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Evaluacion Genética de un Plantel de Cuyes Reproductores
de Genotipo Peru

GENETIC EVALUATION OF A FLOCK OF BREEDING GUINEA P1GS OF PERU GENOTYPE

Elmer Meza R."¥, Jorge Raymondi C.2, Sonia Cisneros A.’

RESUMEN

El presente estudio tuvo por objetivo la evaluacion genética de un grupo de anima-
les del plantel de cuyes reproductores de genotipo Pert pertenecientes a la Estacion
Experimental Agraria Canaan del Instituto Nacional de Innovacioén Agraria de Ayacucho,
Pert, para caracteristicas de peso vivo al beneficio (PB) y velocidad de crecimiento (VC).
Se empled la informacioén productiva y de parentesco de 162 cuyes, ademas del sexo, tipo
de parto, mes de nacimiento y peso de la madre al parto, cuyo andlisis de incidencia sobre
las variables estudiadas se efectué mediante un modelo de efectos fijos. La estimacion de
los valores de cria se realizé a través de un modelo animal-BLUP unicaracter, el cual
incluyé como efectos fijos a aquellos factores ambientales sistematicos de incidencia
significativa, ademas de los efectos aleatorios derivados de los factores genéticos de los
animales. Los componentes de (co)varianza incluidos en el modelo y los algoritmos
computacionales fueron resueltos usando el software VCE4 v. 4.2 y PEST v. 4.0, respec-
tivamente. Los valores de cria estimados para PB y VC alcanzaron desvios de -84.56 a
79.28 gyde 1.39 a-1.26 g/dia, mientras que sus niveles de precision variaron de 28.81 a
89.37% y 28.46 a 88.35%, respectivamente. La alta dispersion de los valores de criasy la
elevada correlacion genética entre los caracteres evaluados, permiti6 identificar animales
con un alto mérito genético, ameritando su uso potencial como padres de la siguiente
generacion.
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This study aimed to genetically evaluate part of the breeding population of guinea
pigs, Peru genotype, of the Experimental Station of Instituto Nacional de Innovacién
Agraria, Ayacucho, Peru, for two parameters: body weight at slaughter (WL) and growth
rate (SG). Productive data of of the animals and their family members were collected
(n=162 animals), plus environmental factors such as sex, type of birth, month of birth and
parturition weight of the mother. The statistical significance on the studied variables was
conducted by a fixed effects model. The estimation of breeding values of the offspring
wad done by the animal model-BLUP unicharacter. The model included fixed effects that
had statistical significance plus the derivative random effects of animal genetic factors.
The components of (co) variance included in the model and computational algorithms
were solved using the software VCE4 v. 4.2, and PEST v. 4.0, respectively. The estimated
breeding values for WL and SG ranged from -84.56 to 79.28 g and from 1.39 to -1.26 g/day,
while their levels of accuracy ranged from 28.81 to 89.37%, and 28.46 to 88.35% respectively.
The high dispersion of breeding values of the offspring and the high genetic correlation
between the traits allow the identification of animals of high genetic merit, and making

possible their selection as parents for the next generation.
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INTRODUCCION

El cuy doméstico (Cavia porcellus), es
una especie que tiene particular potencial car-
nicero debido a su prolificidad y la exquisitez
de su carne (Chauca, 2007). Sin embargo, su
produccion es aun deficitaria en términos de
calidad y cantidad, siendo su bajo grado de
mejoramiento genético una de las principales
causas, a razén de la obsolescencia de los
procedimientos tradicionalmente usados en su
mejoramiento en varias partes del pais. Con-
secuentemente, los individuos usados como
reproductores, al ser carentes de informacion
objetiva respecto a su verdadera capacidad
productiva, generan incertidumbre y pobres
respuestas en los niveles productivos (Alenda
y Bejar, 1995).

El mejoramiento genético se logra me-
diante la identificacion de individuos
genéticamente superiores que posteriormen-
te son usados como padres de la siguiente
generacion (Cardellino y Rovira, 1987; Ver-
de, 2002), pues es con base a la estimacion
precisa de su valor de cria que se seleccio-
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nan como reproductores (Alenda y Bejar,
1995; Verde, 2002). Entre los métodos exis-
tentes para inferir los valores de cria de los
animales, se encuentran el mejor predictor
lineal (BLP), la prediccion insesgada lineal
optima (BLUP) basados en modelos mixtos,
asi como los métodos basados en la verosi-
militud y para respuestas categoéricas, y los
procedimientos bayesianos; entre otros
(Gianola, 2001; Gutiérrez, 2010). En la ac-
tualidad, muchas de las técnicas menciona-
das son potenciadas con técnicas moleculares
para asistir en la seleccion e identificacion de
individuos genéticamente superiores (Lopez
etal.,2007).

Lametodologia del modelo mixto o va-
loracion BLUP, es uno de los métodos mas
utilizados para predecir el valor genético de
los animales de granja (Alenda y Bejar, 1995;
Gutiérrez, 2010). Esta metodologia se basa
en el uso de modelos matematicos y procedi-
mientos estadisticos que permiten estimar en
forma simultanea los efectos ambientales y
genéticos que producen la observacion
(Mrode, 1996; Cameron, 1997); asimismo,
permite evaluar y estimar los valores
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genéticos de padres, madres, descendientes
y demas antecesores directos e indirectos,
puesto que combina toda la informacion
fenotipica y de parentesco, tanto por via pa-
terna como materna (Henderson, 1984;
Gutiérrez, 2010).

El presente estudio tuvo por objetivo
valorar genéticamente a los cuyes con cate-
goria de padres, madres y descendencia que
forman parte del plantel de reproductoras de
genotipo Pert de la Estacion Experimental
Agraria (EEA) Canaan del Instituto Nacio-
nal de Innovacion Agraria (INIA) de
Ayacucho, a través del uso de la metodolo-
gia BLUP-modelo animal.

MATERIALES Y METODOS

El estudio se realiz6 en los ambientes
de cria del programa de investigacion en
animales menores del EEA Canaan del
INIA-Ayacucho, a mediados de 2009. Se
evaluaron 162 animales de un total de 198
inicialmente identificados aleatoriamente,
excluyéndose del analisis a aquellos in-
dividuos que murieron antes de la ex-
presion del caracter, o que mostraron in-
consistencia, y/o pérdida de informacion.
Los datos usados para la estimacion de los
valores de cria procedié de los registros
de produccion de 91 descendientes de un
total de 41 madres y 30 padres identifica-
dos.

El analisis de incidencia de los efectos
fijos identificados sobre las variables peso
vivo al beneficio (PB) y velocidad de creci-
miento (VC), se realiz6 por medio de un mo-
delo de efectos fijos y el uso del software
SAS v. 8 (SAS institute, 2000). Los efectos
fijos de incidencia significativa fueron inclui-
dos en un modelo operacional mixto bajo la
forma de un modelo animal unicaracter, puesto
que incorpor?é al animal como efecto aleato-
rio, ademas del error (micro ambiente).

Rev Inv Vet Peru 2017; 28(2): 293-298

Y=BX+aZ+e

donde:

X = Matriz de efectos fijos conocidos de in-
cidencia significativa (sexo, tipo de par-
to y mes de nacimiento de la cria)

Z = Matriz de efectos aleatorios conocidos
(padres, madres y descendencia)

B = Vector de incidencia de efectos ambien-
tales conocidos

o, = Vector de valores genéticos aditivos co-
nocidos

e = Error aleatorio (microambiente)

Laheredabilidad del caracter PBy VC,
considerados en el modelo operacional fue
de 0.32 y 0.28, respectivamente, siendo esti-
mados sobre la base de los datos colectados
en el presente estudio y la determinacion de
componentes de varianza por maxima vero-
similitud restringida (REML), cuyo modulo se
encuentra incorporado en el software VCE
4.2.5 (Groeneveld, 1998).

Los valores genéticos predichos (a) y
los efectos ambientales () fueron obtenidos
através del predictor BLUP (mejor predictor
lineal insesgado) (Henderson, 1984; Mrode,
1996). La resolucion de los algoritmos mate-
maticos conteniendo la base de datos pro-
ductivos y genealogicos fue realizada por
medio del software PEST 3.1 (Groeneveld
etal., 1998).

RESULTADOS Y DISCUSION

Enlas figuras 1 y 2 se muestran los des-
vios de valores de cria predichos de los 162
animales evaluados para los caracteres de
peso vivo al beneficio (PB) y velocidad de
crecimiento (VC), respectivamente. El ran-
go de los desvios de valores de cria para PB
fue de -84.56 ga 79.29 g, encontrandose ade-
mas una mayor proporcion de animales con
valores de cria negativos (90), frente a los
que obtuvieron valores positivos (72). Por otro
lado, los desvios de valores de cria para VC,
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Figura 1. Valores de cria de los animales evaluados para el caracter peso vivo al beneficio (g) y
ordenados seglin mérito genético
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Figura 2. Valores de cria de los animales evaluados para el caracter velocidad de crecimiento
(g/dia) y ordenado segun mérito genético
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registraron un rango de -1.39 a 1.26 g/dia,
encontrandose una mayor proporcion de ani-
males con valores de cria negativos (89) fren-
te a los de valores de cria positivos (73).

Cabe mencionar que la mayor propor-
cion de animales con valores de cria negati-
vos lograron registrar mayores niveles de
desvios en sus magnitudes. Este hecho po-
dria estar evidenciando una ineficacia de los
procedimientos de mejoramiento tradicional-
mente usados dentro del plantel de cuyes
evaluado, lo que a su vez podria estar impli-
cando un progreso genético no significativo
de ambos caracteres; incluso, no podria des-
cartarse la ausencia de progreso genético, asi
como una posible tendencia genética negati-
va de los caracteres evaluados. Sin embar-
g0, resulta pertinente manifestar que los re-
sultados del presente estudio no pretenden
ser concluyentes, en vista de que solo se lle-
g0 a evaluar el 24% (n=162) de la poblacion
de cuyes de genotipo Pert del plantel, que-
dando la posibilidad de existir individuos con
mayores méritos genéticos, y que probable-
mente estarian contribuyendo a la mejora
genética de la poblacion.

Entre los animales de mayor mérito
genético se encontraron machos y hembras
procedentes de camadas de varios tamafios,
y pertenecientes a diferentes generaciones
(tanto padres como descendientes). Esta par-
ticularidad se debe a que dichos individuos
resultaron ser comparables desde el punto de
vista genético, debido a que los factores am-
bientales que tuvieron incidencia significati-
va en la expresion del caracter (p<0.05) lo-
graron ser controlados mediante la confor-
macion de grupos contemporaneos, ademas
del uso de un modelo operacional apropiado
y un predictor de efectos fijos y genéticos
(Gianola, 2001; Solarte et al.,2002). A su vez,
los padres y madres de los 92 descendientes,
a los cuales se les hizo el seguimiento de su
desempefio productivo, si bien no lograron
registrar datos productivos propios, tuvieron
relacion filial de parentesco con su descen-
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dencia, lo cual permiti6 estimar sus respecti-
vos valores de cria, aunque con un menor
nivel de precision (Henderson, 1984; Mrode,
1996).

Los niveles de precision resultaron ser
similares en los dos caracteres bajo estudio,
puesto que no difirieron significativamente en
la magnitud de sus respetivos indices de he-
rencia. Por tanto, con heredabilidades de 0.32
para el caracter peso al beneficio y de 0.28
para el caracter velocidad de crecimiento, se
lograron niveles de precision de 29.0 a 90.0%
y de 28.7 a 89.1%, respectivamente; siendo
menores en aquellos animales que pertene-
cieron a la poblacion base y que tuvieron un
menor numero de descendencia, en relacion
a aquellos que contaron con informacion pro-
pia, ademas de un mayor niimero de parien-
tes colaterales (hermanos).

Finalmente, se constato que el orden de
mérito de los animales evaluados, en funcion
a la magnitud de sus valores de cria, mantu-
vo una misma correspondencia para los dos
caracteres estudiados. Esto implica que los
animales que ocuparon los primeros puestos
para el caracter peso edad al beneficio, tam-
bién lo fueron para el caracter velocidad de
crecimiento. Este aspecto se debe a la alta
correlacion positiva de origen genético aditi-
vo existente entre ambos caracteres (Ceron,
1998; Rodriguez, 2013). En consecuencia, la
seleccion unicaracter centrado en el peso vivo
al beneficio, seria suficiente para lograr el
cambio genético favorable del caracter velo-
cidad crecimiento.

CONCLUSIONES

e Los valores de cria estimados para los
caracteres de peso vivo al beneficio (g)
y velocidad de crecimiento (g/dia) alcan-
zaron desvios de -84.56 a 79.28 gy de
1.39 a -1.26 g/dia, respectivamente; en-
contrandose una mayor proporcion de
animales con valores de cria negativos.
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Los niveles de precision de los valores
de cria estimados tuvieron un rango de
28.81 2 89.37% y 28.46 a 88.35% para
los caracteres de peso vivo al beneficio
y velocidad de crecimiento, respectiva-
mente; siendo mayor en individuos que
registraron informacion productiva pro-
pia y en sus parientes colaterales.
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