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RESUMEN

El presente trabajo tuvo como objetivo realizar la evaluacion genética de una
poblacion multirracial de cuyes (C. porcellus) en la granja Botana, de la
universidad de Narifio en Colombia. Para este proposito se utilizaron las razas
puras peruana Yy colombiana, las que previamente fueron analizadas
molecularmente, mediante marcadores moleculares AFLP y RAP en los trabajos
de Solarte et al' y Burgos? respectivamente, lo que permite identificar los animales
de una y otra poblacion.

A patrtir de los nucleos puros se realizaron los correspondientes cruzamientos para
obtener grupos con las composiciones raciales Y2 peruano %2 colombiano; %
peruano % colombiano; ¥ peruano ¥ colombiano; % peruano ¥ colombiano; %
peruano % colombiano.

En este estudio se realiz6 la evaluacion genética en una poblacion multirracial de
1730 animales, constituida por 252 parentales; 50 machos y 202 hembras,
distribuidos entre colombianos, peruanos y sus hibridos, obteniendo una poblacién
generacional dialélica incompleta.

Se calculd la heredabilidad (h?) y las proporciones de variabilidad del fenotipo
representado por los efectos materno (m?) y de camada (¢2), de las variables
peso al nacimiento, al destete, cuarta, octava y duodécima semana, para toda la
poblacibn multirracial en conjunto, con cero consanguinidad. Los valores
encontrados para peso al nacimiento fueron, h?= 0,232 + 0,085, m?=0,003 + 0,04
y 02=0,405 + 0,04; peso al destete, h?=0,211 + 0,085, m?=0,007 *+ 0,045 y
02=0,496 + 0,044, peso a la cuarta semanas, h?=0,178 + 0,089, m?=0,000 + 0,044
y 02=0,468 + 0,045; peso a la octava semana, h?=0,178 + 0,096, m?=0,032 *
0,046 y ¢2=0,336 * 0,044; peso a la doceava semana, h?=0,133 * 0,091,
m?=0,034 + 0,043 y 62=0,229 + 0,042.

Se estimé los valores genéticos totales para cada uno de los animales, aplicando
modelos lineales generalizados. Se encontré diferencias significativas (p<0,05)

! SOLARTE, P., Carlos. ROSERO, G., Carol. CARDENAS, H., Heiber. BURGOS, P., William.
Caracterizacion molecular de tres lineas de Cavia porcellus mediante la aplicaciéon de AFLP.
[online], 2007 [citado 1 Marzo 2012] Disponible en internet: <http://promegalac.udenar.edu.co/wp-
content/uploads/2010/05/Caracterizacion-molecular-de-tres-lineas-de-Cavia-porcellus-mediante-la-
aplicacion-de-AFLP.pdf>

> Tomado de TRABAJO DE GRADO DE BURGOS, P, William. Estudio de la diversidad genética de
tres lineas de Cuyes Cavia porcellus Lin. (Rodentia: Caviidae) mediante el marcador molecular
RAPD. Trabajo de grado Zootecnista. Pasto: Universidad de Narifio, Facultad de ciencias
pecuarias. Departamento de produccién y procesamiento animal, 2007. 78 p.



para todos los pesos, mediante la prueba estadistica de rango estudentizado de
Tukey en los valores genéticos totales, la poblacion que mas diferencias
significativas se observan para los cuatro caracteres productivos, pesos;
nacimiento; destete; cuarta y octava semana de vida, es la poblacién peruana lo
que indica que esta es la recomendada para continuar con la reproduccion
comercial bajo las condiciones del estudio, sin embargo, es necesario conservar la
raza nativa cComo un recurso zoogeneticos.

Palabras claves: Cavia porcellus, seleccion, parametros genéticos.



ABSTRACT

The aim of this resaerch was to perform the genetic evaluation of a multibreed
population of guinea pig (C. porcellus) in the farm Botana of the University of
Narifio in Colombia. For this purpose the Peruvian and Colombian pure breeds
were used, which were previously molecularly analyzed molecular markers to
AFLP and RAP works by Solarte et al and Burgos respectively, which enabled the
assignation of animal to each population

From the pure nuclei corresponding crosses were performed for groups with racial
compositions %2 peruvian % colombian; ¥ peruvian ¥ colombian; ¥ peruvian %
colombian; ¥s peruvian ¥ colombian; % peruvian % colombian.

In this study the genetic evaluation was performed in a multiracial population of
1730 animals, incorporated in its parent population of 252, 50 males and 202
females, animals among Colombians, Peruvians and their hybrids, obtaining
generations, were incomplete diallel population.

Were calculated heritability (h?) and proportion of phenotypic variability by;
maternal (m?) and litter size (¢2), to the variables weights at birth, weaning, the
fourth to the eighth and twelfth week, all multibreed population together with zero
inbreeding. The values find h?= 0.232 + 0.085, m?=0.003 + 0.04 and ¢2 =0.405 *
0.04 for birth weight, weaning weight was h?=0.211 + 0.085, m?=0.007 + 0.045 and
02 =0.496 * 0.044, the fourth week weight was h3=0,178 + 0.089 m?=0.000 +
0.044 and 02 =0.468 + 0.045, weight at eight weeks was h?=0.178 + 0.096,
m?=0.032 + 0.046 and ¢2=0,336 + 0,044, for the twelfth week weight was 0.133 *
0.091, 0.034 + 0.043 and 0.229 + 0.042.

Total genetic values for each animal were estimated, using generalized linear
models. Significant differences (p <0.05) for all weights find by the statistical test of
Tukey Studentized range in total breeding values, the population most significant
differences were observed for the four weights production traits, birth; weaning;
fourth and eighth week of life, is the peruvian population indicating that this is the
recommended way to continue commercial reproduction under the conditions of
the study, however, is necessary to preserve the native animal as a genetic
resource

Key words: Cavia porcellus, selection, genetic parameters.
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GLOSARIO

COVARIABLE: son variable continuas, las cuales, tienen relacion con la variable
tratamiento y la variable respuesta.

EFECTOS ALEATORIOS: variables continuas las cuales modelan la varianza, por
tanto son extensibles a toda la poblacion.

EFECTOS FIJOS: son variables discretas, encargadas de modelar la media, sin
poderse extender mas alla de sus propios niveles.

ENDOGAMIA: apareamiento realizado entre individuos de poblaciones
genéticamente aisladas, resultando en descendencias homogéneas.

ETNOLOGIA ZOOTECNICA: Ciencia que se encarga del estudio de las razas en
animales.

EROSION GENETICA: es la pérdida de variacion genética, por la falta de
conservacion de las especies nativas.

EXOGAMIA: apareamiento realizado entre individuos de poblaciones
genéticamente distintas, resultando en descendencias homogéneas.

MODELO: minima representaciéon de un fendmeno mas complejo, delimitdndose
en modelo matematico deterministico y modelo probabilistico, no deterministico o
estocastico. El primero estima la misma respuesta a partir de las mismas entradas
y el segundo, usa las mismas consideraciones que en el anterior modelo, ademas,
especifica una distribucion de probabilidad.

RECURSOS ZOOGENETICOS: son todas las especies de interés Zootécnico de
un territorio.

SISTEMAS DE REPRODUCCION: se destacan tres los cuales son; S. continuo,
es donde los reproductores se mantienen en la poza durante los 4 partos de cada
hembra; S. posdestete, la hembra envasadas paren en una poza grupal; S.
controlado, las hembras se dejan en presencia del macho durante 34 dias.

VARIABLES ALEATORIAS: son datos impredecibles con anticipacion, pueden ser
de dos tipos, cualitativas, observaciones subjetivas no tienen mas de una clase.
Cuantitativas, expresan magnitud representada por nimeros.

VARIABLE CONTINUA: caracteristica o atributo que se representa con valores de
caracter numérico, entre dos puntos del plano cartesiano.



VARIABLE DISCRETA O DISCONTINUA: consta de unidades o partes separadas
unas de otras, toman valores enteros.



INTRODUCCION

Los sistemas de produccion de cuyes (Cavia porcellus) son de gran importancia
en el departamento de Narifio, asi como en los paises de Ecuador, Peru y Bolivia,
dado su alto valor biolégico, precocidad y ciclo reproductivo corto.
Mayoritariamente los sistemas de produccién de cuyes son de tipo el familiar,
aungue también encontramos el nivel comercial y la combinaciéon de dos, es decir,
familiar-comercial.

En la granja experimental Botana de la Universidad de Narifio se ha llevado a
cabo diferentes estudios relacionados con el mejoramiento genético del cuy,
incluidos la seleccién masal o la evaluacién genética con modelo animal, con el fin
de obtener animales de mayor mérito genético. Sin embargo, hasta la fecha no se
ha tenido en cuenta la importancia del cruzamiento de las dos principales
poblaciones presentes en el departamento, las lineas peruana y colombiana,
identificadas como poblaciones sin flujo genético entre ellas a partir de informacién
de marcadores moleculares® *.

La aplicacion de cruzamientos de lineas o razas de animales, asi como la
implementacion de modelos multirraciales permiten explorar el componente de
varianza genética no aditiva, entendida como la habilidad o aptitud combinatoria
especifica en el individuo. En este caso, las lineas cruzadas presentan
interacciones génicas que producen heterosis, y donde se espera que los
animales cruzados sean superiores a la media de las poblaciones parentales.

El aporte de esta investigacion es obtener parametros genéticos de una poblacion
normal como también estimaciones generales de una multipoblacion constituida
por grupos de poblaciones de diferente proporcién racial de cuyes para una
produccion tecnificada. Entre los parametros de importancia se destaca la
heredabilidad en sentido amplio, consecuente al determinar la variabilidad
genética no aditiva, y el valor genético total que se define como la habilidad del
animal en combinar el valor genético aditivo y el no aditivo. Considerado como un
indicador de la seleccion de los reproductores.

Al establecerse un sistema de cruzamiento, evaluado por modelo multirracial, se
genera un continuo cambio en las frecuencias genéticas, principalmente por la
influencia de la seleccién y la migracion ademas del mejoramiento de los animales
colombianos. De este modo, es posible evitar la erosion genética de los
ejemplares colombianos y peruanos.

® BURGOS Op. cit, p. 11.
* SOLARTE. cit, p. 20.
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1. DEFINICION Y DELIMITACION DEL PROBLEMA

En Colombia, la produccion del cuy se concentra en el Departamento de Narifio;
sus modelos productivos van desde el nivel familiar, sin ninguna tecnificacion
hasta el tecnificado Caicedo®. En el consolidado agropecuario (2013), se reporta
un numero de animales de 2.745.682 y 52.032 producciones cuyicolas en este
Departamento®.

Por su importancia econémica y cultural, el cuy se ha estudiado ampliamente en
sus aspectos mas relevantes desde el punto de vista reproductivo, nutricional y
genético. Sobre este Ultimo, en las evaluaciones genéticas se han empleado
Unicamente modelos uni-raciales, generalmente adaptados de otras especies
similares como los conejos y visones’. Igualmente se han utilizado cruzamientos
entre animales de linea peruana y lineas colombianas, de tal manera que en el
Departamento de Narifio la poblacién de cuyes esta realmente compuesta por
animales puros y cruzados.

Como se mencioné anteriormente, en el caso concreto de Narifio Unicamente se
ha identificado el desempefio de animales puros (o puros por cruzamiento), pero
no se conoce el desempefio de los animales cruzados en lo referente a las
variables de importancia econdmica como los pesos al destete, cuarta, octava y
duodécima semana. Entre las en las proporciones raciales a evaluar podemos
destacar los % peruano %2 colombiano; ¥ peruano ¥ colombiano; % peruano %
colombiano; % peruano % colombiano; % peruano ¥ colombiano.

Los modelos de evaluacién genética multirracial, permiten la obtencion de los
valores genéticos de animales pertenecientes a una poblacién de diferente
composicién racial. La estructura de este tipo de modelo, dependera de la
caracteristica a evaluar y de la poblacion multirracial a ser analizada,
obteniéndose al final, valores genéticos aditivos, no aditivos y totales®.

En el pasado se ha buscado la adaptacion de los animales peruanos a las
condiciones del trépico alto de Narifio, por medio de sistemas de cruzamiento, sin

® CAICEDO Alberto. Experiencias investigativas en la produccion de cuyes. Pasto: universidad de
Narifio, 1999. p. 506

® SECRETARIA DE AGRICULTURA Y MEDIO AMBIENTE. Consolidado agropecuario 2013. Pasto.
GOBERNACION DE NARINO; 2011.

" SOLARTE, C. SOTO. F., PEREZ. T., Multitraint animal model for the selection of Cavia porcellus
parents in Colombia. Cuban Journal of Agricultural Science [online], 2002 [citado 1 Marzo 2012].
Disponible en Internet: <http://promegalac.udlenar.edu.co/wp-content/uploads/2010/04/Multitrait-
animal-model-for-the-selection-of-Cavia-porcellus-parents-in-Colombia.pdf>

® VERGARA Oscar. CERON, Mario. ELZO, Mauricio. Modelos de evaluacién genética multirracial
caso peso al destete en bovinos. [online], 2010 [citado 13 Marzo 2012]. Disponible en Internet:
<http://www.redalyc.org/articulo.0a?id=69319041012>
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determinar los parametros genéticos de una poblacion multirracial, por tanto,
¢como se puede lograr el aprovechamiento de los beneficios de tener animales
heterocigotos en una produccion de cuyes? Para responder esta pregunta,
consideramos que entre las subpoblaciones evaluadas de un sistema dialélico
incompleto la media de los valores genéticos totales es diferente estadisticamente
del valor genético de los individuos puros, en cada uno de los pesos de interés
economico.

18



2. FORMULACION DEL PROBLEMA

¢,Cual de las proporciones raciales resultantes del cruzamiento entre cuyes
colombianos y peruanos presenta el mejor desempeiio productivo y reproductivo
de los animales?

19



3. OBJETIVOS

3.1 OBJETIVO GENERAL

3.1.1 Evaluar genéticamente una poblacion cruzada de cuyes (Cavia porcellus)
en Narifio-Colombia utilizando modelos multirraciales.

3.2 OBJETIVOS ESPECIFICOS

3.2.1 Determinar los valores genéticos aditivos, no aditivos y totales para peso al
destete, cuatro semanas, ocho semanas, y 12 semanas en las proporciones
raciales Y2 peruano Y2 colombiano; % peruano % colombiano; Y4 peruano %
colombiano ; ¥ peruano ¥s colombiano; % peruano ¥ colombiano.

3.2.2 Recomendar la proporcion racial mas adecuada para la produccién
comercial, con base en los valores genéticos totales.

20



4. MARCO TEORICO

4.1 ORDEN DEL MATERIAL GENETICO

En la literatura, es posible encontrar mdultiples definiciones de gen, aunque
podriamos resumirla como una categoria de secuencias de &cidos nucleicos que
fungen como unidades de la herencia y codifican las instrucciones béasicas para el
desarrollo, la reproduccion y mantenimiento del ser vivo.

Cardellino y Rovira® definen al gen como una unidad de herencia que codifica las
instrucciones basicas para la sintesis de proteinas, las mismas que tienen
diferentes funciones, entre las que se encuentra la estructural, relacionada con el
desarrollo muscular. El gen ocupa un lugar en el cromosoma denominado locus, y
cuyo plural es loci. Los alcances logrados en los estudios a nivel genémico han
permitido establecer la compleja organizacién y funciones de los genes y del
genoma®®.

Desde el punto de vista de la genética cuantitativa, la complejidad de los genomas
nos conduce a nuevos retos en la identificacion de la causas de la variacion
fenotipica. De hecho, Cardellino y Rovira'' manifiestan que la mayoria de los
fendbmenos de la herencia descritos en las leyes de Mendel y sus excepciones, se
deben a las interacciones de genes. Cuando estan en un mismo locus, dichas
interacciones entre genes se denominan interacciones alélicas (dominancia;
completa, incompleta, sobredominancia) y cuando estan en diferentes locus o
diferentes cromosomas se las llaman interacciones no alélicas (epitasis).
Adicionalmente, dichas interacciones y su complejidad dependen también de la
especificacion de los alelos presentes en cada locus y el nUmero o proporcion de
los diferentes alelos en cada locus, afectados por la seleccion, mutacion,
migracién y deriva génica'?.

4.1.1 Recombinacién genética. Para Macarulla y Gofii*?, la recombinacién genética
es el proceso por el cual se produce nuevos arreglos del &cido

® CARDELLINO, R. y ROVIRA, Jalme. Mejoramiento Genético Animal. Hemisferio Sur. 1987. 253

PO The ENCODE Project. Consortium, An integrated encyclopedia of DNA elements in the human
genome. [online], 2012 [citado 23 noviembre 2014]. Disponible en Internet: <
http://www.nature.com/nature/journal/v489/n7414/full/nature11247.html>

' CARDELLINO Op. cit, p.18.

> FLACONER, D., S. y MACKAY, Trudy F., C. Introduccién a la genética cuantitativa. Traducida
por Caballero R., Armando. L6pez-Fanjul de Arglelles, Carlos. Toro, I, Miguel, A. Blasco, M.,
Agustin. 4 ed. Zaragoza: Acribia. 1996. 469 p. ISBN 84-200-0949-0.

¥ MACARULLA, José, M. y GONII, FELIX, M. Bioquimica humana. 2 ed. Barcelona: Revertér. 1994,
517 p. ISBN-84-291-5553-8.
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desoxirribonucleico, por intercambio reciproco de secuencias mas o menos largas
entre dos cromosomas homadlogos de procedencia tanto materna como paterna.
La recombinacion se da en diferentes estadios de la formacion del genoma de los
individuos, confiriéndole ventajas o desventajas en cuanto los arreglos de los
fragmentos de los genomas provenientes de los parentales posean mayor o menor
eficacia biolégica. Cardellino y Rovira** mencionan que a la ley de segregacion se
debe considerar una excepcion: el ligamiento. Esta caracteristica hace que, pese
al reordenamiento del nuevo genoma, loci que se encuentran ligados en
cromosomas 0 dos genes que estan ubicados en loci muy cercanos en el mismo
cromosoma, se heredan en bloque.

4.2 POBLACION

Para Falconer y Mackay™, una poblacién desde el punto de vista genético, se
debe de tomar como un grupo de reproductores que trasmiten sus genes de
generacion en generacion. Una vez que los genotipos presentes en los padres se
disocian, se generan nuevos grupos de genotipos presentes en las
descendencias.

Si bien los genotipos se pueden mantener a través de las generaciones con
cambios en sus frecuencias (por ejemplo, a causa de la deriva génica), la
combinacion en que son segregados y la frecuencia haplotipica, hace que la
eficacia biolégica de los individuos en una poblacion altere la expresion de
determinados caracteres, confiriéndoles asi una ventaja particular que puede
llegar a ser, por medio de apareamientos selectivos, incorporada en otras
poblaciones.

4.2.1 Especie raza y grupos subraciales. El concepto de especie se puede
designar a los individuos como perteneciente a una especie por conexiones
histéricas y no por sus semejanzas, mientras que en un sentido genético, la
especie se denota como un grupo de animales con suficiente parecido™.

Los mismos autores clasifican a la raza, desde el punto de vista de la etnologia
zootécnica, en un nivel inferior a especie y superior a subrazas. En esta Ultima
clasificacion, hay una autonomia para uniformar una poblacién, los criterios

“ CARDELLINO Op. cit, p. 18.

> FALCONER. Op. cit, p. 18

' RODERO. E., Herrera, M. El concepto de raza. Un enfoque epistemoldgico. [online], sin afio
[citado 5 septiembre 2012]. Disponible en Internet:
<http://www.uco.es/zootecniaygestion/img/pictorex/17_10 25 02 _02_15 2roderoi

naugural.pdf>

22



utilizados dependeran de circunstancias concretas dejando al sujeto realizar su
propia definicion de subraza.

Para Sierra'’, la raza “Es un concepto técnico-cientifico, identificador y
diferenciador de un grupo de animales a través de una serie de caracteristicas
(morfologicas, productivas, psicolégicas, de adaptacion, etc.) que son
transmisibles a la descendencia, manteniendo por otra parte una cierta variabilidad
y dinamica evolutiva”.

Dentro de las clasificaciones para subrazas esté el concepto de estirpes. Rodero y
Herrera'® la definen como una poblacién cerrada de individuos de una raza,
creado por el productor con reproduccién altamente consanguinea, por un periodo
minimo de cinco generaciones sin realizar exogamia.

La linea, continuando con los autores mencionados previamente, la definen como
un grupo sub-racial, subdividido de estirpe, originados por métodos de
cruzamiento reproductivo idébneo menos exigente en un menor numero de
generaciones que la estirpe. EI mismo término es mencionado por Montaldo y
Barria'® donde, para reducir los costos de mantenimiento, se usan animales dentro
de la misma raza con determinado fenotipo direccionado.

Cardellino y Rovira®?® consideran que al aparear individuos menos emparentados
entre si, se les debe de acufiar el concepto de cruzamiento. Los mas comunes son
los cruzamientos entre razas, variedades y lineas, aprovechando el vigor hibrido.
El ISCAH?! (sigla del Instituto Superior Ciencias Agropecuarias Habana) agrega al
respecto: “apareamiento de individuos que no han tenido ancestros comunes en
las 4 o0 5 generaciones anteriores de su pedigri”

Para Elzo®, la poblacién multirracial estd compuesta por animales puros y
cruzados que a su vez se entrecruzan, participando en nuevas generaciones
seleccionadas segun un propio proceso de produccién. Las poblaciones
multirraciales pueden ser clasificadas en dialélicos o dialélicos incompletos,

" SIERRA, I. El concepto de raza: evolucion y realidad. [online], sin afio [citado 5 septiembre
2012]. Disponible en Internet:
<http://www.uco.es/organiza/servicios/publica/az/php/img/web/01_22 53 07sierra.pdf>
' RODERO Op. cit, p.21.
¥ MONTALDO., V., Hugo H., BARRIA., P., Nelson. Mejoramiento Genético de Animales. Ciencia al
dia. [online], Septiembre 1998 |[citado 5 septiembre 2012]. Disponible en Internet:
<http://www.ciencia.cl/CienciaAlDia/volumenl/numero2/articulos/cad-2-3.pdf>
% CARDELLINO Op. cit, p.18.
#L INSTITUTO SUPERIOR DE CIENCIAS AGROPECUARIAS HABANA (Cuba). Manual de
gzenética animal Il 'y Ill. 1982.

ELZO Mauricio, A. Multibreed evaluation - theory and application. University of Florida. [onling],
sin afo [citado 5 Enero 2012]. Disponible en internet:
<http://www.animal.ufl.edu/elzo/Publications/Proceedings/MultEval-TnP-t.htm#_ftn1>
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Cardellino y Rovira?®, y Falconer y Mackay?* menciona las férmulas de sistema
reproductivo donde N lineas se cruzan con N lineas, resultando N(N-1) y en caso
de no trabajar con el reciproco es; ¥2N(N-1), respectivamente.

4.3 HETEROSIS O VIGOR HiBRIDO

Al estudiar poblaciones multirraciales, es importante destacar la heterosis o vigor
hibrido. Antes de analizar esta definicion, hace falta mencionar que la
heterocigosis desde el punto vista de los cruzamientos, hace referencia a
individuos con distintos alelos de uno o mas loci dados por padres de distinta
constitucién genética, resultando en descendencia hibrida.

De acuerdo con Cardellino y Rovira® la heterosis o vigor hibrido en términos
matematicos es la diferencia entre el valor fenotipico de los cruzados y el
promedio de la poblacién parental. A esto ISCAH?® se refiere como, un fenémeno
resultado del cruce, consiguiendo en la siguiente generacion superar el promedio
de la poblacién parental. Montaldo?’, sugiere que la heterosis es un fenémeno que
permite explorar el hecho que diferentes alelos han sido fijados en diversos loci en
razas distintas y que al ser cruzadas se puede esperar un incremento en la
heterocigosis asociandose a un mayor rendimiento productivo, mayor fertilidad y
mayor tasa de supervivencia.

Falconer y Mackay?®, destacan que la heterosis es un fenémeno opuesto a la
depresion consanguinea, debido al cruce de lineas consanguineas, otorgando a la
progenie un incremento en aquellos caracteres a los cuales no se dirigio la
seleccion. Esta heterosis es maxima si encontramos un alelo fijjado en una
poblacién y el otro alelo fijado en la otra poblacion. Como en la depresion
endogamica, la heterosis depende de la dominancia; si las poblaciones evaluadas
no presentan variabilidad en las frecuencias génicas, no se tendra ninguna
diferencia en la media de los animales cruzados con respecto a los parentales.

4.3.1 Tipos de heterosis. Cardellino y Rovira® distinguen tres tipos o niveles de
heterosis: Heterosis individual, atribuida a los genes que el individuo posee y no
a los efectos maternos, paterno o ligados al sexo; Heterosis materna, donde las
madres cruzadas de la poblacion expresan su habilidad maternal en el desempefio

3 CARDELLINO Op. cit, p.18.
> FALCONER. Op. cit, p. 18
> CARDELLINO Op. cit, p.18.
%% ISCAH Op. cit, p.21.

*’ MONTALDO. Op. cit, p. 21.
8 EALCONER. Op. cit, p. 18
?® CARDELLINO Op. cit, p. 18.
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de sus descendientes; y la Heterosis paterna, es la ventaja obtenida al usar
padres hibridos en vez de aparear padres puros, implicando un mayor eficiencia
reproductiva del sistema de apareamiento.

4.3.2 Posibles bases genéticas de la heterosis. Para Cardellino y Rovira® a mayor
cantidad de animales heterocigotos mayor vigor hibrido en el conjunto de
muestras estudiadas. La heterosis depende de la accién entre alelos que ocupan
el mismo locus direccionado al mismo fenotipo. Esta interaccion puede ser positiva
cuando hay dominancia por presencia de alelos favorables al caracter medido,
aungue también puede darse para alelos desfavorables, cancelando entonces los
efectos positivos de la interaccion.

En cuanto a la sobredominancia, los mismos autores mencionan que los valores
de heterocigoto superan a los de homocigoto, presentandose en la caracteristica
estudiada, la accion de uno o mas loci. Por otra parte, se puede considerar la
epistasis como base genética de la heterosis. En este caso, la respuesta a los
desvios observados en los individuos cruzados y en especial en la segunda
generacion, muchas veces presentan niveles menores a la mitad de la primera
generacioén. Valle®! al igual que los anteriores autores, hace mencién de esta
accion y agrega la dificultad practica al medir el modelo en individuos altamente
heterocigotos para caracteres cuantitativos.

Cardellino y Rovira®** con respecto a los mencionados modelos no consideran el
efecto de ligamiento entre los loci, cuando la segregacion no es completa, y
destacan que se requieren muchas generaciones para que los bloques de
ligamiento se desintegren por entrecruzamiento.

4.4 EVALUACIONES GENETICAS.

Montaldo y Barria®® consideran que el mejoramiento genético esta basado en la
aplicacion de principios bioldgicos, econdmicos y matematicos, para encontrar
estrategias Optimas en el aprovechamiento de la variacion genética de las
poblaciones maximizando su valor genético, medido en parametros y pedigri,
involucrando variacion genética entre individuos de una raza, como también
variacion entre razas y cruzas. Los parametros son definidos por los anteriores
autores como caracteristicas de la poblacion requeridas para evaluacion genética.

% CARDELLINO Op. cit, p. 18.

%% VALLE, Alberto. Cruzamiento de bovinos lecheros. [online], 2007 [citado 5 octubre 2012].
Disponible en Internet: <http://www.produccion-
animal.com.ar/genetica_seleccion_cruzamientos/bovinos_de_leche/04-cruzamiento.pdf>

%2 CARDELLINO Op. cit, p. 18.

% MONTALDO. Op. cit, p. 21.
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Entre las caracteristicas usadas como criterios para realizar una evaluacion
genética de una poblacién, se encuentran el genotipo del animal como efecto
directo y el genotipo de la madre referido como efecto materno®. El efecto
materno es solo ambiental en relacion a sus gazapos machos, pero la variacion
genotipica entre reproductoras para el efecto materno transmitido a sus
descendientes hembras, se expresan en valores fenotipicos de sus camadas>°.

Cardellino y Rovira®, resaltan la importancia de la estimacién de la variacion
genética aditiva para caracteres cuantitativos, asi también como los efectos
ambientales. Para ISCAH®" entre la variacién no genética hay dos clases, la
encontrada entre todos los individuos de la poblacion y el ambiente comun. Estas
variaciones solo se dan en los subgrupos de la poblacion estudiada, como puede
ser el caso de la camada de nacimiento en especies multiparas. Por otro lado, el
pedigri segun los mencionados autores, es de gran utilidad en la obtencion de los
valores y parametros genéticos, asi como en el calculo de coeficientes de
consanguinidad y parentesco; este ultimo relaciona los valores genéticos de cada
animal en el modelo.

Elzo y Vergara® destacan que la correlacion entre los efectos aditivo y materno es
negativa, denotando un antagonismo entre los dos efectos que dificulta la
seleccion genética. Si se selecciona genéticamente individuos considerando uno
de los dos efectos, el otro disminuira. En cuyes, la seleccién realizada por su peso
al destete en la granja Botana, propiedad de la Universidad de Narifio, junto al
proceso llevado a cabo en las generaciones parentales de los animales
importados en los afos 70’s, pudieron conducir a que los efectos maternos
perdieran relevancia en la expresién de las caracteristicas de interés productivo.
En contraste, dado que los animales colombianos, los que no han tenido el cambio
de frecuencias génicas hacia la ganancia de peso, conservando una habilidad
materna.

Entre los parametros a estimar se encuentran la heredabilidad (h?) que explica la
proporcién de variacion total por diferencias genéticas® (Tabla 2.). Este término se
puede expresar como heredabilidad en sentido amplio y estricto o estrecho. El
sentido amplio se refiere a la proporcion de varianza fenotipica que se explica por

% ELZO, Mauricio, A. VERGARA, G., Oscar, D. Modelacion aplicada a las ciencias animales: II.
Evaluaciones genéticas, 1 ed. Medellin: Fondo editorial Biogénesis. Sin afio. 134 p. ISBN: 978-958-
8748-58-0

% WILLHAM, R., L. The role of maternal effects in animal breeding: iii. Biometrical aspects of
maternal effects in animals. Journal of animal science. J. Anim. Sci. 1972, 35:1288-1293.

% CARDELLINO Op. cit, p. 18.

%" |ISCAH Op. cit, p.21.

%8 ELZO Op. cit. p. 23.

% CARDELLINO Op. cit, p. 18.
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las variaciones de efectos genéticos aditivos mas los genéticos no aditivos. El
sentido estricto o estrecho hace alusién a la proporcion de varianza total explicada
anicamente por la varianza genética aditiva.

Falconer y Mackay*®, mencionan como propiedad de h% su caracter numérico, y
mide la proporcién de varianza total debida a las diferencias en valor mejorante, y
ser& la que determina la semejanza entre la nueva generacion de la poblacion. La
relevancia mas destacable de este caracter métrico es su funcidon de predecir el
valor mejorante y por lo tanto, la heredabilidad da un predictor a través de la
correspondencia entre los valores fenotipicos y mejorantes, el correspondiente
modelo matematico deterministico es el siguiente:

ot
Vp

Donde:

V,= Varianza genética.
V,= Varianza fenotipica.

Willham** menciona otra via en que las madres se expresan en el fenotipo de sus
crias, por medio del efecto materno, el cual se mide con la proporcién de varianza
fenotipica dada por el efecto materno (m?). Otro pardmetro es el denominado
proporcién de varianza fenotipica dada por el efecto comun, que para Solarte y
colaboradores* es la afectacién por factores distintos de accién aditiva propio de
cuyes al igual que en otras especies multiparas.

En un modelo padre donde no se tiene en cuenta el ambiente como lo menciona
Cardellino y Rovira®®, el modelo matematico no deterministico para la proporcién
de varianza fenotipica debida al efecto materno sera:

2
4oy

h¢, = ———2%
(@) 02+ af + a2

Donde:

““ FALCONER Op. cit, p. 18.

*L WILLHAM Op. cit, p. 23.

*? SOLARTE, C. IMUEZ., M, A. PEREZ, T. Multitrait animal model for the estimation of genetic
parameters of Cavia porcellus in Colombia. Cuban Journal of Agricultural Science [online], 2002
[citado 1 Marzo 2012]. Disponible en Internet: <http://promegalac.udenar.edu.co/wp-
content/uploads/2010/04/Multitrait-animal-model-for-the-estimation-of-genetic-parameters-of-Cavia-
porcellus-in-Colombia.pdf>

“3 CARDELLINO Op. cit, p. 18.
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fzfd): Heredabilidad estimada usando el componente madre.

2= Componente de varianza entre padres.

g2= Varianza del efecto materno.

02= Componente de varianza entre progenie.

Otro modelo matematico estocastico es el de los mismos autores donde la
heredabilidad en sentido amplio mas efecto materno, seré:

e o 2eftod)
+d) ™ 52 4 ol + a2

Donde:

hfs+d): Heredabilidad en sentido amplio (mas efecto materno).

2= Componente de varianza entre padres.
oZ= Componente de varianza del efecto materno.
a2= Componente de varianza entre progenie.

4.5 MODELO MULTIRRACIAL

Definido por Vergara, Cerén y Elzo™ los modelos de evaluacion genética
multirracial permiten la obtencibn de los valores genéticos de animales
perteneciente a una poblacion de diferente composicion racial, lo que en un
modelo genético animal solo se consigue las diferencias dentro de una Unica
poblacion o aptitud combinatoria especifica. La estructura de este tipo de modelo
va a depender de la caracteristica a evaluar y de la poblacién multirracial a ser
analizada.

La complejidad de los modelos multirraciales basicos esta dada segun Elzo* por
gue debe de explicar los efectos ambientales, los genéticos aditivos y genéticos no
aditivos en poblaciones compuestas por individuos de diferentes razas
endogamicas y sus hibridos de mdltiples proporciones raciales. La manera como
se explica cada uno de los efectos y de los supuestos asociados a ellos, da lugar a
la complejidad del modelo matematico estadistico a usar.

Los trabajos realizados a la fecha, en su mayoria, han sido realizados en
poblaciones bovinas, con las mismas dificultades de manejo matricial, ausencia de
datos dentro de los grupos raciales, evaluaciones en una sola descendencia, entre

* VERGARA Op. cit, p. 14.

* ELZO, Mauricio, A. Evaluacién genética de animales en poblaciones multirraciales de bovinos
utilizando modelos lineales. [online], 2006 [citado 13 Noviembre 2014]. Disponible en
internet:<http://www.bioline.org.br/pdf?1a06027>
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otros. De la mano al desarrollo matematico de este tipo de evaluacion,
herramientas informéticas como los algoritmos computacionales desarrollados por
Mauricio Elzo (Department of Animal Sciences, University of Florida, Gainesville,
Florida, USA.), han permitido estimar los componentes de varianza genéticos
aditivos y no aditivos y ambientales en poblaciones multirraciales compuestas de
dos razas puras y de todos los cruces posibles entre ellos.

Otras herramientas informaticas empleadas para la solucion de estos modelos las
podemos encontrar en SAS o R-Project*®, donde este Ultimo se destaca por su
mayor flexibilidad en los parametros incorporados para la modelacién. Pero la
herramienta mas empleada para evaluar éste tipo de modelos es WOMABT,
propuesto por Meyer*’ escrito en lenguaje Fortran y es de uso libre.

De las soluciones del modelo multirracial se obtiene la aptitud combinatoria
especifica representada en valores genéticos aditivos y valores genéticos no
aditivos. El efecto aditivo en este modelo corresponde a la suma del efecto
promedio de todos los genes de un individuo relacionado al modelo infinitesimal,
mientras que el efecto genético no aditivo, es la desviacion de los grupos raciales,
por la accién en un loci 0 mas. La suma de los dos efectos anteriores, resulta, la
aptitud combinatoria. Para Elzo, Martinez y Manrique®® los valores de prediccién
descritos anteriormente se les llama Desvios Esperados de Prediccion Multirracial
(DEPM), que es el desvié de la media de la poblacion evaluada genéticamente
obtenida por los hijos de los candidatos a reproductores.

Dentro de las variaciones calculadas a partir de los datos de una poblacién
multirracial se puede encontrar los Desvios de Prediccion Aditivos (DEPMA),
Desvios de Prediccion No Aditivos (DEPMN) y Desvios de Prediccién Totales
(DEPMT). Su utilidad es servir de criterios de seleccion individual de los animales
en el caso de DEPMA, DEPMN y DEPMT, o seleccion de grupos raciales con los
valores genéticos totales DEPMT.

4.5.1 Conectividad de los grupos contemporéneos. Para Elzo y Vergara® es
necesario en la evaluacion genética de una poblacion un grupo contemporaneo,
para agrupar los individuos que presenten condiciones similares como es

“° R Core Team 2014 R: A language and environment for statistical computing. R Foundation

for Statistical Computing, Vienna, Austria. ISBN 3-900051-07-0.

*" MEYER, Karin. Wombat. [online]. Version 30-08-2013 para Windows 64-bit. Digging Deep for
quantitative genetic analyses by restricted maximum likelihood. Disponible en internet:
<http://didgeridoo.une.edu.au/km/download.php?file=wombat_W64.zip>

8 ELZO, M. A. MARTINEZ, G. MANRIQUE, C. Evaluacién genética multirracial y su aplicacién en
programas de ganado criollo, [online], 2003 [citado 1 octubre re 2014]. Disponible en internet:
<http://www.bdigital.unal.edu.co/29542/1/28059-99438-1-PB.pdf>

9 ELZO Op. cit. p. 23.

29



ambiente y manejo, los criterios a usarse podrian ser sexo, una época o0 un afio
especifico, una determinada hacienda, o bajo un establecido plan de manejo, y su
connotacion es: galpén — afio — época (herd — year - season por sus siglas en
ingles hys) etc.

Estos agrupamientos hacen notar la significancia estadistica de algunos niveles de
los mismos, por lo que se propone aumentar el nimero de individuos por cada
grupo racial, o realizar los agrupamientos considerando pocos niveles de cada
factor de ajuste buscando obtener efectos positivos en la evaluacion genética al
incrementar el nudmero de individuos que satisfacen dichos grupos
contemporaneos (ejemplo, usar trimestre en lugar de bimestre para el nivel del
factor mes de nacimiento).

En los modelos multirraciales el concepto de grupos contemporaneos segun Elzo,
Martinez y Manrique® es la encargada de conectar grupos raciales que se
evallan en diferente tiempo. En la practica al no poderse cumplir con la situacion
Optima estadistica, donde se debe de tener todos los animales de las poblaciones
parentales y cruzadas conformando el grupo contemporaneo, los citados autores
describen unos minimos para lograr conectividad: tener en los grupos
contemporaneos al menos dos grupos raciales, tener al menos dos machos
reproductores en los grupos contemporaneos.

Con respecto a la cantidad de datos, tal como plantea Searle®, estimaciones de
pardmetros a partir de modelos mixtos requiere un tamafio de muestra grande, a
fin de ampliar el espacio muestral de los componentes de varianza y reducir el
error de los parametros.

4.6 EL CUY Cavia porcellus (RODENTIA: CAVIIDAE)

Es descrito por Caicedo®® como un mamifero roedor monogastrico que esta
distribuido en los paises andinos a lo largo de sus territorios, mientras que en
Colombia su distribucion es regional, principalmente en el departamento de Narifio
y otras regiones como Cauca y Putumayo. NCBI®® clasifica la especie C.
porcellus perteneciente a la clase mammalia, de la subclase theria, corresponde
a la Infraclase eutheria, del orden rodentia, suborden histrichomorfa, familia
caviidae. Para Ortegon y Morales™ su falta de la lamina infraorbital y del tamafio

% ELZO Op. cit, p. 26.

* SEARLE S., CASELLA G. & McCULLOCH CH. Variance Componentes. Published by Jhon Wiley
& Sons, Inc., Hoboken. New Jersey. 2006. p,223

°2 CAICEDO Op. cit. p. 10.

> NATIONAL CENTER FOR BIOTECHNOLOGY INFORMATION (E.E.U.U.). [online], sin afo
Lcitado 10 marzo 2012]. Disponible en Internet: <http://www.ncbi.nlm.nih.gov/>

* ORTEGON, M. MORALES, F. El Cuy. Universidad de Narifio, Facultad de Zootecnia. Pasto,
Colombia. 295 p. 1987.
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relativo del foramen infraorbital, hacen la diferencia en esta rama filogénica de la
rata (Rattus norvegicus), raton (Mus musculatus) los que pertenecen al suborden
miomorphos, dejando sin base cientifica la hibridacion del cuy y el raton o rata.

4.6.1 Diferencias entre cuyes peruanos y colombianos. La investigacion de
Burgos>>, sobre la variabilidad genética dentro y entre poblaciones de cuyes pudo
diferenciar dos lineas: la linea mejorada en el caso de este trabajo contemplada
como peruana y dos lineas nativas a la que hacemos referencia como colombiana.
Dos poblaciones distintas de acuerdo con las distancias genéticas medidas con
marcadores polimorfismos de ADN amplificado arbitrariamente (Random Amplified
Polymorphic DNA, por sus siglas en ingles RAPD). Menciona el autor que la
reducida poblacion de animales colombianos la ha llevado a su diferenciacion y
menor variabilidad. En contraste, la poblacion peruana, ademas de haber sido
mejorada en su pais de origen, obtuvo por medio de cruzamientos absorbentes un
tamafio de poblacion efectivo mayor y habilidad de adaptacion al medio de los
cuyes colombianos. Esta observacién corroboré los resultados de Solarte et al*®
obtenidos con marcadores moleculares polimorfismos de fragmentos de longitud
variable (Amplified Fragment Lenght Polimorphism, por sus siglas en ingles AFLP).

Las dos poblaciones evaluadas son diferenciadas fenotipicamente de la siguiente
forma. Ortegén y Morales®” definen la linea colombiana como “animales rusticos,
pequefios, de bajo peso, cabeza alargada, angulosos y cuello relativamente largo
con poca masa muscular”. Mientras que la poblacion peruana, segun Solarte et
al®®, se distingue por una “conformacién enmarcada dentro de un paralelepipedo
clasico en las lineas productoras de carne, buena longitud, profundidad y ancho,
mayor desarrollo muscular fijado en una buena base 6sea, cabeza pequefa en la
gue no se distingue la separacion con el cuerpo, pelo corto de colores claros,
mayor velocidad de crecimiento y buena conversion alimenticia”.

** BURGOS Op. cit. p. 10.

® SOLARTE Op. cit. p. 10.
> ORTEGON Op. cit. p. 27.
*® SOLARTE Op. cit. p. 10.
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5. DISENO METODOLOGICO

5.1 LOCALIZACION

El presente proyecto se realizé en la granja experimental “Botana”, propiedad de la
Universidad de Narifo, “Ubicada a 9 Km al sur de la ciudad San Juan de Pasto,
departamento de Narifio” Solarte®®, situada entre las coordenadas geograficas 01°
09" latitud Norte y 77° 08" longitud Oeste, a una altura de 2.820 msnm,
temperatura promedio de 12,4°C, precipitacion media anual de 930,8 mm,
humedad relativa de 78% vy brillo solar de 1.187.8 hr/dia” INSTITUTO DE
HIDROLOGIA, METEOROLOGIA Y ESTUDIOS AMBIENTALES DE COLOMBIA
(por sus siglas IDEAM)®. “La zona de vida corresponde a una formacién bosque
seco montano bajo” Torres y Aragon®”.

5.2 METODOLOGIA

5.2.1 Formacion de la poblacion multirracial a evaluar. La poblacién utilizada para
este estudio fue formada a partir de 132 individuos (37 machos y 95 hembras) que
fueron seleccionados por su fenotipo y que constituyeron la poblacion parental.
Los animales provenian del programa de produccién cuyicola de la granja
experimental Botana, propiedad de la Universidad de Narifio.

Mediante cruzamientos alternos de las poblaciones parentales puras peruana (P) y
colombiana (C) e individuos ¥P%C y ¥%PY%C y hembras ¥2P%2C, se construy6 una
poblacién multirracial con proporciones raciales de “medios”, “cuartos” y “octavos”
en un disefio dialélico incompleto. Durante la fase experimental se obtuvo la
siguiente conformacién considerando el total de la descendencia de la poblacion
parental: 119 animales P, 48 animales C, 576 animales “2P%2C, 166 animales
YP%C, 13 animales Y%sP7C, 366 animales %P%C, 191 animales %P%C, 31
animales %P%C, 90 animales 7PC. La poblacion total construida considerando

los parentales estuvo compuesta por 1730 animales.

Desde el inicio de la investigacion se tuvo dificultades para albergar la poblacion,
al presentar sobrepoblacion, por lo tanto se disefi6 divisiones de pozas en malla,
para albergar 8 animales en la poza 10. Por lo anterior se adecud una nueva

*SOLARTE Op. cit, p. 10

° Datos suministrados por la estacién meteorolégica del IDEAM localizada en la Granja
Experimental Botana. 2014

®% Tomado de TRABAJO DE GRADO DE TORRES, C, Leidy, L. ARAGON, Livia. SILVA, P,
Amanda. Efecto de la Acacia (acacia de currens) en el desarrollo y produccion del pasto Aubade
(Lolium multiflorum, Lam) Trabajo de grado Zootecnista. Pasto: Universidad de Narifio, Facultad de
ciencias pecuarias. Departamento de produccion y procesamiento animal, 2009. p 41.
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division para 10 animales en la poza 11 (Anexo P), reutilizando malla y tapas de
jaulas, con esto se contdé con un espacio de recuperacion y descarte de los
animales que cumplian su tiempo de evaluacion.

En cuanto a las instalaciones, se utilizaron pozas en piso, con divisiones en
madera con un area de 1 m por 1,2 m por 0,6 m. Dado que los animales
colombianos podian saltar de poza en poza, se agrego tablas a los muros. Se
usaron las pozas 22 a 45 con fines de albergue de reproductores, y a medida que
se iba adquiriendo espacio en el galpon todas las demas pozas se usaron para
mantener la poblacion multirracial. Las pozas estuvieron provistas de una
canastilla metalica para el suministro de pasto y comederos de piedra para el
suministro de balanceado. Los animales colombianos que se conservan en la
granja Botana, se han alojado en pozas cuando se someten a reproduccion.

Se sigui6é el plan de manejo establecido en la granja respecto a la sanidad y
alimentacion. El plan sanitario que se llevd a cabo fue: Limpieza y encalado de
pozas del periodo de evaluacion fue cada 8 dias, por parte de los operarios de la
granja. Posteriormente los animales, en el inicio del apareamiento y en el destete
se desparasitaron y suministro vitaminas. Para la alimentacion se utiliz6 como
base forrajera una mezcla de Aubade (lolium multiflorum, Lam) con trébol
(Trefolium repens L) mas complemento alimenticio comercial, garantizando la
composicion de humedad méximo 12%, proteina 20%, grasa 3%, fibra 16%,
cenizas 8%, que se suministr6 de acuerdo con la fase de crecimiento
correspondiente. ElI complemento alimenticio comercial se suministr6 en las
primeras horas de la mafiana y el Pasto Aubade mas Trébol se suministré fresco
en dos raciones al dia; 8 amy 12 m.

5.2.2 Recopilacion y procesamiento de los datos. La base de datos se construy6 a
partir de la informacion recopilada con fines de evaluacion genética multirracial,
desde julio del 2011 y actualizada con datos recolectados desde junio del 2012,
hasta agosto del 2013.

La informaciéon de pesajes se registré tres veces por semana en animales que se
encontraban en el dia de pesaje o un dia mas o menos inmediato a la fecha. Se
realizaron pesajes al nacimiento (PN), destete (PD), cuatro (P4), ocho (P8) y doce
(P12) semanas de edad. El pesaje de los neonatos se realiz6 por parte del
personal de la granja, debido a su comportamiento noctdmbulo y la mayoria de
sus partos se dan en horas de la noche, asi como también a la imposibilidad de
estar todos los dias en campo. Toda la informacion se registré en papel como
registros productivos y se conserva en el archivo de la granja Botana. La
informacion fue recopilada en medios virtuales en un archivo construido con el

33



lenguaje de programacién Visual Fox Pro version 9.0%. De la poblacién
constituida, 1597 animales fueron pesados al nacimiento (PN), 1297 animales al
destete (PD), 1181, para pesos a la cuarta semana (P4), 1132 para la octava
semana (P8) 1073 y a las 12 semanas (P12).

Los protocolos a seguir para pesaje de los animales fueron los usados en la granja
Botana y consistio en anotar el primer nimero arrojado por la balanza. Otro
método usado fue el desarrollado en el presente trabajo, donde el animal se pesa
cubierto por una bolsa de tela (Anexo N), con intencion de someter al individuo a
oscuridad. El cambio brusco en la intensidad de la luz hace que el animal tienda a
mantenerse quieto®® ®*. Esta practica mejoré el manejo de los animales y la toma
de datos, puesto que al tener animales calmados se logro leer con precision los
datos de la balanza digital evitando el cambio brusco de los nimeros de la pantalla
digital. También se redujo el comportamiento de huida de los animales, reduciendo
el tiempo de manipulacioén, golpes y estrés.

5.3 ANALISIS ESTADISTICO

5.3.1 Variables evaluadas. Las variables de interés en este estudio fueron las
relacionadas con los pesos en diferentes estadios productivos de los animales.
Asi, fueron consideraron las variables: peso al nacimiento (PN), peso al destete
(PD) medido a los 15 dias de edad, y los pesos a las cuatro (P4), ocho (P8) y doce
(P12) semanas de vida en una poblacién multirracial de cuyes.

5.3.2 Estimacién de heterosis. Dado que se plantea evaluar una poblacion
multirracial, se estimé la probabilidad de heterocigosis en cada animal. Siguiendo
las recomendaciones de Elzo y Vergara®, se aplicaron las siguientes formulas:

% Estimacion de heterosis directa (HDI). Se encuentra la heterocigosis en el
total de los individuos menos la sumatoria de las frecuencias esperadas de
los heterocigotos:

®2 © 2013 Microsoft. All rights reserved. Microsoft Visual FoxPro 9.0. Disponible en internet:
http://msdn.microsoft.com/en-us/vfoxpro/

®% GRANDIN, Temple. Hay que pensar como los animales. Colorado State University [online], sin
afio [citado 12 Diciembre 2013]. Disponible en internet:
<http://www.grandin.com/spanish/pensar.animales.htm|>

® GRANDIN, Temple. Hagala facil. Colorado State University [online], sin afio [citado 12 Diciembre
2013]. Disponible en internet: <http://www.grandin.com/spanish/hagal.facil.html>

® ELZO Op. cit. p. 23.
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n
Ho=1 —Z(Pp * P.)
i=1

Donde:

Pp,= Probabilidad de interaccion de alelo o loci de genes peruanos del
padre.

P.= Probabilidad de interaccion de alelo o loci de genes colombianos de la
madre.

1= Hace referencia a la heterocigosidad esperada de la poblacion.

-

Estimacion de heterosis materna (Hm). Esta dada directamente por la
heterosis directa individual. La diferencia radica en que este valor solo es
considerado en las madres:

Hm = HDI del animal madre

5.3.2 Andlisis exploratorio de datos y modelacion lineal. Para llevar a cabo la
modelacién, inicialmente se verificaron los supuestos de normalidad vy
homocedasticidad de las variables respuesta mediante las pruebas de Shapiro-
Wilk, usando el programa R-Project®®. Posteriormente se estimaron los
estadisticos de tendencia central (media, minimo y méaximo) y dispersion
(desviacion tipica) para cada una de las variables a evaluar (Tabla 1). Las
estimaciones fueron realizadas usando el programa R.

Tabla 1. Variables pesos evaluados en el presente trabajo
Variables Media Maximo Minimo Desviacion tipica

PN 141,74 298 65 27,828
PD 290,959 557 110 67,039
P4 496,361 940 213 86,835
P8 778,292 1329 370 134,953
P12 987,812 1550 414 170,651

La modelacién lineal se realizé con el fin de encontrar aquellos efectos fijos que
tuvieran incidencia sobre las variables a analizar. Los efectos fijos evaluados
fueron, el nimero de parto, sexo del animal, raza, proporcion racial, Grupo

% R Core Team 2014 R: A language and environment for statistical computing. R Foundation
for Statistical Computing, Vienna, Austria. ISBN 3-900051-07-0.
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contemporaneo (afio-época) y las covariables tamafio de camada al nacer,
heterosis directa, heterosis paterna, heterosis materna, Para determinar el modelo
mas informativo, se incluian uno a uno los efectos fijos y covariables y luego se
evaluaba su significancia en el mismo. De este modo, si un efecto no contribuia de
manera significativa a describir el comportamiento de la variable respuesta, este
se retiraba del modelo.

El criterio de informacidén Akaike (por sus siglas en ingles AIC), fue usado para
elegir el mejor modelo matemético segun la menor pérdida estimada de
informacion®’.

AIC = (—2) log (maxima verosimilitud) + 2k
Donde:
k = Numero de pardmetros ajustados de forma independiente dentro del modelo.

Entre los efectos fijos que incidieron sobre las variables respuesta fueron: el sexo,
namero de parto que nacio el animal y el grupo contemporaneo constituido por la
época-afio (tres épocas por afo).

Como covariables fueron consideradas el tamafio de camada al nacer (gazapos
nacidos en el mismo parto), la proporcion de peruano en el animal, la HDI y Hm.

En cuanto a los efectos aleatorios, se incluyé el animal, la madre y la camada.
Este ultimo consistid en un cbédigo que identificd los animales agrupados nacidos
en el mismo sitio del galpén (poza), hijos de la misma madre y del mismo padre. El
animal y la madre tienen relacién en la matriz de parentesco aungque no se calculé
la correlacién entre ellos.

Se obtuvieron los estimados de los parametros genéticos h?, ¢, HDI, Hm, con las
soluciones generalizadas del cuadrado medio para la heterosis directa. Se
calcularon los valores genéticos aditivos, no aditivos y totales con la aplicacion de
las férmulas para estos parametros.

5.3.3 Modelo multirracial univariado. La evaluacién genética de la poblaciéon de
cuyes se realizd con el siguiente modelo multirracial univariado, basado en el

" AIKAIKE, Hirotugu. A New Look at the Statistical Model Identification. [online], 1974 [citado 12
Agosto 2013].Disponible en internet:
<http://www.unt.edu/rss/class/Jon/MiscDocs/Akaike_1974.pdf>
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modelo multirracial de Elzo®® y modificado por Martinez®®. En este estudio se
agrego el vector de camada con su respectiva matriz de relacion, para predecir la
proporcion de varianza fenotipica dada por el efecto comun de camada:

y=XB+Qga8a + Quh+Za+Zym+W,c+e
(Ecuacion 1)

Donde:
y = Vector de registros.
B = Vector de efectos fijos.
g, = Vector desconocido de efectos aditivos directos de grupo racial.
h = Vector desconocido de efectos no aditivos fijos.
a = Vector aleatorio desconocido con los efectos genéticos aditivos directos de
cada animal.
m = Vector aleatorio desconocido de efectos genéticos aditivos maternos.
¢ = Vector aleatorio desconocido de efectos de camada.
e =Vector aleatorio de residuos.
X = Matriz de incidencia de efectos no genéticos fijos al vector de registros a traves
de unos.
Qga = Matriz de incidencia de efectos aditivos directos fijos de grupo racial al
vector de registros mediante la fraccion esperada de cada grupo en el individuo.
Q, = Matriz de incidencia que relaciona el efecto de heterosis al vector de registros
mediante la probabilidad de alelos de diferentes razas en un locus.
Z, = Vector de efectos aleatorios directos aditivos al vector de registros a través de
unos.
Zn= Matriz de incidencia de efectos aleatorios maternos aditivos al vector de
registros mediante unos.
W.= Matriz de incidencia de efectos aleatorios de camada al vector de registros a
través de unos.

Los supuestos considerados en la aplicacion del modelo multirracial son los
siguientes:

3 Los animales pueden tener 1 0 mas registros.
-# Los efectos genéticos no aditivos se explican cémo efectos entre razas y
dentro de razas, efectos de interaccion en 1 o més loci que se modelan

% ELZO, Mauricio, A. Chapter 16m eqve egva fxna multibreed animal model with equal residual
variances, equal additive genetic variances, and no random nonadditive genetic effects. University
of Florida, [online], 2010 [citado 12 Diciembre 2013]. Disponible en internet:
<http://www.animal.ufl.edu/elzo/Publications/Animal%20Breeding%20Notes/Multibreed%20Chapter
SsIMABN_16M_EQVE_EQVA_FXNA/MABN_ 2010 16M_EQVE_EQVA FXNA a.pdf>

% Tomado de TRABAJO DE GRADO DE MARTINEZ, N, CARLOS A. Evaluacién genética de
cruzamientos de ganado Brahman para caracteristicas de crecimiento y medidas de ultrasonido en
la microrregion del Sur del Cesar. Para la Universidad Nacional de Colombia, p. 134, 2011.
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como efectos de regresion independientes. Solo los efectos fijos
genéticos no aditivos se tienen en cuenta en el modelo. Los efectos
_geneticos no aditivos aleatorios se consideran parte del residuo.
2 No hubo ninguna seleccion de reproductores en la poblacion:

La matriz de covarianzas para los tres efectos aleatorios se asumié como:

E(y) =XB+ anga + Qnh

a [Agll 0 O O ]
Var [m _| 0 Agz 0 O
cl”l o o 152 0]
el 1o o o I6Z

Dénde:

A= Matriz de parentescos aditivos.

I= Matriz de identidad.

g11= Varianza aditiva para efectos directos.
g»1= Varianza aditiva para efectos maternos.
0% = Varianza de camada.

02 = Varianza residual.

La estructura matricial del modelo de evaluacion multirracial descrito anteriormente
es la siguiente:

XX X'Qm  X'Qu X'Z, X'Zp XWe gy [XV]
Q’gana ngaQn ngaZa Q,gazm Q,gaVVc ga Q’gay

Q' Qn Q'nZa QnZm Q'nWe hi_|Qny

simétrica Z'3Z,+ o4 Z' 3\l 7' W, a 7'y
Z,mZm + 120 Z,m]/Vc m Z,my
W,cvvc + ozl € —W’cy—

(Ecuacion 2)

De la ecuacion dos se obtiene los mejores estimadores lineales insesgados
para; B, g., h, a, m, c. En los términos del modelo que relaciona los efectos
aleatorios, se considero los valores a que relacionan las varianzas como:

ay =07/05; ay =0¢/om; az=0g/o¢

38



Los parametros genéticos, las soluciones para los efectos fijos y los valores
genéticos para cada animal, fueron estimados con ayuda del programa
WOMBAT™

5.3.4 Formulas de prediccion de valores genéticos. Para el célculo del valor
genético aditivo (VVG,), no aditivo (VG,,) y total (VG,), se tomd como poblacién
base el parental colombiano. Por tanto, los estimados para las demas lineas
representan el desvio respecto a la colombiana. Para el célculo de los parametros
se empled las siguientes formulas modificadas de Elzo™:

- Prediccion de valores genéticos aditivos VG,. En este estimador, la fraccion

racial hace referencia al aporte que hace la proporcién peruano del animal
en el modelo como regresor, este se define por Mahia’® como: de cada
unidad que aumente “x” en la misma proporcidn aumenta “y”. Asi, el
regresor se presenta desde cero a uno, por tanto los MPLI para efectos
genéticos aditivos aumenta de en relacion a la proporcion peruano del

animal asi:
VG, = Proporcion racial de peruano en el animal + MPLI para VG,

Prediccion de valores genéticos no aditivos VG,,. Se determina el MELI
para HDI, el cual fue aportado por la probabilidad de interaccion en cada
grupo racial. Con la aplicacién de esta formula se excluye a los animales
peruanos y colombianos, asumiendo que las poblaciones de las lineas
parentales no tienen HDI, y se aplica la siguiente formula:

VG,, = Proporcién racial de peruano en el animal * HDI
Prediccion de valores genéticos totales VG,. La siguiente formula puede
considerarse como la habilidad combinar el VG, y VG,, en el animal, por
esto, este es el criterio que se emple6 para decidir cual subpoblacion es la
indicada para tenerse como reproductores de un plantel cuyicola.

VG, = VGy+ VGpg

© MEYER Op. cit. p. 26.
"™ ELZO, Mauricio, A. Noticias y ayuda. [online]. Menssage to: Carlos Solarte, 9 Octubre 2013
Lcitado 1 Diciembre 2013]

2 MAHIA, Ramén. Breve apunte sobre el problema de los regresores estocasticos en el modelo

basico de regresion lineal. [online], 2008 [citado 2 Septiembre 2014]. Disponible en
internet:<http://www.uam.es/personal_pdi/economicas/rarce/pdf/reg_estoc.pdf>
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Una vez calculados los valores genéticos, se utiliz6 un modelo lineal para estimar
el efecto del grupo racial sobre los valores genéticos. Las diferencias observadas
para cada composicion racial fueron evaluadas estadisticamente usando la prueba
de comparacion multiple HSD (Honestly-significant-difference) de Tukey. Estas
estimaciones fueron realizadas con el programa estadistico SAS version 9,20.

5.4 FORMULACION DE HIPOTESIS

Como hipotesis en este trabajo se considero:

Hipdtesis nula: la media de los valores genéticos totales es igual en todas las
proporciones raciales.

Hy= VG, (P) = VG, (C) = VG, (%P%C) = VG, (4hP%UC) = VG, (4P%C)
= VG, (6P%C) = VG, (%P%C)

Hipotesis alterna: la media de los valores genéticos totales es diferente en al
menos dos proporciones raciales.

40



6. PRESENTACION Y DISCUSION DE RESULTADOS

Los resultados presentados a continuacion son los primeros estimados para una
poblacion de C. porcellus constituida por el cruce de individuos de las lineas
peruana y colombiana, por medio del modelo multirracial el cual fue modificado
para poder evaluar el efecto comun de camada. Cabe resaltar que en los registros
empleados en éste estudio no hubo parentesco entre los cuyes reproductores o de
los animales padre o madres de la poblacion base.

6.1 HEREDABILIDAD (h?), PARA PESOS AL NACIMIENTO Y DESTETE

Los caracteres PN y PD tienen una h? media a alta, clasificada asi por Cardellino y
Rovira (Tabla 2.) contrario a los resultados de SOLARTE et al”® para PN 0,12 +
0.05 y PD 0.13 + 0.05, el mismo autor citando los estudios de VITERI PN 0.18 +
0.09y PD 0.11 + 0.08, Cordova y Delgado PN 0.24 + 0.05y PD 0.24 + 0.05.

Las diferencias observadas respecto a lo reportado por Viteri y Coérdova y
Delgado, pueden deberse a diferencias en los métodos de modelacion Utilizados.
Sin embargo, las diferencias observadas en los parametros reportados en la tabla
3., con respecto a las presentadas por Solarte et al’™® para la poblacién de cuyes
de Botana, aporta una prueba sobre el cambio sostenido de las productividad de
las poblaciones mediante los procesos de seleccion a que la poblacion peruana ha
sido sometida con el animo de incrementar el peso al destete en los ultimos afios.
Al respecto, tanto Cardellino y Rovira’”® como Falconer y Mackay’® reportan que
las posibles consecuencias de los cambios en la heredabilidad, a razon de
modificaciones en el ambiente o cambios en la frecuencia génica, como también a
que, lo reportado en heredabilidades esta en sentido estricto, el reporte de
Martinez y otros’’ en vacunos, dan argumento a la accién del VG,,, el cual se
tiene en cuenta para calcular h? en sentido amplio. Los cambios observados en los
pardmetros demuestran claramente la aplicabilidad de los programas de
mejoramiento genético.

8 SOLARTE. Op. cit. p. 24.

" SOLARTE. Op. cit. p. 24.

> CARDELLINO Op. cit, p. 18.

® FALCONER. Op. cit, p. 18

" MARTINEZ, N., Carlos, A. ELZO, Mauricio, A. MANRIQUE, P., Carlos. JIMENEZ, R., Ariel.
Genetic parameters and breeding values for live weight using random regression models in a Bos
taurus-Bos indicus multibreed cattle population in Colombia. Revista Colombiana de Ciencias
Pecuarias, [online], 2012 [citado 13 Mayo 2014] Disponible en Internet:
<http://rccp.udea.edu.co/index.php/ojs/article/view/818>
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Tabla 2. Clasificacion general de la Heredabilidad segun caracteristicas de
produccion
Grupos de caracteristicas Y/

Reproduccion
(intervalo entre partos, intervalo parto-
concepcion, duracion de la gestacion, Baja 5-15
tamafno de camada, etcétera)

Productivas
(ganancia de peso, eficiencia alimentaria,
produccion de leche, produccién de lana, Media a alta 20-40
etcétera)

Calidad de los productos
(caracteres de la carcasa, porcentajes

de Alta 45-60
grasa de la leche, grasa en cerdos,
etcétera)

Esqueléticas o anatomicas Alta a Muy alta >50

Fuente Cardellino y Rovira’

6.2 PROPORCION DE VARIANZA FENOTIPICA DADA POR EL EFECTO
COMUN DE CAMADA (c2) PARA PESOS AL NACIMIENTO Y DESTETE

La o2 estimada por Solarte y otros’® fue 0,47 + 0.03 y 0.57 + 0.03 para PN y PD
respectivamente, valores similares a los encontrados aqui, las diferencias en el
trabajo citado pudo darse por estimar este parametro sin considerar el efecto
materno, el que si no se diferencia se asocia dentro del ambiente comun de
camada, porque dentro del agrupamiento del efecto comun de camada se usa
como criterio las madres.

® CARDELLINO Op. cit, p. 18.
" SOLARTE. Op. cit. p. 24.
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6.3 PROPORCION DE VARIANZA FENOTIPICA DADA POR EL EFECTO
MATERNO (m?) PARA PESOS AL NACIMIENTO Y DESTETE

Este pardmetro no se tiene en cuenta en los trabajos de Solarte y colaboradores
antes citados. Los valores estimados para este efecto parece no ser altos en
comparacion con los otros componentes de varianza. Sin embargo, los resultados
son interesantes en el sentido que el efecto materno fue mas importante en los
estadios tardios de vida del animal. El manejo de los animales puede causar un
gran impacto en el efecto materno, y en esta especie en particular vemos que la
separacion de los individuos de su madre al destete el efecto pierde importancia
(P4, m? =0,000) para luego subir. Como se esperaba, el efecto materno en los
animales mejorados ha dejado de tener mucha importancia, posiblemente por el
manejo, y es entonces seria importante identificar si la seleccion por PD realizada
en la granja puede no ser tan adecuada si el objetivo es lograr mayor ganancia de
peso. La validacién de este resultado requerird una modelacion mas exhaustiva.

Tabla 3. Heredabilidad, proporcién de varianza fenotipica dada por el efecto
comun de camada y materno.

Parametros B2 Error de m? Error de 52 Error de
Variables muestreo () muestreo () ¢ muestreo ()
PN 0,232 0,085 0,003 0,04 0,405 0,04
PD 0,211 0,085 0,007 0,045 0,496 0,044
P4 0,178 0,089 0,000 0,044 0,468 0,045
P8 0,178 0,096 0,032 0,046 0,336 0,044

P12 0,133 0,091 0,034 0,043 0,229 0,042

6.4 HEREDABILIDAD (h?), PARA PESOS A LAS CUATRO, OCHO Y DOCE
SEMANAS

La heredabilidad directa estimada en este estudio fue baja (Tabla 3) en
comparacion a lo reportado por Solarte et al®®, para las caracteristicas P4, P8 y
P12 los valores de h? fueron de 0,32 + 0.04 en P4, 0,34 + 0.04 en P8y 0,31 + 0.04
en P12, clasificandose como media a alta (Tabla 2). El mismo autor indica los
resultados para h? del trabajo de Lizeca donde se midi6 a las 13 semanas de vida
en 0,30 = 0,34.

% SOLARTE. Op. cit. p. 24.
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Es posible que estas diferencias de h?, como se mencion6é anteriormente, se
deban al método de mejoramiento genético de la poblacién peruana en la granja
Botana, donde los pesos a las cuatro, ocho y doce semanas no son tomados en
cuenta en la seleccion de reproductores. La seleccion de individuos con pesos
iguales o superiores a 400 g. de peso vivo en el destete parece tener un efecto
notable en la heredabilidad. Sin embargo, es necesario considerar que los trabajos
antes citados, no contemplan el efecto materno el cual puede ser incluido
entonces en la h? de acuerdo con lo reportado por Riley y otros®".

6.5 PROPORCION DE VARIANZA FENOTIPICA DADA POR EL EFECTO
MATERNO (m?) PARA PESOS A LAS CUATRO, OCHO Y DOCE SEMANAS

De la varianza total observada estimada en este estudio para P4, P8 y P12 fue
muy baja. La m? para P4 no necesariamente fue cero, pero fue el predictor mas
bajo en comparacién a los demas, posiblemente debido a que los cuyes se estan
acoplando a un ambiente diferente, en el que no se encontraba su principal fuente
alimenticia, la leche materna. Cabe notar que m? en comparacién con todos los
pesos es mayor para P8 y P12, indicando una presencia del efecto materno en
estos estadios de vida de las crias. Una explicacion biolégica que se lo podria dar
a este fendmeno, es la forma de transmitir las defensas de las madres a sus crias,
Janeway®? como Pefia & describen como la inmunizacién primaria o adquirida se
memoriza a través del fendmeno de expansion clonal, en el cual se conservan las
especificidades de las inmunoglobulinas necesarias para afrontar los cuerpos
extrafios presentes en el plantel y que afectaron a la madre, quienes tienden a
romper la homeostasis del individuo, en otras palabras la madre vacuna a sus
crias. Al encontrarse el animal en las edades sefaladas, su comportamiento
territorial hace presentar peleas, permitiendo la entrada de patégenos de todo tipo,
por las barreras naturales lesionadas.

8 RILEY, D, G. CHASE, Jr., C. COLEMAN, S, W. OLSON, T. A. Genetic parameters for body
weight, hip height, and the ratio of weight to height from random regression analyses of Brahman
feedlot cattle. J. Anim. Sci. 2007.85:42-52.

8 JANEWAY, CHARLES, A, TRAVES, Paul. WALPORT, Mark. SHLOMCHIK, Mark, j.
Inmunobiologia: el sistema inmunitario en condiciones de salud y enfermedad. Traducida por Sanz
Eva. Parraga, Mario. De la Hera, Antonio. Pérez del Pulgar, G., Sofia. 2 ed. Barcelona: Elsevier,
2003. 733 p. ISBN 978-84-458-1176-4.

% PENA, M., Jose. Inmunologia en linea. [online], sin afio [citado 12 Junio 2014]. Disponible en
Internet:
<http://www.inmunologiaenlinea.es/index.php?option=com_content&view=article&id=71&Itemid=29
4>
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6.6 PROPORCION DE VARIANZA FENOTIPICA DADA POR EL EFECTO
COMUN DE CAMADA (¢?) PARA PESOS A LAS CUATRO, OCHO Y DOCE
SEMANAS

Para ¢2no se encontr6 reportes para este efecto aleatorio, si se hace una
clasificacion general como en la tabla 2, todas las caracteristicas de peso se
encuentran entre medias a altas. Como se observa en la tabla 3., desde el PN
hasta PD, ¢2 decrece, desde alta hasta media. Una razon que justifique esta
observacion puede ser el cambio de ambiente donde los competidores por
alimento son en muchos casos otros animales con edades similares o avanzadas,
pero no es tan notoria en P4 como si lo es al compararse por ambiente materno.
Para los demas pesos, se puede asumir que su grupo se reduce aun mas por
cuestion de manejo, mortalidad, y las estructuras jerarquicas a las que se acoplan,
pero aun asi para este estudio los efectos comunes de camada son de
importancia al proporcionar varianza total que son atribuibles al efecto de otros
factores, contrario a lo expresado por Solarte y colaboradores® donde se ignor6 la
o2, para los pesos tomados posterior al destete.

6.7 ESTIMACION DE LOS CUADRADOS MEDIOS GENERALIZADOS PARA
HDI'Y Hm

Muscari, Higaoma y Chauca® reportan valores de heterosis general para el cruce
entre tres lineas de cuyes (Perd, Inti y Andina) de 0.06 g., 0.22 g. y 0.11g. Para
PD, P4 y P12 respectivamente. Los resultados de la tabla 4, muestran valores de
heterosis negativos en HDI para PD, P8 y P12. Lo mismo se observo en la Hm
para PN. De este modo, los individuos hibridos no tiene ventaja respecto a sus
parentales, y pierden peso al nacimiento en -5.29147 g., peso al destete en -
2.46204 g., peso a las ocho semanas -10.1245 g., y peso a las 12 semanas -
0,478843 g.

# SOLARTE. Op. cit. p. 24.

% MUSCARI, J. Higaoma, R. Chauca, L. Heterosis obtenida mediante el cruzamiento de tres lineas
de cuyes (Cavia porcellus). En: INSTITUTO NACIONAL DE INVESTIGACION AGRARIA (Per0).
Investigaciones en cuyes [online]. LIMA: INIA, 2008. Vol. 2. p. 19. Consultado el 20 de junio de
2014 Disponible en internet: <
http://www.inia.gob.pe/images/AccDirectos/publicaciones/cuyes/doc/APPA-RESUMEN-1994-
2007.pdf>
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Los datos negativos también fueron reportados por Riley y otros® y citan a
Gregory y a Olson, en cruzamiento de Boran-Ankone y Angus-Chorolais, la
comparacion en la magnitud de las observaciones dan pie a que los resultados no
se deben al manejo de los datos, si no, a un fendmeno de interaccion que se da
en otras especies, llevando a la decisibn de que las HDI y Hm no son
convenientes en el cruzamiento en los pesos mencionados, debido a la reduccién
del beneficio para el productor. Cabe anotar que si se hace la operaciéon para cada
peso entre HDI y Hm, la heterosis hace aumentar el peso del animal para; PN en
1,038987 g., PD en 0,18186 g., P4 en 19,1157 g., P8 en 11,53146 g., y P12 en
9,6594 g, en algunos casos el aumento no es alto individualmente, pero al pasar
estos datos en el total de la subpoblacion se podra encontrar un aumento de peso.

Tabla 4. Estimacion de los cuadrados medios generalizados para HDI y Hm en
todos los pesos.
Variables

, PN PD P4 P8 P12
Parametros

HDI 1,51783 -5,29147 5,7576 -2,46204 -10,1245

Hm -0,478843 5,47333 13,3581 13,9935 19,7839

6.8 ESTIMADOS PARA VARIANZA RESIDUAL, ADITIVA, MATERNO, CAMADA
Y FENOTIPICA

Al igual que en la tabla 3, la varianza materna de P8 y P12, son mayores a las de
PN, PD y P4, observandose mejor la incidencia de la madre en el desarrollo del
animal, sobre todo en estas Ultimas fases que son las mas importantes desde el
punto de vista comercial. Las varianzas se describen en la tabla 5. Esta
observacién también fue hecha por el INIA® donde el peso a la octava y en el
caso particular de la investigacion citada, peso a las treceava semana, concluyen
que los animales cruzados tuvieron mayor ganancia de peso en relacion a los
animales nativos.

Tabla 5. Estimados para varianza residual, aditiva, materna y camada.

Varianza

8 RILEY, D, G. CHASE, Jr., C. C. COLEMAN, S, W. OLSON, T. A. 2014. Evaluation of birth and
weaning traits of Romosinuano calves as purebreds and crosses with Brahman and Angus. J.
Anim. Sci. 2014.92:1911-1919.

8 INSTITUTO NACIONAL DE INVESTIGACION AGRARIA. (Perl). Proyecto sistemas de
produccion de cuyes [online]. LIMA: INIA, 1991. p. 14. Vol. 2. Consultado el 12 Junio 2014.
Disponible en internet: <http://idl-bnc.idrc.ca/dspace/bitstream/10625/35272/4/104403_v2.pdf>
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Variables Residual Aditiva Materna Camada Fenotipica
PN 232,65 149,36 25,548 261,52 645,16
PD 1109,3 815,98 35,156 1917,72  3868,5
P4 2470,1 1243,2 0,015812 3268,0 6981,4
P8 6678,8 2621,3 474,509 4946,49 147211
P12 13547 3111,2 723,47 5156,2 22538

6.9 VALORES ENCONTRADOS PARA LOS VALORES GENETICOS VG,, VG, Y
VG,.

En las tablas 6 y 7 se reportan los estadisticos descriptivos para las variables
evaluadas. La media de los VG,, en la mayoria de pesos son menores
comparados con VG,, a excepcion de PN y P4, sugiriendo que la habilidad de
combinar VG, y VG,, NoO es la mejor en la mayoria de los hibridos.

Tabla 6. Estadistica descriptiva para los pesos al nacimiento y destete VG,, VG, Y
VG,.
Variables Media Maximo Minimo Desviacion tipica

VG, 0,845 27,251 -18,562 7,032
PN VG,, 0849 1518 0 0,355
VG, 1,694 27,82 -17,424 7,088
VG, -0,905 68,997 -54,898 17,077
PD VG,, -3,013 0 -5,291 1,201
VG, -3,918 66,351 -58,867 16,884

Es importante resaltar la alta variabilidad encontrada en los valores genéticos
aditivos y totales, los cuales suponen una fuente de informacion para la
continuacion de un programa de mejoramiento genético en esta poblacion.

Tabla 7. Estadistica descriptiva para P4, P8 y P12, VG,, VG, Y VG;.

Variables Media Maximo Minimo Desviacion tipica
VG, -0,059 60,419 -63,012 19,077
P4 VG,, 3,272 5,758 0 1,303
VG, 3,213 66,177 -60,113 19,406
VG, -0,848 104,73 -71,016 25,699
P8 VG,, -1,404 0 -2,462 0,559
VG, -2,253 103,449  -72,247 25,625
P12 VG, 0,595 71,784 -78,977 25,311
VG,, -5,766 0 10,125 2,325
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VG, -5,172 66,722 -86,57 25,31

6.10 COMPARACION DE LOS VG, ESTIMADOS PARA LOS CRUCES

La prueba HSD Tukey, para las medias de VG, indicO que existen diferencias
estadisticas significativas (P<0,05) en todos los pesos para los grupos genéticos.

Tabla 8. Proporciones de raza que obtuvieron diferencias en cada peso.

_Pesos Nacimiento Destete Semana
Proporcion | Cuarta | Octava | Doceava
COLOMBIANO v v v N
YeP7:C v
YaP3%.C v
%P%C
1.PY2C v v v v v
%P%C v v v v
%.PY4C v v v v
7PYsC v v v N
PERUANO v v v v v

(*) v indica por lo menos una diferencia entre poblaciones.

En los anexos F, H, J, L, N y O, es posible observar con mayor detalle los
resultados de los contrastes para cada uno de los pesos en las proporciones
raciales evaluadas.

En la tabla 8., se puede observar que los animales peruanos tuvieron mas
diferenciacion en la media deVG,. La linea %P3%C super6é a la poblacion
colombiana en las variables PN, PD, P4 y P12, como también los cuyes %2P%:C,
quienes obtuvieron en todos los pesos una mejor habilidad combinar VG, y VG,,,
superando incluso en PN, P4 y P8 a los animales colombianos.

48



La seleccion en PD que se da en los animales peruanos hace que su VG, sea
superior al del cuy colombiano y al VG,, de la mayoria de los cruces. Segun
SOLARTE vy otros® las correlacién de PD con respecto a P4 de 0.67 + 0.05, P8 de
0,40 £ 0.07 y P12 de 0,30 £ 0.07, sugiere que el efecto medio de los genes tiene
una relacion directa sobre todos los pesos. Si se selecciona un animal en PD
como se hace en la granja Botana, los otros pesos también seran favorecidos.

Por el contrario, en los animales colombianos el VG, no aumenta su valor de cria
y son superados por los animales cruzados. Este bajo valor genético aditivo es
posiblemente influenciado por la falta de un plan de mejoramiento genético
definido, y donde los reproductores son seleccionados fenotipicamente por no
presentar problemas en la piel debido a peleas principalmente.

Por tanto las proporciones de genes trasmitidos a los cruces por las poblaciones
parentales probablemente no interactian notablemente, quiza por una estrecha
relacion histérica en la poblacién, y no aumento en tal magnitud el valor genético
no aditivo en los cruces para superar a los cuyes peruanos, aunque en algunos
casos si superaron al otro parental de origen colombiano. Al respecto, podemos
destacar los animales ¥2PY¥2C, %P3%C, %P%.C y 7%PVC. Esta observacion, donde
los animales cruzados son superiores a una de las poblaciones parentales
también esta reportada por el INIA%.

Algunas diferencias observadas entre grupos raciales cruzados, pudieron
originarse por el tamafio de muestra de los mismos, como es el caso de las
poblaciones “sP7sC (n=13), %P%C (n=31) y 7%P%C (n=90). Sin embargo, los
animales ¥2P¥2C (n=576) superaron en ndmero a los animales peruanos conteos
de la primera linea (n= 119) de la subpoblacion endogamica. La diferencia
numeérica fue amplia entre las dos lineas, sin obtener diferencias honestamente
significativas del primer cruce con respecto a esta linea parental, ademas los
animales 7%P%C como ya se menciond, se destacaron en la evaluacion genética
multirracial igual que %P3C, no obstante de encontrarse en desventaja en la
muestra.

Al observar la tabla 8., y dividirla con un meridiano horizontal que serian los
animales media sangre hasta los animales peruanos, los vistos buenos son mas
comunes debido a que hay méas probabilidad de encontrar genes de cuyes
peruanos, esto podria ser una explicacion de por que entre los hibridos se
encontr6 tantas diferencias significativas con la prueba de HSD Tukey.

Otro de los meétodos descritos para seleccionar dentro de una poblacion
multirracial, es la seleccién individual por Desvios De Predicciéon totales. En la

® SOLARTE. Op. cit. p. 24.
8 INIA. Op. cit. p. 43.
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tabla 9., se puede observar los animales que obtuvieron los mayores Desvios De
Prediccién Totales en esta poblacién (anexos C y D). En casi todos lo pesos
evaluados, se encontraron animales cruzados superiores a los animales de las
poblaciones parentales, a excepciéon de P4, donde el animal peruano 122275 es el
mejor en relacion a las demas subpoblaciones.

Tabla 9. Animales con la mejor clasificacion individual por DEPMT.

ANIMAL RAZA DEPMT
PN 132702 %P%C 13,910
PD 132749 %P%C 33,176
P4 122275 P 30,210
P8 122395 Y%2P¥%C 51,749
P12 111700 %2P%C 33,361

Esta contrariedad con la anterior discusion sobre la seleccion bajo el criterio de
VG, es posiblemente debido a que son criterios de seleccion diferentes. Por otra
parte, es necesario recordar que aunque la media de los valores genéticos pueda
ser baja en los cruzados que en los parentales, el valor genético sigue una
distribucién y no se puede descartar casos excepcionales de individuos de mérito
genético muy superior. El célculo del VG, de los individuos es uno de los tantos
beneficios del modelo animal multirracial.
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7. CONCLUSIONES Y RECOMENDACIONES

7.1 CONCLUSIONES

Al evaluar genéticamente una poblacion multirracial de Cavia porcellus, los
estimados tienen menor residuo al tener en cuenta los valores genéticos no
aditivos. Adicionalmente, los valores genéticos aditivos fueron mas grandes
que los valores genéticos no aditivos en los cuyes peruanos. Por esta razon
la poblacion peruana fue superior a todas de las lineas cruzadas en todos
los pesos.

Los valores para las varianzas materna y de camada estimados en este
estudio, demuestran que dichos efectos deben ser considerados en la
evaluacion genética de cuyes, pues aportan informacién valiosa que
permite realizar inferencia del valor genético de los individuos con mayor
precision en los pesos a diferentes edades en los animales.

Tomando como referencia los pesos de la poblacion colombiana se
encontraron las diferentes proporciones raciales que producen individuos
de mayor peso. Los mejores cruces fueron: PN: media sangre, %P%C y
¥.PY4C. En PD: %P%C. Para P4: media sangre, %P%C, %P7C y 7P%C.
En P8 no hubo animales superiores a los colombianos. Por ultim6 en P12:
%P%:C.

Al no encontrarse una interaccién genética superior a las medias de las dos
poblaciones parentales, se hace notorio la necesidad de contar con un
programa de mejoramiento genético y seleccion en la poblacion
colombiana.
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7.2 RECOMENDACIONES

Es necesario validar los resultados obtenidos en este estudio con grupos
raciales compuestos por un mayor tamafio de poblacion.

El sistema productivo de los planteles cuyicolas esta influenciado por una
gran cantidad de factores de tipo ambiental, por lo que se hace
indispensable el control de variables productivas y los apareamientos, en
especial con poblaciones multirraciales

El sistema de mejoramiento genético empleado en la granja experimental
de la Universidad de Narifio, podria adoptar evaluaciones genéticas
multirraciales y considerar el mejoramiento genético de individuos locales
continuando con su labor de proteccion de los recursos zoogenéticos y su
cruce con animales mejorados genéticamente.

Para una evaluacion global del modelo animal multirracial se recomienda
completar el sistema dialélico con todas las proporciones sanguineas
representadas en todos los reproductores machos y hembras.

52



BIBLIOGRAFIA

AIKAIKE, Hirotugu. A New Look at the Statistical Model Identification. [online],
1974 [citado 12 Agosto 2013].Disponible en internet:
<http://www.unt.edu/rss/class/Jon/MiscDocs/Akaike _1974.pdf>

BURGOS, P., William. Estudio de la diversidad genética de tres lineas de Cuyes
Cavia porcellus Lin. (Rodentia: Caviidae) mediante el marcador molecular RAPD.
Trabajo de grado Zootecnista. Pasto: Universidad de Narifio, Facultad de ciencias
pecuarias. Departamento de produccion y procesamiento animal, 2007. 78 p.

BOLDMAN, K.G., Kriese, L.A., van Vleck, L.D. & Kachman, S.D. 1993. A manual
for use of MTDFRML. A set of programs to obtain.

CAICEDO Alberto. Experiencias investigativas en la produccion de cuyes. Pasto:
Universidad de Narifio, 1999. p. 506

CARDELLINO, R. ROVIRA, Jaime. Mejoramiento Genético Animal. Uruguay.
Hemisferio Sur. 1987. 253 p.

ELZO, Mauricio, A. Evaluacion genética de animales en poblaciones multirraciales
de bovinos utilizando modelos lineales. [online], 2006 [citado 13 Noviembre 2014].
Disponible en internet: <http://www.bioline.org.br/pdf?la06027>

Chapter 16m eqve eqva fxna multibreed animal model with equal
residual variances, equal additive genetic variances, and no random nonadditive
genetic effects. University of Florida, [online], 2010 [citado 12 Diciembre 2013].
Disponible en internet:
<http://www.animal.ufl.edu/elzo/Publications/Animal%20Breeding%20Notes/Multibr
eed%20Chapters/MABN_16M_EQVE_EQVA_FXNA/MABN_2010_16M_EQVE_E
QVA_FXNA_a.pdf>

Multibreed evaluation - theory and application. University of Florida.
[online], sin afio |[citado 5 Enero 2012]. Disponible en internet:
<http://www.animal.ufl.edu/elzo/Publications/Proceedings/MultEval-TnP-
t.htm#_ftn1>

53



MARTINEZ, G. MANRIQUE, C. Evaluacion genética multirracial y su
aplicacion en programas de ganado criollo, [online], 2003 [citado 1 octubre 2014].
Disponible en internet: <http://www.bdigital.unal.edu.co/29542/1/28059-99438-1-
PB.pdf>

A. VERGARA, G., Oscar, D. Modelacion aplicada a las ciencias
animales: Il. Evaluaciones genéticas. 1 ed. Medellin: Fondo editorial Biogénesis.
Sin afio. 134 p. ISBN: 978-958-8748-58-0.

FLACONER, D., S. y MACKAY, Trudy F., C. Introduccion a la genética
cuantitativa. Traducida por Caballero R., Armando. Lopez-Fanjul de Arguelles,
Carlos. Toro, I, Miguel, A. Blasco, M., Agustin. 4 ed. Zaragoza: Acribia, 1996. 469
p. ISBN 84-200-0949-0.

GRANDIN, Temple. Hagala facil. Colorado State University [online], [citado 12
Diciembre 2013]. Disponible en internet:
<http://www.grandin.com/spanish/hagal.facil.html|>

Hay que pensar como los animales. Colorado State University [online],
sin afo [citado 12 Diciembre 2013]. Disponible en internet:
<http://www.grandin.com/spanish/pensar.animales.htm|>

INSTITUTO SUPERIOR DE CIENCIAS AGROPECUARIAS HABANA (Cuba).
Manual de genética animal 1l y 11l. 1982.

JANEWAY, CHARLES, A, TRAVES, Paul. WALPORT, Mark. SHLOMCHIK, Mark,
j. Inmunobiologia: el sistema inmunitario en condiciones de salud y enfermedad.
Traducida por Sanz Eva. Parraga, Mario. De la Hera, Antonio. Pérez del Pulgar,
G., Sofia. 2 ed. Barcelona: Elsevier, 2003. 733 p. ISBN 978-84-458-1176-4.

MACARULLA, José, M. y GONI, FELIX, M. Bioquimica humana. 2 ed. Barcelona:
Revertér. 1994. 517 p. ISBN-84-291-5553-8.

MAHIA, Ramon. Breve apunte sobre el problema de los regresores estocéasticos
en el modelo béasico de regresion lineal. [online], 2008 [citado 2 Septiembre 2014].
Disponible en internet:
<http://www.uam.es/personal_pdi/economicas/rarce/pdf/reg_estoc.pdf>

54



MARTINEZ, N., Carlos, A. ELZO, Mauricio, A. MANRIQUE, P., Carlos. JIMENEZ,
R., Ariel. Genetic parameters and breeding values for live weight using random
regression models in a Bos taurus-Bos indicus multibreed cattle population in
Colombia. Revista Colombiana de Ciencias Pecuarias, [online], 2012 [citado 13
Mayo 2014] Disponible en Internet:
<http://rccp.udea.edu.co/index.php/ojs/article/view/818>

Wombat. [online]. Version 30-08-2013 para Windows 64-bit. Digging
Deep for quantitative genetic analyses by restricted maximum likelihood.
Disponible en internet:
<http://didgeridoo.une.edu.au/km/download.php?file=wombat_W64.zip>

© Microsoft. All rights reserved. Microsoft Visual FoxPro 9.0. [online], 2007 [citado
1 Diciembre 2013]. Disponible en internet: <http://msdn.microsoft.com/en-
us/vfoxpro/>

MONTALDO., V. Hugo H., BARRIA., P. Nelson. Mejoramiento Genético de
Animales. Ciencia al dia. [online], Septiembre 1998 [citado 5 septiembre 2012].
Disponible en Internet:
<http://www.ciencia.cl/CienciaAlDia/volumenl/numero2/articulos/cad-2-3.pdf>

MUSCARI, J. HIGAOMA, R. CHAUCA, L. Heterosis obtenida mediante el
cruzamiento de tres lineas de cuyes (Cavia porcellus). En: INSTITUTO NACIONAL
DE INVESTIGACION AGRARIA (Pert). Investigaciones en cuyes [online]. LIMA:
INIA, 2008. Vol. 2. p. 16. Consultado el 20 de junio de 2014 Disponible en internet:
< http://www.inia.gob.pe/images/AccDirectos/publicaciones/cuyes/doc/APPA-
RESUMEN-1994-2007.pdf>

NATIONAL CENTER FOR BIOTECHNOLOGY INFORMATION (E.E.U.U.).
[online], sin afo [citado 10 Marzo 2012]. Disponible en Internet:
<http://www.ncbi.nlm.nih.gov/>

ORTEGON, M. MORALES, F. El Cuy. Universidad de Narifio, Facultad de
Zootecnia. Pasto, Colombia. 295 p. 1987.

55



PENA, M., Jose. Inmunologia en linea. [online], sin afio [citado 12 Junio 2014].
Disponible en Internet:
<http://www.inmunologiaenlinea.es/index.php?option=com_content&view=article&i
d=71&Itemid=294>

RILEY, D, G. CHASE, Jr., C. C. COLEMAN, S, W. OLSON, T. A. Evaluation of
birth and weaning traits of Romosinuano calves as purebreds and crosses with
Brahman and Angus. J. Anim. Sci. 2014.92:1911-1919.

. Genetic parameters for body weight, hip height, and the ratio of weight
to height from random regression analyses of Brahman feedlot cattle. J. Anim. Sci.
2007.85:42-52.

R Core Team 2014 R: A language and environment for statistical computing. R
Foundation for Statistical Computing, Vienna, Austria. ISBN 3-900051-07-0.

RODERO, E., Herrera, M. El concepto de raza. Un enfoque epistemoldgico.
[online], sin afio [citado 5 septiembre 2012]. Disponible en Internet:
<http://www.uco.es/zootechiaygestion/img/pictorex/17_10 25 02 02_15 2roderoi
naugural.pdf>

SECRETARIA DE AGRICULTURA Y MEDIO AMBIENTE. Consolidado
agropecuario 2013. Pasto. GOBERNACION DE NARINO; 2013.

SEARLE S., CASELLA G. & McCULLOCH CH. Variance Componentes. Published
by Jhon Wiley & Sons, Inc., Hoboken. New Jersey. 2006. p,223

SIERRA, |. El concepto de raza: evolucion y realidad. [online], sin afio [citado 5
septiembre 2012]. Disponible en Internet:
<http://www.uco.es/organiza/servicios/publica/az/php/img/web/01_22 53 07sierra.
pdf>

SOLARTE, P., Carlos. ROSERO, G., Carol. CARDENAS, H., Heiber. BURGOS,
P., William. Caracterizacién molecular de tres lineas de Cavia porcellus mediante
la aplicacion de AFLP. [online], 2007 [citado 1 Marzo 2012] Disponible en internet:
<http://promegalac.udenar.edu.co/wp-content/uploads/2010/05/Caracterizacion-
molecular-de-tres-lineas-de-Cavia-porcellus-mediante-la-aplicacion-de-AFLP.pdf>

56



IMUEZ, M, A. PEREZ, T. Multitrait animal model for the estimation of
genetic parameters of Cavia porcellus in Colombia. Cuban Journal of Agricultural
Science [online], 2002 [citado 1 Marzo 2012]. Disponible en Internet:
<http://promegalac.udenar.edu.co/wp-content/uploads/2010/04/Multitrait-animal-
model-for-the-estimation-of-genetic-parameters-of-Cavia-porcellus-in-
Colombia.pdf>

SOTO. F., PEREZ. T., Multitraint animal model for the selection of
Cavia porcellus parents in Colombia. Cuban Journal of Agricultural Science
[online], 2002 |[citado 1 Marzo 2012]. Disponible en Internet:
<http://promegalac.udenar.edu.co/wp-content/uploads/2010/04/Multitrait-animal-
model-for-the-selection-of-Cavia-porcellus-parents-in-Colombia.pdf>

The ENCODE Project. Consortium, An integrated encyclopedia of DNA elements
in the human genome. [online], 2012 [citado 23 noviembre 2014]. Disponible en
Internet: <
http://www.nature.com/nature/journal/v489/n7414/full/nature11247 .html>

TORRES, C, Leidy, L. ARAGON, Livia. SILVA, P, Amanda. Efecto de la Acacia
(acacia de currens) en el desarrollo y produccién del pasto Aubade (Lolium
multiflorum, Lam) Trabajo de grado Zootecnista. Pasto: Universidad de Narifio,
Facultad de ciencias pecuarias. Departamento de produccidon y procesamiento
animal, 2009. p 41.

VALLE, Alberto. Cruzamiento de bovinos lecheros. [online], 2007 [citado 5 octubre
2012]. Disponible en Internet: <http://www.produccion-
animal.com.ar/genetica_seleccion_cruzamientos/bovinos_de_leche/04-
cruzamiento.pdf>

VERGARA, Oscar. CERON, Mario. ELZO, Mauricio. Modelos de evaluacion
genética multirracial caso peso al destete en bovinos. [online], 2010 [citado 13
Marzo 2012]. Disponible en Internet:
<http://www.redalyc.org/articulo.0a?id=69319041012>

WILLHAM, R., L. The role of maternal effects in animal breeding: iii. Biometrical
aspects of maternal effects in animals. Journal of animal science. J. Anim. Sci.
1972, 35:1288-1293.

57



ANEXOS

Anexo A. Histogramas de frecuencias en R-project, para cada uno de los pesos
evaluados.
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Anexo B. Prueba de Shapiro-Wilk para cada uno de los pesos evaluados, con un
nivel de confianza 0,05.

PN PD P4 P8 P12
ESTADISTICO | 0,63660 | 0,63659 | 0,63655 | 0,66568 | 0,63645
VALOR-P 9,16x10™° [ 9,01,10%° | 2,17x10* | 1,15410% | 9,14 \10™®
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Anexo C. Clasificacion individual de los primeros 50 animales de mayor a menor
DEPMT para PNy PD.

PN PD

ANIMAL| RAZA | DEPMT | ANIMAL |RAZA | DEPMT
132702 | %P%C | 13,910 | 132749 |[%P%C| 33,176
122360 | ¥P%C | 12,627 | 132569 |%PYC| 28,371

132663 | ¥.PY.C 12,236 122275 P 28,113
132764 | ¥.P%C 12,185 111793 P 27,391
132776 | ¥.P%C 11,430 122277 P 26,730
132662 | ¥.P%C 11,385 454 C 25,324
132569 | ¥.P%C 10,769 121971 P 23,958

132544 | 34PY.C 10,492 122427 |¥.PY.C| 23,421
111641 | Y%P%C 10,278 121941 |%2P¥%C| 23,330

132732 | 3uPY%C 10,231 122006 P 22,158
132557 | 34PYLC 9,542 122400 P 21,992
111639 | Y%P%C 9,358 122243 P 21,438

111675 | Y%P%C 9,167 132663 |¥%PY.C| 21,076
132777 | 3.PY.C 9,122 132983 |¥%.PY.C| 20,897
132778 | ¥.PY.C 9,052 121994 P 20,290

132983 | ¥.P%C 8,964 122155 P 20,230
122427 | ¥.P%C 8,953 122244 P 20,022
122275 P 8,945 111810 P 20,022
132979 | %P%C 8,824 122152 P 19,910
132775 | ¥.P%C 8,809 121993 P 19,523
111673 | Y%P%C 8,784 122128 P 19,214
133066 | ¥.PY.C 8,715 122242 P 18,852
132735 | ¥.P%C 8,651 122153 P 18,835
132888 | ¥.PY.C 8,584 122069 |%2P%C| 18,685
132874 | YuP¥%.C 8,558 122126 P 18,677
121941 | Y%P%C 8,533 111792 P 18,668
122277 P 8,511 122190 |%2P%C| 18,052
111700 | Y»P%C 8,486 122004 P 17,856
132772 | ¥.P%C 8,478 132662 |¥.PY.C| 17,715
132762 | ¥.PY%C 8,418 122399 P 17,516
122318 | ¥.P%C 8,364 132881 |¥%.PY.C| 17,490
132982 | ¥.PY.C 8,356 122125 P 17,466

133058 | ¥.P%C 8,267 132994 |%P%C| 17,409
132536 | ¥.PY.C 8,108 122071 |%P%C| 17,276
132884 | ¥.P%C 8,098 122318 |¥%.PY.C| 17,130
122319 | ¥.PY%C 8,069 122187 |¥P¥»C| 17,111
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Anexo C. (Continuacion).

PN PD

ANIMAL | RAZA | ANIMAL RAZA ANIMAL | RAZA
111670 | Y4P%C 8,055 111809 P 17,104
133097 | 3P%.C 8,042 132693 YsP%sC 16,882
111580 | Y2P%C 8,039 111816 P 16,799

2830 C 7,977 122081 P 16,530
122116 | Y%P%C 7,955 122100 Y¥.PY2C 16,526
132570 | 3P%.C 7,922 121973 P 16,295
111674 | Y%P%C 7,900 132992 YsP%sC 16,104
122071 | “%P%C 7,886 111815 P 15,818
111514 | 7%P%C 7,880 111807 P 15,585
111824 | Y%P%C 7,857 132995 %sP%sC 15,527
121954 | Y%P%C 7,827 132942 YaPYaC 15,428
132855 | 3P%.C 7,809 122003 P 15,301
132714 | 3.P¥%.C 7,588 122401 P 15,135
122069 | Y2P%C 7,576 122305 Y¥2PY2C 15,066

Anexo D. Clasificacion individual de los primeros 50 animales de mayor a menor

DEPMT para P4, P8y P12.

P4 P8 P12
ANIMAL | RAZA |DEPMT | ANIMAL | RAZA |DEPMT | ANIMAL | RAZA |DEPMT
122275 P 30,210 | 122395 |¥2P%C| 51,749 | 111700 |%2PY¥2C | 33,361
122395 |12P¥%C| 29,904 | 121941 |Y2P%C| 42,442 | 111701 |¥%2P%C | 33,185
122026 |¥2P%2C| 28,118 | 132649 |%P¥%C | 38,606 | 132759 | %P%C | 29,799
132942 | %.PY.C | 27,945 | 122116 |Y2P%C| 33,561 | 111508 |¥%2P%2C | 28,754
122427 | ¥.PYaC| 26,975 | 132942 |%P¥%C | 32,967 | 132832 | %P%C | 28,262
132662 | ¥.PYuC | 26,777 | 122191 |¥2P%C| 32,771 | 111759 |¥2P%C | 28,016
132543 | ¥.PY.C | 25,008 | 111678 |Y2P¥C| 31,685 | 122448 |¥.PY.C | 26,605
132663 | ¥PYaC | 24,465 | 132850 |%P%C | 31,024 | 122272 |¥2P%C | 25,736
132569 | ¥.PY.C | 23,331 | 111700 |¥2P%C| 30,913 | 122207 |¥.P%.C | 24,901
132650 | ¥.PY.C | 22,690 | 122424 | ¥.PY.C | 30,591 | 132820 |¥.PY.C | 24,185
132832 | %P3%C | 22,553 | 122253 |%2P%C | 30,542 | 132662 | %P¥C | 24,155
121941 |\ Y2PYC | 22,406 | 122331 |Y2P%C | 30,224 | 122140 |Y2P%¥C | 24,016
122448 | ¥.PY.C | 22,258 | 111798 |¥2P%C| 29,392 | 111678 |¥2PC | 23,771
111700 |¥P¥%C| 21,714 | 132662 |3%.P%C| 28,901 | 9094 C 23,309
122253 |Y2P¥C| 21,711 | 121938 |¥2P%.C| 28,730 | 1230 C 23,304
122318 | ¥.PY.C| 21,677 | 1172 C 28,664 | 122142 |¥2P%C | 23,279
111514 | 7%sP%C| 21,359 | 111632 |%2P%C | 28,548 | 122394 | ¥2P%C | 23,170
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Anexo D. (Continuacion).

P4

P8

P12

ANIMAL
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ANIMAL
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132819
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132992
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111516
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21,065

122071
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121935
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122159
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C

19,191

122320
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25,975

111639
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20,388

132536

%.PY4C

18,939

111508

Y2PYC

25,170

111711

Y2PYC

20,333

132765

YaPYaC

18,801

132828

YsP%C

25,125

122431

YaPYaC

20,244

121938

Y¥2PY2C

18,721

122396

Y2PYC

25,091

122117

Y2PYC

19,884

132881

YaPYaC

18,522

122079

Y2PYC

25,026

122160

YaP¥C

19,864

122426

%.PY4C

18,278

122101

Y2PYC

24,984

9098

C

19,846

111569

7sP7C

18,160

132853

YaPYaC

24,823

132764

YPYLC

19,716

132560

YaPYaC

18,028

132663

YaPYaC

24,800

122428

YaPYaC

19,420

132660

%.PY4C

18,011

111711

Y2PYC

24,456

132536

YPYLC

19,419

111593

7P C

17,932

121937

Y2PYC

24,382

111795

P

19,355

111516

7sP7C

17,792

27

C

24,345

111674

Y¥2PYC

19,294

122215

7P 7C

17,703

122119

Y2PYC

24,321

1172

C

19,188

132751

Y2PY2C

17,656

122272

Y2PYC

24,217

132664

YaPYaC

19,097

122023

Y¥2PY.C

17,630

132618

YsP%C

24,080

122261

Y¥2PY.C

19,042

111497

7P 7C

17,508

111681

Y2PYC

24,024

122319

YaPYaC

18,995

122320

%.PY4C

17,504

122117

Y2PYC

23,718

122253

Y¥2PYC

18,844

111661

Y¥2PY2C

17,500

122075

Y2PYC

23,672

111641

Y2PY2C

18,700

133018

YsP%:C

17,329

9094

C

23,174

122143

Y¥2PY.C

18,696

122143

Y¥2PYC

17,257

111680

Y¥2PYC

23,155

121884

P

18,384
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Anexo E. Procedimiento GLM para peso al nacimiento, variable dependiente VG;.

Fuente DE Suma de Cuadrad(_) de la F- Pr>F
cuadrados media Valor
Modelo 8 2285,46598 285,68325 6,03 | <,0001
Error 1712 81156,01188 47,40421
Total 1720 |  83441,47786
corregido

Anexo F. Prueba HSD para peso al nacimiento, variable dependiente VG,.

Contraste Diferencia entre medias Simultaneos 95% Limites de
confianza
%P%C - P 0,4705 -3,8414 4,7823
%P%sC - 7sPYsC 1,5310 -2,9221 5,9841
%P3%C - VsP7C 2,1439 -5,6326 9,9204
%P3%:C - 34PYV4C 2,2153 -1,7863 6,2169
%P%C - ¥2PY2C 2,2330 -1,7096 6,1755
%P3%:C - Y4P3,C 3,9238 -0,2620 8,1096
P - %6P3%C -0,4705 -4,7823 3,8414
P - 7%P%C 1,0605 -1,9266 4,0476
P - %%P%C 1,6734 -5,3669 8,7138
P - 34PY.C 1,7448 -0,5147 4,0043
P - %.P%C 1,7625 -0,3907 3,9156
7P YsC - %6P%C -1,5310 -5,9841 2,9221
7%PY%C - P -1,0605 -4,0476 1,9266
7P YsC - VsP7sC 0,6130 -6,5148 7,7407
7P YC - 3PY4C 0,6843 -1,8343 3,2030
7%PYsC - 12PY2C 0,7020 -1,7217 3,1257
7P Y6C - YaP3C 2,3929 -0,4092 5,1949
7%P%C - C 2,7048 -0,0609 5,4706
YsP7sC - 7%8P%C -2,1439 -9,9204 5,6326
%P7%C - P -1,6734 -8,7138 5,3669
YeP76C - 7sPYsC -0,6130 -7,7407 6,5148
YeP76C - 3PY4C 0,0714 -6,7833 6,9261
YeP76C - 12PY2C 0,0890 -6,7314 6,9094
YeP76C - VuP%C 1,7799 -5,1839 8,7438
Y%P7%C - C 2,0919 -4,8574 9,0412
YsP7sC - %sP%C 2,1353 -4,8023 9,0729
YaPY4C- %P%C -2,2153 -6,2169 1,7863
Y%PY4C- P -1,7448 -4,0043 0,5147
YaPY4C- 7sPYsC -0,6843 -3,2030 1,8343

* Las comparaciones importantes del nivel 0,05.
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Anexo F. (Continuacion).

Contraste Diferencia entre medias Simultaneos 95% Limites de
confianza
YaPY4C- YeP7C -0,0714 -6,9261 6,7833
Y4PY4C- 12PY2C 0,0177 -1,4165 1,4519
YaPYaC- YaP¥4C 1,7086 -0,3000 3,7171
.PYLC - %P%C -2,2330 -6,1755 1,7096
1PYC - P -1,7625 -3,9156 0,3907
15PY2C - 7P%6C -0,7020 -3,1257 1,7217
1.PY%C - VsP7C -0,0890 -6,9094 6,7314
15.PY4C - ¥PY4C -0,0177 -1,4519 1,4165
1.PY4C - Y4P%C 1,6909 -0,1972 3,5790
YaP¥%C - %P%C -3,9238 -8,1096 0,2620
YaP¥%C - 7sPYsC -2,3929 -5,1949 0,4092
YaP3¥%C - VsP7C -1,7799 -8,7438 5,1839
YaP3%C - 3PY4C -1,7086 -3,7171 0,3000
Y4P3%C - 12PY2C -1,6909 -3,5790 0,1972
YaP3¥%C - C 0,3120 -1,9989 2,6228
YaP3%C - %P%C 0,3554 -1,9201 2,6308
C - %P%C -2,7048 -5,4706 0,0609
C - %P%C -2,0919 -9,0412 4,8574
C - ¥4P3C -0,3120 -2,6228 1,9989
C - %P3%C 0,0434 -2,1871 2,2739
%P%C - VsP7C -2,1353 -9,0729 4,8023
%P%C - Y4P¥%,C -0,3554 -2,6308 1,9201
%P%C - C -0,0434 -2,2739 2,1871
%P%C - C 4,2358 0,0743 8,3973 *
%P%sC - %P%C 4,2792 0,1372 8,4212 *
P - ¥4P3%C 3,4534 0,8817 6,0250 *
P-C 3,7653 1,2333 6,2973 *
P - 3%P%C 3,8087 1,3090 6,3085 *
7P YsC - %P%C 2,7483 0,0120 5,4845 *
¥4PY4C- C 2,0205 0,0630 3,9780 *
YPY4C- %P%C 2,0639 0,1483 3,9796 *
1%P%C - C 2,0029 0,1691 3,8366 *
1.PY,C - %P%C 2,0463 0,2573 3,8352 *
YaP3¥%C - P -3,4534 -6,0250 -0,8817 *
C -%P3%C -4,2358 -8,3973 -0,0743 *
C-P -3,7653 -6,2973 -1,2333 *
C - %PY4C -2,0205 -3,9780 -0,0630 *
C - ¥.P¥C -2,0029 -3,8366 -0,1691 *
%P%C - %P%C -4,2792 -8,4212 -0,1372 *

* Las comparaciones importantes del nivel 0,05.
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Anexo F. (Continuacion).

Contraste Diferencia entre medias Simultaneos 95% Limites de
confianza
%P%C - P -3,8087 -6,3085 -1,3090 *
%P%C - 7sPYsC -2,7483 -5,4845 -0,0120 *
%P%C - ¥PY4C -2,0639 -3,9796 -0,1483 *
%P%C - 12PY2C -2,0463 -3,8352 -0,2573 *

* Las comparaciones importantes del nivel 0,05.

Anexo G. Procedimiento GLM para peso al destete, variable dependiente VG,.

Fuente DE Suma de Cuadrad(_) de la F- Pr>E
cuadrados media Valor
Modelo 8 71109,5148 8888,6894 37,2 |<,0001
Error 1388 331666,397 238,9531
Total 1396 | 402776,4118
corregido

Anexo H. Prueba HSD para peso al destete, variable dependiente VG,.

Contraste Diferencia entre medias Simultaneos 9.5% Limites de
confianza
P - %P3%C 3,1217 -8,4808 14,7242
%P3%C - P -3,1217 -14,7242 8,4808
%P%C - /6P7C 18,1868 -0,2643 36,6378
C - 1.P%C 2,4284 -1,9974 6,8542
C - %P7%C 3,1898 -12,4817 18,8614
C - ¥4P3C 4,2248 -1,6938 10,1433
1PYC - C -2,4284 -6,8542 1,9974
1.PY.C - YeP7C 0,7614 -14,5759 16,0988
15PYC - YuP%C 1,7964 -3,1702 6,7629
1PY%C - 3PY4C 2,9971 -0,5476 6,5418
YsP76C - %8P%C -18,1868 -36,6378 0,2643
%P7C - C -3,1898 -18,8614 12,4817
YsP7C - 12P1,C -0,7614 -16,0988 14,5759
YeP7C - VaP%C 1,0349 -14,7978 16,8677
YsP7sC - 3PY4C 2,2357 -13,2101 17,6816
YeP7sC - 7sPVsC 7,6054 -8,4802 23,6910
YeP7sC - %P%C 10,2746 -5,4764 26,0256
YaP¥%C - C -4,2248 -10,1433 1,6938
Y4P¥%C - Y2PY2C -1,7964 -6,7629 3,1702

* Las comparaciones importantes del nivel 0,05.
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Anexo H. (Continuacion.)

Contraste Diferencia entre medias Simultaneos 95% Limites de
confianza
YaP%4C - VeP%C -1,0349 -16,8677 14,7978
YaP¥%C - %PYaC 1,2008 -4,0913 6,4929
Y4P¥%C - 76PY%6C 6,5704 -0,3707 13,5115
YaPY4C- 2PY2C -2,9971 -6,5418 0,5476
YaPYaC- VeP%C -2,2357 -17,6816 13,2101
YaPY4C- VuP%C -1,2008 -6,4929 4,0913
YaPYuC- P VsC 5,3697 -0,6368 11,3761
7P YsC - VsP7C -7,6054 -23,6910 8,4802
7%PYC - YaP%,C -6,5704 -13,5115 0,3707
7P Y6C - 3PY4C -5,3697 -11,3761 0,6368
7P YsC - %P%C 2,6693 -4,0832 9,4217
%P%C - ¥sP7C -10,2746 -26,0256 5,4764
%P%C - 76PY6C -2,6693 -9,4217 4,0832
P-C 18,1186 11,8120 24,4253 *
P - 1L.PYC 20,5470 15,1239 25,9702 *
P - ¥%P%C 21,3085 5,3266 37,2903 *
P - ¥4P3%C 22,3434 15,6462 29,0406 *
P - 3%PYC 23,5442 17,8214 29,2670 *
P - 7%P%C 28,9138 21,6390 36,1886 *
P - 3%P%C 31,5831 25,0816 38,0846 *
%P%C - C 14,9970 3,8258 26,1681 *
%P%C - 2PY2C 17,4254 6,7281 28,1227 *
%P%C - YuP%,C 19,2217 7,8255 30,6179 *
Y4P¥%C - %P%C 9,2397 3,1139 15,3655 *
YaPY4C- %P%C 8,0389 2,9967 13,0811 *
YPY4C- P -23,5442 -29,2670 -17,8214 *
YaPY4C- %P%C -20,4225 -31,2748 -9,5702 *
YPY4C- C -5,4255 -10,2139 -0,6372 *
%PY%C - P -28,9138 -36,1886 -21,6390 *
%P 6C - %P%C -25,7921 -37,5371 -14,0472 *
7%P%C - C -10,7952 -17,3603 -4,2301 *
7%PVsC - 12P1,C -8,3668 -14,0884 -2,6452 *
%P%C - P -31,5831 -38,0846 -25,0816 *
%P%C - %6P%C -28,4614 -39,7437 -17,1791 *
%P%C - C -13,4644 -19,1607 -7,7682 *
%P%C - 12PY2C -11,0360 -15,7354 -6,3367 *
%P%C - YuP%,C -9,2397 -15,3655 -3,1139 *
%P%C - ¥%PY4C -8,0389 -13,0811 -2,9967 *

* Las comparaciones importantes del nivel 0,05.
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Anexo |. Procedimiento GLM para peso cuarta semana, variable dependiente VG;.

Fuente DE Suma de Cuadradc_) de la F- Pr>F
cuadrados media Valor
Modelo 8 51547,3524 6443,419 20,25 | <,0001
Error 1290 410392,9561 318,1341
Total 1298 |  461940,3084
corregido

Anexo J. Prueba HSD para peso cuarta semana, variable dependiente VG,.

Contraste

Diferencia entre

Simultdneos 95% Limites de confianza

medias
%P%C - P 6,904 -9,639 23,448
%P%sC - 7sPYsC 6,957 -9,587 23,501
%P3%:C - 34PY4C 8,251 -7,493 23,995
%P3%C - 12PY2C 9,785 -5,791 25,361
%P%sC - VsP7sC 20,530 -2,780 43,840
P - %P3%C -6,904 -23,448 9,639
P - 7%P%C 0,053 -8,602 8,707
P - 3%PY4C 1,347 -5,659 8,353
P - 1.P%C 2,881 -3,739 9,501
P - %P%C 13,626 -4,937 32,188
7%PYC - %P%C -6,957 -23,501 9,587
7%P%6C - P -0,053 -8,707 8,602
7P YsC - 3PY4C 1,294 -5,712 8,300
7%PYsC - ¥2PY2C 2,828 -3,792 9,448
“%PYC - VsP7C 13,573 -4,990 32,135
YaPY4C- %P¥%C -8,251 -23,995 7,493
YPY4C- P -1,347 -8,353 5,659
YaPY4C- 7sPYsC -1,294 -8,300 5,712
%PY4C- 12PY2C 1,534 -2,709 5777
YaPY4C- VeP7C 12,279 -5,575 30,132
.PYLC - %P%C -9,785 -25,361 5,791
1PYC - P -2,881 -9,501 3,739
1.PYC - 7sPVsC -2,828 -9,448 3,792
1.PY4C - ¥PYuC -1,534 5,777 2,709
1PYC - VsP7C 10,745 -6,961 28,450
C - %P%C 4,234 -13,869 22,338
C - ¥4P3C 4,372 -2,689 11,433
YsP7sC - 7%8P%C -20,530 -43,840 2,780
Y%eP7C - P -13,626 -32,188 4,937

* Las comparaciones importantes del nivel 0,05.
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Anexo J. (Continuacion).

Contraste Diferencia entre Simultaneos 95% Limites de confianza
medias
YeP7sC - /8P Y6C -13,573 -32,135 4,990
YeP76C - 3PY4C -12,279 -30,132 5,575
YeP7C - 12P%C -10,745 -28,450 6,961
Y%P7C - C -4,234 -22,338 13,869
YeP76C - VuP%,C 0,138 -18,203 18,478
YeP76C - %8P%C 7,317 -10,974 25,607
YaP¥%C - C -4,372 -11,433 2,689
YaP¥%C - YeP7C -0,138 -18,478 18,203
YaP3¥%C - %P%C 7,179 -0,349 14,707
%P%C - sP7:C -7,317 -25,607 10,974
%P%C - Y4P34C -7,179 -14,707 0,349
%P3%C - C 16,296 0,269 32,322 *
%P%C - Y4P%,C 20,668 4,374 36,962 *
%P3%C - %P%C 27,847 11,609 44,084 *
P-C 9,391 1,771 17,011~
P - ¥4P3%C 13,763 5,596 21,930 *
P - 3%P%C 20,942 12,888 28,997 *
“%P%C - C 9,339 1,719 16,959 *
7P YsC - Y4P%,C 13,711 5,543 21,878 *
7P YsC - %P%C 20,890 12,835 28,944 *
YuPYuC- C 8,044 2,366 13,723 *
YuPY4C- YuP34C 12,416 6,022 18,810 *
YaPY4C- Y%P%C 19,595 13,346 25,845 *
1PY.C - C 6,510 1,316 11,705 *
1PY%C - YuP¥%C 10,882 4,914 16,851 *
1.PYC - %P%C 18,061 12,248 23,874 *
C - %P3%C 11,551 4,620 18,482 *
C - %P3%C -16,296 -32,322 -0,269 *
C-P -9,391 -17,011 1,771 *
C - 7%P%C -9,339 -16,959 -1,719 *
C - 3%PYC -8,044 -13,723 -2,366 *
C - %.P%C -6,510 -11,705 -1,316 *
YaP3%C - %P%C -20,668 -36,962 -4,374 *
YaP¥%C - P -13,763 -21,930 -5,596 *
YaP3%C - 7%sPVsC -13,711 -21,878 -5,5643 *
YaP%C - 3PYaC -12,416 -18,810 -6,022 *
YuP%4C - 12PY2C -10,882 -16,851 -4,914 *
%P%C - %P%C -27,847 -44,084 -11,609 *
%P%C - P -20,942 -28,997 -12,888 *

* Las comparaciones importantes del nivel 0,05.
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Anexo J. (Continuacion).

Contraste Diferencia entre Simultaneos 95% Limites de confianza
medias
%P%sC - 7sPYsC -20,890 -28,944 -12,835 *
%P%C - 34PYV4C -19,595 -25,845 -13,346 *
%P%C - 12PY2C -18,061 -23,874 -12,248 *
%P%C - C -11,551 -18,482 -4,620 *

* Las comparaciones importantes del nivel 0,05.

Anexo K. Procedimiento GLM para peso octava semana, variable dependiente

VG,.
Fuente DE Suma de Cuadradc_) de la F- Pr>F
cuadrados media Valor
Modelo 8 53263,8783 6657,9848 11,11 | <,0001
Error 1239 742202,6232 599,0336
Total 1247 | 7954665015
corregido

Anexo L. Prueba HSD para peso octava semana, variable dependiente VG,.

Contraste leerrir;célgsntre Simultaneos 95% Limites de confianza
P - 1.PY2C 2,240 -6,952 11,432
P - 34PY4C 3,510 -6,250 13,269
P - %P3%C 3,555 -24,646 31,755
P-C 3,745 -6,834 14,324
P - 7%PYC 5,139 -6,812 17,090
1.PYLC - 3PY4C 1,270 -4,659 7,199
15PY2C - %P3%C 1,315 -25,799 28,428
»LPC -C 1,505 -5,693 8,703
1.PYC - %PYsC 2,899 -6,197 11,995
Y4PY4C- %P%C 0,045 -27,266 27,356
3PY.C- C 0,236 -7,674 8,145
YaPYaC- 7sPYsC 1,629 -8,039 11,298
%P%C - C 0,191 -27,424 27,805
%P%C - 7P YsC 1,584 -26,585 29,753
%P3%C - Y4P%,C 9,852 -18,071 37,774
%P3%C - %P%C 20,218 -7,791 48,227
%P%C - %6P7C 27,552 -8,522 63,625
C - %P%C 1,394 -9,101 11,889
C - ¥4P3.C 9,661 -0,153 19,475

* Las comparaciones importantes del nivel 0,05.

68




Anexo L. (Continuacion).

Contraste Diferencia entre Simultaneos 95% Limites de confianza
medias
LPyC - P -2,240 -11,432 6,952
YPY4C- P -3,510 -13,269 6,250
“%PYsC - YaP¥%4C 8,267 -3,013 19,547
YPY4C- Y2PY2C -1,270 -7,199 4,659
%P%C - P -3,555 -31,755 24,646
%P%C - 12PY2C -1,315 -28,428 25,799
%P3%C - 34PV4C -0,045 -27,356 27,266
C-P -3,745 -14,324 6,834
C - v.P¥C -1,505 -8,703 5,693
YaP3¥%C - %P%C 10,366 -0,507 21,240
YaP¥%C - YeP7C 17,700 -7,501 42,900
C - %PYC -0,236 -8,145 7,674
C - %P3%C -0,191 -27,805 27,424
7%PY%C - P -5,139 -17,090 6,812
7%PYsC - ¥2PY2C -2,899 -11,995 6,197
7P YC - 3PY4C -1,629 -11,298 8,039
7%PYC - %P%C -1,584 -29,753 26,585
“%P%C - C -1,394 -11,889 9,101
%P%C - VsP7C 7,334 -17,962 32,630
Y4P%C - %P3%C -9,852 -37,774 18,071
YaP¥%C - C -9,661 -19,475 0,153
Y4P%C - 7P %6C -8,267 -19,547 3,013
%P%C - %P%C -20,218 -48,227 7,791
%P%C - Y4P%,C -10,366 -21,240 0,507
YsP7sC - 7%8P%C -27,552 -63,625 8,522
YeP76C - VuP%C -17,700 -42,900 7,501
YsP7sC - %sP%C -7,334 -32,630 17,962
P - ¥4P3%C 13,406 2,049 24,764 *
P - 3%P%C 23,772 12,204 35,341 *
P - %%P%C 31,106 5,598 56,614 *
1.PY4C - YaP%C 11,166 2,865 19,467 *
.PYLC - %P%C 21,532 12,946 30,119 *
1.PY.C - VsP7C 28,866 4,564 53,168 *
YaPYaC- YuP¥4C 9,897 0,972 18,822 *
YaPY4C- %P%C 20,263 11,072 29,454 *
YaPY4C- VsP7C 27,597 3,075 52,118 *
C - %P3%C 20,027 9,970 30,084 *
C - VsP%C 27,361 2,502 52,220 *
7P YsC - %P%C 18,633 7,142 30,125 *

* Las comparaciones importantes del nivel 0,05.
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Anexo L. (Continuacion).

Contraste Diferencia entre Simultaneos 95% Limites de confianza
medias
%P 6C - YsP7:C 25,967 0,494 51,441 *
YaP¥%C - P -13,406 -24,764 -2,049 *
YaP3%C - 12PY2C -11,166 -19,467 -2,865 *
YaP¥4C - ¥PY4C -9,897 -18,822 -0,972 *
%P%C - P -23,772 -35,341 -12,204 *
%P%C - 12PY2C -21,532 -30,119 -12,946 *
%P%C - 34PYV4C -20,263 -29,454 -11,072 *
%P%C - C -20,027 -30,084 -9,970 *
%P%C - 7sPsC -18,633 -30,125 -7,142 *
YeP7C - P -31,106 -56,614 -5,598 *
YeP7C - 12P%C -28,866 -53,168 -4,564 *
YeP76C - 3PY4C -27,597 -52,118 -3,075 *
Y%P7C - C -27,361 -52,220 -2,502 *
YeP76C - 7sPVsC -25,967 -51,441 -0,494 *

* Las comparaciones importantes del nivel 0,05.

Anexo M. Procedimiento GLM para peso doceava semana, variable dependiente

VG,.
Fuente DE Suma de Cuadradq de la F- Pr>F
cuadrados media Valor
Modelo 8 38188,0439 4773,5055 8 <,0001
Error 1178 702710,0864 596,5281
Total 1186 | 740898,1303
corregido

Anexo N. Prueba HSD para peso a la doceava semana, variable dependiente VG;.

Contraste Diferencig entre Simultaneos 95% Limites de
medias confianza
%P3%C - C 7,729 -18,344 33,802
%P%C - 76PYsC 8,560 -18,160 35,279
%P%C - P 9,838 -16,881 36,557
%P¥%C - Y4P34C 11,132 -15,281 37,546
%P3%C - 12PY2C 13,321 -12,230 38,872
%P%C - 34PY4C 18,542 -7,237 44 322
C - %P3%C -7,729 -33,802 18,344
C - %P%C 0,830 -9,827 11,488

* Las comparaciones importantes del nivel 0,05.




Anexo N. (Continuacion).

Contraste Diferencia entre | Simultaneos 95% Limites de confianza
medias
C-P 2,109 -8,548 12,767
C - ¥4P34C 3,403 -6,463 13,269
C - .P%C 5,592 -1,654 12,838
7P YsC - 78P%C -8,560 -35,279 18,160
7%P%C - C -0,830 -11,488 9,827
7%P%6C - P 1,279 13,432 10,875
7P YC - YaP%,C 2,573 -8,893 14,038
7%PYsC - 12P1,C 4,761 -4,546 14,069
P - %P3%C -9,838 -36,557 16,881
P-C -2,109 -12,767 8,548
P - 7%P%C -1,279 -13,432 17PYsC
P - ¥4P3%C 1,294 -10,172 12,759
P - 1.P%C 3,483 -5,825 12,790
P - 3%PYC 8,704 -1,214 18,622
YaP3%C - %P3%C -11,132 -37,546 15,281
YaP3%C -C -3,403 -13,269 6,463
YaP¥%C - 7%PY%C -2,573 -14,038 8,893
YaP3%C - P -1,294 -12,759 10,172
YaP¥%C - %P%C 2,189 -6,200 10,578
YaP¥%C - 3%PYaC 7,410 -1,652 16,472
15PY%C - %P%C -13,321 -38,872 12,230
1%P%C - C -5,592 -12,838 1,654
15PY5C - 7PYsC -4,761 -14,069 4,546
1PYC - P -3,483 -12,790 5,825
1P%C - Y4P%C -2,189 -10,578 6,200
15PYC - 3¥PYaC 5,221 -0,885 11,327
YaPY4C- %P%C -18,542 -44,322 7,237
YPY4C- P -8,704 -18,622 1,214
YaPYaC- YaP¥4C -7,410 -16,472 1,652
34PY4C- 12PY2C -5,221 -11,327 0,885
YPY4C- %P%C 8,472 -1,307 18,251
YaPY4C- YeP7C 22,781 -1,726 47,287
%P%C - ¥%PY4C -8,472 -18,251 1,307
%6P%C - 6P7C 14,309 -11,131 39,748
YeP7:C - 3%PY4C -22,781 -47,287 1,726
YeP7sC - %P%C -14,309 -39,748 11,131
%P3%C - C 26,013 0,291 52,591*
%P%C - %P%C 27,014 0,346 53,682 *
%P%C - /6P7C 41,323 6,450 76,196 *

* Las comparaciones importantes del nivel 0,05.
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Anexo N. (Continuacion).

Contraste Diferencia entre Simultaneos 95% Limites de
medias confianza
C - %PY4C 10,813 2,798 18,828 *
C - %P%C 19,285 8,757 29,813 *
C - %sP%C 33,594 8,779 58,409 *
“%PYsC - ¥PY4C 9,983 0,065 19,901 *
7%PYsC - %P%C 18,454 6,414 30,495 *
7P VsC - 6P7C 32,763 7,270 58,256 *
P - 3%P%C 17,176 5,135 29,216 *
P - %P7C 31,484 5,991 56,978 *
YaP%4C - %P%C 15,882 4,536 27,227 *
YaP%C - YeP7C 30,190 5,018 55,363 *
.PYLC - %P%C 13,693 4,534 22,852 *
1.PY.C - YsP7C 28,002 3,736 52,268 *
Y4PY4C- C -10,813 -18,828 -2,798 *
3PY4C- 7sPYsC -9,983 -19,901 -0,065 *
%P%C - %6P3%C -27,014 -53,682 -0,346 *
%P%C - C -19,285 -29,813 -8,757 *
%P%C - 7sPVC -18,454 -30,495 -6,414 *
%P3%C - P -17,176 -29,216 -5,135 *
%P%C - YuP¥%4C -15,882 -27,227 -4,536 *
%P%C - ¥2PY2C -13,693 -22,852 -4,534 *
YsP7C - %P3%C -41,323 -76,196 -6,450 *
Y%P7C - C -33,594 -58,409 -8,779 *
YeP%C - 7sP%6C -32,763 -58,256 -7,270 *
Y%sP7%C - P -31,484 -56,978 -5,991 *
YeP7sC - YVaP3%C -30,190 -55,363 -5,018 *
Y%sP7C - 12P%C -28,002 -52,268 -3,736 *

* Las comparaciones importantes del nivel 0,05.
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Anexo O. Foto de un cuy pesado por medio del método de oscuridad.

Anexo P. Algunas modificaciones hechas en el galpén de pozas.
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