


La heredabilidad y repetibilidad asumidas fueron las estimas REML en la 
población: 0.07 y 0.14, respectivamente (Alfonso et al., 1997). Se utliizó todo 
el pedigrí de la población (6016 individuos), pero sólo los datos fenotípicos 
de los animales genotipados. Las estimas de los parámetros y los test de 
hipótesis (prueba F) se realizaron con el programa PEST (Groeneveld et al., 
1990). 

Resultados y Discusión 

El número de hembras por genotipo y línea se muestra en la tabla 1. No 
hay diferencias en las frecuencia alélicas entre líneas. Si acaso, y 
contrariamente a lo esperado, la frecuencia del alelo 8 es mayor en la línea 
no seleccionada. En principio, la diferencia observada entre las dos colas 
genotipadas (0.76 en valor genético) no se debe a un cambio en las 
frecuencias alélicas del locus ER. Sólo se encontró un animal con genotipo 
88, por lo que el efecto de este genotipo no se incluyó en el resto de los 
análisis. 

Los resultados del análisis con el modelo mixto se presenta en la tabla 
2. Los resultados con ambos modelos, (1) y (2) , son claramente distintos. Si 
se analiza el efecto del locus ER sin tener en cuenta el origen de los 
animales, no se detecta ningún efecto. En cambio, sí hay un efecto dentro de 
línea, pero diferente según el origen genético. La interacción ER x línea fue 
significativa. Hay, al menos, cuatro posibles explicaciones, no mutuamente 
excluyentes, para los resultados encontrados en esta población. 

Azar: Debido al escaso número de animales genotipados y a la baja 
frecuencia del alelo B, la asociación encontrada es fortuita. En principio, la 
probabilidad de una interacción espúrea es el nivel de significación, que es 
inferior al 5 % en este trabajo (Tabla 2). No se puede descartar, sin embargo, 
que la baja frecuencia del alelo 8 en la población haya favorecido una 
asociación fortuita debida originalmente a deriva genética. 

El locus ER es un marcador neutro: Esta hipótesis vendría apoyada por 
los resultados recientes de Legault et al. (1996) y de 8idanel et al. (1996), 
pero no por los de Rothschild et al (1996), Southwood et al. (1995) o de Short 
et al. (en preparación) . No es de esperar que un marcador neutro sea 
responsable de una interacción entre ER y línea. 

Pleiotropía: el gen ER se mantiene a frecuencias intermedias debido a 
efectos pleiotrópicos negativos sobre otros caracteres de interés económico, 
tales como crecimiento o espesor de tocino dorsal. Sin embargo, en ninguno 
de los trabajos citados ni en nuestros datos se han detectado efectos 
negativos en otros caracteres. 

Epistasis: No es realista pensar que un solo gen es responsable de las 
diferencias en prolificidad para el conjunto de las razas porcinas. Los 
resultados encontrados en este trabajo se explican mejor si se asume que el 
gen ER interacciona con otros genes, cuyos haplotipos no tienen por qué ser 
los mismo~ en la línea seleccionada que en la control. Asimismo, la 
existencia de epistasis permitiría explicar, al menos parcialmente, las 
diferencias en el efecto del gen ER en distintas poblaciones o que el gen ER 
esté segregando a frecuencias intermedias en líneas con niveles de 
prolificidad muy diferentes. 
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Tabla 1. Número de registros por orden de parto y de animales de cada 
genotipo en ambas líneas. 

Línea 

H 
c 

63 
61 

Orden de parto 

2 

38 
47 

<!:3 

29 
49 

AA 

56 
44 

Genotipo 

AB 

14 
20 

BB 

o 

Tabla 2. Contrastes obtenidos con los modelos mixtos aditivo y con 
interacción descritos en las ecuaciones (1) y (2), respectivamente; Prob (F) es 
el nivel de significación. 

Modelo Contraste Valor Prob (F) 

Aditivo ERAA - ERAB 0.26±0.41 0.52 
LINEAH - LINEAc 1.74±0.41 O.DO 

1 nteracción (ER AA ·EA AB)xll NEH -0.93±0.64 0.04 
(ERAA·ERAs)xUNEc 1.08±0.53 
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