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INTRODUCCION

El tamafio de camada es un caracter econdmicamente importante en especies
prolificas como el cerdo (Tess et al., 1983). Aunque es un caracter de heredabilidad baja, se
ha observado respuesta a la seleccion (Bidanel et al., 1994; Johnson et al., 1999; Noguera
et al., 2002). Sin embargo, la seleccidén por tamano de camada produce un incremento en la
mortalidad de los lechones al parto (Johnson et al., 1999). La mortalidad de los lechones al
parto ha sido estudiada como caracter continuo o umbral, siendo generalmente considerada
como un caracter propio de la cerda (Roehe and Kalm, 2000; Gradinson et al., 2002, Arango
et al., 2005). En escasas ocasiones, la mortalidad al parto ha sido modelizada como un
caracter propio del lechén, teniéndose en cuenta los efectos maternos (Mesa et al., 2006). El
objetivo principal de este trabajo es estimar los componentes de varianza para mortalidad
individual del lechén al parto (o supervivencia al parto) en una linea de la raza Large White
utilizando un modelo umbral con efectos maternos.

MATERIAL Y METODOS
Animales
Los datos de los animales provienen de un nucleo de seleccidon adherido al banco de datos
de referencia del porcino espanol (BDporc). Pertenecen a una linea de raza Large White,
seleccionada por tamafo de camada. Para el analisis estadistico se utilizaron 60.170 datos,
correspondientes a los lechones nacidos durante el periodo 1999-2006.

Caracter

El caracter analizado es la mortalidad del lechoén al parto, siendo este dato tomado durante
las 12 primeras horas después del parto. La mortalidad del lechén al parto se considerd
como un caracter binario del lechdén, y se ha codificado como 1 si el lechén estaba vivo y O si
el lechén estaba muerto, durante esas 12 primeras horas

Analisis estadistico
La densidad de probabilidad de los datos, dados los parametros de localizacion y dispersion
asociados a la variable subyacente y los umbrales, viene dada por la siguiente expresion
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dondey; (i=1,2,...,n) es la i-ésima observacién fenotipica (0, 1), T;es la subyacente.
El analisis se realizé usando métodos bayesianos, y se asumio el siguiente modelo para la
variable subyacente T:

T=Xb+Za,+Z,a,+W.,p, +e

donde b es el vector de efectos sistematicos, orden de parto (5 niveles) y afo-estacién (31
niveles), aq y an, son los vectores de efectos genéticos aditivos directos (61.130 niveles) y
maternos (1.082 niveles), respectivamente. El vector p. es el efecto permanente camada
(4.553 niveles), y X, Zq Zm, W¢, son las matrices de incidencias conocidas relacionadas con
los efectos sistematicos y aleatorios.

La distribucién a priori asumida para ayy an, fue:
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Donde A es la matriz de relaciones genéticas aditivas, G es la matriz de varianzas
covarianzas genéticas. La distribucién a priori asumida para p. fue: (pc|0'§C) ~ N(0, Icofc).

Las distribuciones a priori para b, G y 0'56 fueron distribuciones uniformes acotadas y la
varianza residual se fijo en 1.

Las distribuciones marginales posteriores de los parametros desconocidos se estimaron
usando Gibbs sampling con aumento de datos para la variable subyacente. Después de
varios analisis exploratorios se utilizé una cadena 100.000 iteraciones, con un periodo de
“‘guemado” de 3.000 iteraciones. Se tomd una muestra cada 10 iteraciones, para evitar la
alta correlaciéon entre muestras consecutivas. La convergencia se comprobd para cada
cadena separadamente usando el criterio de Geweke (Geweke, 1992).

RESULTADOS Y DISCUSION

Los parametros de las distribuciones marginales posteriores estimadas de las varianzas, la
correlacion geneética y las heredabilidades se presentan en las Tablas 1 y 2. Las
distribuciones marginales posteriores tuvieron un error de Monte Carlo pequefio y el test de
Geweke no detecto falta de convergencia (no mostrado en las Tablas). Como se puede
observar en las Tablas 1 y 2, las medias posteriores de la varianza genética aditiva directa,
aditiva materna y ambiental materna fueron bajas, presentando la varianza genética aditiva
directa una media posterior sensiblemente menor (0.02). El intervalo minimo de maxima
densidad posterior (HPD) al 95% para la correlacion entre directos y maternos incluyé el
cero y su media posterior fue positiva y baja. Esta correlacién no concuerda con la obtenida
por Mesa et al. (2006) (-1.00 (0.16)), donde la base de datos analizada contenia 2.236
animales. Las heredabilidades para mortalidad fueron bajas y cercanas a cero. Estas
heredabilidades son mas bajas que las proporcionada por Mesa et al. (2006) (0.16 (0.12),
0.14 (0.08)), no obstante es dificil comparar ambos resultados dado el error de la estima
proporcionada por Mesa et al. (2006).

Los resultados de este trabajo muestran que la variacién individual para la mortalidad al
parto es muy baja, lo que dificulta la posibilidad de seleccionar este caracter para reducir la
mortalidad al parto. Sin embargo, estos resultados podrian estar sesgados debido al efecto
de la seleccién por tamafio de camada, por lo que seria conveniente incluir un modelo
recursivo con tamafio de camada (Gianola y Sorensen, 2004). Ademas, seria interesante
ampliar este estudio para el caracter mortalidad hasta el destete, teniendo en cuenta el
efecto adopcién (Arango et al.,, 2006). Otra posible extension seria el analisis de la
mortalidad utilizando modelos de competencia (Muir, 2005).
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Tabla 1. Parametros de las distribuciones marginales posteriores de las varianzas y la
correlacion genética de la mortalidad del lechén al parto.

c)-zad o-Zam c)-zpm ldm
Media (dep)  0.02 (0.01) 0.06(0.01) 0.15(0.01) 0.15 (0.13)
IMD95% 0.01,0.04 0.05,0.08 0.13,0.17 -0.11,0.38
MCse 0.000099 0.000024 0.000062 0.000015

dep: desviacion estandar posterior, IMD: Intervalo de maxima densidad al 95%., MCse: error estandar de Monte
Carlo. rgm: correlacion genética entre los efectos genéticos directos y maternos.

Tabla 2. Parametros de las distribuciones marginales posteriores de las heredabilidades y la
proporcion de la varianza ambiental materna.

hzd hzm p2m

Media (dep) 0.02 (0.02) 0.05(0.01) 0.12(0.01)
IMD95% 0.01,0.04 004,008 0.11,0.13
MCse 0.000034  0.000073  0.000065

dep: desviacién estandar posterior, IMD: Intervalo de maxima densidad al 95%., MCse: error estandar de Monte
Carlo. hzd, h?n: heredabilidad genética directa y materna, respectivamente, pzm: proporcién de la varianza fenotipica
dada por el ambiente materno.



