ARTICULO EN REVISION ; y
Rev. Investig. Altoandin. 2015; Vol 17 N° 3: 429-432 _ ]ﬂLlH

http://huajsapata.unap.edu.pe/ria - http://dx.doi.org/10.18271/ria.2015.156
REV. INVESTIG. ALTOANDIN Setiembre - Diciembre - ISSN V.I: 2306-8582 V.D: 2313-2957

Identificacion de la Pureza Racial en Alpacas: Adelantarnos 12 Aios a
la Seleccion*

*MELO C.}, MANUNZAA2, MELO M3 AMILLSM 2

Facultad de Medicina Veterinaria, Universidad San Antonio Abad del Cusco.
2Centre de Recercaen Agrigenémica, Universitat Autbnomade Barcelona, 08193 Bellaterra, Espafia.
SFacultad de Medicina Veterinariay Zootecnia, Universidad Nacional del Altiplano, Puno, Peru.
Email: catrina2108@hotmail.com

RESUMEN

INFORMACION DEL ARTICULO
En este trabajo, hemos caracterizado lavariabilidad delos genes mitocondriales: region D-loopy
el citocromo B en apacas (N = 58) distribuidos en nueve zonas ganaderas de laregién sur del
PerU1. Lasecuenciacion delaregion D-loop revel 6 laexistenciade 20 haplotipos. Las diversidades
haplotipicas (HD) y de nucleotidicas (n) revelaron valores de 0.948 y 0.0289 respectivamente.
Por otra parte, el andlisisdel citocromo B evidenci6 la segregacion delos 16 haplotipos (HD =
PALABRAS CLAVE: 0,901, == 0,028). Este resultado indica que la alpaca ha mantenido un nivel considerable de la
*Alpaca  Vvariacion genética, apesar deloscuellos debotellademogréficos pasados. El andlisisfilogenético
*D-loop  por méxima verosimilitud de la regién D-loop y citocromo B nos permiti6 identificar dos
*citocromo B principales linajes mitocondriales relacionados ya sea con vicufia o guanaco. Este resultado
* diversidad mitocondrial  sugiere una extensa hibridacion entre apacas y llamas. Un préximo objetivo seria identificar

alpacas puras como unaestrategia paramejorar lacalidad delosrasgos defibra.
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INTRODUCCION

Laalpaca (Vicugna pacos) es uno delos animal es domésticos
mésimportantes delaregion delosAndesy uno delos pocos
gue sobreviviraalos cambios climéticos. Lamayor poblacion
mundial se encuentra en Pert (80%), siendo € departamento
de Puno la zona de mayor cantidad de alpacas del pais
(www.inia.gob.pe). A partir del siglo X V1, con laintroduccién
deganado ibérico asociadaalacol onizacién espafiola, lallama
y laapacafueron diezmadas hasta el extremo de eliminar, en
menos de un siglo, el 90% de la poblacién existente. La
hibridacion entre camélidos sudamericanos probablemente
ocurrié con mayor frecuencia durante y después de la
colonizacion espafiol a, |o que ocasiond unagran pérdidaenla
calidad delafibra, no seriaaventurado presumir unaimportante
pérdidade lapureza genética de esta especie (Kadwell et al.,
2001). Unasituacién preocupante es el hecho de que durante
muchos afios se ha venido haciendo programas de mejora
genética en alpacas con resultados poco traducibles a la
poblacién de ganaderos a pagqueros, muchosde ellosmencionan
guedichos programasde cruzar |o mejor conlo mejor, eincluso
el mejorar el hato no funciona ya que muchas veces la
descendenciano eslaesperada, la causade estos resultados es
gue no existe en estos animales un estudio de evaluacion de
ancestros, y s estos reproductores de gran valor fenotipico
proceden de la vicufia o son hibridos. Asi que una de las
principaleslineas de accién en | os programas de conservacion
ded pacas puras consiste en caracterizar lavariabilidad genética
delaspoblaciones existentes mediante el empleo de marcadores
mol eculares, conociendo de estaforma sus ancestros. En este
trabajo hemos analizado |a procedenciade a pacas Huacayo y
Suri distribuidas en nueve zonas ganaderas del sur peruano.

MATERIALESY METODOS

Se extrajo DNA de 58 muestras de fibra de alpacas
representativas de los tipos Huacayo (N = 46) y Suri (N =
12). Lasregiones e individuos muestreados fueron escogidos
de acuerdo a censo poblacional y al estandar fenotipico,
respectivamente. Se disefiaron los cebadores a partir de la
secuencia mitocondrial de alpaca publicada en GenBank
(NC_002504). Los productos de PCR fueron secuenciados
con el BigDyeTerminator v.3.1 CycleSequencing kit (Applied
Biosystems) en un secuenciador automaticoABI PRISM 3730
(Applied Biosystems). Las secuencias fueron analizadas con
el programa SequencingAnalysisv.5.1.1 (Applied Biosystems)
y dineadascon e programaMultalin (Corpet, 1998). Seutilizé
e programaDnaSPv.4.5 (Rozas et al., 2003) paracalcular los
valores de diversidad nucleotidica (x) y haplotipica (Hd). El
programa MEGAS5 (Tamura et al., 2011) fue empleado para
construir un arbol filogenético obtenido con el método de
maxima verosi militud usando & modelo Hasegawa-Kishino-
Yano (Figura 2), en € que se incluyeron las secuencias de
alpaca obtenidas en € presente trabajo, asi como secuencias
de guanaco (Lama guanicoe) y las dos variedades de vicufia
existentes (Vicugna vicugna mensalis y Vicugna vicugna
vicugna). Paradeterminar larobustez delatopologiade arbol
se utilizo un test de bootstrap con 1000 permutaciones.

RESULTADOS Y DISCUSION

Fueron amplificadoslaregién control (D-loop, 1484 pb) y €l
gen citocromo B (MT-CYB, 1355 pb) del genomamitocondrial
de laalpaca. La secuenciacion de laregion D-loop revel6 la
existenciade 20 hapl oti pos. L as diversi dades haplotipicas (Hd)
y nucleotidicas (m) revelaron valores de 0,948 y 0,0289,
respectivamente. Ademés, €l andlisis de laregion MT-CYB
evidencia la segregaciéon de 16 haplotipos (Hd = 0,901, n =
0,028)..Losresultados obtenidos son similaresalos descritos
en otras especies de camélidos analizadas mediante €l uso de
marcadores microsatélites (Wheeler et a. 2001, Marin et al.
2007). Nuestrosresultadosindican que existe un alto grado de
variabilidad genéticaen las nueve zonas ganaderas estudiadas,
pesealagran reduccién poblacional sufridadurante e proceso
de colonizacién espafiol. A pesar de haber estudiado muestras
deindividuos con un elevado estandar fenotipico, se observo
la existencia de dos haplotipos mitocondriales
correspondientes avicufiay guanaco. En principio, lavicufia
y la alpaca estén estrechamente emparentadas, tal como ha
demostrado €l andlisis de DNA mitocondrial y microsatélites
realizado por Kadwell et al. (2001). Por ello, resultaesperable
el agrupamiento de alel os de ambas especies. Por €l contrario,
|a presencia de variantes mitocondrial es que agrupan con las
de guanaco sdlo podriaentenderse como una consecuenciade
la fuerte hibridacion que tuvo lugar entre alpacas y Ilamas
(Lama glama), siendo éstas Ultimas las portadoras de alelos
mitocondriales de guanaco. Un objetivo defuturo consistiria
en caracterizar genéticamente cadaunade | as subpoblaciones
dealpacaindicadasenlaTablaly Figural, conlafinalidad de
inferir la estructura poblacional y la historia demogréfica de
esta especie.
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Tabla 1. Distribucion geogréfica de las muestras de alpaca e J
analizadas en el presente estudio e 953 e

.Region analizada MT-CYB (N) D-loop (N)

Nufioa - Puno 7 8 L ., . .

Azangaro - Puno 5 5 FIGURA 2.Distribucion de haplotipos correspondientesa la

Lampa - Puno 6 5 secuencia delaregion D-loop.

Santa Lucia - Puno 7 8

Ocuviri - Puno 5 6

Macusani - Puno 7 7

Caylloma -Arequipa 7 8

Cayllali -Arequipa 6 7

Layo - Cusco 6 8

TOTAL 56 62
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