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INTRODUCCION

La empresa INGA FOOD S.A. produce una cerda hibrida denominada CASTUA mediante el cruce entre
las estirpes Retinto y Entrepelado de cerdo ibérico (Noguera et al., 2019). La seleccion para tamafo de
camada se efectla utilizando los datos fenotipicos generados en las poblaciones puras. El éxito de esta
estrategia requiere que las correlaciones genéticas entre las poblaciones pura y cruzadas sean elevadas
(Wientjes y Calus, 2017). Ademas, la posible existencia de variabilidad genética dominante puede permitir
incrementar la precision y disefar una estrategia de apareamiento. Por este motivo, el objetivo de este
trabajo es estimar las varianzas y las correlaciones genéticas aditivas y dominantes entre las poblaciones
puras y la poblacion cruzada para el tamaro de camada.

MATERIAL Y METODOS

Se utilizaron 2394 datos de la poblacién Entrepelado, 2350 de la poblacion Retinto y 2220 de la poblacién
cruzada, que correspondieron a 373, 362 y 582 cerdas, respectivamente. Se utilizd6 un modelo
multivariante similar al presentado por Vitezica et al. (2016) que incluy6 los efectos sistematicos orden de
parto, estirpe del macho y rebano-afio-estacion, ademas de los efectos genéticos aditivos y dominantes y
del residuo. La distribucion de los efectos genéticos aditivos y dominantes se asumi6é normal multivariante
con media 0 y con la matriz de covarianzas gendémicas calculadas a partir de 57,585 marcadores SNP
incluidos en el chip GeneSeek® GGP Porcine70K HDchip. Las matrices genémicas se calcularon
siguiendo el procedimiento descrito por Vitezica et al. (2013) y el analisis se efectué mediante el paquete
informatico airemlf90 (Misztal et al., 2020).

RESULTADOS Y DISCUSION
Los resultados del andlisis permitieron detectar la heterogeneidad de varianzas aditivas y de dominancia
entre las poblaciones puras y cruzadas que oscilaron entre 0.15 y 0.80 para la varianza aditiva y entre
0.13 y 0.27 para la varianza de dominancia. El cociente entre las varianzas de dominancia y aditivas fue
de 0.54 en Entrepelado, 0.25 en Retinto y 0.92 en la poblaciéon cruzada. Las correlaciones genéticas
aditivas fueron positivas y oscilaron entre 0.75 y 0.91. Por el contrario, las correlaciones genéticas
dominantes fueron cercanas a 0.

CONCLUSION
Los resultados nos indican que existe una correlacion alta y positiva entre los efectos genéticos aditivos
de las poblaciones puras y cruzadas que permiten que la seleccién en las poblaciones puras tenga
repercusiones positivas en el rendimiento de la poblacién cruzada. Ademas, se ha puesto de manifiesto
que un porcentaje relevante de la varianza genética tiene causas dominantes.
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