIFERENCIAS ENTRE ORIGENES DE IMPORTACION .

En las Figuras 11.1, 1.2, 11.3 y 1.4 se presetdavolucion de
la composicién genética en las poblaciones dengseasas 1y 2. La
contribucion de cada grupo (CG) se expresa, pordafieacimiento,
como porcentaje de genes procedentes de cada oempsecto al total
de genes de los animales nacidos. En todas laaqobés ha existido
una sustituciéon considerable de los genes origisapior material
genético importado. En el dltimo afio de nacimietedos animales
qgue se analizan, 1992, el material genético imgdortapresentaba el
18, 65, 59 y 45 % del conjunto de genes renovaddasegpoblaciones
LD-1, LW-1, LD-2 y LW-2 respectivamente. En un solo caso, los
animales importados tienden a ser eliminados geltéacion, esto se
produce para los animales procedentes de Frandis/eh. De todas
formas, en esta poblacion la contribucion del netegenético
importado es grande (65%) por la repercusion de alosnales
importados de Holanda.

Figura 1l.1.- Evolucion del porcentaje de genes procedentes de
animales importados de Francia (FR) y Holanda (HQ) la
poblacion LD1.
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Figura 11.2.- Evolucion del porcentaje de genes procedentes de
animales importados de Francia (FR) y Holanda (HQ) la
poblacion LW1.
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Figura 11.3.- Evolucion del porcentaje de genes procedentes de
animales importados de Francia (FR yA&Ren la poblacion LER.
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Figura 11.4.- Evolucion del porcentaje de genes procedentes de
animales importados de Francia (FR) en la pobhalcidy-2.
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4.1.1: TAMANO DE LA CAMADA .

4.1.1.1- Parametros genéticos

En la Tabla 1.5 pueden verse los resultados destamacion
REML de los pardmetros genéticos de NV, al inclag grupos

geneéticos en el modelo de prediccion.

Tabla I1.5.- Estimacion REML de los parametros genéticos deeNV
un modelo con grupos geneéticos.

GRUPOS LD-1 LW-1
O_z h2 p2 O_i h2 p2
ORIGEN 0.358 | 0.058 | 0.092 ] 0.544 | 0.069 | 0.086
ORIGEN*ANO | 0.367 | 0.0 | 0.091 | 0.572 | 0.073 | 0.084
GRUPOS LD-2 LW -2
2 2 2 2
o} h p o. | b p
ORIGEN 0.248 | 0.046 | 0.108 | 0.421| 0.065| 0.087
ORIGEN*ANO | 0.229 | 0.037 | 0.116 - - -

Los errores estandar maximos paréukron 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 lastrau
poblaciones oscilaron entre 0.037 y 0.073. Pangpetibilidad las
oscilaciones fueron menos importantes, siendolel estimado muy
préximo a 0.15 en todos los casos.

La inclusion de los grupos genéticos no supusocaviames
importantes en la estimacion de parametros gersétaoningln caso
puede decirse que existan diferencias significatasatre los valores
de heredabilidad estimados con y sin grupos erodein (véanse las




Tablas 1.8 y II.5). Las variaciones extremas (maxid02 unidades)
se presentaron en las poblaciones-LWLD-2 que, como se vera en
el siguiente apartado, es donde se detectan difaserignificativas

entre grupos.

Los estadisticos de la distribucion marginal paostéDMP) de
los parametros genéticos, considerando soélo etioig los animales,
pueden verse en la Tabla Il.6.

Tabla I1.6.- Estadisticos para la distribucion marginal postede los
pardmetros genéticos de NV en un modelo de gruponétigos por

origen.
LD-1 LW-1
ESTADISTICO
0_2 h2 p2 0_621 h2 p2
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
ESTADISTICO
O'i h2 p2 O'i h2 p2
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 poblacién, todo parece indicar que ltedésticos de
la DMP no difieren de la estimacién REML preseatadeviamente
(Tabla 11.5). En todos los casos, la varianza aaigéistimada mediante
REML fue inferior a la moda de la DMP, sucediendl@dntrario con




la varianza permanente. Este comportamiento, ddeiexplicar, se
ha presentado también en las estimas obtenidastnosrautores para
el caracter tamafio de la camada (Sorenseral, 1994) o en
caracteres de crecimiento (Rodrigeeal, 1996), pero en cambio no
se presenta en el trabajo de Wahgl (1994) que analizan el tamafio
de la camada en cerdo Ibérico.

Las distribuciones obtenidas fueron unimodales vy
practicamente simétricas. En las poblacionesll.DD-2 y LW-2, el
coeficiente de asimetria fue inferior a 0.16. Emlo®, en la
poblacion LW1 (Figura 11.5), el coeficiente de asimetria fueyora
(0.41). Cuando la DMP esta situada muy cerca deldiinferior del
espacio paramétrico se pueden obtener mayoressgcedasimetria
(Jenseret al, 1994; Van Tassed#t al, 1995). No parece que éste sea
el principal motivo, dado que la mayor asimetrigpsesenta en la
poblacion LW1, donde la estima de heredabilidad estd mas alejad
del valor cero. Es probable que la asimetria seeimente en esta
poblacion por ser la de menor tamafio.

Figura 11.5. - Distribucion marginal posterior de la heredabitidie
NV en la poblacion L\AL.
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4.1.1.2- Estimacion de las diferencias entre grupos.

Contemplar las diferencias genéticas entre anintiadistinta
procedencia (ORIGEN) en el modelo que explica NVoteomo
consecuencia una reduccion de la varianza resiédnatodas las
poblaciones. No obstante, esta reduccion Unicanfieatsignificativa
(p<0.01) en LW1 y LD-2.

Las diferencias BLUE obtenidas entre origenes agegpitan en
la Tabla Il.7. Las estimaciones oscilaron er2@7 (FR en LWL) y
0.65 (FRA en LD-2). De los resultados se desprende que Unicamente
los grupos FR en LW y FRA en LD-2 presentan un efecto
significativo (p<0.01). En todos los casos los msdueron grandes,
lo que incidi6 en la significacion de las difereasci El error minimo
fue 0.13, por lo que no fue posible detectar difeles inferiores a
0.25 lechones.

Tabla 11.7.- Estimacion BLUE del efecto grupo genético (FR:
Francia; HO: Holanda) para NV, expresado como elifeia respecto
a la poblacion 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

** n<0.01

El valor mas favorable (+0.65 lechones por paréopiesenta
para los animales FR, importados en la poblacion LP. Estas



diferencias ya habian sido detectadas previamesté&gianyet al
(1993b) y actualmente han sido corroboradas poriande datos
experimentales (Noguerat al, 1997). Esto indicaria que esta
diferencia no se debe a un efecto de heterosistdiemtre lineas o al
manejo diferencial de los animales de multiplicaciba diferencia
estimada para FR justificaria la importacion de estos animales con
destino al nucleo de seleccion y no a multiplicaadmo se estaba
realizando.

El valor menos favorable se presenta en la pobiaci@-1,
con -2.11 lechones por parto para FR. La explicaciomeste
valor negativo puede atribuirse a que esta razatidiea en el
esquema de cruzamiento como via padre para forandreibra
hibrida. Tradicionalmente, en este caso, existiaa unayor
preocupacion por la conformacion y el rendimientoceecimiento
gue por los caracteres reproductivos. De todasdsyria magnitud de
la diferencia estimada para este origen parece pegista. Puede
haber existido sobrestimacion de la diferenciaresta en el caso de
que los grupos no combinen aditivamente (Esta®gngnsen, 1995).
Este efecto puede haberse amplificado por habeortagio so6lo 7
machos, cuyos genes tienden a desaparecer de lEcigob(véase
Figura 11.2), lo que hace poco probable que exisengas con mas
del 50%.

En las Figuras 1.6 y 1.7 se presentan las DMiheslas para
las diferencias entre grupos, asi como los estemdsbbtenidos a
partir de ellas. Como puede verse, las distribwesorfueron
unimodales y practicamente simétricas. Los estadsst de
centralizacion para cada grupo son muy similaresaidr BLUE
presentado previamente. Considerando los intervados densidad
superior al 95% (Tabla 11.8), puede verse que Ing@s que no
incluyen el cero (FR, para LM/ y FRA, para LD2) coinciden con
los que resultaron significativos en el analisaizado a partir de las
estimaciones BLUE. El origen FR, ademas, tiene alta probabilidad
de superar a la seleccion individual (RRR=1) o hiperprolifica



(RPD=05=0.92). Este ultimo resultado también ha sido caingdo
experimentalmente por Noguegaal (1997). Cabe destacar ademas
el origen HO en LWL que, siendo favorable aunque no significativo,
presenta el 93 y 87% de densidad situada por ers@inaalor 0.0 y
0.1 respectivamente.

Figura I1.6.- Distribucidon marginal posterior estimada para las
diferencias en NV en dos grupos importados de lRgR®R, en linea
discontinua) y Holanda (HO, en linea continua) & poblaciones
LD-1y LW-1.
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Figura 11.7.- Distribucidon marginal posterior estimada para las
diferencias en NV en dos grupos de animales imgostale Francia
(FR, en linea discontinua y FR en linea continua) en las
poblaciones LER y LW-2.
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Tabla 11.8.- Intervalos con densidad superior al 95% (HPD)lpnes
de densidad situada en la parte derecha (RPD)stetds valores de
abcisa predeterminados (x), obtenidos a partir adelistribucion
marginal posterior del efecto grupo genético pava N

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 | 0418 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 naciloslos
distintos afios dentro de origen (ORIGEN*ANO), feeatconsiderar
s6lo el origen (ORIGEN), Unicamente repercutio en descenso
significativo de la varianza residual en la polbdaciLD-2. Este
resultado era previsible dada la magnitud del edeoestimacion de
los grupos obtenido en las demas poblaciones aidemar sélo el
origen. Al introducir ademas el afio de nacimiergarerementa el
niamero de coeficientes a estimar y en consecuegicerror de
estimacion de cada grupo. Adicionalmente, aumernéapdsibilidad
de que existan problemas de dependencia y dedmltmnexion. La
multicolinealidad no parece que en este caso searahlema
relevante, dado que, con independencia de la agjtupeonsiderada,
el coeficiente de condicionamiento (raiz cuadraelacdciente entre
el valor propio mayor y menor) fue inferior a 1@lar propuesto
como limitante por Pefa (1992).




Los resultados de la estimacion BLUE de los grugmseticos,
al considerar el ailo de nacimiento dentro del arigeA en LD-2,
se presentan en la Tabla I1.9.

Tabla 11.9.- Estimacion BLUE de las diferencias entre afios de
nacimiento ¢ error estandar) en NV para los animales importagos
Francia (FRA) en la poblacion LER.

GRUPO ARo de nacimiento
86-89 90 91 92
FR-A 0.199 0.444 0.798 1.098
+0.235 ns +0.230 +0.162 ** | +0.248 **

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

Como se puede observar existio una tendencia faleod® los
animales procedentes de #ARa lo largo del tiempo. Ello se
desprende de la existencia de diferencias sigtifees (p<0.05) entre
los animales nacidos en 1992 y los animales naddomnte o antes
de 1990. Estas diferencias entre afios de imporntgiéden deberse
en parte a la seleccion practicada en origen, fop@adamentalmente a
la eleccion acertada del conjunto de animales itados. Ambas
opciones, no excluyentes, no se pueden contrastarlas datos
disponibles. De todas formas, las diferencias estas entre los
animales nacidos en afios correlativos no fueranfgigtivas.

Considerar las diferencias entre origenes de iapiort
deberia repercutir en la prediccién de valores gy, por tanto,
en la seleccién de los animales. En la Tabla pd€de verse que en
la poblacion LD2 la correlacion entre valores genéticos predichos,
con y sin grupos, desciende hasta valores de QBTGEN) y 0.84
(ORIGEN*ANO). Este comportamiento se corresponden da
magnitud y grado de significacion de las diferesatmtre grupos
estimadas previamente. En funcién de la magnitutaslanaximas
diferencias estimadas (0.65 en2Dy -2.07 en LW1) cabria esperar



qgue el valor de correlacion mas bajo se diera erlL\&in embargo,
en esta poblacion los valores de correlacion fustgeriores a 0.96.
Esto puede explicarse por la menor importanciativala en
proporcion actual de genes de este origen, delogsignificativo
(FR) en esta poblacion (véase Figura I1.2).

Tabla 11.10.- Coeficientes de correlaciéon entre valores gengtico

predichos para NV al omitir o considerar los grugeséticos en el
modelo.

MODELO
SIN ORIGEN | ORIGEN

GRUPO ANO
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 ANO LW 0.96 0.99

Bajo la diagonal para las poblacionemdrace(LD) y Large White(LW) de la
empresa 1 y encima de la diagonal para las poblaciones de la empresa 2.

La diferente valoracién genética de los animalest [a
inclusion u omision de los grupos genéticos, pusgmner pérdidas
en la respuesta esperada de hasta el 24.7%, comeede observar
en la Tabla 11.11. EI comportamiento en términos piedida de
respuesta esperada fue concordante con los ressiitiedcorrelacion
obtenidos previamente. La pérdida fue practicameulz cuando los
grupos no fueron significativos (-0 y LW-2) o cuando no ha
persistido su difusion (FR en L\d). La pérdida tendio a
incrementarse cuando la seleccion fue menos intensa
fundamentalmente por verse favorecida la seleambre grupos.



Tabla I1.11.- Pérdida de respuesta genética en NV (expresada en

porcentaje) para diferentes presiones de seleqg@fincuando se
omite el origen de los animales en el modelo ddipcen 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- Parametros genéticos.

En las Tablas 11.12 y 11.13 se presentan los pana@sgenéticos
estimados para GMD y ETD considerando el origelosi@nimales.

Tabla 11.12.- Estimacion REML y estadisticos de la distribucion
marginal posterior (DMP) de los parametros genstiquara los
caracteres GMD y ETD en L:Dy LW-1, segun el modelo de grupos
por origen.

LD-1
GMD ETD GMD, ETD
h? c? h? c? s e
REML 0.211 | 0.115 ) 0.174 0.134 0.796 0.691

(copvarianzay (523.11) (280.80) (0.56) | (0.44) | (13.67) | (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
h? c? h? c? s re
REML 0.171 | 0.136 | 0.378 0.113 0.451 0.436

((co)varianzay| (508.65) (403.68) (1.69) (0.51) (13.23) | (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 11.13.- Estimacion REML y estadisticos de la distribucion
marginal posterior (DMP) de los parametros genstiquara los
caracteres GMD y ETD en L-R y LW-2, segun el modelo de grupos
por origen.

LD-2
GMD ETD GMD, ETD
h? c? h? c? s re
REML 0.176 | 0.089 | 0.308 0.085 0.066 0.480

((co)varianzay] (403.60) (206.12) (1.66) (0.46) (1.72) | (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
h? c? h? c? a re
REML 0.116 | 0.139 | 0.167 0.117 0.133 0.317

(coyvarianzad (321.51) (384.64) (0.95) | (0.67) | (2.34) | (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 |& fREML) oscilaron entre 0.12
(LW-2) y 0.21 (LDB1). Para ETD, la heredabilidad estimada en las
diferentes poblaciones se situa entre 0.17-@)wW 0.38 (LW1). La
correlacion genética estimada entre GMD y ETD maegfran
variacion entre poblaciones (0.80 para-Lirente a 0.07 para L-R).
Esta variacion, aunque no de forma tan extremayitanse presenta



en la correlacion fenotipica, que en concreto f16d,00.45, 0.32 y
0.35 para LB1, LW-1, LD-2 y LW-2 respectivamente. Algunos de los
valores de los parametros genéticos estimadogatfisesiblemente
de los obtenidos por Tibau (1992) o por Rodrigeteal (1996) en
otras poblaciones espafiolas. Las diferencias enplrametros
geneéticos estimados para los caracteres de cretorgentrolados en
granja son habituales en la bibliografia tal comalesprende de la
revision realizada por Ducos (1994). Esta heterddade de
resultados en general tienen dificil explicaciGye esperar que esté
relacionada con la existencia de diferencias guatbcolo de control
de rendimientos utilizado en las diferentes poblaes.

Para realizar la comparacion entre el modelo csin grupos se
tomoé la poblaciéon LE2 como ejemplo, dado que en ella se dispone de
un numero considerable de animales controlados ymayor
equilibrio entre sexos (véase Tabla 11.2). En estdblacion la
heredabilidad estimada mediante REML con un mosielgrupos fue
0.18 para GMD y 0.31 para ETD; el valor estimad@pa correlacion
genética entre ambos caracteres fue 0.05. Estasegaton muy
similares a los presentados en la Tabla 11.13 demando los grupos.
Resultados similares fueron obtenidos por Rodrigiied (1996) al
comparar las estimaciones con y sin grupos.

Los estadisticos de centralizacion de la DMP fuenomy
parecidos a los valores REML. De forma similar gle sucedia para
NV, la moda para la heredabilidad de los caracté® y ETD fue
algo superior a la estimacion REML. Para NV podiate un efecto
de borde por estar situadas las DMP muy cercamékldel espacio
paramétrico (Jenseet al, 1994; Van Tassekt al, 1995; Varona,
1994) que explicara parte de este comportamierste. k0 es el caso
para GMD o ETD, dado que existen valores centratos| espacio
paramétrico que también lo manifiestan.

Las DMP de las varianzas y de los parametros pia@sen en
la mayoria de casos, una forma proxima a la nodadly alto grado



de simetria. Por ello, Unicamente se presentafigiass en los casos
mas atipicos. Las distribuciones de las heredaldilighra el caracter
GMD en LW-1 y ETD en LD1 (véase Figura 11.8) tendieron a ser
bimodales. El mayor grado de asimetria se presantéas DMP de las
correlaciones genéticas (Figuras 1.9 y 11.10).I&situacion extrema,
gue se da en la poblacion WY el coeficiente de asimetria fe@44.

El nivel de asimetria parece que esta relacionadceettamario de las
poblaciones y con la cantidad de informacion diggeren cada una
de ellas.

En todas las poblaciones la dispersion de las Dbtitnadas
para los parametros genéticos fue considerablejcikattose al
aumentar la cantidad de datos disponibles. Dergrgpablacion, la
desviacion tipica para |& liue similar en los dos caracteres. Entre
poblaciones oscil6 entre 0.03 (L) y 0.06 (LW1). Para € la
desviacion tipica fue menor que pafadscilando entre 0.01 (LD y
LD-2) y 0.02 (LW1 y LW-2). Dentro de poblacion, la varianza de las
correlaciones {ré r) siempre fue mayor que la d& b &,
cumpliéndose también que; >0, . Ello indica que la correlacion

geneética es el pardmetro con mas dificultad parastemado.

Generalizando los valores extremos de HPD obtergtiokas
cuatro poblaciones, podria situarse la heredabildex GMD en el
intervalo 0.090.35y la de ETD entre 0.12 y 0.53. Asi, la protdéd
de que la heredabilidad de GMD y ETD sea superi@.5aseria
escasa. Para la correlacion genética el compomémientre
poblaciones fue mas heterogéneo; el limite infad@rintervalo HPD
se situd en 0.63, 0.18,11 y-0.19 y el limite superior en 0.85, 0.67,
0.34,0.44 en LEL, LW-1, LD-2 y LW-2 respectivamente.
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Figura 11.9.- Distribucion marginal posterior estimada para la

correlacién genética Jr entre los caracteres GMD y ETD en las
poblaciones LBL y LW-1.
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Figura 11.10.- Distribucion marginal posterior estimada para la

correlacién genética Jr entre los caracteres GMD y ETD en las
poblaciones LER y LW-2.
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4.1.2.2- Estimacion de las diferencias entre grupos

Las diferencias BLUE, estimadas en GMD y ETD entre
animales importados y la poblacién receptora, essgntan en la Tabla
11.14.

Tabla 11.14.- Grupos genéticos estimados (FR: Francia; HO:
Holanda) mediante la metodologia BLUE para GMD yDET
expresados como diferencia respecto a la poblaer®@ptora.

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 maximas diferencias encontradas en las distinta
poblaciones oscilaron entr#0 y 18 g./dia, para GMD, y ent@41y
3.25 mm., para ETD. Unicamente puede rechazar$éptaesis de
igualdad de medias (p<0.05) para los animales FRVEAL (+3.25
mm. en ETD). No fue posible estimar diferenciasGWMD o ETD
para los animales FR, dado que al ser incorporados a multiplicacion
no existia informacion sobre estos caracteres. rir dipico fue
superior a 7.25 para GMD y a 0.36 para ETD. Egtoesenta mas del
10% y 15% de la desviacion tipica fenotipica deckracteres GMD y
ETD respectivamente. En general, el error de Idisnadores para
GMD y ETD fue proporcionalmente mayor al obtenidogpNV (5%
de la desviacién fenotipica del caracter).




Dentro de poblacién y caracter, la moda obtenigartir de la
DMP fue muy similar a la estimaciéon BLUE (ver Figsarlk11 a I+
14). La diferencia maxima encontrada entre métatbo®stimacion
fue de 1.44 g./dia para GMD (FR en E2)/y de 0.11 mm. para ETD
(FR en LDB2). En todos los casos, las DMP fueron unimodales y
simétricas, variando entre ellas la agudeza depmos. De forma
general puede decirse que la cantidad de informduai® limitante en
la mayoria de casos, dada la gran variabilidadrebda.

Todos los origenes, excepto FR en-l\para ETD, presentan
intervalos con probabilidad superior al 95% quéuyen el valor cero
(Tablas 11.15 y 11.16). Por tanto, con independaraz! tipo de analisis
realizado se llega a la conclusion de que ésté ési@ origen que
difiere de la poblacion receptora.

En general las diferencias estimadas para GMD fuero
positivas, exceptuando el origen HO en-LDEn algunos de estos
casos, pese a no ser significativas las diferensia®on considerables.
Asi, un incremento de GMD de 20 g./dia (FR en1)Dcomportaria
una reduccién del periodo de control de aproximamden4 dias. La
informacion adicional, aportada por la metodoldgagesiana (RPD,
HPD), pone de manifiesto que para cuatro origeaesleinsidad
situada por encima de diez g./dia en GMD es supair0%.

Para ETD cuatro de los seis origenes analizadosigmod
considerarse favorables por ser la diferencia estanmegativa y por
tener mas del 50% de la densidad situada en la paytierda del
valor cero. La importaciéon de animales HO en-1@ FR en LB2
podria ser util, dado que tienen gran parte deetesidad (81 y 83%
respectivamente) situada por debajo del cero (TTakhB).



Tabla 11.15.- Intervalos con densidad superior al 95% (HPD) y
valores de densidad situada en la parte derechB)(B® distintos
valores de abcisa predeterminados (x), estimadgmrér de la
distribucién marginal posterior del efecto gruponético para el
caracter 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 11.16.- Intervalos con densidad superior al 95% (HPD) y
valores de densidad situada en la parte izquidrB®) de distintos
valores de abcisa predeterminados (x), estimadgmrér de la
distribucién marginal posterior del efecto gruponético para el
caracter ETD.

GRUPO HPD LPD

x=0.0 x=-0.1 =-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 11.11.- Distribucion marginal posterior estimada de las
diferencias en GMD para los animales importadoBrdacia (FR, en
linea discontinua) y Holanda (HO, en linea continem las
poblaciones LBL y LW-1.
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Figura 11.12.- Distribucion marginal posterior estimada de las

diferencias en GMD para los animales importadoBrdacia (FR) en

las poblaciones LE2 y LW-2.
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Figura 11.13.- Distribucion marginal posterior estimada de las

diferencias en ETD para los animales importadoBrdacia (FR, en

linea discontinua) y Holanda (HO,

poblaciones LBL y LW-1.
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Figura 11.14.- Distribucion marginal posterior estimada de las
diferencias en ETD para los animales importadoBrdacia (FR) en
las poblaciones LE2 y LW-2.
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En la Tabla 1.17 se presenta la correlaciéon entores
genéticos (BLUP) predichos mediante el modelo csimgrupos para
GMD, ETD y el agregado H.

Tabla 11.17. - Coeficientes de correlacion entre valores gengtico
predichos de los animales mas jovenes para GMD, \e@lagregado
(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
HY 0.87 0.82 0.96 0.95

v H:1-89|~GMD'15-12¢TD; siendo u el valor genético predicho.

La correlacion entre valores genéticos predichas, ¢ sin
grupos, presenta el valor minimo extremo de 0.7 paD en LW1,
que es la unica poblacion donde se ha detectadoorigen
diferenciado. El efecto de la omisién de los grupos menos
importante al considerar la correlacion entre lesdigciones para
todos los animales, elevandose en este caso a 0.94.

La diferente ordenacién de animales que suponed=mas 0 no
grupos comporto pérdidas de respuesta esperads €iod caracteres
y en el agregado econdmico (Tabla 11.18). La péxdie respuesta
esperada por omitir los grupos en el modelo deuaean no supero
el 5% en las poblaciones EDy LW-2, mientras que llego hasta el
11%, 15% y 14% para GMD (L), ETD (LW-1) y H (LD-1). La
pérdida fue mayor a medida que la intensidad decsiéin aplicada
sobre los animales fue menor. Al disminuir la isidad las
diferencias se incrementan por existir mayor prdioklol de seleccion
entre grupos en relacién a intensidades mas altas.



Tabla 11.18.- Pérdida de respuesta esperada (expresada entp@@ien
en GMD, ETD y en el agregado econémico (H) al artos grupos en
el modelo de evaluacion y aplicar diferentes pressade seleccion (p)
sobre los animales mas jovenes.

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

HY 10% 9 7 2 1
20% 14 7 3 2

v H=1.89bmp-15.12TD;  siendo u el valor genético predicho.



4.1.3- UTILIDAD DE LAS IMPORTACIONES.

En la Tabla 11.19 se presenta una vision de coojud las
diferencias BLUE estimadas para los grupos de itap@m, que pone
de manifiesto su comportamiento diferencial en dasacteres NV,
GMD y ETD. Aunque existen estimas favorables, swoloie en GMD
y ETD, recordemos que sOlo se detectan como sigtifos dos
grupos para NV (FR en LM y FRA en LD-2) y uno para ETD (FR
en LW-1).

Tabla 11.19.- Efecto de los animales importados obtenido a pdeti
la estimacion BLUE de sus diferencias respeck® poblacion de
destino (+: favorable; desfavorable).

POBLACIO | ORIGEN NV GMD ETD
N
LD-1 HO -0.201 - [-10.09 - -0.41| +
FR -0.31| - 17.97| + 0.38 -
LW-1 HO 034 + 487 + |-0.09] +
FR -2.07] - 14.72| + 3.25 -
LD-2 FR -0.10| - 1487 + |-0.31| +
FR-A 065 +
LW-2 FR -0.01] - 7751 + |-0.21] +

Para la interpretacion de las siglas ver el texto.

Para cada origen, la utilidad esperada de la decds importar
considerando NV como Unico objetivo se presentéaéabla 11.20.
En general, el sentido de la utilidad no se ve fieatio por la actitud
del ganadero frente al riesgo. Asi, la decision atdshabria sido la
de importar animales de HO en LWy de FRA en LD-2, y la de no
importar en los demas casos. Los Unicos casossequie la decision
de importar puede depender de la metodologia dwasdn y de la
actitud frente al riesgo se corresponden con FR2 y en LW2.
Por ejemplo, para estar dispuesto a importar aesraR en LER2 es
necesario atender a la DMP y tener una actitudrédole al riesgo 4



= —%)\max). Los animales FR en LVX Unicamente serian importados

por ganaderos que asumen el riesgo, o indiferaalt@sismo si se
considera la DMP. De todas formas, para estosodigenes, la
variacion de utilidad en relacion a no importames/ escasa.

Considerar conjuntamente a NV, GMD y ETD como otget
(Tabla 11.21) puede modificar la ordenacion de thisiones en
relacion a considerar solo NV. Este es el casmdgén FR en LER
y LW-2, dado que las ventajas en GMD y ETD compensan las
desventajas en NV. Esto podria indicar que losrng de eleccion de
los animales importados probablemente hayan estatis
relacionados con el crecimiento y conformacionaednimales que
con el tamafno de la camada. Esto es justificablia d& importancia
qgue tradicionalmente se ha dado al primer grupcadacteres.

En todos los casos las decisiones a partir de Bold& la DMP
son practicamente coincidentes. La homogeneidalbdeesultados
obtenidos con las dos metodologias es logica, Basiailitud de los
estadisticos estimados con cada una de ellas paralilerentes
grupos.

Todo parece indicar que la actitud frente al riesgode poco
en la utilidad esperada. Este comportamiento naegeneralizarse
por estar ligado al tipo de funcion de utilidad ésapo. No considerar
el riesgo puede comportar decisiones equivocadasdouse den
medias similares con varianzas muy diferentes odmdas medias
obtenidas sean muy préximas al valor cero y laavaa asociada sea
grande, como sucede para el origen FR enZ &V considerar la DMP
de NV

Caracterizar la actitud del ganadero frente algoess dificil,
dado que requiere analizar su comportamiento fremariaciones en
la funcidon de beneficio. La decision de importaramdo se conoce
poco de los animales foraneos, parece una decsi@sgada. Los



resultados obtenidos muestran como practicamenti& enitad de
casos lo mas probable es que el ganadero hubiasdidde no

importar. En la empresa 2 las importaciones han sids utiles que
en la empresa 1, lo que puede ser debido a utilinacriterio de
importacion mejor o a tener una media poblaciorethan. Vistas las
medias fenotipicas (Tablas 1.2 y 11.2) no parece @sto ultimo
expliqgue el comportamiento en GMD y ETD, aunquepsgéede

explicar parte de las diferencias en NV. De tddasas, es posible
qgue en la utilidad del ganadero, en el momentoadenportacion,
incidieran otros factores que no se han podidoeropkar en este
trabajo. Referidos al momento actual, los resukaadbtenidos
permiten contrastar la importacion frente a la mapartacion

asumiendo una evolucién genética paralela de lddapones de
origen y de destino.



Tabla 11.20. - Utilidad esperada de las importaciones realizpdas
NV, calculada a partir de los estimadores BLUE yaléuncion de
distribucién marginal posterior (DMP), expresadafencion de la

actitud frente al riesgoX().

LD-1
ORIGEN A=Yl A=o0 A =1 e
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 A=-10M A=0 A=151 .
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 A=-10M A=0 A=151 .
FR BLUE 0.00 0.00 0.00
DMP 0.71 0.00 0.00
FRA BLUE 101.85 81.90 61.93
DMP 110.86 87.95 65.01
LW-2
ORIGEN r=-Yoa. | A=o0 A =1 e
FR BLUE 1.02 0.00 0.00
DMP 2.78 0.13 0.00




Tabla 11.21. - Utilidad esperada de las importaciones realizpdas
el agregado econdémico, calculada a partir de lsadores BLUE y
de la funcién de distribucién marginal posterior (BMexpresada en

funcién de la actitud frente al riesgd )

LD-1
ORIGEN A=Yl A=o0 A =1 e
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 A=-10M A=0 A=150.
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 A=-10M A=0 A=150.
FR BLUE 24.31 19.57 14.82
DMP 34.92 28.45 21.96
FRA BLUE 101.85 81.90 61.93
DMP 110.86 87.95 65.01
LW-2
ORIGEN r=-Yoa. | A=o0 A =1 e
FR BLUE 20.19 16.30 12.40
DMP 26.13 21.40 16.66







4.2 -ESTRATEGIAS DE IMPORTACION.

La importacion de animales puede ser una forma adhkspnal
a la seleccion, para mejorar la prolificidad. Eltenés de la
importacion, en términos de revalorizacion genétiegpendera de las
diferencias existentes entre la poblacién de origde destino. Para
la optima planificacion del uso de los animales angdos y del
conjunto de la poblacion, interesa disponer de stirmador de sus
diferencias en el menor espacio de tiempo y candgor precision
posible. Todas estas cuestiones se abordan a wacitm a partir de
los resultados obtenidos mediante simulacion.

4.2.1- ESTIMACION DE DIFERENCIAS ENTRE GRUPOS.

4.2.1.1- Efecto de la seleccion.

En la Tabla 11.22 puede verse el comportamientoyaedelo de
grupos M, ) para estimar las diferencias entre grupps uando no

se realiza seleccion o cuando ésta se realizatis garlos valores
genéticos predichos medianté, .

Tabla 11.22.- Efecto de la presion de seleccion aplicada en asach
(pm) Y €n hembras (p en la estimacion del efecto grupg:(media;
V: varianza; S: sesgo).

Importaciény  pnm Pn 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]1 0.10 1.26 - 0.09 1.16 -
0.40* 0.41*
50 125]0.12 1.30 - 0.12 1.16 -
0.38* 0.38*

Hembras | No No | 0.50 0.08 0.00| 0.49 0.07 -0.01

(10%) 50 125]0.49 0.09 0.01]049 0.08 -0.01
Valores obtenidos page0.5 y £=0.06.




* p<0.05

Cuando la poblacidon no se selecciona, las difeasnestimadas entre
grupos estimadas son insesgadas y la varianzatideaei®n menor a la
obtenida en presencia de seleccion. El valor mindmola varianza de
estimacion obtenido en la simulacion fue de 0.limgbrtar machos, y de
0.07 al importar hembras. En campo, ello sélo pimi detectar
diferencias superiores a 0.8 y 0.5 lechones respentnte.

Cuando la poblacién se selecciona, las difereneratse grupos
tienden a infraestimarse y se incrementa la vasiaiezestimacion. De todas
formas, el comportamiento del modelo depende dgeshan importado
machos o hembras, por diferir la estructura desogib@ se genera.

Al importar un 25% de machos el sesgo g@nfue significativo
(p<0.05), manteniéndose con independencia de lsigorede seleccion
considerada. La varianza de estimacion se incremanisiderablemente,
tanto respecto a cuando no existia seleccion, a@secto a cuando se
importan hembras. En las mejores condiciones, faraticia minima
detectable al importar machos en poblaciones dea@asaleccionadas se
situaria en los 2 lechones.

Cuando se importan hembras (10%) la seleccion @afieacto a la
bondad de estimacion dg, no se detect6 sesgo y la varianza de estimacion
fue similar en todas las situaciones. En este casombral para detectar
diferencias significativas no se modificd respeatouando no se realizé
seleccion (0.5 lechones).

En la Tabla 11.22 puede verse también que la sélecaun siendo
poco intensa, influye en gran medida en la bondadstimacion deg
cuando se importan machos. La seleccion interfilrede las primeras
generaciones y su efecto persiste con posteriaridath vez la poblacidon
simulada se ha estabilizado, ciclo 5 y sucesiviose®yo eng se mantiene
sin cambios relevantes, aunque con tendencia anmetarse. Dada la
similitud de los resultados obtenidos en el ciclg B0, en los apartados



posteriores solo se presentan los obtenidos dldelgproceso de seleccion
(ciclo 10).

La magnitud del sesgo en depende de la heredabilidad considerada
(Figura 11.15).

Figura 11.15.- Efecto de la heredabilidad en el sesgo (S) y naagqV) de
estimacion de la diferencia entre grupos.

25T

15+
14

05+

Heredabilidad

Valores obtenidos al importar un 25% de machos (g=0.5) y después deaB)decl
seleccion.

Para todo el rango de heredabilidades existiéasfimacion dej . El
sesgo oscild entred.46 y-0.12, para f+0.0 y H=0.9 respectivamente. La
varianza de estimacion aumenta con la heredabjlidestle 1.07 (0.0)
hasta 2.18 (+0.9). Para valores dé mayores de 0.2 no puede decirse que
los estimadores dey obtenidos sean diferentes entre ellos. En las
condiciones de la simulacion, el sesgo tiende aciese a medida que
aumenta la heredabilidad; fundamentalmente porgueduce la varianza
residual y, por consiguiente, el grado de indeteacibn del modelo.

Los resultados presentados en la Tabla 11.22 yaeR&idura 11.15
indican que las condiciones mas limitantes se damportar machos, que



es lo mas habitual en la préactica, y en caractdsja heredabilidad, que
es en los que podria ser mas interesante la ingp@mta



4.2.1.2- Tamaino relativo del grupo vy via de difusion.

En la Tabla 11.23 se presenta la diferencia entrepas
estimada después de importar diferentes porcentigesrachos o
hembras.

Tabla 11.23.- Efecto del porcentaje de machos y hembras impastad
en la estimacion del efecto grupm:(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 page0.5 y después de 10 ciclos de selecciénQl06).
* p<0.05

En el apartado precedente ya se evidenciaba unactanpento
diferencial del modelo de grupos en funcion debsda los animales
importados. Aqui puede verse que la infraestimad&ios grupos se
incrementa a medida que se reduce la cantidad dmalas
importados. Asi, al reducir la cantidad de macmogortados de un
25% a un 10% el sesgo se duplicé. Mientras al inaparh 10% de
hembras no se detectdé sesgo, si existio infraesithmacuando la
importacion represento el 5% o el 2% de la poblab@se.

Para un porcentaje fijo de animales importados,sedgo
también aumenta cuando se reduce la informacioduprda. Asi, al
importar un 10% de hembras y disminuir el nimero pdetos
producidos por estos animales antes de iniciarselieccion de la
poblacién, a uno o a ninguno, el sesgayefue significativo (p<0.05)

e igual a-0.04 y-0.10 respectivamente. La varianza de estimacion se
incrementd al reducir el nUmero de partos, pasangaores de 0.13y
0.17 respectivamente en los dos casos considerados.



La cantidad y el sexo de los animales importadasdid
también en la varianza de las estimas, que fue onuchyor al
importar machos que hembras. Esto, en parte, gualazon con la
contribucion genética de los animales importado8)(Que en el
altimo ciclo de seleccion fue del 28% al importaaamos (25%),
frente a un 42% en el caso de importacion de hen{th®o).

El sesgo en la estimacién dg esta relacionado con el
desequilibrio en la estructura de datos y con lfestes de la
seleccion. La varianza de estimacion depende pafroente de la
informacion disponible referente al grupo importaélsi, al importar
hembras el sesgo y la varianza de estimacion sowne® porque el
disefio tiende a ser mas equilibrado, con mas irgoidn referente a
los animales importados y distribuida en todo agade CG. En la
practica, al importar animales es dificil que exisquilibrio en la
estructura de datos de los diferentes grupos glé&e&aon actuara de
forma simultdnea con la importacion.

4.2.1.3- Manejo de los animales importados.

El manejo de los animales puede utilizarse com@aia dirigir
la cantidad y estructura de los datos producidadaE abla 11.24 se
presentan los resultados obtenidos al importar osaq25%) o
hembras (10%) practicando retencion de animalepaveamiento
dirigido.

La retencién de parentales (RP) tiende a mejorbotalad de
estimacion y en mayor medida cuando la importae®me machos.
La retencion adicional de hijos de los machos ingoms (RP+RHO)
no ejercio ningun efecto favorable. La retencidnpdeentales y de
hijas (RP+RHA) permitié reducir el error de estimdacy el sesgo
cuando se importaron machos. El apareamiento diarigiAD)
contribuy6é poco a la bondad de estimaciongdeDe todo ello se

desprende que la politica de manejo que puede&emteresante, de



entre las consideradas, es la retencion de las Hgalos machos
importados.

Tabla 11.24.- Efecto del manejo aplicado sobre los animales
importados, o sus descendientes, en la estimaeiéefecto del grupo
(g: media; V: varianza; S: sesgo).

Importacié| MANEJO g V S
n

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 seleccioénHia6 h
NR: no retencion; RP: retencion de padres; RHO: retencion de hijos;
RHA: retencion de hijas; AD: apareamiento dirigido.

* p<0.05

4.2.1.4- Tamano de la poblacion.

Todos los resultados presentados previamente deaflado en
una poblacion de 200 hembras y 20 machos. Lostagss obtenidos
al reducir a la mitad el tamafio de la poblaciémpresentan en la
Tabla 11.25.

Tabla 11.25.- Efecto del tamafio de la poblacién en la estimadiin
efecto grupo @ : media; V: varianza; S: sesgo).

Hembra] Machos g Vv S
s

200 20 0.12 1.16 -0.38*



| 100 | 10 | -016 2.34 -0.66*

Valores obtenidos al importar un 25% de maclys$.6) y después de 10 ciclos
de seleccién @0.06).
* p<0.05

Al reducir el tamafio de la poblacién se incremehtesgo y la
varianza de estimacion de la diferencia entre @upé&l
empeoramiento de la bondad de estimacion se detpge aexiste
menor cantidad de informacién de cada uno de logay. Ello hace
que el sesgo y la varianza de estimacion practictarse dupliquen,
siendo el resultado similar al obtenido en la poibla de mayor
tamano al reducir la cantidad de machos importdeéb25% al 10%.
Ello pone de manifiesto que la dificultad de obteegtimadores de
los grupos con buenas propiedades se hace masnivids
poblaciones de tamafio pequefio, como puede sesetedas lineas
LW-1y LW-2 analizadas previamente.

4.2.1.5- Diferencial genético entre qrupos.

Cabe esperar que la bondad de estimacion de laemidias
entre grupos pueda relacionarse con el diferereadlexistente y que,
ademas, dependa de la importancia de la segregamitngrupos. En
la Tabla 11.26 se presentan los resultados obtsnaloconsiderar
diferentes valores de diferencial genético entupgs.

Con independencia de si se simula o no la existede
varianza de segregacion, existe infraestimacioriadediferencias
entre grupos. Para valores extremogyda infraestimacion tiende a
ser menor; ello se debe a que la seleccién tienagalearse dentro
del grupo mas favorable en detrimento de la selacentre grupos.

El diferencial entre grupos condiciona también da@ianza de
estimacion. Esta tiende a ser mayor a medida gseafomales
importados son peores que la poblacion de destommo



consecuencia de que la selecciéon tiende a elingnlms animales
importados. Asi, es mas dificil detectar difereaaasfavorable que
favorables.

Las estimacion de los grupos no difiere cuandarsala que
existe 0 no segregacion entre grupos, exceptogbaraorg=2.0. La
importancia de la segregacion entre grupos radiceeuna fuente de
confusion adicional que afecta a muchos de los @rsrsusceptibles
de aportar informacion del material genético imapdot y en que
puede favorecer la seleccion de unos animalestemedato de otros.
Los resultados indican que en general la variaezaegregacion no
sera suficientemente grande como para determinanbioa
importantes en los animales seleccionados. Enaleipa, cuantificar
la magnitud de la segregacién entre grupos esildyfigor tanto,
también lo es generalizar su incidencia en la estidm de los grupos.

Tabla 11.26.- Efecto del diferencial genéticg)(y de la segregacion
entre grupos en los estimadores del efecto grupo nfedia; V:
varianza; S: sesgo).

g Con segregacion Sin Segregacion

g Y% S g Y% 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 seleccién th0.06).
*p<0.05




4.2.1.6- Modelo de evaluacion.

En las poblaciones de campo analizadas la selec®6los
animales se ha estado realizando a partir de lmsegagenéticos
predichos con un modelo que no considera grupofiaS&mulado
esta situacion y en la Tabla 11.27 se presentanetasnas de las
diferencias entre grupos que se obtienen al imporéehos (25%) y
seleccionando sin considerar grupos en el modedoséNpresentan
los resultados obtenidos al importar hembras, plieodo de la
misma forma, dado que fueron similares a los obtendespués de
seleccionar con el modelo de grupos (presentadtesserablas 11.22

y 11.23).

Tabla 11.27.- Estimacion de la diferencia entre grupgs (nedia; V:
varianza; S: sesgo) después de seleccionar a gartin modelo sin

grupos.
g Con segregacion Sin segregacion
g Vv S g Vv 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
15 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 cicloedzd@se
(h*=0.06).
*p<0.05

Al seleccionar sin considerar grupos el sesgo dejoeen
relacion al que se produjo seleccionando con elefeode grupos
(Tabla 11.26) y, en la mayoria de casos, pasa aceletectable. Este




comportamiento se produce tanto si se simula cgregacion entre
grupos como sin ella. Al evaluar sin grupos losoked genéticos
predichos en los dos grupos tienden a ser masigase&llo hace
gue la seleccidon entre grupos, aunque sigue existjgienda a ser
menor y por tanto mejore la bondad de estimac#g .d

Adicionalmente, al seleccionar sin grupos, se redambién la
varianza de estimacion (50% aproximadamente), &oendo la
posibilidad de detectar diferencias significativér ejemplo, al
importar un 25% de machosg=0.5) pasa de 1.16 a 0.52
seleccionando con o0 sin grupos respectivamentejui® permite
reducir la diferencia minima detectable en 0.7 deeis.

Como consecuencia de la reducciéon del sesgo y darianza
de estimacion, el ECM fue menor al obtenido cudadseleccion se
realizé a partir del modelo de grupos. De los ddtok Tabla 11.27 se
desprende que este comportamiento se da para lmglealores de
diferencias entre grupos consideradas.

La mejora de la bondad de estimacion de la diféaeantre
grupos, con reduccion de S, V y ECM, que se ptasgespués de
seleccionar sin grupos en el modelo refuerzan lesultados
obtenidos previamente en las poblaciones de cabapdificultad de
detectar diferencias significativas en las poblaesode campo esta
mas relacionada con la estructura y cantidad desahsponibles que
con los efectos de la seleccion practicada.

En los apartados precedentes se ha puesto de esémifue, en
poblaciones seleccionadas, el modelo de grupos ucenda
infraestimarg, particularmente cuando se importan machos. Ebdste
posibilidad de reducir el sesgo o la varianza denasion, evaluando
sin considerar grupos o mediante algunas técnieasahejo. Todas
estas estrategias deben ser evaluadas en térmenosspluesta a la
seleccién, con el objeto de aprovechar adecuadaniastposibles



ventajas derivadas de la importacion de animales.eEapartado
siguiente se abordaran estas cuestiones.



4.2.2 RESPUESTA A LA SELECCION.

4.2.2.1- Efecto de la seleccion.

La intensidad de seleccidue se puede aplicar y la heredabilidad
del caracter considerado condicionan la respuestigralde poblacion vy,
por tanto, seran factores a tener en cuenta adadeotomar la decision de
importar animales.

En la Tabla 11.28 se presentan los resultados abisnal aplicar
diferentes presiones de seleccion después de ianport25% de machos

gue difieren en 0.5 lechones.

Tabla 11.28.- Respuesta (R), consanguinidad (F) y contribucidmétiea
(CG) obtenidas aplicando una presién de selecgidexpresada en %) en
machos y p(expresada en %) en hembras.

Seleccion Importaciénl Pmn Pn R F CG (%)
No Si - - 0.13 0.02 27
Si No 20 50 0.75 0.04 -
5 125] 1.08 0.11 -
Si Si 20 50 0.82 0.05 21
5 125] 1.18 0.12 28

Valores obtenidos al importar un 25% de machos g=0.5 y después de 1Qdeiclos
seleccion (f=0.06) en base al modelo de grupos.

El error empirico maximo en la respuesta fue de 0.01.

Cuando no se selecciona, la respuesta dependemamita de la
importacion y la incidencia del material importadieberia ser proxima al
12.5% al importar un 25% de machos. La retenciopadentales hace que
CG aumente hasta llegar al 27%.

Cuando la poblacion se selecciona, y para las desiomes de
importacion de animalestribuye a
incrementar la respuesta en un 9% respecto a naanierpoblacion de
forma cerrada. La respuesta y la CG se reducendadangue lo hace la

seleccidon consideradas,

la



intensidad de seleccion. En el caso de que secsmlecy se importe, la
disminucion de CG, del 28% al 21%, se debe a gha seantenido la tasa
de renovacion constante. Para ello, cuando la@resa hembras fue del
50% y en machos del 20%, manteniendo el niumeroidatiod sobre los
gue se aplican estas presiones de seleccion seediespn al azar los que
no se precisaron para la renovacion de reproduct&ste procedimiento
tiende a favorecer al grupo mas numeroso y existeomprobabilidad de
seleccionar descendientes del grupo de importacion.

La respuesta obtenida al importar y selecciondoea simultanea
fue siempre algo menor a la que se obtendria sstiesa un
comportamiento aditivo de ambos efectos (0.82<@MIH- vy
1.18<0.13+1.08). En términos econdmicos podria rsecique la
importacion tiene un coste de oportunidad paralacsion que debe ser
compensado por el diferencial genético de los desrimportados.

La contribucion del material genético importadoesduce a medida
qgue se incrementa la heredabilidad (Figura 11.16).

Figura 11.16 .- Efecto de la heredabilidad en la respuesta okdesmdNV
(contribucién de la importacion y de la seleccExpresadas por unidad de
desviacion tipica aditiva).
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Valores obtenidos al importar un 25% de machos (g=0.5) después de 10deiclos
seleccion a partir del modelo de grupos.



Para =0.10, la contribucién de la importacién en la tesgia fue
0.160, (8% de la total), pasando a ser @Q31% de la total) parah0.9.

Al aumentar la heredabilidad la seleccion es miseete, y por tanto se
requerirdA un mayor diferencial genético entre gsugmra que la
importacion de animales sea interesante.

4.2.2.2- Tamano relativo del grupo vy via de difusion.

Los resultados obtenidos cuando se importa diferadgimero de
machos (10% y 25%) se presentan en la Tabla §.aBimportar hembras
(5% y 10%) en la Tabla 11.30.

Tabla 11.29.- Respuesta en NV después de cinco ciclos de seteccid
(Reicios) Y respuesta (R), consanguinidad (F) y contrimigenética (CG,

en porcentaje) después de diez ciclos de selecoiiianidas al importar
machos.

Porcentaje de machos importados

h? 10 % 25%

Mo M M, Mo Mg Mg
0.06] Reieo | 0.51 0.53 0.60 | 0.56 0.56 0.65

1.10 1.14 1.22 1.18 1.18 1.32
0.11 0.12 0.14 0.11 0.12 0.15
CG 1 18 34 16 28 50

0.12]| Reieo | 1.15 1.10 1.15 1.14 1.15 1.22

m XA

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 parg=0.5 utilizando diferentes modelos gMmodelo sin grupos;
M g : modelo con grupos; jimodelo con grupos conocidos).

E2I error empirico maximo en la respuesta fue de 0.01, gafa06, y de 0.02 para
h“=0.12.




Tabla 11.30.- Respuesta en NV después de cinco ciclos de seteccid
(Reicios) Y respuesta (R), consanguinidad (F) y contrimigienética (CG,

en porcentaje) después de diez ciclos de selecoiianidas al importar
hembras.

Porcentaje de hembras importadas

h 5 % 10%

Mo M s Mg Mo M s Mg
0.06 | Rgiclos |  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|Rgicos | 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 pag=0.5 y después de 10 ciclos de seleccién utilizando diferentes
modelos de evaluacion gvimodelo sin grupos; M: modelo con grupos; ¥ modelo

con grupos conocidos).

E2I error empirico maximo en la respuesta fue de 0.01, gafa06, y de 0.02 para
h“=0.12.

Los resultados obtenidos, pafE®.06, al mantener la poblacion de
forma cerrada se han presentado en la Tabla IIPag K=0.12, en las
mismas condiciones, se obtuvieron los siguientderes R ,5=1.09,
R=2.26 y F=0.11. Comparando estos resultados cenoldenidos al
importar animales (Tablas 11.29 y 11.30) puede eersomo abrir la
poblacion permite incrementar la respuesta, saiife si la seleccion se
realiza asumiendo que se conoce la diferencia gningos. Por tanto, la
importacion puede ser una forma de mejora genétogplementaria a la
seleccion.

Corregir los datos utilizando el valor real delatdedel grupo ()
permite conocer las posibilidades potenciales deinmportacion de
animales. Con este modelo, y considerando un dif&ak genético fijo
(g=0.5), fue suficiente con importar un 10% de machosn 5% de



hembras para que la importacibn comporte incremsedi® respuesta
significativos respecto a seleccionar en pobladgémrada (véanse las
Tablas 11.28, 11.29 y 11.30). Con independencia sieko considerado, al ser
g=0.5, la respuesta se incrementa con la cantidamidsales importados.

Los resultados presentados para el modelpsbh dificiles de
obtener en condiciones de campo, dado que hab#u&nmo se conocen
las diferencias genéticas reales entre poblacidhes.tanto, deben ser
matizados con los obtenidos utilizando modelos daluacion mas
realistas (M o Mj).

Después de importar animales, el modelpddnduce a respuestas
similares a las obtenidas en condiciones de pabiamrrada y en general
inferiores a las potenciales {MLa respuesta que se consigue se acerca a
la potencial a medida que se incrementa la herkdidhi por ser menos
relevantes los grupos. La respuesta real y potetemabién tienden a
cercarse a medida que aumenta la cantidad de &sinmaportados, por
incrementarse la probabilidad de seleccionar demted grupo de
importacion. Por tanto, el modelogMs menos eficiente a medida que la
respuesta depende mas de la importacién que dietx®n. Ello hace que
disminuya CG y exista la posibilidad de desechamnaterial genético
importado. Como ejemplo, los genes de los animabg®rtados, siendo
favorables, fueron eliminados de la poblacion eP%lde las repeticiones
después de importar un 25% de machos.

La respuesta obtenida con el modelos Mlepende de su
comportamiento en la bondad de estimaciéon de léyedicias entre
grupos, que se ha presentado en el apartado A, Bl importar hembras
la respuesta con My M, fue similar, y al importar machosgvho permite
aprovechar el potencial de los animales importa@asno consecuencia
de ello existe la posibilidad de que los genesodeahimales importados
desaparezcan de la poblacion. Importando un 25#addos ello sucedid
en el 20% de las repeticiones. Con el modelp, M variabilidad eng
hace que la probabilidad de que el material gemétigortado, siendo
mejor, sea eliminado de la poblacién sea mayorcquéeWvi,.



Las diferencias entre modelos se mantienen corpemiencia de
ciclo de seleccion considerado. Cabria esperar eluefecto de la
importacion de animales en la base, si no se hag@nimportaciones,
tienda a diluirse en procesos de seleccion masddogque favoreceria la
evaluacioén sin grupos.

Los resultados ponen de manifiesto ademas, quempbriar
animales (machos o hembras) la consanguinidadetiandcrementarse en
relacion a mantener la poblacion cerrada. El inerdm fue mayor para
h*=0.06 que para’h0.12. El aumento de la consanguinidad se debe a la
seleccion entre familias, favorecida en la medide @l modelo de
evaluacion recoge mas adecuadamente la diferexisizme entre los dos
grupos (caso extremody

4.2.2.3- Manejo de los animales importados

En la Tabla 11.31 se presenta la respuesta obteadid@aportar un
25% de machos aplicando diferentes politicas deejpan

Tabla 11.31.- Respuesta genética en funcién del manejo aplicatus
machos importados, o sus descendientes, segUiemrdiial genético (Q).

MANEJO DIFERENCIAL GENETICO 0)
0.0 0.5
Mo M M, Mo M M,
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 ddo%0de
seleccion (A=0.06) utilizando diferentes modelos {Mmodelo sin grupos; M:
modelo con grupos; Mmodelo con grupos conocidos).

NR: No retencion; RP: retencion de padres; RHO: retencion de hijos.

RHA: retencion de hijas; AD: apareamiento dirigido.

El error empirico maximo fue de 0.01.




En general, la incidencia del manejo aplicado alomales tiene un
comportamiento similar con independencia del modido evaluacion
utilizado.

Cuando los animales importados fueron iguales ddda poblacién
de destino ¢=0.0), la retencion de padres (RP) o hijas (RHAhdEe a
reducir la respuesta respecto a no retengry(Mg), aunque no de forma
significativa. Esto es l6gico dado que se redudadifetencial de seleccion
aplicado. Con el modelo Mla respuesta tiende a incrementarse con RP
respecto a NR, indicando que mejora la bondad timason deg. La
mayor reduccion de respuesta se da para RP+RHAD.&&n(M,), 0.04
(M35) y 0.08 (M) lechones menos en relacion a no retener y 0.Q3, (M
0.06 (Mg) y 0.07 (My) lechones menos respecto a RP. Realizar RP+AD
no supone pérdida de respuesta frente a RP, dadaayinterfiere en la
presion de seleccion. Por supuesto, los efectofawigables de la
retencion de animales tienen mayor repercusidrssahimales importados
son peoresgk0) que los de la poblacién de destino. De todamnds la
penalizacidon no es muy importante porque la sedacposterior tiende a
eliminar a los animales defavorables. Por ejemplata g=0.5, la
respuesta obtenida con el modela Mespués de importar un 25% de
machos sin retener fue de 1.03, y con RP o RP+REIAL.02 y 0.97
respectivamente.

La retencion de animales no comportd pérdida deussta cuando
los animales importados fueron mejores que la pamade destino
(g=0.5). En este caso, si no se conocen las difagmtre grupos (b
M3), el diferencial positivo compensa el efecto negatjue supone la
retencion de animales. Si se conocen las diferer{Mg), la retencion de
animales tiene poco sentido y actla en contra desfauesta, dado que no
se maximiza el diferencial de seleccién aplicado.

4.2.2.4- Tamano de la poblacion

Los resultados presentados previamente se haniddten una
poblacion formada por 200 hembras y 20 machos. &ewldo a la mitad



el tamafio de la poblacion (100 hembras y 10 madegnn obtenido los
resultados que se presentan en la Tabla 11.32.

El comportamiento de los tres modelos presenta tendencia
similar para los dos tamafios de poblacion congidsrdvéanse Tablas
11.29 y 11.32).

El incremento de respuesta frente a la ausendiaptataciones fue
similar en las dos poblaciones (Tablas 11.28, Iy 9rabla 11.32), en
concreto del 9% con My Ms, y con M, del 18% y 22% en la poblacion
de mayor y menor tamafo respectivamente. Cabrieraasgue al reducir
el tamafio de la poblacion la ventaja potencigl) (e la importacion de
animales en términos relativos se incrementara Estsucede por haber
mantenido el mismo sistema de manejo y en condaefwoporcién de
candidatos a la seleccion y la tasa de renovacgdanimales. En otras
condiciones, la importacion de animales podria rmé@s ventajosa en
poblaciones de tamafio reducido, dado que la sélegracticada dentro
de poblacion es menos eficiente.

Tabla 11.32.- Respuesta (R), consanguinidad (F) y contribuciénétjca
(CG), obtenidas en una poblacion formada por 1@@bines y 10 machos.

Porcentaje de machos importados
0% 25%
Mo Mo M ;5 Mg
Reicio 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 machag=@.5) y después de 10 ciclos de seleccion
(h*=0.06) utilizando diferentes modelos {Mmodelo sin grupos; M: modelo con
grupos; M;: modelo con grupos conocidos).

El error empirico maximo en la respuesta fue de 0.02.

La varianza de la respuesta se incremento al nedutamario de la
poblacion. En concreto, después de importar un 2E%machos y



seleccionar con M, fue 0.09 y 0.12 para las poblaciones con 2000y 10
hembras respectivamente. El incremento de la vaide la respuesta, al
reducir el tamafio de la poblacién, se debe a laomeantidad de
informacion de los dos grupos, dado que la contrdsugenética de los
animales importados al final del proceso de seabecfiie similar para los
dos tamafos considerados.

La importacién de animales tiende a incrementabtesanguinidad
en relacion a mantener la poblacién de forma carr@bmparando los
resultados presentados en las Tablas 11.28, I1.R8%, puede verse como
el incremento es poco importante al utilizar losdelos M, 0 Ms. En
cambio cuando se utilizé JMla consanguinidad se incrementé en un 17%
y un 36% en la poblaciéon de menor y mayor tamagpegivamente.

4.2.2.5 Diferencial genético entre qrupos

En la Tabla 11.33 se presentan los resultados abisral considerar
distintos valores en la diferencia genética as@ciad los machos
importados (25%), asumiendo que existe 0 no segi@yantre grupos.

La respuesta obtenida al simular con y sin segr@gamntre grupos
permite acotar lo que cabe esperar sucederia pratéica, dado que la
varianza de segregacion asumida puede considecarse un valor
extremo de la misma. La segregacion afecté a Ilpuessa y al
comportamiento de los modelos. En general, el mergo de variabilidad
genética que supone la existencia de segregacidnhrg/e a la obtenciéon
de mas respuesta, sobretodo @r0. Para valores deg<0, el
comportamiento de la respuesta con y sin segregasitnas heterogéneo.
Ello se debe al efecto contrapuesto de la segm@gacon incremento de
varianza genética que favorece a los descendiatgesos animales
importados, y del diferencial negativo entre grygpe los penaliza.



Tabla 11.33.- Respuesta genética en funcion del diferenggly(de la
segregacion entre grupos.

g Con segregacion Sin segregacion
MO M g Mg MO 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 1.2
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 selecci&0.(6) cuando se importa el
25% de los machos y se utilizan diferentes modelos de evaluacim@delo sin
grupos; Ms : modelo con grupos; Mmodelo con grupos conocidos).

El error empirico en la respuesta oscilé entre 0.01 para g=0.0 y 0.10 para g=2.0.

Cuando los animales importados son mejores queoldagion
receptora, la respuesta es mayor a la obtenidaraticiones de poblacion
cerrada, que recordemos fue de 1.08 lechones (TaB&). Como es
l6gico, el incremento de respuesta depende de Ignitod de las
diferencias existentes. En la practica, son neieesdiferencias proximas a
+0.5 lechones para que abrir la poblacion sea nmpjer mantenerla de
forma cerrada. Recordemos que la heredabilidaddenasla en este caso
(h’=0.06) favorece a la importacién en detrimento alesdleccion; para
valores de heredabilidad mayores también seria maldiferencial
necesario.

Cuando no existe diferencial entre grupos, o éstaegativo, la
respuesta tiende a ser similar o inferior a la dee en condiciones de
poblacion cerrada. La pérdida de respuesta serisiteatre un 0% y un
11%, en funcion del diferencial real y del model® evaluacion. La
pérdida se debe a la retencion de los parentalesriatdos hasta el ciclo 2
y representa el coste necesario para obtener iafdm en condiciones de



incertidumbre. Los efectos de la retencidon de aleisnse diluyen a largo
plazo, dado que la seleccién aplicada sobre tamtoanimales a partir del
ciclo 2 tiende a eliminar los animales inferiorda anedia.

La magnitud en que se aprovechan las diferencisteakes entre
poblaciones depende del modelo utilizado para selear a los animales.
El modelo de evaluacién ejercié mayor influencireda respuesta para
valores positivos del diferencial entre grupos paea valores negativos
del mismo.

Para valores positivos del diferencial entre grupas diferencias
entre modelos se incrementan, por lo que la pérgida coste de
oportunidad en la eleccion del modelo también atamdti modelo M se
sitia en una posicion intermedia entrg WM M, acercandose a Jvia
medida que las diferencias entre grupos son mayests se debe a que el
sesgo en la estima del grupo tiene menor pesavielatmedida que el
diferencial aumenta (véase Tabla 11.26). Como erasperar, el modelo
My es el que permite ganar mas y perder menos desfguésiportar
animales. Esta situacion, aunque la mas favoraslgoco realista dado
qgue casi nunca se conocen las diferencias existeBte la practica, el
modelo Mz, aunque no permite aprovechar en su totalidadtelngial de
las importaciones, permite ganar mas y perder mgnesel modelo M,
sobretodo cuandges grande.



4.2.3- ESTIMACION DE LA RESPUESTA.

Para evitar el sesgo en la respuesta estimadapesscmdible que,
ademas de considerar una estructura de varianzasten el modelo de
estimacion contemple adecuadamente las difererexéstentes en la
poblacion base y los efectos de la seleccion.

Cuando no se realiza seleccidon, después de impamtarales, el
cambio genético es escaso y detectar el sesgoifitdls De todas formas,
omitir las diferencias en la poblacion basg)(bbndujo a estimas sesgadas
de la respuesta. Por ejemplo, al importar un 25%ndehos ¢=0.5) la
respuesta fue de 0.13 lechones y el sesgo enrabdstr de la misma £p
fue de -0.09 lechones, significativo para p<0.05. En egstasmas
condiciones no se detecto sesgo al utilizar losetesdMs y My, como
reflejo de que ambos modelos recogen las difersmoistentes en la base,
aunque no contemplen el efecto de la segregacio® g@mpos.

En presencia de seleccion, los tres modelos selsgaespuesta
estimada, ya sea por no contemplar adecuadamestedilarencias
existentes en la base, los efectos de la seleecitha grupos o los efectos
de la segregacion. El sesgo en la respuesta depeteléa heredabilidad,
de las caracteristicas de los animales importadastilad, sexo y
diferencial genético) y del modelo utilizado pagéescionar y para estimar
la respuesta.

El sesgo tiende a reducirse al aumentar |ladbretodo para valores
superiores a 0.10. En concreto, utilizande,Mx fue 0.09, 0.05 y 0.03
para f=0.01, 0.05 y 0.10 respectivamente. Para valoresededabilidad
superiores a 0.10 el sesgo no fue detectable. Igmitnd del sesgo esta
relacionada con la posibilidad de confusién enfiectes genéticos y
residuales, siendo menor al aumentarlpdr reducirse proporcionalmente
la varianza residual. La situacion mas desfavorablala en caracteres
poco heredables, como por ejemplo la prolificid&sh este tipo de
caracteres, la estructura y caracteristicas denftamnacion disponible
puede condicionar mas la bondad de estimacién @spaiesta.



En la Tabla I1.34 se presenta el sesgo en la retpea funcion del
sexo y cantidad de animales importados.

Tabla 11.34.- Sesgo en la respuesta estimada en funcion del gexo
porcentaje de animales importados.

SEXO Porcentaje Mo M 5 Mg
importado
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 seleccion asurgieh8oy =0.06.
* p<0.05

El sesgo en la respuesta, presente tanto al impmdahos como
hembras, depende de la incidencia del materialtigenénportado y del
modelo utilizado para estimar la respuesta. En rgén&; tiende a ser
menor a medida que se reduce la cantidad de asinmortados. En
todos los casos, tiende a existir infraestimaciénadrespuesta al utilizar
M, 0 Mg, y sobrestimacion de la misma cory M

En la Figura I1.17 puede verse que la magnitud ntide de &
dependen dg. Asi, la respuesta tiende a estar sobrestimadageér e
infraestimada parg>0. & se incrementa a medida que las diferencias
entre grupos son mayores y favorables a los ansmabportados. En
cambio fue irrelevante cuando los animales impoddderon peores que
los de la poblacién de destino, dado que tiendseraeliminados de la
poblacion y por tanto contribuyen poco a las Ulimganeraciones.



Figura 11.17.- Efecto del modelo utilizado para seleccionar ynest la
respuesta cuando existe segregacion entre grupos.

—e— Mo
—a— Mg
—a— Mg

Sesgo

-2 -15 -1 -0,5 0 0,5 1 15 2

Diferencial genético

Valores obtenidos al importar machos (25%) y después de 10 ciclodedeitse
(h*=0.06) utilizando diferentes modelos (Mo considera grupos, M se estima el
grupo, M;: se conoce el grupo).

Los efectos de la segregacion, no contempladosl emodelo de
evaluacion, contribuyen a infraestimar la respygxia haber considerado
una heredabilidad menor que la real. En la Figui& ke presenta el sesgo
obtenido en la respuesta asumiendo que nNo exgtegaeion.

Figura 11.18.- Efecto del modelo utilizado para seleccionar ynest la
respuesta cuando no existe segregacion entre grupos

—e— Mo
—a— Mg
—&— Mg

Sesgo

-2 -1,5 -1 -0,5 0 0,5 1 15 2

Diferencial genético

Valores obtenidos al importar machos (25%) y después de 10 ciclodedeiGse
(h*=0.06) utilizando diferentes modelos ¢Mho considera grupos, M se estima el
grupo, My: se conoce el grupo).



Aun y en el caso de que no existiera segregacifme gnupos, la
respuesta estimada seguiria estando sesgada. Gmapdas Figuras 11.17
y 11.18 puede verse que cuando se simula que rgieegegregacion la
magnitud del sesgo en la respuesta tiende a redum@specto a cuando
existe esta fuente de variacion.

En general, la segregacion ejercio mayor influerpasa valores
positivos y extremos de diferencial entre grup@aRalores negativos la
segregacion interfiere poco por la escasa proldabilide que existan
animales afectados por la segregacion entre grupos.

El sentido del sesgo obtenido utilizandg 8& mantiene con y sin
segregacion. El punto de insesgamiento, que debarse para=0, se
desplaza hacia valores positivos glepor haber retenido los animales
importados hasta el ciclo 2.

Cuando se evitan los efectos de la segregaciénselde M
conduce a sobrestimar la respuesta para todosaloses de diferencial
genético considerados. De ello se desprende quadaitud y sentido del
sesgo dependen del balance entre los efectos dsedaegacion
(infraestima) y de la seleccion entre grupos (ssibra). Cuando la
seleccion de animales y estimacidon de la respsestaalizan asumiendo
que se conoce la diferencia entre grupos) (Bl sesgo es menor al
obtenido con M, y en muchos casos no llego a ser significativo.

El comportamiento de los diferentes modelos erstenacion de la
respuesta se produce como consecuencia del seslgopeadiccion de
valores genéticos, en concreto del sesgo en lailooatbn genética aditiva
(S) y en la contribucion del grupo de importaciog) (S

Utilizando M, para estimar la respuess,es positivo. Parg<0, S
es mayor que la contribucion del grupo, que esthegd&n cambio, para
g>0 la sobrestima de la contribucidén genética aaitiw llega a compensar



la contribucién real del grupo. Esto es logico perq absorbe parte del
efecto del grupo.

Al estimar la respuesta con gyl con independencia del modelo
utilizado para seleccionar a los animalesy,(M1s o M), existe
sobrestimacion de la respuesta como consecuentibatince entre el
valor negativo de Sy positivo de § Como ejemplo, en la Figura 11.19
puede verse este comportamiento al estimar la estgpeon M después
de seleccionar con b Ms. Con los dos modelos el sesgo tiende a ser
mayor para valores intermedios de diferencial emtugos, por ser en esta
situacidon donde la seleccion entre grupos es m@artante.

Para valores de diferencial negativos, el sesgpy(S,) fue
practicamente nulo con los dos modelos, dado quenéibucion de la
importacion a la respuesta tiende a ser mas peqgaeiiadida que el
diferencial se hace mas desfavorable a los aninmajastados.

Figura 11.19.- Efecto del modelo utilizado para seleccionar aaluisnales
(Mg: sin grupos, M: con grupos) en el sesgo de la contribucion geaéti
aditiva () y de la contribucion de la importaciong(Sasumiendo que no
existe segregacion.

—— Sa (Mo)
—1— Sg (Mo)
—e— Sa (Mg)
—0—Sg (Mg)

Sesgo

-2 -15 -1 -0,5 0 0,5 1 15 2

Diferencial genético

Valores obtenidos al importar un 25% de machos y estimando el sesgbroodelo
de grupos (M) después de 10 ciclos de seleccidrQt06).



Para valores positivos de diferencial, la contibogenética aditiva
tiende a estar infraestimada .£8) y la contribuciéon del grupo
sobrestimada (30). El sesgo en ambas contribuciones tiende anasr
grande después de seleccionar candve después de seleccionar cajy M
como reflejo de existir mas o0 menos seleccion egttpos. De estos
resultados, y de los presentados en el apartadb, 42 desprende que el
modelo de grupos conduce a infraestimar las dit@@srentre grupos y a
sobrestimar la respuesta. Fernando y Gianola (1990partir de un
esquema de seleccion sencillo, ya presentan swhasstle la respuesta
obtenidas con el modelo tradicional de grupos. dlarestimacion de la
contribucion del grupo, estando infraestimadas di#erencias entre
grupos, se produce como consecuencia de existiugion entre efectos
genéticos y no genéticos.



4.2.4:- UTILIDAD E IMPLICACIONES ECONOMICAS.

Los resultados obtenidos en términos de utilidageesla se
presentan en las Tablas 11.35 y 11.36, expresadgmecentaje respecto a la
ausencia de importaciones.

En los casos analizados, el modele Ehicamente fue mas atil que
M, cuando se importaron hembras. El modelpfi¥e mas util que N
tanto al importar machos como hembras. Estos esgtson acordes con
los obtenidos previamente en términos de bondadstiemacion de las
diferencias entre grupos y en términos de respadstaeleccion.

Tabla 11.35.- Utilidad esperada del modelo de grupos genétidos a
importar machos o hembras con un diferencial geméte 0.5 lechones,
expresada en porcentaje respecto a no impor=d.06).

25 % MACHOS 10 % HEMBRAS
Mo 108 108
\ 108 114
Mg 119 114

Mo: modelo sin grupos; M: modelo con grupos; jfimodelo con grupos conocidos.

La utilidad de la decision de importar dependerk diferencial
genético de los animales importados (Tabla Il.B6portar animales con
diferencial genético igual o superior a 0.5 fue miiskque mantener la
poblacion cerrada. Esto se debe a que se complambrd efectos de la
seleccidn entre poblaciones y dentro de pobla€iémo era de esperar, la
utilidad de la importacion de animales se incremertn el diferencial
genético y a medida que disminuye la incertidumbespecto a la
diferencia existente. Al considerar un difereng@hético nulo la decision
mas util fue la de no importar. Los animales impools, aun no siendo
diferentes, se ven favorecidos por creer que loys@m consecuencia, se
restan posibilidades a la seleccion dentro de palbaSi las diferencias
son desfavorables, al coste de oportunidad enidelad diferencial de



seleccion se afiade el efecto de la introducciéaniteales que realmente
son peores.

Tabla 11.36.- Utilidad esperada al importar machos (25%) coerdiites
valores de diferencial genético, expresada en ptaje respecto a no
importar (=0.06).

Diferencial genético
UTILIDAD -1 -0.5 0 0.5 1
Mo 98 99 98 108 124
Mg 98 95 98 108 132
M, 99 98 99 119 150

Mo: sin grupos; M : con grupos; M con grupos conocidos.

La importancia del modelo de prediccién utilizadgwaluada en
términos economicos (VAN, TIR y VAN/I), se preseetala Tabla 11.37.

Tabla 11.37.- Valor actualizado neto (VAN), tasa interna de remento
(TIR) y ratio VAN/inversién (VAN/I) obtenidos al iportar machos o
hembras segun distintos modelos de evaluacionesagos en porcentaje
respecto a no importar’&0.06).

25 9% MACHOS 10 % HEMBRAS
MODELO Mo | Ms M, Mo | Mg My
VAN 113 | 113 | 133 | 113 | 121 | 119
TIR 110 | 110 | 133 | 108 | 118 | 116
VAN/I 106 | 106 | 125 | 109 | 118 | 117

Mo: sin grupos; M : con grupos; M asumiendo diferencias conocidas.

El comportamiento de los diferentes indices ecooomi al
contrastar el modelo de evaluacion utilizado fumilar al presentado
previamente en términos de utilidad.

El modelo de grupos presenta ventajas econdmicasdou se
conocen las diferencias o cuando se importan hemkra pérdida



economica (VAN, TIR, VAN/I) por considerar Mfrente M; fue
practicamente nula al importar machos, y proximdG#o al importar
hembras. Con un modelo de gruposs;(B1My), la pérdida por desconocer
las diferencias entre grupos fue nula al imporemlras y de entre un
10% y un 20%, segun el indice considerado, al itaponachos. De forma
similar a lo que sucedia en términos de utilidadb(@ 11.35), para un
diferencial conocido entre grupos de 0.5 lechofeesnportacion de un
25% de machos fue mas rentable que la importacerurd 10% de
hembras (Tabla 11.37). Por otro lado, para esterelifcial, la importacion
fue ventajosa econdmicamente frente a la sele@mopoblacion cerrada,
con independencia del modelo de evaluacion empleado

La ordenacion entre modelos en términos econongicaisia 11.37)

se mantiene en relacion a la obtenida al consideratilidad (Tablas 11.35
y 11.36) o la respuesta (véase apartado 4.2.2natde al final del proceso
de seleccion. Los criterios econdémicos tienen emtzula evolucion de la
respuesta en el tiempo, favoreciendo mas la respuddenida a corto
plazo que la obtenida a largo plazo. En cambiatilmlad contempla solo
la respuesta al final del proceso de seleccidonigdartidumbre existente
en la misma. La homogeneidad de los resultadosiolo® con ambos
tipos de criterios indican que el ritmo con el gaeacumula en el tiempo la
respuesta genética fue similar con independentiaadelo de evaluacion
utilizado.

Por dltimo cabe sefalar que el potencial econdndeo la
importacion de animales fue considerable (Tabl&7)l. pues para
diferencias de medio lechén los incrementos de VAR,y VAN/I fueron
proximos al 30%. En la practica, cuando se desagda revalorizacion
econdmica sera mas escasa, no es de esperar gue sup0% al importar
machos ni el 20% al importar hembras.



5.- DISCUSION.

La mayoria de poblaciones de seleccion espafialas, tcomo las
analizadas por Rodriguet al, (1996), Batallé (1996) o las tratadas en
el presente trabajo, son poblaciones abiertasaBmalyoria ha existido
importacion de machos con destino al nldcleo decsiéle, aunque en
algunos casos también se han incorporado hembras.

En las poblaciones analizadas, el nimero de maatymstados
representa entre el 7 y el 20 % de los animaleassiandencia conocida
(poblacién base) y el de hembras entre el 4 y 4B%que en algunos
casos la importacion de animales no haya sido ptraknente muy
grande, si ha comportado una sustitucién pauldeheaterial genético.
Como consecuencia de ello entre el 20% y el 50%glgenes presentes
actualmente procede de importaciones realizadasl @asado. En el
caso de existir diferencias entre la poblacion dgea y de destino,
éstas deberian ser consideradas en la evaluaciétiage

La evaluacion genética de los animales generalnsentealiza en
dos pasos, primero se estiman las componentesidezay luego estos
se utilizan en la prediccion de valores genéti&rs.ambos casos se
precisa un modelo para describir los datos (modelevaluacion) y un
método de resolucién (método de evaluacion).

Los modelos de evaluacion genética de muchos pgised.ong
et al, 1990; Knap, 1993; Sehestet al, 1993) y en concreto en los
utilizados en las poblaciones de campo analizadl&s$ presente trabajo
(Estanyet al, 1993a) asumen la condicion de poblacién cerrhda.
importacion de animales supone una redefiniciotadagoblacion base
gue debe ser considerada, tanto en la estimacipardenetros genéticos
como en la prediccion de valores genéticos (Van/denf y Thompson,
1992). Por ello, en otras poblaciones porcinas. i@anel y Ducos,
1993; Estany y Sorensen 1995; Rodrigeeal, 1996) se consideran
grupos genéticos en el modelo de evaluacion pardeplar las



diferencias existentes en la poblacion base, ya se#ivadas por la
introduccion de animales de otras poblaciones olgmefectos de la
seleccion sobre la propia poblacion. EI modelovdduacion con grupos
fue presentado por Quaas (1988). Las principale§tésis del mismo
hacen referencia al comportamiento aditivo del tefegrupo, a la
homogeneidad de varianzas entre grupos y a la @dndaleatoria de
cada grupo.

La metodologia de evaluacion ha evolucionado raptde en las
Gltimas décadas. En la actualidad, es habituatariel método REML
(Patterson y Thompson, 1971) para estimar las ooenges de
varianza y el método BLUP (Henderson, 1973) pagdgxir los valores
genéticos. Ambos métodos estan sujetos a un conflentondiciones,
gue pueden hacerse mas restrictivas segun la fberaglicacion de los
mismos. Asi, por ejemplo, el método BLUP generabmese
implementa a partir del modelo de Henderson (18i#8%eleccion, que
lleva a las ecuaciones normales del modelo mixtl@Y] lo que puede
ser poco acertado cuando se selecciona y se impurtales de forma
simultanea.

En las poblaciones de campo analizadas, las dda®n
encontradas en las componentes de varianza esimasthante REML
al considerar u omitir los grupos genéticos sorupégs, y de magnitud
similar a las presentadas por otros autores andiwacaracteres
reproductivos (Estany y Sorensen, 1995) o de creobm (Li y
Kennedy, 1994ab; Rodriguet al, 1996). Ademas, no existen grandes
diferencias en la estimacion realizada con la nwtgda REML o la
bayesiana; los resultados obtenidos por Rodrigu@t (1996) en este
sentido también presentan un comportamiento similar

La importancia de considerar grupos genéticos estlemacion de
componentes de varianza y en la prediccion de emlarenéticos
dependera de la magnitud de las diferencias exésterntre las
poblaciones implicadas (Kennedy, 1981; Foulley al, 1990).
Contrastar la hipétesis de presencia o ausencidifdeencias entre



origenes ayudara también a optimar la planificacida las
importaciones y la seleccion de los animales.

Utilizando los estimadores REML de las componedé&sgarianza
se han obtenido BLUE de las diferencias entre déagiones de origen
y de destino. Estas diferencias unicamente fudgmfigativas para los
origenes FFA en LD-2 (+0.6 NV) y FR en LWL (-2.1 NV y +3.2 mm.
de ETD). En la mayoria de casos el error de estimadue
considerable, oscilando entre 0.13 y 0.72 para &e 7.25 y 29.35
para GMD, y entre 0.36 y 1.43 para ETD. Erroresnagnitud similar
fueron obtenidos también por Rodrigustzal, (1996) y por Batallé
(1996). Que solo se hayan podido encontrar difeasrssgnificativas en
dos de los siete origenes considerados podriacaxpdn parte, la poca
incidencia de la inclusion de grupos genéticos aredtimacion de
componentes de varianza.

Las dos metodologias utilizadas, BLUE y estimadégesiana,
proporcionaron inferencias similares en la estigraaile diferencias
entre grupos. La similitud se debe a que, con amb&®dos, se ha
considerado Unicamente la informacion conteniddosndatos. Este
mismo comportamiento también se presenta en loftadss obtenidos
por Rodriguezt al (1996), aun y en el caso de considerar infornmacio
agena a los datos. Las diferencias entre métodomrsenayores a
medida que la informacida priori considerada en la implementacion
bayesiana prevaleciera sobre la contenida en tos.da

De todas formas, la homogeneidad de los resuliaolesnidos con
los dos métodos no asegura que los estimadoresartebgenas
propiedades. En primer lugar porque no existenngi@s de que los
datos aporten suficiente informacién sobre las @raptes de varianza.
Asi, por ejemplo, desconocer parte de la informacé parentesco y
parte de la informacion utilizada en el procesoseteccion habra
condicionado la bondad de los estimadores REMlasl@drianzas (Van
der Werf y De Boer, 1990; Van der Werf, 1992; Peai y Van Vleck,
1993). Para los caracteres GMD y ETD, la presadacde los animales



controlados ha podido contribuir también a incretaerl sesgo en la
estimacion (Appel, 1995). En segundo lugar es itifjarantizar el

cumplimiento de todas las hipotesis del modelo depas y las

propiedades del método BLUP bajo el modelo de Hsoae(1973) sin

seleccion.

Los resultados obtenidos mediante simulacion porEn
manifiesto que la metodologia de modelo mixto ynetelo de grupos
pueden ser una buena herramienta para estimafdasntias existentes
en la base cuando la poblacion no se seleccionaausencia de
seleccion en la poblacién simulada la Unica hips$tgae se incumple
recae en que el modelo de grupos utilizado en kuawiéon no
contempla la segregacion entre grupos. La maguiéuth varianza de
segregacion depende del namero de loci que intemiey de las
frecuencias alélicas existentes entre grupos €t@l, 1993). En la
practica, los datos contienen poca informaciéntixalaa la varianza de
segregacion y obtener una buena aproximacion deguitud es dificil.
El valor de la varianza de segregacion utilizaddaesimulacion puede
considerarse como una cota superior de la misngarytanto, de su
influencia maxima en una situacion real. En lo®samalizados, aun y
en presencia de seleccion, la existencia de varidezsegregacion no
conduce a cambios significativos en los estimaddestas diferencias
entre grupos en relacién a cuando se asume quiuesta de variacion
no existe.

Cuando existe seleccidon y el criterio utilizado aunsidera los
grupos, tal como se ha venido realizando en lasasinde campo
analizadas, no se detectd sesgo en los estimaderéss diferencias
entre grupos. En cambio, si el criterio incluye dgospos, la bondad de
estimacion de las diferencias entre grupos empamraiderablemente,
obteniéndose estimadores sesgados y con mayonxari estimacion.

Cuando existe seleccion, realizada a partir deletoode grupos,
el sesgo en la estimacidon se produce como consaauel® las
deficiencias existentes en el método de evaluackEm. concreto,



utilizando las MME, para garantizar las propiedadelsmétodo BLUP
es necesario que la seleccion esté contenida elaios y ademas que el
criterio sea independiente de los efectos fijostagremisas se
incumplen en las poblaciones simuladas cuandoeesééccion, ya que
el criterio depende de los grupos Yy la retencidraienales hace que
parte de la seleccion se realice a partir de irdorém ajena a los datos.
En esta situacion las ecuaciones del modelo miMIE) con y sin
seleccion no son equivalentes (Henderson, 197%nd&iet al, 1988).
Podria evitarse el sesgo utilizando las ecuacial®esmodelo mixto
modificadas (MMME) propuestas por Henderson (19/7Bkyo seria
necesario hacer explicita la seleccién realizBgatodas formas, ni las
MME ni las MMME permiten aprovechar toda la inforecian, dado que
parten de la distribucion condicional de los datada una forma fija de
seleccion realizada (Thompson, 1979).

En las MME, utilizadas en la evaluacion genética lde
poblaciones simuladas, la seleccién realizada @mtneos hace que se
infraestimen las diferencias existentes en la b&se.la practica,
seleccionar dentro de grupo después de importarades evitaria esta
fuente de sesgo, pero requeriria mantener poblkegiseparadas, lo que
es poco operativo. Por tanto, en el caso de reaelaccion, lo mas
probable es que ésta se realice entre grupos, pliéntdose entonces la
hipétesis de invarianza a la traslacion. La infliagscion se debe a que
en condiciones de desequilibrio, tal como habitealt® sucede entre los
animales importados y los residentes, siempre dieancbxistir mayor
probabilidad de seleccionar animales del grupo mudiseroso, en este
caso el residente. Asi, después de importar arsmaiee| diferencial
entre grupos favorece a estos animales, siendaitainas, la seleccion
entre grupos tiende a reducir la distancia entrgoag. Cuando los
animales importados son peores que la poblaciérdeino, sus
descendientes tienden a ser desconsiderados ctumasfueproductores
y la respuesta se debe a la seleccion dentro pieblacion de destino,
incrementandose la distancia entre los dos grupos.



Cuando existe seleccién entre grupos, todos lowriEs que
contribuyen a generar confusion entre efectos gersdy no genéticos y
a que exista desequilibrio en los datos incremegitaasgo y la varianza
de las diferencias entre grupos estimadas. Asiinflamestimacion
aumenta cuando disminuye la heredabilidad, cuaedmportan sélo
machos, cuando se reduce el numero de partos padogdupor los
animales importados o el tamafio de la poblaciéngugndo las
diferencias entre grupos son menos extremas.

La posibilidad de confusidon entre efectos genéticossiduales
depende en gran medida de la heredabilidad. Askhuatentar la
heredabilidad la infraestimacion es menor. El sessga particularmente
importante para caracteres como la prolificidadh aoa heredabilidad
préxima o inferior a 0.10. En cambio, serd& menogoirtante en
caracteres con mayor heredabilidad, como puedeslseaso de los
relacionados con el crecimiento y las caractedstae la canal.

El desequilibrio se debe a que, en general, nospermke de igual
cantidad de informacién de cada uno de los grupnda cantidad de
informacion de cada grupo intervienen el nimeroedgstros (en este
caso partos) y la composicion genética de los dasngue los
producen. El desequilibrio es mayor al importar nescque al importar
hembras y, en consecuencia, también lo es la stfnagcion de las
diferencias entre grupos. Al importar machos, farmacion relativa al
grupo de importacion se produce mas tardiamently gae se obtiene
en los partos de las hijas de estos animales. Ebioano se detecta
sesgo si se importa suficiente cantidad de henybéagas paren antes de
iniciarse el proceso de seleccion, tal como suaédeportar un 10% de
hembras que producen uno o mas partos antes deelgecionadas.
Reduciendo la cantidad de machos o hembras impartaxiste mayor
desequilibrio en la informacion de los dos grupda ynfraestimacion
aumenta. Cabe esperar que las diferencias entrertempmachos y
hembras fuesen menores si el caracter analizadgpsesara en los dos
sexos, 0 si se importaran machos y hembras a la vez



El sexo, la proporcion de animales importados yitdrencial
entre grupos condicionan también la varianza deegtisnadores de la
diferencia entre grupos, que fue considerable emalgoria de casos. En
las mejores condiciones, importando un 10% de hasnpsin practicar
seleccion, el umbral para detectar diferenciasifsigtivas se situd en
0.5 lechones. Las condiciones se hacen mucho nsiSctigas en
presencia de seleccion y, sobre todo, al imporédm snachos. Al
importar machos, aun y en el caso de no realidac@én, sera dificil
detectar diferencias inferiores a 1 lechdén. Lauestira de datos que se
genera es poco favorable, dado que la informaciénh giupo de
importacion, ademas de producirse de forma tatuh@e referencia
principalmente a animales que no superan el 50%ccenribucion
genética del grupo de importacion.

En algunas de las poblaciones de campo analizaldas,
importacion de hembras (90% para HO en-L\Wdlel 100% para FR
en LD-2 y del 65% para FR en LAB) habra favorecido la bondad de
estimacion de las diferencias entre grupos parasesirigenes,
obteniéndose por esta causa los errores mas redudidlemas, la
importacion simultdnea de machos y hembras de wmoiorigen
también cabe esperar que contribuya a reducirsglosg la varianza de
estimacion.

La varianza del estimador se incrementa tambiérdida que las
diferencias son mas desfavorables a los animalesriados, dado que
la seleccién tiende a eliminarlos de la poblacMientras que el sesgo
maximo se produce para valores intermedios deetiéas entre grupos
(-1<g<1), tendiendo a reducirse para diferencias extrefaat se
produce como consecuencia de que, para valoreg @dremos, la
seleccion tiende a realizarse dentro del gruporédote en detrimento de
la seleccion entre grupos. Como consecuencia dekermento de
varianza, existe mayor dificultad para detectagréificias desfavorables
gue favorables, lo que puede inducir a decisiorpsvecadas al
considerar origenes desfavorables iguales queblagon de destino.



En poblaciones seleccionadas, la bondad de esGmaitz las
diferencias entre grupos (sesgo, varianza de eastima puede
mejorarse mediante algunas técnicas de manejo, pomejemplo la
retencion de hijas de los machos importados, @egalo la seleccion a
partir de un modelo que no considere grupos. Em @ima situacion,
gue como ya se ha apuntado previamente es muyigeaeo realizado
en las poblaciones de campo, la prediccion de eslgenéticos entre
grupos sera mas similar y la seleccion entre grtgradera a ser menor.
Ello explica que el sesgo en el estimador de larglifcia entre grupos
sea menor, practicamente inexistente, y que secada varianza y el
error cuadratico medio (ECM) de estimacion.

Cuando los datos se recogen sin un protocolo préaiaccomo
sucede en condiciones de campo, y el criterio tkedén incluye los
grupos parece dificil contemplar adecuadamente elestos de la
seleccion. Previamente ya se han apuntado lasatimites, en este
sentido, existentes en las MME y las MMME. Paratemplar los
efectos de la seleccidon existe la posibilidad dezait la distribucion
conjunta de los datos y la seleccién (@mal, 1989; Im, 1990) o la
inferencia bayesiana (Gianola y Fernando, 198G@hsHsrocedimientos,
aunque permiten aprovechar mejor la informacionpatigble, no
garantizan la obtenciéon de estimadores insesgddpsera respuesta a
la seleccién sea maxima. De todas formas, de pioee disponer de
estimadores insesgados pero con gran varianza yepser mas
interesante atender al ECM que al sesgo. Hendét984) ya apunta la
posibilidad de que existan estimadores sesgadosnemor ECM que
BLUE. En este sentido, Gianola (1990) y Weigeal (1991) muestran
como algunos estimadores sesgados pueden mejodHt Bh términos
de ECM, sobretodo en condiciones de baja heredabili Para
recomendar el uso generalizado de este tipo dmahbres se requiere
un mayor conocimiento de las implicaciones que pliede suponer
(Gianola, 1990).

Aunque el método BLUP puede ser mejorado, su usdaen
evaluacion genética se ha generalizado (Deted 1992). Por ello, en



el marco de este método, es necesario analizaun@ragos la politica
de importacion y de seleccion de los animales,alato de evaluacion
utilizado y la estrategia de manejo de los animaesdicionan la
evolucion genética de la poblacion.

A medida que aumenta la heredabilidad y que lacsiéle
aplicada a la poblaciéon es mas intensa, la impidriade animales
pierde importancia, dado que la respuesta depelddedmla seleccion
dentro de poblacion que de las diferencias entoéapmnes. Por contra,
cuando la seleccidon es menos intensa gana pespdxtacion pero, en
valor absoluto, existe un menor aprovechamientardeerial genético
importado. En el caso extremo de ausencia de s&tecson la
proporcion de animales importados y el azar quiedetsrminan la
difusion de genes a lo largo del tiempo.

La incidencia de la politica de importacion en déapuesta a la
seleccion depende en gran medida del grado de icoieoto de las
diferencias existentes entre poblaciones, de s signagnitud.

Si las diferencias son conocidasgfMy superiores al diferencial
de seleccion dentro de poblacion, tanto la impartade machos como
de hembras permite revalorizar genéticamente ldapdn. Smith y
Banos (1991), de forma analitica, ya apuntan lasbfes ventajas de
realizar seleccion entre poblaciones.

Cuando las diferencias no se conocen existen deibijidades:
asumir que no existen, y evaluar mediantg d/considerar estimadores
de las mismas utilizand®/;. En general, los modelos,M M no
permiten maximizar la respuesta a la selecciomrytgnto aprovechar
adecuadamente las diferencias entre poblacion@so&tlo M siempre
conduce a respuestas inferiores, 0 como muchoedguallas obtenidas
con M, . En general, al utilizaM, para seleccionar a los animales, los
valores genéticos predichos estan menos sesgadoal quilizar M,
pero tienen mayor varianza y mayor ECM. En algurasos, como el



presentado por Fernando y Gianola (1990), la respymiede estar mas
relacionada con el ECM que con el sesgo. Hend€i€i80a) y Gianola
et al. (1990) ya apuntan que cuando el criterio de s&lacno puede
independizarse de los efectos fijos, tal como seiedlas simulaciones
realizadas, pueden existir predictores sesgadosmepor rendimiento
que BLUP.

Las ventajas deM; frente a M, en términos de respuesta,
dependen del comportamiento b como herramienta para estimar las

diferencias entre grupos. Para valores del difeaénegativos los tres
modelos conducen a obtener la misma respuesta,qisdta seleccion
hace que, a largo plazo, la contribucién de lomalds importados sea
escasa. Cuando el diferencial genético es favorablgrupo de
importacion los tres modelos incrementan la redpues relacion a
mantener la poblacién cerrada. A medida que aumdagadiferencias
entre grupos, la respuesta obtenida ddp tiende a alejarse de la

obtenida con My a acercarse a la conseguida cop §do que en
términos relativos se reduce la varianza y el sesgp.

El comportamiento de los tres modelos, en relaaldatiferencial
genético entre grupos, se debe a que éste detelaniagion de solape
entre las distribuciones de los diferentes grups, para valores
extremos de diferencias entre grupos, la selecéhte a realizarse
sobre una de las dos distribuciones, la del gruge favorable, con
independencia del modelo utilizado. En la zona derehcias
intermedias entre grupos-1<g<1), la mas realista, decidir qué
modelo de evaluacion emplear es mas complejo y ndiepé del
horizonte del ganadero. En general, consideraragrenm el modelo de
evaluacion puede ser poco funcional, dado que remgaa optimar el
progreso genético y, ademas, dificulta la estimagdsterior de los
grupos. Cuando exista la esperanza de que los lasimaportados son
mejores que los de la poblacién de destino, y siretende obtener
respuesta a corto plazo, podrian considerarselpog dando mas peso
a estos animales que a los de la poblacion dende&sto es lo que los



ganaderos hacen de forma intuitiva al quedarse a@sndel grupo
importado. De todas formas, es dificil encontrar ganderacion
adecuada y siempre existe la posibilidad de queslgerado no se
cumpla. Si se desea respuesta a largo plazo papeocerecomendable
considerar grupos en el modelo de evaluacion, dagosi el grupo
importado es realmente ventajoso acabara fijaneinga poblacion y si
es malo no persistira.

En condiciones de campo, la respuesta es dificdot®cer y la
eficacia de una estrategia de mejora debe seradalpor medio de
estimadores de la misma, que estan sujetos a [@exfiaciones de la
metodologia de estimacion.

Como era de esperar, omitir las diferencias existeren la
poblacion base (M sesga la respuesta, aun y en el caso de que la
poblacion no haya sido seleccionada.

En presencia de seleccion, los tres modelos wdiggM, M, y

My) sesgan la respuesta. Los tres modelos tieneroewirc que no
contemplan los efectos de la seleccion y segregaerire grupos.
Ademas, los modelos My M. no contemplan adecuadamente las
diferencias existentes en la base. El modejoadnque permite corregir
la existencia de medias diferentes en la basegcape el hecho de que
parte de la seleccion se realice a partir de inhgram previa respecto al
grupo que no esta contenida en los datos.

El modelo M, sobrestima la respuesta cuando las diferencras so
desfavorables a los animales importados, y la estrana cuando el
grupo de importacion es mejor que la poblacién ekido. En las dos
situaciones, existe sobrestimacion de los valorseticos aditivos
predichos para los animales seleccionados, en thdm&ue recogen
parte de las diferencias entre grupos. De hecho,seede porque el
modelo es incorrecto por omitir un efecto fijo (ldemson, 1975a), en
este caso el grupo.



Al utilizar M; para estimar la respuesta, con independencia del
modelo utilizado para seleccionar a los animales (W, o M), existe

sobrestimacion de la respuesta, que tiende a aameomg. Esto se

produce como resultado del balance entre la irtfraasion de la

contribucion genética aditiva y la sobrestimaciénalcontribucion del

grupo. Resultados en el mismo sentido fueron otbbsnpor Fernando y
Gianola (1990). La sobrestimacion de la contribnai@l grupo en los

animales seleccionados, estando infraestimadaslifasencias entre

grupos, se produce como reflejo de la confusiostente entre efectos
ambientales y genéticos. Ello hace que en la séleds los animales
intervengan en parte los efectos no genéticos \elenonjunto de

animales seleccionados la distribucion del ambientee grupos no sea
aleatoria. Esto tiene menor incidencia a medida queaenta la

heredabilidad o disminuye la contribuciéon genétaa grupo de

importacion, y si no existe sesgo en la estimad@rdiferencias entre
grupos, tal como sucede al importar un 10% de hasnbr

Con independencia del modelo utilizado, la respuestdera a
estar infraestimada por no haber contemplado etetie la segregacion
entre grupos y, por tanto, haber considerado eestanacion de la
respuesta una heredabilidad menor que la reah grattica, para evitar
esta fuente de sesgo seria necesario conocetidazade segregacion e
implementar de forma correcta el calculo de la imate (co)varianzas
entre animales (Let al, 1993; Cantet y Fernando, 1995).

De lo expuesto se desprende que el método tradigipiME) de
resolver el modelo de grupos puede ser adecuadd gsimar las
diferencias existentes en la poblacién base cuasa@umplen las
hipétesis del modelo de grupos y no existe selacoigosi existe, el
criterio utilizado es invariante a la traslaciom. I& practica, aunque no
exista seleccion, las principales hipétesis delefmde grupos (Quaas,
1988) pueden ser dificiles de justificar cuandanggortan animales,
dado que estos generalmente no son una muesttar@geabe esperar



gue existan diferencias tanto en la media comoaewalianza entre
grupos y es dificil verificar el comportamiento tadi de los mismos.
Modelar estos efectos, aunque posible @toal 1993; Cantet y
Fernando, 1995), se ve condicionado por las linotees de la
informacion disponible en los datos.

Cuando existe seleccion, a las deficiencias deletoaladicional
de grupos es necesario afiadir las del método digaeu@n, en concreto
las vinculadas al uso de las MME, que no permitgereer estimadores
y predictores con propiedades BLUP. Existe la pbd#ual de evitar el
sesgo motivado por realizar seleccion entre gruypidigando MMME
(Henderson, 1975b); pero su implementacion es agaplno se
aprovecha toda la informacion (Thompson, 1979) yt@minos de
respuesta puede que no sea mejor (Fernando y Gjah990). En
general inferir a partir de la verosimilitud o @edistribucion posterior
puede ser atractivo (let al, 1989), pero se conoce poco respecto a que
condiciones son necesarias para optimar la respuesa seleccion
(Henderson, 1990a).

Debe tenerse en cuenta ademas que la problemagcseqgenera
con la importacion de animales es compleja (Godgdsdard, 1994) y
puede complicarse mas si se realizan importacioepstidas. La
evolucidon genética existente en las poblacionesrigen y de destino,
con objetivos no siempre coincidentes y con lalpbdad de que exista
interaccion genotipo ambiente condicionaran latjpalide importacion.
Estos problemas pueden ser especialmente imp@tantel caso de que
se realicen evaluaciones entre poblaciones o paises (Benysheét
al., 1994; Banos, 1994).

De todas formas, la importacién de animales puedarg forma,
complementaria a la seleccién, para revalorizar égem Yy
econdmicamente una poblacion. El potencial de lpomacion de
animales depende del diferencial genético existemie poblaciones, lo
gue condiciona la respuesta y el rendimiento devarsién que supone
la compra de animales foraneos. De todas formaglifesl que la



importacion sea mas eficaz que la seleccion, dadong es de esperar
que existan grandes diferencias entre lineas.n@infiente se decide
importar, y se tiene poca informacion previa, g@eferible introducir
hembras que machos. En cualquier caso en poblacsmieccionadas,
sera dificil evitar el riesgo implicito en la deéis de importar. En este
contexto, seran de gran utilidad para las empasagleccion, todas las
iniciativas encaminadas a determinar las diferenegistentes entre
lineas dentro de pais y entre paises. Aun y emss de que existan
diferencias importantes entre lineas y se dispodga suficiente
informacion del potencial genético de las mismasde ser dificil
asumir el riesgo sanitario que supone el movimielg@nimales entre
poblaciones.



6.- CONCLUSIONES.

Dados los resultados obtenidos en el Capitulo llipdesente
trabajo, a continuacion se exponen las conclusiguesde ellos se
derivan en relacion a los objetivos propuestos.

1 - En las cuatro lineas maternas analizadas, ladutmon de
grupos geneéticos en el modelo de evaluacion noumnd cambios
relevantes en los estimadores de las componentexidaza.

2 - Para las importaciones realizadas en las cuatreadi
maternas analizadas solo se han detectado difasefarorables en
uno de los origenes considerados y Unicamente @lamaracter
namero de lechones nacidos vivos.

3 - En las condiciones habituales de importaciénatéanza del
error de estimacion de los grupos es tan grandedifi®/mente
permite detectar diferencias inferiores a medibdacen el nimero de
nacidos vivos por parto.

4 - En poblaciones seleccionadas abiertas a la inpontdas
diferencias entre origenes se infraestiman cuaridorierio de
seleccion se deduce a partir de un modelo de grupsselto
ignorando la seleccion en las ecuaciones del madedtw. El sesgo
aumenta conforme disminuye la heredabilidad y coméoaumenta el
desequilibrio en la informacion, pero es despréeiablos grupos no
se incluyen en el criterio de seleccion.

5 - En poblaciones abiertas a la importacion, la forma
tradicional de implementar el modelo de grupos aord a
sobrestimar la respuesta, aunque este efecto poeatiarrestarse por
la infraestimacion causada por ignorar la variadeasegregacion
entre grupos.



6 - La importacion de animales tiene una eficaciatéoa
frente a la seleccidén, dado que no es de espeeaexjgtan grandes
diferencias entre lineas. Importar animales en gmbhes
seleccionadas so6lo compensard cuando estas difsgepoedan
estimarse bien y sean préoximas o superiores a nezhon.
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