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Genetic evaluation for piglet perinatal survival and piglet birth weight variability in the Canadian Swine Improvement Program 

Selection for increased litter size has been very efficient in the past 15 years in the Canadian dam line populations, mostly thanks 
to the use of BLUP selection on total number born. Other sow productivity  traits such as perinatal piglet survival and  individual 
birth weights have been collected and evaluated in recent years as a means to facilitate the selection of piglet survival from birth 
to weaning.  Specific data  adjustments  and  statistical models were developed  to provide  accurate  genetic  evaluations  and  the 
predictive value of estimated breeding values (EBVs) for perinatal survival was checked via the analysis of daughter records of two 
groups of boars with either high or  low EBVs  for this trait. Other potential traits  include birth weight homogeneity and average 
birth weight.  Based  on  the  amount  of  data  collected,  significant  genetic  gains  could  be  achieved  in  these  traits  using  proper 
selection indices. 

 
INTRODUCTION 

La  sélection  sur  la  taille  de  portée  a  été  particulièrement 
efficace dans les lignées maternelles canadiennes au cours des 
quinze  dernières  années,  avec  par  exemple  près  de  2,1 
porcelets supplémentaires par portée en race Yorkshire et 1,8 
en  race  Landrace.  Au  cours  des  dernières  années,  d’autres 
caractères  de  reproduction  ont  également  été  mesurés  et 
évalués,  tels  que  la  survie  périnatale  des  porcelets  et  la 
variabilité du poids  à  la naissance, dans  le but de  faciliter  la 
sélection pour la survie et la croissance des porcelets jusqu’au 
sevrage (Canario et al., 2010) 

1. MATERIEL ET METHODES 

1.1.  Données disponibles 

Les  données  collectées  par  les  éleveurs  canadiens  sur  les 
portées  issues de  truies de  race pure  et  centralisées dans  la 
base de données du Centre Canadien pour  l’Amélioration des 
Porcs  (CCAP)  sont exploitées dans  les évaluations génétiques 
nationales.  Depuis  plusieurs  années,  certains  éleveurs 
collectent,  sur  une  base  volontaire,  des  informations 
complémentaires telles que les poids individuels des porcelets 
à  la  naissance  et  le  nombre  de  porcelets  vivants  après  24 
heures.  Ces  données  sont  incluses  dans  les  évaluations 
génétiques, pour  fournir  aux  éleveurs des outils de  sélection 
sur  ces  caractères  jugés  importants  parmi  les  qualités 

maternelles  des  truies.  La  grande majorité  des  120  éleveurs 
bénéficiant des évaluations génétiques collectent  les données 
de survie jusqu'à 24 heures. Les éleveurs fournissant des poids 
de porcelets à  la naissance ont pesé au total plus de 380 000 
porcelets depuis 2003. 

1.2. Méthodes  

1.2.1. Survie périnatale 
La  survie  périnatale  est  calculée  comme  le  rapport  entre  le 
nombre  de  porcelets  vivants  après  24  heures  (NVIV24)  et  le 
nombre de porcelets nés totaux (NTOT). Le ratio ainsi obtenu 
ne suit pas une distribution normale, une forte proportion de 
portées ayant une mortalité nulle ou faible. On procède à une 
transformation  logarithmique, ainsi qu’un ajustement  linéaire 
et  quadratique  pour  la  taille  de  portée  à  la  naissance.  Le 
caractère évalué est le taux de mortalité périnatale transformé 
et ajusté pour la taille de portée (TMPaj), considéré comme un 
caractère de la truie, et calculé comme suit : 

TMPaj = log{100 − [(NVIV24 /NTOT) − a − bNTOT − cNTOT 2]+10}  

où  a,  b  et  c  sont  des  facteurs  d’ajustement  spécifiques  à  la 
race. 

Le modèle statistique utilisé dans l’évaluation génétique inclut 
l’âge de  la  truie  intra‐rang de portée et  la  consanguinité des 
truies  et  des  porcelets,  le  rang  de  portée,  le  groupe 
contemporain  le  type  de  saillie,  ainsi  que  l’effet 
d’environnement permanent et la valeur génétique de la truie. 
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