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Alpaca 4,478 t/año

51 millónes USD/año 
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Existe mucho interés en la mejora genética de 
alpacas

- Asociado a criadores con economías de 
supervivencia

- Producto bandera (exportación)-alpacas

- Especie nativa

- Adaptación ambiente altoandino



Problemática

- El conocimiento de la información molecular de la alpaca es

limitado en comparación con otras especies.

- Existe poca información relacionada a los genes y su

localización, marcadores moleculares y su localización, y la

asociación entre los genes y marcadores moleculares.

- No existen, a la fecha reportes sobre el uso y localización de

marcadores de polimorfismos de nucleótido simple (SNP) para

esta especie.

- Esta falta de información limita la implementación de un

programa de mejoramiento genético con tecnologías avanzadas

como la selección genómica, y permita elevar los niveles de

producción y rentabilidad de su crianza.



Genoma VicPac 2.02 - 22X (2012)

Genoma Vi_pacos_V1.0 - 72.5X  (2014)

- BGI

- Se secuenció mediante el uso de la plataforma Illumina HiSeq 2000

- Tamaño del genoma: 2013.7 Mb



VicPac3.1

• Muestra: Carlotta (AHFN-0088), 

alpaca Hembra

• Número de accesión GenBank: 

GCA_000164845.4

• Cobertura del genoma: 260.0x

• Tecnología de secuenciamiento: 

Illumina HiSeq; PacBio RSII; 

Dovetail genomics

• De 77389 scaffolds, 86 scaffolds

fueron asignados a cromosomas 

(75.6% del tamaño total del 

ensamblaje).

Cromosoma Scaffolds
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Mapa citogenética de la 

alpaca

• Genoma de referencia VICPAC 2- 22x

• Tamaño del genoma: 2.1 GB

• 230 marcadores moleculares 

reportados y localizados en el genoma  

(Ávila et al. 2015)

• Panel de marcadores microsatelites

para prueba de paternidad. 

(Ávila et al 2015)



• Homología entre los 

cromosomas HSA4, HSA8, 

LPA26 y CDR26

(Ávila et al. 2015)

Análisis Comparativo 



Objetivos

a) Identificar las secuencias de marcadores PNS que resultaron

positivos con el chip bovino (Bovine HD Genotyping Beadchip), y a su

vez identificar dichas secuencias en el Genoma base de Alpaca

disponible en el Centro Nacional de Información Biotecnológica

(NCBI).

b) Estimar la relación de ligamiento entre marcadores PNSs de Alpaca

mediante el uso de un panel celular hibrido (Alpaca/hámster)

irradiado

c) Desarrollo de un mapa físico de PNSs de Alpaca basado en la

localización física cromosómica de grupos de marcadores ligados

mediante la técnica de Hibridación in situ con fluorescencia (FISH).

Establecimiento de un mapa físico preliminar de marcadores moleculares de Polimorfismo 

de Nucleótido Simple (PNS) en Alpaca (Vicugna pacos) en base a información obtenida con 

un chip de Bovinos (Bovine HD Genotyping Beadchip)



Polimorfismos de Nucleótido Simple (SNP) en Alpaca (Vicugna pacos) en

base a información obtenida con un chip de Bovinos (Bovine HD Genotyping

Beadchip)

33 grupos de 

ligamento

con 216 PNSs

Mamani et al. 

2017, 2019



• Genotipado de 40 alpacas con Bovine HD beadchip

• Los efectos del valor límite de no genotipificación ≥ 0.25, la tasa 

de genotipificación = 1 y el GenCall Score promedio ≥ 0.7 fueron 

significativos e identificaron 6756 PNSs.

• De los PNSs identificados, 400 PNSs fueron polimórficos (FAM ≥ 

0.01), con localización única en él genoma de la alpaca. 

• La asignación predictiva a los cromosomas de alpaca fue posible 

para 292 PNSs. Se localizaron 209 PNSs en 202 loci de genes 

de alpaca.
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Cromosomas

Identificación de 400 PNSs polimórficos (40 alpacas), con
localización única en los dos genomas de referencia (292
localizados de manera predictiva en cromosomas de alpaca)

More et al. 2019



48 PNSs potenciales en las regiones 

intrónicas y exónicas de 22 genes de 

keratinas
(Gonzales, Gutiérrez y Ponce de León, 2019)



Localización de genes y PNSs mediante FISH

Obtención de 
laminas con 
metafases

•Cultivo de 
linfocitos 

Selección de 
genes 

candidatos 

•Identificación de 
secuencias 
únicas de los 
genes por 
bioinformática 

Identificación 
de BACs en 

biblioteca BAC-
CHORI 246

•Hibridación de sondas 
overgo a los filtros de la 
biblioteca BAC, marcaje 
radioactivo

•Identificación de los 
BACs candidatos

Marcaje de la 
sonda

•Biotin (verde)

•Digoxigenin (rojo)

Hibridación 
Fluorescente
in situ (FISH)

GEN Localización

ALX3 9q24-q25

COL1A1 16q13

CTNNB1 17q12-q13

DAB2IP 4q34

KRT15 16q

KRTAP13-1 1q33

NCOA6 19q12

SOX9 16q17

TNFSF12 16p13-p12

ZIC1 1q13-q14

ZIC5 14q15-q16



NCOA6 (19q12)



ZIC1
1q13-q14



GEN Cromosoma

MC1R 21

ASIP 15

TYRP1 4



Identificación de polimorfismos de  nucleótidos simples (PNSs) y 

desarrollo de un chip de PNSs para la implementación de  tecnologías 

avanzadas de mejora genética en alpacas huacaya

PROYECTO DE INVESTIGACION ESTRATEGICA PRIORIZADA:



Avances

• Colección de sangre y extracción de ADN de 150 alpacas

• Preparación de 2 bibliotecas reducidas de ADN por alpaca: ApeKI y

PstI-MspI (AgResearch).

• Secuenciamiento las bibliotecas reducidas de ADN y 6 genomas a

30x (AgResearch).

• 4’283,956 PNSs identificados

• Selección preliminar de 53,114 PNSs con cobertura estimada del

92% del genoma



Acciones futuras

• Identificación y localización de mayor numero de PNSs

• Implementación de laboratorio FISH en la UNALM

• Duplicación de una librería BAC de Alpaca (CHORI-246)

• Construcción de un chip de alpacas 50k-90k

• Estudios de asociación de PNSs (960 alpacas) y caracteres de

interés: finura, peso de vellón.

• Selección asistida por marcadores PNSs en alpacas
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