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	 Resumen

Este artículo revisa el estado de conocimiento sobre la mejora genética 
de los caracteres reproductivos en la especie porcina. La productividad 
numérica, como medida de la eficiencia reproductiva, puede mejorarse 
a través de la acción sobre sus componentes: edad a la pubertad, ferti-
lidad, prolificidad y tiempos improductivos. En el proceso de mejora de 
dichas variables caben dos estrategias complementarias: por una parte, 
la mejora de las prácticas de manejo, la alimentación, la sanidad, las 
instalaciones y el bienestar animal, y, por otra, la selección y mejora 
genética de dichos caracteres. La prolificidad es el carácter más im-
portante desde el punto de vista genético y económico, por su impacto 
sobre la productividad. 
En las últimas décadas, la aplicación de nuevas estrategias de selección 
de la prolificidad (BLUP; intensidad de selección) han producido im-
portantes tasas de respuesta genética. La aplicación de los nuevos co-
nocimientos aportados por la investigación del genoma porcino y de la 
genética cuantitativa probablemente permitirá el desarrollo y aplicación 
de nuevas estrategias de selección mucho más eficientes, como la re-
cientemente propuesta “selección genómica”.
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	 Summary

Genetic improvement of genetic traits in pigs

This paper reviews and discusses the state of the art of genetic improve-
ment of reproductive traits in pigs. The productivity (pigs weaned/sow/ 
year) is a mesure of the reproductive efficiency. This productivity could be 
improved through its components: age at puberty, fertility, prolificacy, and 
unproductives waste of time. In the improvement process of these traits 
two complementary strategies are possible: on the one hand, the impro-
vement of the pig management practices, feeding, health, facilities,and 
animal welfare, and on the other hand, the selection and genetic improve-
ment of the mentioned traits. Prolificacy is the most important trait from 
a genetic and ecomomic point of view, because of the positive impact on 
productivity. In the last two decades, the implementation of new strategies 
of selection for prolificacy (BLUP, selection intensity) has produced impor-
tant genetic response rates. The new knowledge obtained by pig genome 
and quantitative genetics research will contribute to new selection strate-
gies, which will be more efficient than the classical one, as the recently 
proposed “genomic selection”.

Key words: pig, genetics, selection, improvement, reproduction

L
a productividad numérica (Pn), 
definida como el número de le-
chones destetados por cada cerda 
a lo largo de su vida, es un criterio 

sintético de estimación de la eficiencia re-
productiva, la cual tiene un creciente inte-
rés tanto para las empresas del sector por-
cino, por su incidencia directa en los costes 
de producción, como desde el punto de 
vista científico, por los retos que plantea el 
conocimiento de su determinismo genético. 

La Pn es el resultado de la interacción de 
diferentes componentes reproductivos de 
los animales (Legault, 1985): 

■■ Edad a la pubertad.
■■ Prolificidad (número de lechones naci-

dos por parto).
■■ Fertilidad.
■■ Duración de la lactación.
■■ Tasa de supervivencia de los lechones.
■■ Duración de la vida reproductiva de la 

cerda.

Una forma de estimar la productividad 
numérica es mediante la siguiente expre-
sión matemática: 

365 × N × NT × ( 1-Tm)

I1 + (N-1) (G + L +IDF) +I2
Pn =

En dicha expresión: 
■■ N: número de partos por cerda dada de 

baja.
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■■ NV: número total de lechones nacidos 
por parto.

■■ Tm: tasa de mortalidad.
■■ I1 : intervalo entre el fin del engorde y el 

primer parto.
■■ G: duración de la gestación.
■■ L: duración de la lactación.
■■ IDF: intervalo destete-cubrición fértil.
■■ I2:: intervalo último destete-reposición. 

MEJORA GENÉTICA DE LA 
PRODUCTIVIDAD NUMÉRICA
Como se puede deducir de la ecuación, la 
mejora de la productividad se puede obte-
ner interviniendo sobre sus componentes. 
Mediante la mejora de las prácticas de ma-
nejo, alimentación, sanidad e instalaciones 
se pueden obtener incrementos substancia-
les de la Pn. Por otra parte, existen eviden-
cias de que la mejora genética de la produc-
tividad numérica puede lograrse actuando 
sobre sus componentes (Rothschild y Bida-
nel, 1998). El propósito del presente artí-
culo es hacer una revisión sobre la mejora 
genética de los caracteres reproductivos en 
el porcino, el estado de conocimiento y su 
aplicación en los planes de mejora.

Prolificidad 
La prolificidad es el carácter más impor-
tante, tanto desde el punto de vista eco-
nómico como genético, para mejorar la 
productividad numérica (Legault, 1978; 
Smith, 1983). Tradicionalmente, la prolifi-
cidad se ha considerado un carácter difícil 
de mejorar genéticamente. Sin embargo, la 
selección para incrementar la prolificidad 
en el porcino se ha llevado a cabo desde 
hace cientos de años con relativo éxito. 
Desde la domesticación del cerdo en el 
Neolítico (hace unos 8.000 años), a partir 
del jabalí, con 6-7 crías por parto, hasta 
la obtención de las líneas hiperprolíficas 
chinas, con más de 14 crías por parto, es 
evidente que se ha realizado un gran pro-
greso genético, doblándose biológicamente 
su prolificidad. A pesar del desconocimien-
to de las leyes de la herencia y de las bases 
genéticas del carácter, durante centurias 
este progreso genético se obtuvo muy len-
tamente eligiendo, probablemente, hijas de 
las cerdas con el tamaño de camada mayor. 
Aunque la tasa anual de mejora genética 
resultara casi inapreciable, sí resultaba ser 
acumulativa en el tiempo. En las últimas 
décadas, con el mayor conocimiento de las 
leyes de la herencia y de las bases genéticas 
que rigen los distintos caracteres de interés 
económico, se han desarrollado metodolo-

gías y esquemas de mejora 
genética que han aumenta-
do sustancialmente las tasas 
anuales de progreso genético. 
La prolificidad es un carácter 
cuantitativo complejo, que 
está regulado por un gran nú-
mero de genes. Presenta, como 
características, una baja here-
dabilidad, en torno a 0,10, su 
expresión está limitada a un 
sexo y, además, se manifiesta a 
edades no tempranas (en torno al 
año de vida). Todo ello dificultó la 
obtención de una rápida mejora a 
través de la selección basada en los 
métodos clásicos de selección y uti-
lizando únicamente la información 
individual de la cerda (Haley et al., 
1988). Sin embargo, el empleo de 
toda la información familiar dispo-
nible y la estimación de los valores 
genéticos de los animales a través 
de la metodología BLUP (siglas en 
inglés de Best Lineal Unbiased Pre-
diction, mejor predicción lineal sin 
sesgo), en las dos últimas décadas, 
ha contribuido a mejorar de manera 
sustancial los resultados de la selección. 
El empleo de esta metodología de eva-
luación genética (BLUP) junto a nuevas 
estrategias de selección, como la aplica-
ción de elevadas intensidades de selección 
(selección hiperprolífica), han permitido 
la obtención de respuestas significativas a 
la selección por prolificidad (Wang et al., 
1994; Noguera et al., 2002). Esta nueva 
situación, en el contexto de la mejora ge-
nética de la prolificidad, ha posibilitado la 
creación de líneas hiperprolíficas occiden-
tales, que hoy compiten en el mercado, 
con una prolificidad que iguala, o inclu-
so supera, los valores de las “afamadas” 
cerdas hiperprolíficas chinas (Meishan: 
15,97 nacidos totales; 14,39 nacidos vivos.  
Fuente: Bidanel et al.,1989).
Esta revolución en cuanto a la selección de 
la prolificidad en porcino, junto a la masiva 
utilización, de manera estructurada y siste-
mática, del cruzamiento entre líneas selec-
cionadas de alta prolificidad, para obtener 
hembras cruzadas F1 y sacar provecho de 
la heterosis (en torno al 10%) y comple-
mentariedad de las líneas, ha tenido como 
efecto el aumento sistemático del tamaño 
de camada en las dos últimas décadas. 
Como ejemplo, en la figura 1 se muestra la 
evolución del número de lechones nacidos 
vivos en España en los últimos veinte años.
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Si observamos la evolución de la produc-
tividad numérica en ese mismo periodo 
en España (figura 2), veremos que sigue la 
misma pauta que la evolución de la pro-
lificidad, teniendo en cuenta, no obstante, 
que en este caso se refleja también las mejo-
ras en las técnicas de producción (manejo, 
alimentación, sanidad, medio ambiente, 
etc.). La mejora de la productividad en el 
periodo 1990-2010, 5,7 lechones desteta-
dos más por cerda y año, supone una tasa 
anual de aproximadamente 0,3 lechones 
destetados más por cerda. 

Supervivencia de los lechones 
Por otra parte, es importante señalar el 
aumento de la mortalidad perinatal y, en 
general, hasta el destete, como una posi-
ble consecuencia negativa del incremento 
del tamaño de camada. Si a ello le unimos 
las dificultades que plantea la selección 
convencional del carácter supervivencia 
de los lechones dada su baja heredabili-
dad (Knol et al., 2002), esta cuestión se 
convierte en uno de los retos más inte-
resantes de la investigación en el campo 
de la mejora genética de los caracteres 
reproductivos. Es decir, se trata de con-
seguir que un aumento de la prolificidad 
no conlleve un incremento de la mortali-
dad de los lechones (Ibáñez-Escriche et al. 
2009a; 2009b). 
Una alternativa que se podría barajar se-
ría trabajar con variables relacionadas con 
la supervivencia, tales como la frecuencia 
cardíaca a los 60 minutos después del 
nacimiento o la temperatura rectal en el 
momento del nacimiento, ya que tienen 
una incidencia en la supervivencia de los 
lechones y presentan una heredabilidad 
moderada: de 0,29 y 0,40 respectivamen-
te (Varona et al., 2005). Sin embargo, en 
este caso se presentan otros problemas: los 
derivados de la dificultad y el coste de la 
toma de estos datos para utilizarlos como 
criterios de selección. 
Otra alternativa que se está planteando, 
para abordar la mejora de la superviven-
cia de los lechones, es seleccionar por el 
carácter “homogeneidad de la camada”. 
Es decir, el objetivo de selección sería 
disminuir la variabilidad del peso de los 
lechones al nacimiento, teniendo en cuen-
ta que el peso es el factor principal en la 
supervivencia de los lechones. Estudios 
recientes en ratón (Ibañez-Escriche et al., 
2007), nos indicarían el interés de aplicar 
esta estrategia de selección.

Figura 2 . Evolución de la productividad numérica (lechones destetados por cerda y año)  
en España durante el periodo 1990-2010. 
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Figura 1. Evolución del número de lechones vivos por camada  
en España durante el periodo 1990-2010.
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Tasa de ovulación y supervivencia prenatal

Hay que señalar que algunos autores (Johnson et al., 1984) sugirieron que el rendi-
miento de la mejora genética de la prolificidad podría incrementarse seleccionando 
por sus componentes la tasa de ovulación y la supervivencia prenatal. 
Después de seleccionar por tasa de ovulación, obtuvieron una respuesta signifi-
cativa de 3,7 óvulos más, pero sin respuesta correlacionada en la prolificidad. Sin 
embargo, nueve generaciones posteriores de selección por tamaño de camada pro-
dujeron una respuesta significativa en este carácter (Lamberson et al.,1991). Este 
resultado supone que la supervivencia embrionaria o fetal influye de una forma pre-
eminente en la variación del tamaño de camada al nacimiento (Bidanel et al., 1996). 

20
10
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Capacidad maternal 
Uno de los aspectos importantes que ha-
brá que considerar en el futuro, si se quie-
re seguir incrementando la prolificidad y, 
por ende, la productividad numérica, son 
las limitaciones que podemos tener en la 
capacidad maternal para amamantar más 
lechones. En este sentido, en los objetivos 
de selección deberán contemplarse otros 
caracteres tales como la capacidad leche-
ra de las cerdas o el incremento del núme-
ro de tetinas (Rodríguez et al., 2005). 

Fertilidad 
Otro carácter fundamental a tener en 
cuenta en la producción porcina es la fer-
tilidad, por su incidencia en la economía 
de la explotación. Un bajo porcentaje de 
fertilidad en el rebaño ocasiona un eleva-
do número de días improductivos y, como 
consecuencia, una pérdida importante en 
la eficiencia de la producción, con aumen-
to de los costes económicos. 
La fertilidad es un carácter complejo y 
su expresión la podemos definir como 
discreta, con dos categorías: 

■■ 1 = cubrición positiva, da lugar a una 
preñez.

■■ 0 = cubrición negativa, no da lugar a 
preñez. 
El porcentaje de cubriciones positivas 
(concepciones) depende de un gran núme-
ro de factores. Entre éstos están la aptitud 
reproductiva tanto del macho como de 

la hembra, y diversos factores conocidos 
(por ejemplo, la época del año, el tipo de 
monta, la edad del animal, la raza, etc.) y 
otros no conocidos. La selección de ma-
chos de acuerdo con su capacidad para 
fertilizar hembras en monta natural o 
en inseminación artificial puede tener un 
enorme interés económico. 
Por otra parte, la evaluación genética tanto 
de machos como de hembras, basada en 
el carácter fertilidad de la hembra, puede 
proporcionarnos una herramienta muy 
útil para seleccionar a la progenie. De ahí 
que el conocimiento de las heredabilidades 
y de la correlación genética existente entre 
la fertilidad del macho y la de la hembra 
sea de capital importancia para los progra-
mas de mejora de dicho carácter. 
Considerando la fertilidad como carácter 
binario (1, 0), Varona y Noguera (2001) 
obtuvieron una baja heredabilidad tanto 
paterna (0,028) como materna (0,038), 
y la correlación genética estimada entre 
los efectos genéticos maternos y paternos 
fue alta y negativa (-0,513). Holm et al., 
(2005) obtuvieron resultados muy simila-
res, estimaron heredabilidades bajas tanto 
para fertilidad de las nulíparas (0,03) como 
de las primíparas (0,03). Como consecuen-
cia de su baja heredabilidad, cabe esperar 
que la eficiencia de la selección directa para 
fertilidad será pequeña. De hecho, la ferti-
lidad no se ha incluido como objetivo en 
la mayoría de los programas de selección. 

Sería conveniente, por lo tanto, el cono-
cimiento de las correlaciones genéticas 
con otros caracteres de interés con el fin 
de determinar alternativas para realizar 
selección indirecta de la fertilidad. En este 
sentido, Smital et al., (2005) señalan una 
correlación positiva y moderada (0,35) 
entre la motilidad de los espermatozoides 
(MO) y la fertilidad (porcentaje de con-
cepciones), y una heredabilidad de MO 
de 0,38. Basándonos en estos valores, 
sería razonable concebir un modelo de 
evaluación genética dónde se considerara 
como objetivo de selección la fertilidad y 
MO como criterio de selección. 

Edad a la pubertad 
La edad temprana a la pubertad puede 
ser, también, un factor de progreso en 
la eficiencia económica de la producción 
porcina. Una pubertad tardía incrementa 
la duración de los tiempos improducti-
vos hasta la primera cubrición y com-
plica el manejo del rebaño (Rydhmer, 
1993). Por otra parte, edades tempranas 
a la pubertad pueden mejorar el progreso 
genético al disminuir el intervalo genera-
cional (Hixon et al., 1987). Lamberson 
et al. (1991) demostraron que la edad 
a la pubertad puede ser disminuida por 
selección. La respuesta que obtuvieron 
después de ocho generaciones de selec-
ción fue de -15,7 días y la heredabilidad 
realizada de 0,25. 

El cruce de Cerdo Ibérico con Meishan proporciona un material biológico excelente al ser dos razas extremas en cuanto a prolificidad.
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NUEVAS POSIBILIDADES 
DE MEJORA DE 
LOS CARACTERES 
REPRODUCTIVOS 
En general, la mejora de todos estos ca-
racteres se realiza sin conocer los genes 
que los rigen. La metodología cuantitati-
va utilizada, hasta ahora, en los progra-
mas de selección y mejora, no requiere 
ninguna información específica sobre la 
arquitectura genética de los caracteres 
bajo selección. Básicamente se asume que 
el carácter productivo esta afectado por 
multitud de genes de efecto pequeño. Tra-
dicionalmente, la mejora genética animal 
se ha llevado a cabo estimando valores 
mejorantes con los registros de produc-
ción y genealógicos de los animales. 
Sin embargo, los recientes progresos de 
la biología molecular están permitien-
do la descripción del genoma animal 
mediante la localización de marcadores 
genéticos y la creación de mapas gené-
ticos, convirtiéndose en una fuente im-
portantísima de información para la me-
jora genética animal. El conocimiento 
de los genes responsables permitiría la 
selección directa de éstos, aprovechan-
do la gran variabilidad existente en las 
poblaciones porcinas, con el consiguien-
te incremento de la tasa de mejora. Las 
investigaciones actuales tratan de locali-
zar e identificar genes con efectos en los 
caracteres de interés económico, entre 
ellos los reproductivos. 

Búsqueda de genes y regiones  
cromosómicas o QTL
La información genómica mediante mar-
cadores puede ayudar a descubrir regio-
nes genómicas que contribuyen a la varia-
bilidad genética subyacente de caracteres 
complejos, como son los reproductivos. 
Esta información ha permitido iniciar 
la búsqueda de genes y regiones cromo-
sómicas o QTL (Quantitative Trait Loci 
en inglés) con efectos en caracteres de 
importancia económica, mediante diver-
sas estrategias de cruzamiento de líneas 
divergentes, entre ellas el diseño F2, y 
realizando barridos del genoma y aproxi-
maciones de análisis de genes individuales 
relacionados funcionalmente con el ca-
rácter objeto de estudio. 
Con estas estrategias se han podido lo-
calizar regiones del genoma asociadas a 
caracteres de interés. En particular, la bús-
queda de QTL y genes relacionados con 
los caracteres reproductivos en porcino 
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ha generado un buen número de publica-
ciones, cuyos resultados más recientes se 
resumen en la tabla 1. 

Identificación de genes responsables
El paso siguiente a la detección de QTL es 
la identificación de los genes responsables 
en las regiones cromosómicas donde se han 

detectado dichos QTL. El camino más ha-
bitual, y una de las alternativas posibles, es 
analizar los genes candidatos funcionales, 
para esos caracteres que estén localizados 
en dichas regiones cromosómicas. Si el nú-
mero de genes mapeados sobre esa región 
cromosómica es escaso, se puede utilizar el 
mapeo comparativo con humanos o ratón 

para dichas regiones cromosómicas. Con 
estos genes candidatos se realizan poste-
riormente búsqueda de polimorfismos y 
asociación de los distintos alelos con los 
fenotipos de interés. 
El análisis de genes candidatos ha revelado 
asociaciones favorables entre determinadas 
formas alélicas de un gen y caracteres de 

Tabla 1. Resumen sobre la información que existe sobre QTL con efectos en los caracteres reproductivos.

Carácter Cromosoma Población Referencia

Edad a la pubertad (d)

1 Meishan x Large White Rohrer et al. 1999

7 Cruzamientos divergentes Cassady et al. 2001

10 Meishan x Large White Rohrer et al. 1999

12 Cruzamientos divergentes Cassady et al. 2001

Peso al nacimiento (g)
1 Jabalí x Large White Knott et al., 1998

4 Cruzamientos divergentes Paszek et al. 1999

12 Jabalí x Large White Knott et al. 1998

Duración de la gestación (d)
1 Meishan x Yorkshire Wilkie et al. 1999

9 Meishan x Yorkshire Wilkie et al. 1999

15 Meishan x Yorkshire Wilkie et al. 1999

Tasa de ovulación
 (= número de cuerpos lúteos)

3 Meishan x Large White Rohrer et al. 1999

7 Meishan x Yorkshire Wilkie et al. 1999

8 Meishan x Large White Rohrer et al. 1999

8 Meishan x Yorkshire Wilkie et al. 1999

8 Cruzamientos divergentes Rathje et al. 1997

8 Meishan x Large White Cambell et al. 2003

9 Cruzamientos divergentes Cassady et al. 2001

9 Meishan x Large White Rohrer et al. 1999

10 Meishan x Large White Rohrer et al. 1999

15 Meishan x Large White Rohrer et al. 1999

15 Meishan x Yorkshire Wilkie et al. 1999

Número de tetinas 

1;6 Cruzamientos divergentes Cassady et al. 2001

2 Meishan x Large White Hirooka et al., 2001

7 Cruzamientos divergentes Cassady et al. 2001

12 Meishan x Ibérico Rodríguez et al, 2005

5 Meishan x Ibérico Rodríguez et al, 2005

10 Meishan x Ibérico Rodríguez et al, 2005

8 Meishan x Yorkshire King et al., 2003

11 Cruzamientos divergentes Cassady et al. 2001

16 Meishan x Yorkshire Bidanel et al. 2000

Lechones nacidos vivos
13 Meishan x Ibérico Noguera et al. 2010

17 Meishan x Ibérico Noguera et al. 2010

Número de lechones  
nacidos muertos

4 Meishan x Yorkshire Wilkie et al. 1999

5 Cruzamientos divergentes Cassady et al. 2001

13 Cruzamientos divergentes Cassady et al. 2001

Capacidad uterina 8 Meishan x Large White Rohrer et al. 1999

Longitud del útero
5 Meishan x Yorkshire Wilkie et al. 1999

7 Meishan x Yorkshire Wilkie et al. 1999

8 Meishan x Yorkshire Wilkie et al. 1996

Peso de los ovarios (g) 8 Meishan x Large White Rohrer et al. 1999

Tracto genital de los machos
3 Meishan x Yorkshire Bidanel et al. 2000

7 Meishan x Yorkshire Bidanel et al. 2000

Tracto genital femenino
1 Meishan x Yorkshire Bidanel et al. 2000

9 Meishan x Yorkshire Bidanel et al. 2000

13 Meishan x Yorkshire Bidanel et al. 2000
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interés económico. Se han descrito genes 
relacionados con los caracteres reproduc-
tivos, como el RBP4, localizado en el cro-
mosoma porcino SSC14 (Rothschild et al., 
2000), el gen ESR localizado en el SSC1 
(Rothschild et al., 1999), y el PRLR loca-
lizado en el SSC16 (Vincent et al., 1997). 
Sin embargo, existe controversia en la lite-
ratura científica respecto a estos genes, en 
cuanto a la importancia del efecto y su di-
rección, y en algunos casos se cuestiona que 
sean los genes causales responsables de la 
variabilidad fenotípica observada (Rohrer 
et al., 1996; Linville et al., 2001; Nogue-
ra et al., 2003). También se han descrito 
asociaciones de genes con otros caracteres, 
por ejemplo: RYR1 –denominación actual 
del gen del gen del halotano- con efectos 
sobre el estrés porcino y calidad de car-
ne; K88AB para la diarrea neonatal; RN 
sobre la calidad de carne; HFABP y AFA-
BP sobre grasa intramuscular e IGF2 con 
efecto en un mayor crecimiento muscular.

Selección genómica
El rápido desarrollo de la genética mole-
cular está aportando mucha información 
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sobre el genoma porcino. En estos mo-
mentos, la información genómica masiva 
que pueden proporcionar los chips dispo-
nibles en porcino de 60.000 marcadores 
SNP (siglas en inglés, correspondientes 
a “polimorfismos nucleótidos simples”), 
hacen posible pensar en su utilización 
para la llamada “selección genómica” 
(Meuwissen et al., 2001), la cual es uno 
de los principales retos en selección y me-
jora animal.
La selección genómica se basa en la esti-
mación de la contribución de las regiones 
genómicas de los cromosomas en la expre-
sión de caracteres de interés económico. 
Hay un gran consenso científico sobre los 
beneficios de este nuevo enfoque, sobre 
todo para caracteres como la prolificidad, 
ya que acorta el intervalo generacional y 
permite la estima del valor genético direc-
tamente en ambos sexos, de manera que 
aumenta la precisión de la predicción del 
valor genético. Como consecuencia, su 
aplicación podría incrementar la tasa de 
mejora genética anual. 
En un estudio reciente sobre selección ge-
nómica del tamaño de camada en cerdos, 
Forni et al. (2010) estimaron un incre-
mento de la precisión de los valores ge-
néticos de la población de un 68% sobre 
la selección mediante el ya clásico BLUP. 
Otra ventaja notable de esta estrategia 
de selección es la posibilidad de utilizar 
la información genómica de los animales 
cruzados para la selección de las líneas pu-
ras parentales (Hayes et al., 2009; Ibáñez-
Escriche et al., 2009). No obstante, hay 
otros factores tales como el coste econó-
mico del genotipado frente al valor del 
candidato a la selección, que pueden limi-
tar la implementación de la selección ge-
nómica en porcino, a diferencia del vacu-

no de leche. Además, si tenemos en cuenta 
que esta estrategia de selección se basa en 
aprovechar el desequilibrio de ligamiento 
que pueda existir entre los marcadores y 
la región genómica de interés, y que este 
desequilibrio tiende a desaparecer con el 
paso de las generaciones, de forma que 
con ello disminuye el valor de la precisión 
en la estima de los valores genéticos, y si 
tenemos en cuenta que el intervalo genera-
cional en porcino es corto (≈ 2 años), obli-
garía a genotipar de nuevo la población de 
referencia al cabo de 6-8 años, con el coste 
económico que esto supone. 
Otros problemas, como la estratificación 
de las poblaciones de selección, y de mul-
tiplicación, deberían tenerse en cuenta en 
los modelos de evaluación, cuestión toda-
vía no resuelta en estos momentos (Gon-
zález-Recio et al., 2011). A pesar de estas 
limitaciones, hay empresas comerciales de 
selección que han iniciado ya la selección 
genómica como estrategia de mejora, con-
siderando muy ventajosa su utilización. 

Investigación sobre QTL en España
En España, el Institut de Recerca i Tec-
nología Agroalimentàries (IRTA), el Ins-

tituto Nacional de Investigaciones Agra-
rias (INIA) y la Universitat Autónoma 
de Barcelona (UAB) están colaborando 
desde hace diez años en varios proyectos 
de mapeo de QTL en porcino para carac-
teres reproductivos, utilizando un diseño 
F2, basado en un cruzamiento de Ibérico 
x Meishan. Éste aporta un material bioló-
gico excelente para los objetivos del pro-
yecto, al ser el producto de dos de las razas 
más extremas que existen en el mundo en 
cuanto a tamaño de camada: valores me-
dios nacidos vivos para Meishan: 14,39 
(Desprès et al., 1992) y para Ibérico de la 
línea Guadyerbas 7,02 (Silió et al., 2001). 
La mayoría de los resultados de este pro-
yecto de investigación, que estudia las ba-
ses genéticas de los caracteres reproducti-
vos, ya se han publicado. Los resultados 
obtenidos nos indican la detección de QTL 
altamente significativos, a nivel genómico, 
con efecto en los siguientes caracteres: 

■■ En número de lechones nacidos vivos y 
totales en los cromosomas SSC13 y SSC17, 
nueve interacciones epistáticas entre QTL 
de las parejas de cromosomas  porcinos 
SSC (4, 12); (2,10); (6, 7); (1, 7); (7-13); 
(8-14); (9, 13); (12-12); (14, 15) para le-

Investigación internacional 

En el ámbito internacional se han desarrollado un número significativo de proyectos 
de investigación de mapeo de QTL. La mayoría los han desarrollado organismos 
públicos de investigación y, en algún caso, lo han hecho empresas de selección de 
porcino. Los proyectos mas destacados están coordinados por la Universidad de 
Lieja en Bélgica, la Universidad de Agricultura de Uppsala en Suecia, el INRA en 
Francia, el USDA y la Universidad de Iowa en Estados Unidos, la Royal Vet-Agricul-
tural University en Dinamarca, el Roslin Institute en el Reino Unido y la Universidad 
de Wageningen en Holanda. 

En los objetivos de selección deberán contemplarse caracteres tales como la capacidad lechera de las cerdas o el incremento del número de tetinas.
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chones nacidos totales y otras nueve para 
el número de lechones nacidos vivos entre 
las parejas de cromosomas SSC (1-6); (5-
18); (6, 14); (1,7); (6-7); (8-10); (9-13); 
(10, 15); (12-12) (Noguera et al., 2009).

■■ En el número de tetinas, en los cromoso-
mas SSC5 y SSC10 (Rodríguez et al., 2005).

■■ En duración de la gestación, en el cro-
mosoma SSC8 (Casellas et al., 2008). 
Algunas de estas regiones no habían sido 
todavía descritas en la literatura, hacien-
do mención especial, por su importancia, 
la detección de QTL en los cromosomas 
SSC13 y SSC17 para el número de lecho-
nes nacidos vivos y totales y las 18 epista-
sias detectadas entre parejas de cromoso-
mas (Noguera et al., 2009).
Además, se han encontrado también aso-
ciaciones significativas entre los genes y 
los caracteres reproductivos siguientes: la 
anhidrasa carbónica III para útero a los 45 
días de gestación. Se observó que aumenta-
ba el nivel de expresión significativamente 
con el número de embriones implantados, 
y se sugirió su implicación en la función re-
productiva de la cerda durante este estadio 
de gestación. Se ha encontrado asociación 
significativa entre el gen VCAM1 y el nú-
mero de lechones nacidos vivos, el número 
de cuerpos lúteos, y el ritmo cardíaco del 
lechón una hora después del parto; entre 
el gen DBH y el gen BMPR1B y la supervi-
vencia de los lechones (Tomas et al., 2006 
a; b; c; Casellas et al., 2008), y entre el gen 
MTNR1A y el número de lechones naci-

dos vivos y totales, con efecto estacional 
(Ramírez et al., 2009). 

CONCLUSIONES 
Los futuros desarrollos que se vislumbran 
de la investigación del genoma porcino y 
de la genética cuantitativa probablemente 
acelerará el proceso de descubrir más genes 
y su uso en estrategias óptimas para la se-
lección genómica (Meuwissen et al., 2001). 
El conocimiento de los genes que afectan 
a caracteres cuantitativos (QTL) respon-
sables de las diferencias fenotípicas (por 
ejemplo, en prolificidad) permitirá la selec-

ción directa para estos genes, o marcadores 
asociados, con el consiguiente incremento 
de la tasa de mejora. 
Los caracteres con baja heredabilidad, 
como la prolificidad, la fertilidad o la su-
pervivencia de los lechones son los más 
interesantes para ser utilizados en se-
lección genómica, una estrategia nueva 
para incrementar la respuesta genética 
respecto a la selección tradicional. 
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