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INTRODUCCIÓN 
 
El crecimiento excesivo y la consiguiente deformidad de las pezuñas es una anomalía 
frecuentemente observada en algunas poblaciones porcinas, planteando importantes 
problemas de manejo. La apreciación de una mayor incidencia de este fenómeno en 
determinadas familias podría indicar la existencia de un componente de origen genético. En el 
caso del vacuno, donde la morfología de los aplomos ha sido ampliamente estudiada por su 
relación con la longevidad, algunos autores han estimado heredabilidades medias para 
caracteres como la longitud de las pezuñas (e.g. Choi y McDaniel, 1993). En la bibliografía 
no existe sin embargo ninguna referencia al determinismo genético del crecimiento de las 
pezuñas en porcino.  
 
La presencia o ausencia de un componente genético en el crecimiento anormal de las pezuñas 
puede ser contrastada mediante técnicas de comparación de modelos. Dentro del paradigma 
bayesiano, la comparación de modelos se realiza mediante el cálculo de la probabilidad 
posterior de cada modelo dadas las observaciones fenotípicas. Si se asume a priori la 
equiprobabilidad de los modelos candidatos, la comparación de modelos se circunscribe al 
cálculo del Factor de Bayes (Kass and Raftery, 1995). Recientemente se ha desarrollado un 
procedimiento para el cálculo de Factores de Bayes en modelos jerárquicos (García-Cortés et 
al., 2001; Varona et al., 2001). 
 
El objetivo de este trabajo es analizar el determinismo genético de la tasa de crecimiento de 
las pezuñas en tres poblaciones de selección mediante el cálculo de Factores de Bayes. 
 
 
MATERIAL Y MÉTODOS 
 
Los datos disponibles consistieron en la tasa de crecimiento de las pezuñas de cerdas 
pertenecientes a tres poblaciones de selección, que denotaremos A, B y C. La tasa de 
crecimiento de las cerdas se registró mediante puntuación en distintos momentos de su vida 
reproductiva. Los animales se clasificaron en cuatro categorías, de acuerdo con la tasa de 
crecimiento de las pezuñas. Finalmente se dispuso de 561, 183 y 225 registros de las tasas de 
crecimiento de las pezuñas para las líneas A, B y C respectivamente. 
 
La respuesta en tasa de crecimiento de las pezuñas (categorías de 1 a 4) se modelizó con una 
aproximación probit: 
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donde T es la distribución normal subyacente, y t1, t2 y t3 son los umbrales que definen la 
categoría de respuesta. 
 
El modelo asumido para la variable subyacente (T) variará en los dos modelos candidatos. De 
este modo: 
 
- en el modelo con variabilidad genética (modelo 1)  eZuXßT ++=  
- en el modelo sin variabilidad genética (modelo 2)  eXßT +=  
  
donde ß son los efectos sistemáticos (en este caso granja y número de ciclo del animal), u el 
vector de efectos genéticos aditivos, e el vector de efectos residuales, y X y Z son las matrices 
de incidencia que relacionan los efectos fijos y aleatorios con los datos.  
 

La distribución asumida para los efectos genéticos aditivos fue ),0(N~ 2
uσAu , donde A es la 

matriz de correlaciones aditivas y 2
uσ  la varianza genética aditiva. Finalmente ),0(N~ 2

eσIe , 

siendo 2
eσ  la varianza residual e I la matriz identidad.  

 
El modelo para la variable subyacente en el modelo con variabilidad genética (modelo 1) 
puede ser reparametrizado cómo: 

 *eXT +β= , donde eZue +=*   y consecuentemente ),0(N~* Ve , siendo 
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donde 2
Pσ  es la varianza total subyacente y por tanto h2 sería la heredabilidad subyacente de 

la tasa de crecimiento de las pezuñas ( 2
P

2
u

2h σσ= ). 
 
Para el modelo con variabilidad genética, las observaciones, las variables subyacentes y los 
parámetros tienen la siguiente distribución conjunta: 
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donde el valor del primer umbral ha sido fijado a cero, i.e.:  
 

1)t(p 11 =   si  t1=0 ; si no 0)t(p 11 = . 
 
y los a priori asumidos para el resto de parámetros son:  
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siendo k1,  k2, k3 y k4 valores suficientemente elevados para incluir el rango de posibles 
valores de los parámetros, asegurando la propiedad de las distribuciones a priori. 
 
De acuerdo con García-Cortés et al. (2001) y Varona et al. (2001), el Factor de Bayes del 
modelo con heredabilidad (modelo 1) frente al modelo sin variabilidad genética (modelo 2) 
es: 
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Tal y como fue puesto de manifiesto por estos autores, la obtención del Factor de Bayes sólo 
requiere el análisis con el modelo más complejo (en este caso el modelo con efectos genéticos 
aditivos). El análisis bayesiano del modelo 1 se realizó mediante muestreo de Gibbs (Gelfand 
and Smith, 1990) con el algoritmo Metropolis-Hasting (Hastings, 1970) para muestrear la 
heredabilidad. Para cada análisis se realizaron un total de 25000 iteraciones después de 
descartar las 5000 primeras. La convergencia se comprobó mediante el algoritmo de Raftery 
and Lewis (1992). 
 
 
RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
 
Los resultados correspondientes al análisis Bayesiano con el modelo con variabilidad genética 
sobre los datos de crecimiento de las pezuñas en las tres poblaciones se muestran en la tabla 1. 
Puede apreciarse que, en los tres casos, el Factor de Bayes entre los modelos con y sin 
heredabilidad tomó valores muy superiores a la unidad (321, 16 y 46, con probabilidades 
posteriores para el modelo con variabilidad genética de 0.99, 0.98 y 0.94 respectivamente). A 
pesar de haber realizado el análisis con un tamaño de muestra limitado, estos resultados 
indican que el modelo con variabilidad genética es altamente más probable que el modelo sin 
determinismo genético. 
 
Tabla 1. Factor de Bayes entre los modelos con y sin heredabilidad, estadísticos descriptivos 
de la distribución marginal posterior de la heredabilidad subyacente, y estimadores posteriores 
para el segundo y tercer umbrales (el primer umbral t1 se fijó a 0 en todos los casos) obtenidos 
en el análisis con el modelo con variabilidad genética (modelo 1). 
 
 Línea A Línea B Línea C 
Factor de Bayes (Probabilidad posterior mod. 1) 321.6 (0.99) 16.5 (0.98) 46.1 (0.94) 
Media posterior de h2 0.25 0.41 0.38 
Moda posterior de h2 0.24 0.40 0.36 
Desviación Estándar posterior de h2 0.08 0.16 0.13 
Umbral t2 1.31 (0.08) 1.62 (0.16) 1.55 (0.12) 
Umbral t3 2.24 (0.10) 2.42 (0.20) 2.12 (0.16) 
 
La tabla 1 muestra también los estadísticos descriptivos de la distribución marginal posterior 
de la heredabilidad subyacente para la tasa de crecimiento de las pezuñas en las tres 
poblaciones de selección analizadas; dicha distribución se representa asimismo en la figura 1. 



Los estimadores posteriores de la heredabilidad obtenidos con el modelo 1, tanto la media 
como la moda, tomaron en las tres líneas valores de medios a elevados (entre 0.24 a 0.41), con 
desviaciones estándar posteriores entre 0.08 y 0.16, por lo que la región de alta densidad 
posterior para la heredabilidad no incluye el cero. 
 
Figura 1. Distribución posterior de la heredabilidad subyacente para la tasa de crecimiento de 
las pezuñas en las tres poblaciones de selección analizadas. 
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En función de estos resultados podemos concluir que el carácter crecimiento de las pezuñas 
tiene un importante determinismo genético en las tres poblaciones analizadas. Estos 
resultados serían la primera evidencia de un componente genético para este carácter en 
porcino, e indican la posibilidad de seleccionar en contra del crecimiento de las pezuñas en 
aquellas poblaciones en las que la deformidad de las uñas plantea problemas de manejo y 
limita en consecuencia la longevidad de los reproductores. 
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