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RESUMEN

Con el fin de contribuir a la adecuada gestion del Banco de Germoplasma de
Camélidos de Quimsachata (INIA - Puno), se realiz6 un estudio de la estructura genética de su
poblacion de alpacas durante los afios 1998 a 2012. Los objetivos especificos fueron i)
analizar la estructura genética de la poblacion mediante analisis genealdgico v ii) determinar la
tendencia genética para peso vivo al nacimiento. Se elabor6 un archivo de datos fenotipicos y
de genealogia, tomandose como variable de estudio el peso vivo. Para el analisis de la
estructura genética se usaron los programas Endog v4.8 y Poprep. Se utilizé un modelo animal
que incluye como efectos fijos al sexo, color, mes y afio de nacimiento y como covariable la
edad de la madre al parto; y como efectos aleatorios el efecto genético directo y el materno
para estimar los parametros genéticos y los valores genéticos para peso vivo al nacimiento.
Las soluciones del modelo animal fueron obtenidas mediante el programa Asreml v3.0, luego
se calculé el promedio de estos valores por afio de paricién y se graficd la tendencia genética
anual. Se hall6 una mayor informacion genealdgica por el lado materno que por la via paterna.
El promedio de generaciones maximas, completas y equivalentes fueron de 1.33, 0.52 y 0.85,
respectivamente; y el coeficiente de consanguinidad promedio de la poblacién fue de 0.04 %.
El tamafio efectivo poblacional fue de 124 + 54 cabezas. El intervalo generacional mediante
las dos vias, edad promedio de los padres al nacimiento de su progenie que seran
seleccionados como reproductores y edad promedio de los padres al nacimiento de toda su
progenie, fueron de 5.2 y 5.68 afios, respectivamente. La heredabilidad directa para peso vivo
al nacimiento fue de 0.37 + 0.03 al incluirse en el modelo solo el efecto genético aditivo
directo, y de 0.04 + 0.03 al incorporarse al efecto genético materno. Los resultados de los
parametros poblacionales indican que no existen riesgos de niveles elevados de
consanguinidad, y que el manejo fue adecuado con los propésitos de conservacion en el banco.

La tendencia genética de peso vivo al nacimiento se mantuvo estable en el periodo de estudio.

Palabras clave: alpaca, banco de germoplasma, peso vivo al nacimiento



SUMMARY

A study of the genetic structure of the population of alpacas during the years 1998-
2012 was carried out in order to improve the management of Germplasm Bank of Camelids in
Quimsachata (INIA, Puno). The specific objectives of the study were i) to analyze the genetic
structure of the population by pedigree analysis and ii) to determine the genetic trend for birth
weight. Phenotypic and genealogy data were built, the response variable was birth weight. The
Endog v4.8 and Poprep softwares were used for analyzing the genetic structure. An animal
model was used to estimate genetic parameters and breeding values for birth weight, where
sex, color, month and year of birth and age of dam at calving as covariate, were considered as
fixed effects, and of direct genetic and maternal genetics as random effects. Animal model
solutions were obtained using Asreml v3.0. The average of breeding value were calculated by
calving year, and annual genetic trend was plotted. It was found greater genealogical
information for maternal side than for paternal side. The average maximum, complete and
equivalents generations were 1.33, 0.52 and 0.85, respectively, and the average inbreeding
coefficient was 0.04%. The effective population size was 124 + 54 heads. The generation
interval calculated in two ways, a) the average age of parents at the birth of offspring kept for
reproduction, and b) average age of parents at the birth of its progeny, were 5.2 and 5.68 years,
respectively. The direct heritability for birth weight was 0.37 £ 0.03 when only the direct
additive genetic effect was included in the model, and 0.04 + 0.03 when the maternal genetic
effect was added in the model. The population parameters indicated that there was not high
inbreeding risk, and the management was appropriate to conservation practice in the
Germplasm Bank. The genetic trend showed that breeding values for birth weight remained

stable throughout the study period.

Keywords: alpaca, germplasm bank, birth weight
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. INTRODUCCCION

El estudio de la estructura genética de las poblaciones y su evolucién a través de las
generaciones, es la base para el establecimiento y desarrollo de programas de seleccion o de

conservacion (Dominguez et al., 2010)

Las poblaciones de animales, ya sean salvajes 0 domeésticos, con un ndmero reducido
de integrantes, deben ser manejadas con sumo cuidado desde el punto de vista genético para
evitar los problemas inherentes a la deriva, tales como la pérdida de variabilidad genética y el
aumento de la consanguinidad. Ambos procesos pueden conducir a la falta de adaptacién de la

poblacion, la caida en eficacia bioldgica y, en ultimo término, la extincién de la poblacién.

En el Per( los estudios sobre estructura genética mediante el analisis genealdgico son
escasos en poblaciones animales, especialmente en alpacas y particularmente en el Banco de
Germoplasma de Quimsachata, que es considerado uno de los mas grandes centros de

conservacion in situ de alpacas de color en el mundo.

En ese sentido los objetivos del presente trabajo fueron: a) Analizar la estructura
genética de la poblacién de alpacas mediante analisis genealdgico y b) Determinar la

tendencia genética para peso vivo al nacimiento de dicha poblacion.



1. REVISION DE LITERATURA

2.1 LA ALPACA

La alpaca (Vicugna pacos) es el mas importante, de los camélidos sudamericanos,
productor de fibra (Ledn-Velarde y Guerrero, 2001). En funcion a este atributo habria sido
domesticada hace méas de 6 000 afios (Wheeler et al., 2004) y seleccionada para produccion de
fibra desde hace mas de 3 000 afios (Wang et al., 2003). Para la industria textil es una fibra
especial y las prendas que se confeccionan con ellas, estan clasificadas como articulos de lujo
(Wang et al., 2003). Su poblacion mundial se estima en 3.7 millones (FAO, 2005),
encontrandose el 80 % de ellas en zonas altoandinas de Perd, de los que alrededor del 86 %
son de color blanco (Brenes et al., 2001), y el remanente en Bolivia y Chile, aunque se han
introducido con éxito en Australia, Canada, Inglaterra, Francia, Nueva Zelanda y Estados
Unidos (Lupton et al., 2006), asi mismo Italia, Alemania y Espafia poseen una reducida

poblacion.

2.11 COLOR

El color de capa es un importante criterio de seleccion para los criadores de alpacas.
Este se debe a la interaccion entre pigmentos claros y oscuros (melaninas) producidos por los
melanocitos localizados en la papila folicular. Los melanocitos principalmente sintetizan un
pigmento marron-negro y otro amarillo-rojo, llamados eumelanina y feomelanina,
respectivamente. Los pigmentos se almacenan en granulos claramente diferenciados
(melanosomas), que muestran caracteristicas morfoldgicas dependientes, principalmente, del
tipo de pigmento y de la etapa de maduracion, pero también de la especie animal de la que se
trate. En la alpaca los granulos de pigmento se ubican en la cuticula, corteza y médula de la

fibra; siendo comunes en la corteza donde se aprecian a través de cortes transversales.

La lista de variacion de la distribucion de colores en los animales incluye seis patrones

de pigmentos (silvestre, rojo, beige con extremidades oscuras, panza negra, negro y fuego, y



no agouti), dos tipos eumelanicos (blanco y café), tres alteraciones (blanco entero, gris y
dilucion) y algunos patrones posibles de manchas blancas (Lauvergne et al., 1995). Un
esquema de clasificacion fue recientemente definido por el Comité Internacional de Registro
de Animal (ICAR) (Renieri et al., 2004). Frente a la dominancia de colores para algunos el
color blanco es dominante (Bustinza, 1968) y para otros es recesivo (Gandarillas, 1971). El
negro puede ser dominante o recesivo del café (Gandarillas, 1971, Velasco et al. 1978a).

Finalmente, el manchado parece recesivo al color solido (Velasco et al., 1978b).

Bustinza et al. (1985) determinaron que la proporcién de alpacas de color en las
comunidades campesinas del departamento de Puno, llegé a ser solamente una tercera parte de
la poblacion, encontrandose como colores basicos: blanco, LF, color vicufa, café y negro.
Reportes mas recientes indican que alrededor del 80% de la fibra de alpaca comercializada es
de color blanco (Quispe et al., 2009), alcanzando en algunas localidades del departamento de
Moquegua un 82.06 % (Mamani et al., 2011). En otro estudio en la provincia de Lampa del
departamento de Puno, de 46 986 alpacas evaluadas el 85.41 % fueron de color entero, el
88.71 % de ellas eran de vellon blanco (Gallegos et al., 2011).

Es posible encontrar mas de 23 tonalidades de colores, que van desde blanco, crema,
café, negro, negro, marron, gris, api y sus diversas tonalidades (FAO, 2005; Oria et al., 2009;
Morante et al., 2009).

2.1.2 PESO VIVO AL NACIMIENTO

El peso vivo al nacimiento estd relacionado con la sobrevivencia de los animales.
(Echternkamp y Gregory, 1999; Maxa et al., 2009; Alexander, 1964).

En las alpacas, constituye un aspecto importante en la viabilidad de las crias,
permitiéndole soportar las adversas condiciones climaticas de la época de paricion hasta que
ingiera oportunamente el calostro. La sobrevivencia tiende a ser menor en las crias de bajo
peso (Garmendia et al., 1987). El peso corporal al nacimiento es diferente en crias muertas
frente a las que sobreviven en la primera semana de vida (Bravo et al., 2009). Las crias
pequefias tienen dificultades para ponerse de pie y mamar para obtener el calostro y si la
madre no ofrece suficientes cantidades pueden presentarse problemas de salud mas adelante.

También pueden presentarse muertes por hipotermia en los primeros dias de vida (Garnica et



al., 1992). Lo que se agudiza por tener menores concentraciones de glucosa en comparacion a

las crias més pesadas (Quisocala, 1991).

El promedio de peso vivo al nacimiento en alpacas es de 6.3 £ 0.99 y 6.4 £ 1.03 kg,
para hembras y machos respectivamente. No existiendo diferencia estadistica significativa

entre promedios de ambos sexos (P > 0.05) (Huanca, 2007).

En cuanto a los estimados de heredabilidad para el peso vivo al nacimiento, se han
reportado valores bastante diferentes de 0.18 £ 0.10 a 0.53 + 0.11, empleando estimaciones
desde la regresion cria madre hasta modelos mixtos, y el modelo animal en el caso de Wuliji et
al. (2000); con diferente nimero de datos, diferentes poblaciones y distintas localidades
(Cuadro 1), siendo evidentemente mas confiables los que aplican los modelos mixtos y animal

con importante nimero de datos.

Cuadro 1: Estimaciones de heredabilidad y error estandar para peso vivo al nacimiento en

alpacas.
Heredabilidad Error Estandar Autor
0.53 0.11 Bravo y Velasco (1983)
0.34 0.23 Bustinza et al . (1988)
0.32 0.12 Ruiz de Castilla et al. (1992)
0.17 0.16 Mamani (1995)
0.24 0.14 Magquera (1996)
0.63 0.16 Wauliji et al. (2000)
0.18 0.10 Trillo (2012)

FUENTE. Elaboracion propia.
2.2 BANCO DE GERMOPLASMA

El aprovechamiento de la biodiversidad contribuye a la productividad, sostenibilidad y
estabilidad de los sistemas agricolas independientemente del nivel de complejidad de estos
(Kressler, 2008), siendo una preocupacion mundial su pérdida acelerada en los ultimos
tiempos y la prediccion acerca de una extincion importante de especies hacia el afio 2050
como secuelas de los cambios en el uso de la tierra (Jenkins, 2003 y Thomas et al., 2004)

La conservacion de recursos genéticos involucra estrategias, planes, politicas y

acciones emprendidas a nivel mundial para garantizar que se mantenga la diversidad de
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recursos zoogenéticos, para contribuir a la produccion agricola y de alimentos, a la
productividad ademas de mantener otros valores vinculados a dichos recursos (ecoldgico-
culturales) para el beneficio actual y futuro; ademas la diversidad genética contribuye a la
capacidad de las comunidades ecoldgicas para resistir o recuperarse de los disturbios o
cambios ambientales, incluyendo cambios climéaticos relativamente largos, es la base
fundamental de la evolucion, la adaptacion de las poblaciones silvestres a las condiciones
locales del medio ambiente, el desarrollo de la especie animal y de las variedades de especies,

las que han producido significativos beneficios para la humanidad (FAO, 2002).

De manera general, deben ser considerados como los bienes més valiosos y
estratégicamente mas importantes que posee un pais. Muchos paises cuentan con especies y
razas autdctonas de animales que podrian contribuir a la produccion alimentaria y agricola de
manera mas relevante que en la actualidad y satisfacer necesidades humanas mucho mas

amplias.

Hay dos formas de conservar los recursos genéticos de la agrobiodiversidad, in situ y
ex situ, las cuales no son excluyentes, pudiéndose desarrollar una estrategia complementaria

entre ambas. En el campo animal se precisan como:

Conservacion in situ, el uso continuo en sistemas productivos gestionados por los
ganaderos en entornos en los que ha evolucionado la raza o en los que ahora se encuentra y se

reproduce.

Conservacion ex situ in vivo, el mantenimiento de poblaciones de animales vivos que
no se hallan en condiciones normales de manejo (por ejemplo, parques zooldgicos y en
algunos casos de granjas de gobierno) y/o fuera del area en la que evolucionaron o donde se
halla establecida la poblacion mayoritaria. No suele haber una frontera clara entre la
conservacion in situ y ex situ in vivo, debiéndose describir en detalle los objetivos de la

conservacion y la naturaleza de la misma para cada caso.

Conservacion in vitro, conservacion de partes del animal que contienen material
genético, en un entorno artificial, generalmente de naturaleza reproductiva como la crio
preservacion de embriones, semen, ovocitos, células somaticas o tejidos que poseen potencial
de reconstruir animales vivos (incluyendo animales para introgresion génica y razas sintéticas)

en una fecha posterior (Chavez, 2013).



La variabilidad genética entre razas deberia conservarse por varios motivos
(Oldenbronck, 1998):

e Genético-productivo: para mantener la variabilidad de las poblaciones, la cual permite
su adaptacion a diferentes ambientes;

e Productivo: para suplir futuras demandas del mercado, hacer frente a posibles cambios
en las circunstancias productivas o para el tratamiento de nuevas enfermedades;

¢ Cientifico: el estudio de cada raza en particular con fines de investigacion, de genes
unicos, proporciona un excelente material de investigacion;

e Historico - cultural: la diversidad bioldgica representa uno de los aspectos del
patrimonio de un pais o como historia paralela al desarrollo de la poblacion humana.

e Ecoldgico - ambiental: los ecosistemas son el resultado del equilibrio entre clima, flora
y fauna, y cualquier factor que afecte alguno de estos componentes estaria atentando contra su

sostenibilidad.

2.2.1 BANCO DE GERMOPLASMA DE QUIMSACHATA

En 1985 el entonces Instituto de Investigacion y Promocion Agraria - INIPA, creo el
Programa Nacional de Camélidos Domésticos Andinos para generar tecnologia y apoyar la
promocion de su crianza; para ello, recibié como transferencia el predio Quimsachata donde
establecié un nucleo inicial de alpacas y llamas. Posteriormente, en 1987, con el apoyo
técnico, financiero del Proyecto Alpacas (PAL), Convenio de Cooperacion Técnica del
Gobierno Suizo COTESU INIA; se establecié en Quimsachata, un Banco de Germoplasma de
Alpacas y Llamas, orientado inicialmente a la recuperacion de alpacas de color de raza Suri y
Huacaya y llamas en sus dos tipos, a partir de dicha fecha se viene estabilizando el capital
pecuario; asimismo generando reproductores para orientarlos al mercado de comunidades
vecinas. A partir de 1993, el Programa Nacional de Investigacion de Camélidos Domésticos
Andinos, paso a constituirse en organo de accion del actual Instituto Nacional de Innovacién
Agraria (INIA), como Programa Nacional de Investigacion en Camélidos (Huanca et al.,
2007).
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Figura 1: Panel de identificacion del Banco de Germoplasma de Quimsachata.

Una de las razones de su creacion fue la preocupacion por el progresivo blanqueo de

los rebafios de alpacas, en poder de las comunidades campesinas, pequefios, medianos y

grandes criadores, considerando los siguientes objetivos:

Recuperar la variabilidad de las alpacas de color;

Disponer de la variabilidad de colores que presentan las alpacas, de acuerdo a las
tonalidades identificadas por la industria;

Contar con un sistema de empadre para el manejo de animales de color;

Recuperar alpacas de colores raros 0 muy escasos en el pais;

Determinar la herencia de colores;

Constituir un centro de produccion de reproductores de alpacas de color.

Desde 1983 hasta la fecha Quimsachata adquirié vientres y reproductores de color para

constituir el capital pecuario y finalmente hasta la fecha viene consolidando el Banco de

Germoplasma de alpacas de color (Huanca et al., 2007).



Figura 2: Alpacas de color en el Centro del Banco de Germoplasma de Quimsachata.

2.3 ESTRUCTURA GENETICA DE LA POBLACION

El estudio de la estructura genética de una poblacion permite conocer como se ha
llevado a cabo el flujo de genes de la misma, proporcionando informacion sobre el nimero de
genes que la ha originado y estimando en qué medida participan en la poblacién actual. Este
conocimiento proporciona informacion sobre su grado de variabilidad genética y permite

tomar decisiones en relacion a su gestion genética (Cervantes, 2008).

Si bien actualmente las técnicas de genética molecular son muy Utiles para el estudio
de poblaciones animales domésticas (Carneiro et al., 2007). La informacion de pedigri
continta siendo muy importante para caracterizarlas genéticamente en términos de su tamafio
efectivo, la diversidad genética y otros pardmetros poblacionales importantes (Cleveland et al.,
2005). Ademas el registro de pedigri tiene la ventaja de ser de bajo costo y simple de obtener

en comparacion con el uso de los marcadores moleculares.

Entre los pardmetros empleados para caracterizar la estructura genética de una

poblacién se pueden identificar:

e Grado de profundidad de pedigri;
¢ Intervalo generacional;

e Coeficiente de consanguinidad;



e Tamarno efectivo de la poblacion;
e Probabilidad de origen de los genes;
— Numero efectivo de fundadores;
— Numero efectivo de ancestros;
— Numero efectivo de genomas fundadores;

o Estadisticos de Wright.

2.3.1 GRADO DE PROFUNDIDAD DE PEDIGRI

Tomando en cuenta que las pérdidas de variabilidad genética se acumulan a través de
generaciones, los parametros genealdgicos que la miden deben ser siempre referidos a la
cantidad de informacidn genealdgica existente, por lo cual la medida del grado de profundidad
de pedigri resulta imprescindible (Boichard et al., 1997 y Gutiérrez et al., 2003). La existencia
de solapamiento generacional y el desigual conocimiento de la fuente paterna y materna,
imposibilita generalmente la asignacién de individuos a generaciones discretas; como
generaciones completas, cuando un individuo pertenece a la generacion g si se conocen sus
29 antepasados; 0, generaciones maximas, cuando un individuo pertenece a una generacion

g, cuando g es el nimero generaciones que separan al individuo de su antecesor mas lejano.

Una forma de afrontar esta dificultad es utilizar el nimero de generaciones completas
equivalentes, que se obtiene como la suma para todos los antepasados conocidos (%2)", siendo
n el nimero de generaciones que separan al individuo de cada antepasado (Maignel et al.,
1996).

2.3.2 INTERVALO GENERACIONAL

El intervalo generacional puede ser definido como la media de la edad de los padres al
procrear hijos que luego seran padres de al menos un descendiente (Falconer y Mackay, 1996).
Este parametro determina el tiempo medio en que son transmitidos los genes de padres a hijos;
Es uno de los factores principales en el calculo del progreso genético y de la estructura
genética de la poblacion.

El estudio del intervalo de generacion en el analisis de la estructura genética de
poblaciones es, en si mismo, importante ya que las pérdidas de variabilidad genética se

producen a través de generaciones. Asi, si los intervalos generacionales son cortos las pérdidas
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de variabilidad genética se producen a mayor velocidad por unidad de tiempo. Ademas
permite traducir los incrementos de otros parametros en el tiempo en funcién de generaciones
(Cervantes et al., 2010)

2.3.3 COEFICIENTE DE CONSANGUINIDAD

El coeficiente de consanguinidad (F) se define como la probabilidad de que los dos
alelos que lleva un individuo en cualquier locus sean idénticos por descendencia. También es
conocido como coeficiente de endogamia o identidad por descendencia de un individuo
(Wright, 1922; Malécot, 1948; Cleveland et al., 2005; Carrillo y Siewerdt, 2010). La
consanguinidad es consecuencia del apareamiento de individuos que son parientes, los cuales
tienen por lo menos un antepasado comun (Falconer y Mackay, 1996). Siendo capaz de alterar

las frecuencias genotipicas de una poblacidn sin alterar sus frecuencias génicas.

Es probablemente el parametro més importante en el anélisis de la estructura genética
ya que mide la probabilidad de homocigosis en una genealogia, y es precisamente la
homocigosis la causante de la depresién consanguinea y de la manifestacién de genes
deletéreos (Cervantes, 2008). Afectando en mayor grado los caracteres productivos que los
morfolégicos o cualitativos. La depresion endogamica fue descrita por Dickerson (1963) y se
caracteriza por la disminucién, en la relacion media, del desempefio productivo y/o
reproductivo (desempefio fenotipico) de los animales provenientes de apareamientos entre
parientes (Mc Parland et al., 2008). En general, la depresion aparte de producir la aparicion de
efectos deletéreos en la poblacion y una disminucion del rendimiento de los caracteres afecta
significativamente la accion no aditiva de los genes, es decir de los caracteres de baja
heredabilidad (Ollivier, 1981) cuya expresion depende significativamente de efectos de
dominancia y de interaccidn genética, generalmente relacionados con la reproduccién (Wright,
1977 y Pirchner, 1985).

El valor de F, por si solo no es suficiente para entender el comportamiento de la
consanguinidad en la poblacion. El "incremento de la consanguinidad" (AF), que mide cuanto
varia el coeficiente de consanguinidad de una generacién a otra subsiguiente, hace posible
comparar los efectos de la consanguinidad bajo diferentes sistemas de apareamiento (Falconer
y Mackay, 1996). Ademas, el aumento de la consanguinidad es la clave para establecer una
relacion entre la poblacion bajo estudio con una poblacion ideal. Por lo referido el manejo
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genético del ganado doméstico se centra en la actualidad en no alcanzar niveles de
consanguinidad que podria conducir a una reduccion en su rendimiento o una amenaza para su
sustentabilidad de programas de seleccion aplicados. Para el calculo del coeficiente de
consanguinidad existen muchas formas (método de flechas, de las vias, tabular entre otros). En
la mayoria de los casos es necesario el uso del registro genealdgico o pedigri, para obtener
valores estimados de covariancias que permitan estimar sus valores en la generacion
subsiguiente. Es de resaltar que los métodos seran efectivos cuanta mas informacion contenga
el pedigri. Es decir, si se cuenta con informacion de pedigri de tres generaciones quiza
obtengamos valores de cero, pero si incorporamos informacion de tres generaciones anteriores
mas, se podria recién detectar y cuantificar valores de consanguinidad mayores al 1%. Esto
quiere decir, que es importante el uso de buena cantidad de informacion para detectar y

cuantificar a un nivel confiable.

La consanguinidad en camélidos sudamericanos ha sido muy poco estudiada, Schmidt
(2006), evalué una poblacién de vicuiias en el marco del Programa Europeo de Especies en
Peligro de Extincion, encontrando una consanguinidad individual por encima de 0.4374,
observado que los animales consanguineos mostraron un bajo rendimiento reproductivo y

mayor mortalidad. Por otra parte no existen reportes al respecto en guanacos, alpacas y llamas.

Wurzinger et al. (2008) y Gizaw et al. (2010) al proponer diversos escenarios de
esquemas de seleccion en llamas y ovinos respectivamente, logran predecir cambios en
consanguinidad en rangos de 0.08 a 0.32 % y de 0.004 a 0.02 % por generacion,
respectivamente. Ambos grupos de investigacién concuerdan en indicar que mayores cambios
se dan en escenarios con alta presion de seleccion y bajo modelos de evaluacion mas precisos
como el BLUP (Best Linear Unbiased Prediction, o Mejor Predictor Lineal Insesgado).
Resulta importante mencionar que los riesgos de la depresion productiva- reproductiva por
consanguinidad son mas altos en pequefios rebafios, caracteristicos de sistemas de escasos
recursos; sin embargo esto se puede sobrellevar utilizando un esquema con machos de
referencia, tal como refieren Lewis y Simm (2000), quienes encuentran, en ovinos bajo dicho
esquema durante una evaluacion de 15 afios de seleccidon, una tasa de 0.3/afio (menos de 1 %

por generacién)
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Quispe (2010), al plantear tres escenarios de esquema de cria para una poblacion de
250 000 alpacas de la regién Huancavelica: i) con nacleo de reproductores (1 macho / 33
hembras, 1 macho / 45 hembras y 1 macho / 100 hembras); ii) seleccion mixta, comunal (intra
e inter-rebafios), con nucleo de reproductores; v, iii) seleccion comunal dispersa (4 % de
machos por rebafio) y seleccion comunal (3.38 % de machos). Estimo que los incrementos de
consanguinidad que se alcanzarian serian de hasta 0.89%, 0.06% y 0.06% para tales esquemas
respectivamente. La mas altas tasa de consanguinidad se dio en el esquema que considera una
mayor cantidad de hembras por macho (un macho por 100 hembras mediante inseminacion
artificial) llegando cerca al 1 %, a pesar de obtener con dicho esquema mejores progresos
genéticos; recomendandose controlar este incremento mediante la renovacion de machos,

provenientes de otras poblaciones alpaqueras existentes en el pais.

2.3.4 TAMANO EFECTIVO DE LA POBLACION

El tamafio efectivo de la poblacion (N¢) es un parametro esencial en el estudio de las
teorias evolutivas, la genética de poblaciones y la genética cuantitativa. EI N, es definido
como el numero de reproductores que podrian generar la misma tasa de consanguinidad (censo
efectivo de consanguinidad) o la misma tasa de cambio en la varianza génica (censo efectivo
de varianzas) como la observada en una poblacion ideal. (Kimura y Crow, 1963; Caballero,
1994 y Falconer y Mackay, 1996). Asi el tamafio efectivo de consanguinidad mide la tasa de
aumento en consanguinidad (AF) mientras que el tamafio efectivo de varianza mide la tasa de
aumento en parentesco (Af). En una poblacion con apareamiento aleatorio los coeficientes de
consanguinidad (F) y de parentesco (f) aumentan con el transcurso de las generaciones (t) de
forma que f= F1 (Toro et al., 2008).

Segun Wright (1931) una poblacion ideal debe tener: i) un tamafio infinito, con
apareamientos aleatorios y un nimero constante de reproductores por generacion; ii) todos los
individuos sobreviven desde el nacimiento hasta la edad adulta, iii) ambas muestras de
gametos (ovulo y espermatozoide) y su union son al azar, con la excepcion de que todos los
individuos tienen las mismas oportunidades para la produccion de progenies; iv) los cambios

sistematicos en las frecuencias alélicas se excluyen y las generaciones no se superponen.

El Ne no solo es un parametro util para predecir la consanguinidad, también es una

herramienta para analizar genealogias (Caballero y Toro, 2000). Ademas por medio del N. se
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tiene una mayor comprension de los efectos de la variacion en el niamero de machos, de
hembras y del tamafio de la familia sobre la deriva génica y sobre la consanguinidad (Valera et
al., 1999).

Las poblaciones de menor N representan los mayores coeficientes medios de
consanguinidad en razén de la mayor probabilidad de apareamiento entre individuos
emparentados, una mayor fijacion de alelos y la mayor reduccion del limite de seleccion
(Breda et al., 2004). Poblaciones con mayor N, poseen mayor diversidad genética y

consecuentemente mayor probabilidad de encontrar genes raros y de baja frecuencia.

El tamafio efectivo de la poblacion (Ne) es considerado como el parametro de
referencia en el mundo de la conservacion, hasta el punto que sirve de referencia en
organismos internacionales como la FAO para decidir qué poblaciones se encuentran en
“peligro de extincion”, “en desarrollo” o deben ser consideradas ‘“razas de fomento”
(Cervantes, 2008). Ademas la deriva genética puede ser medida, al menos en poblaciones no
estructuradas mediante el N, (Caballero, 1994); siendo importante mencionar que la
variabilidad genética por generacion es inversamente proporcional al tamafio efectivo de la
poblacién (Wright, 1931).

Leroy et al., (2012), resume los métodos para determinar el N, como los siguientes:
a. Proporcion de machos y hembras.

Propuesto por Wright (1931) la estimacion del N se basa en la proporcién de sexos.
Este simple método supone el aumento de los efectos tanto de la consanguinidad y la
variacion del tamafio de la progenie bajo varios supuestos; entre ellos, el apareamiento al azar,
o0 hay seleccidn, y la variacion aleatoria de la progenie a través de los padres. Para el célculo
de N solo requiere el nimero estimado de reproductores machos (M) y hembras (F) en la
poblacién de referencia a través de la siguiente ecuacion (1):

_ 4MF
€ M+F

1)

b. Varianza del tamafio de la progenie.

Toma en cuenta la varianza observada en el tamafio de la progenie (Hill, 1972). En

cada via (mm = padre-padre, mf = padre-madre, fm = madre-padre, o ff=madre-madre), la
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varianza observada (0%) y la covarianza (o) del tamafio de la progenie son calculados
considerando esos individuos y sus propios padres (es decir los abuelos de la poblacion de
referencia). El N, se calcula aplicando la ecuacion (2) donde Mr y Fr son el nimero de nuevos
padres y madres respectivamente, que empiezan a reproducirse cada afio, como promedio

durante los 10 afios anteriores al afio de referencia.

Ne — 16MT [2 + Omm. + 2 , Ommns + (Fr) amf] t Rt [2 +Ofp ¥
Fr Fr 2 2
ZM_rafm’ff_l_(M_r) Gfm] )
c. ~ Cambio de la consanguinidad (4F) en dos generaciones sucesivas.

Considerando dos sucesivas generaciones t y t-1, la tasa de cambio de la
consanguinidad (4F) puede ser calculada usando la ecuacion (3) de acuerdo a Falconer y
Mackay (1996), donde F+1 es el promedio del coeficiente de consanguinidad de la poblacion
de referencia, y F; es el promedio del coeficiente de consanguinidad de sus padres.

AF, = —Ft;i;tFt 3)

El tamafio efectivo de la poblacién puede ser calculado usando la siguiente formula:
Ne =% AF,

d. Tasa de cambio de la coascendencia entre dos generaciones sucesivas.

Toma en consideracion el promedio del coeficiente de coascendencia (C). Es similar al
modelo anterior, donde Ci; es el promedio del coeficiente de coascendencia entre los
animales en la poblacién de referencia, y C; el promedio del coeficiente de coascendencia
entre los padres de la poblacion de referencia, en lugar de Fuq y Ft. Dado el nimero de
coeficientes de coascendencia, que se calculan dentro de la poblacion de tamafio n, es igual a
n(n-1)/2, el calculo del promedio de coascendencia puede implicar mucho tiempo en grandes
poblaciones. Por lo tanto, cuando n(n-1)/2 es mayor que 100 000, se muestrean al azar 100
000 pares de individuos, estimando C como el valor medio de los 100 000 coeficientes

calculado.
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e. Cambio individual de consanguinidad.

Gutiérrez et al. (2009), propusieron un método en que el nivel de conocimiento de
pedigri de un individuo dado i se estima por el niUmero de generaciones equivalentes trazadas
(EqG:i), calculado como la suma de todos los ancestros conocidos de los términos (1/2g), donde
g es el numero de generacién del ancestro, que es igual a uno de los padres, dos para los
abuelos, asi sucesivamente. La tasa de cambio de la consanguinidad individual (4F) es
calculada de acuerdo a la ecuacion (4), en que Fi es el coeficiente de consanguinidad del

individuo i:

AF, =1- "CA=F) (@)

Las tasas de consanguinidad son promediadas como AF que conduce al siguiente

estimado de Ne:
N, = 1/2AF (5)

Mientras el error estandar puede ser aproximado como:

— 2 N
ONeFi = 'V er? OAF; (6)
Donde n como el tamafio de la poblacién de referencia y o4ri la desviacion estandar de
AF;.
f. Cambio de la coascendencia.

Cervantes et al. (2011), propuso la aproximacién de la tasa de cambio de la
coascendencia ACij entre dos individuos i y j usando la ecuacion (7) en que EqGi y EqGj son

sus respectivas generaciones equivalentes trazadas, y Cij su coeficiente de coascendencia:
(EqGi+ EqGj) /2

AC;; =1-— (1-c¢y) (7

Donde necesariamente, la coascendencia sobre 100 000 pares de muestras individuales

son promediadas, mientras el error estandar de N, es aproximado como:

O-NeCi — \/_E eCiz O-ACij (8)
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Donde k es el nimero de coeficientes calculados (su n(n-1)/2 0 100 000) y aycij es la
desviacion estandar de ACij.

2.3.5 PROBABILIDAD DE ORIGEN DE LOS GENES

Todos los genes presentes en una poblacion proceden de alguno de sus fundadores,
pero la representacion de cada uno de ellos, en los individuos tomados como referencia es muy
variable dependiendo del uso preferente 0 no que se haga de cada uno de los individuos
reproductores. Asi, la probabilidad de origen de los genes proporciona informacion de gran

valor para conocer el flujo de genes y, en consecuencia, la estructura genética de la poblacion.

Asi, para medir la variabilidad genética y conocer las consecuencias de la politica de
apareamientos llevada a cabo en una poblaciéon, la informacion mas interesante procede del

analisis de la contribucion genética de los animales fundadores y ancestros.

Entendiendo como fundador al individuo cuyo padre y madre son desconocidos y
cuando tiene un Unico parental desconocido, se le considera fundador fantasma; y como
ancestro al individuo que ha influido méas que sus ascendientes en la variabilidad genética
presente en la poblacion. Un ancestro puede ser también fundador. Basandose en la desigual
probabilidad de origen de los genes por fundadores o ancestros se definen tres parametros
relacionados, el tamafo efectivo de fundadores, el tamafio efectivo de ancestros y el niumero
efectivo de genomas fundadores. El primero nunca puede ser inferior al segundo ni éste al

tercero (Cervantes, 2008).

a. Numero Efectivo de Fundadores
Definido como el numero de fundadores que, contribuyendo en igual medida,
producirian la diversidad genética existente en una poblacion. Este pardmetro se calcula como
1

Ny
Zk 1 qk
Donde, gk es la contribucion genética del fundador i a la poblacion (James, 1972).

b. Numero Efectivo de Ancestros
Definido como el nimero de ancestros, fundadores o no, necesarios para explicar la

variabilidad genética total de la poblacion. Este parametro es complementario al anterior ya
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que tiene en cuenta los posibles cuellos de botella que haya experimentado la poblacién
estudiada, y recoge la variabilidad genética aportada por un animal no explicada por la

contribucion de alguno de sus hijos (Boichard et al., 1997).

De los conceptos antes referidos se derivan estos como los de poblacion base, que es
la poblacién fundadora conformada por los individuos sin padres conocidos o al menos un
padre desconocido; y poblacion de referencia, conformada por los individuos con padre y

madre conocidos.

2.3.6 ESTADISTICOS DE WRIGHT

Mediante los pardmetros, FIT, FST y FIS, denominados como estadisticos de Wright,
se puede estudiar la estructura poblacional (Wright, 1978), suponiendo la existencia de una
metapoblacion, constituida por varias subpoblaciones, que pueden ser definidas en funcién de
distintos sexos, areas, ganaderias, entre otros, pudiéndose explicar en términos de heterosis y
de consanguinidad:

FST: Es el coeficiente de consanguinidad medio (reduccion de la heterosis) de las
subpoblaciones respecto de la metapoblacion. El valor FST se utiliza como distancia entre las
diferentes subpoblaciones, su valor estd entre 0 y 1 y cuanto mas alto es, mayor la
diferenciacion genética hay entre estas.

FIS: Es el coeficiente de consanguinidad medio (reduccién de la heterosis) de un
individuo respecto a su subpoblacion. El estadistico FIS expresa la presencia de apareamiento
no aleatorio dentro de la subpoblacién. Cuando FIS > 0, se estan produciendo apareamientos
entre individuos relacionados. Cuando FIS < 0, la frecuencia de apareamientos entre

individuos no relacionados es mayor (se produce un exceso de heterocigotos).

FIT: Es el coeficiente de consanguinidad medio (reduccion de la heterosis) de

individuo respecto de la metapoblacion.

2.4  EVALUACION GENETICA

Es el proceso mediante el cual se predice el valor genético (valor de cria, merito
geneético, o “breeding value” en inglés) de los animales, como desviaciones de la poblacion en

relacién con una o mas caracteristicas de importancia. El valor genético puede ser aditivo o0 no
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aditivo. Por lo general, el objetivo de las evaluaciones genéticas consiste en obtener el valor
genético aditivo de los individuos, la mitad del cual es la diferencia que se espera tendran sus
hijos en promedio respecto a la poblacion evaluada, y se denomina Diferencia Esperada de
Progenie (DEP) o Habilidad Predicha de Transmision (HPT) (Elzo y Vergara, 2012 y Quispe
y Alfonso, 2007). Generalmente, la idea de valor genético se refiere al potencial genético que
posee cada individuo como resultado del efecto aditivo de sus genes (Bourdon, 1997).

Para realizar las evaluaciones genéticas se requiere: i) obtener informacion productiva
y genealogica de los individuos a evaluar; ii) establecer un modelo estadistico para determinar
la variabilidad genética en la poblacion y verificar la existencia de fuentes de variacion que
afectan la caracteristica a evaluar; iii) tener mucha paciencia y ldgica para acercarse a un
modelo que explique el fenémeno bioldgico estudiado de manera apropiada, y iv) disponer de
herramientas computacionales para calcular las predicciones de los valores genéticos de los

animales y su respectiva exactitud.

Lo que se busca con los modelos estadisticos de evaluacion genética es explicar la
variabilidad de los registros productivos en términos de factores ambientales no controlados
(de caréacter fijo), factores aleatorios genéticos y factores aleatorios ambientales que influyen
en la expresion de una caracteristica. Sin embargo, en los modelos estadisticos de evaluacion
siempre habra una porcién aleatoria (por ejemplo, los efectos ambientales) que no seré posible
identificar, denominada residuo. Entre los factores no controlados o factores ambientales del
entorno mas comunes, que intervienen en la expresion de los caracteres, se tienen: sexo, época
del afio, edad y nimero de parto de la madre y la edad del individuo al momento en que se
realiz6 la medicion. Para el caso de los efectos aleatorios, son muy importantes el efecto
genético aditivo directo y el materno para aquellas caracteristicas influenciadas por la

habilidad propia del individuo y la de su madre.

Los efectos microambientales pueden causar pequefias variaciones en la estimacion de
los valores genéticos y son muy dificiles de controlar, como es el caso de la cantidad de
alimento consumido antes del control del pesaje, el orden de pesaje de los individuos, la mala
calibracion de la bascula, los errores de lectura de la bascula, el manejo de los individuos al
momento del pesaje, las condiciones ambientales antes del pesaje, las inexactitudes en las

anotaciones de los pesajes, entre otros.

18



En caracteristicas medidas desde el nacimiento hasta el destete se tendran DEP directas
(la habilidad que tendran los hijos de un reproductor para desarrollarse y ganar peso,
comparada con la media de la poblacion para esa caracteristica) y DEP maternas (la habilidad
que tendran las hijas de un reproductor para cuidar a sus crias, comparada con la media de la

poblacion para esa caracteristica) (EIzo y Vergara, 2012).

2.4.1 ESTIMACION DE COMPONENTES DE VARIANZA

La variacion es la fuente de cambio genético. Si hay poca variacion en una
caracteristica, la seleccion podria ser lenta, porque ningin animal es suficientemente superior
a otro. La cantidad de variacion es medida y expresada como la varianza. La varianza total es
la varianza fenotipica, que es la suma de la varianza genotipica y la varianza ambiental. La
varianza genotipica a su vez puede ser dividida en varianza aditiva, varianza de la dominancia,
varianza de la epistasis. La varianza aditiva es la principal causa de parecido entre parientes y
por lo tanto el principal factor determinante de las propiedades genéticas observables de la
poblacién y de la respuesta de la poblacion a la seleccidn. Es también conocido como varianza

genética directa.

Los componentes de varianza y covarianza son parametros poblacionales esenciales,
tanto para la investigacién, como para la practica de mejoramiento genético animal, dado que
posibilitan la estimacién de parametros asociados a esta (coeficientes de heredabilidad y
correlaciones) y la prediccién de los méritos genéticos de los animales (Silva, 2009). Estos
pardmetros son inherentes a determinadas poblaciones y pueden cambiar con el tiempo,
debido a cambios en su estructura genética o decisiones de manejo (Koots et al., 1994)

La estimacion de los componentes de varianza y covarianza, dependen en gran medida
del buen balance de datos de la poblacion, del nivel de conexién entre animales y de la

cantidad de informacion disponible por animal.

a. Método de Maxima Verosimilitud Restringida
El método de maxima verosimilitud restringida (REML) es un método clasico de
estimacion de parametros asociados a funciones de densidad o probabilidad de variables

aleatorias. La verosimilitud asociada a una muestra de variables aleatorias es la funcién de
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densidad conjunta de estas variables para los valores observados, considerada como una

funcion de los parametros que la definen.

La estimacion de componentes de varianza mediante REML, requiere de
procedimientos que permitan encontrar el punto 6ptimo de una funcion conforme a la cantidad
de datos requeridos de la derivada de dicha funcion. Segun Meyer (1998), existen basicamente
tres grupos de métodos para conseguir este propdésito: i) los que utilizan la primera y segunda
derivada, ii) los que utilizan solo la primera derivada; y por ultimo iii) los libres de derivadas.
El algoritmo libre de derivadas fue sugerido para el analisis univariado, destinado a la
estimacion de componentes de varianza de los efectos genéticos aditivos y del error, bajo el

modelo animal.

Meyer (1993) y Boldman et al. (1993), extendieron este método para analisis
multivariados, bajo modelo animal, con dos 0 més efectos aleatorios ademas del error. El uso
del método libre de derivadas se dedujo a partir de la simplificacion del logaritmo de la
verosimilitud restringida, a la distribucion normal, presentado por Searle y Harville.

Graser et al. (1987) utilizaron la eliminacion de Gauss y adoptaron un procedimiento
de estima directa, por aproximacion cuadratica de la verosimilitud. Meyer (1998) dedujo el
mismo procedimiento para el caso de la busqueda unidimensional del méximo verosimil y
para andlisis multivariados adoptd la eliminacion de Gauss, para una blsqueda secuencial o
lineal del maximo de la funcion de verosimilitud restringida; mientras que Boldam et al.
(1993), utilizaron la descomposicion de Choleski o método simplex en la busqueda de la

funcién del maximo verosimil.

Carabafio (1995) resume el fundamento de la estimacién de los componentes de
varianza via REML como parametros desconocidos a partir de una base de datos proveniente,
no necesariamente, de un disefio experimental, sino de datos de rendimiento de campo o
controles de dichos rendimientos, siendo necesario y fundamental el asignar un valor a la
varianzas y covarianzas que se requieren para predecir el valor genético de la siguiente

manera:

En primer, lugar se define el modelo que relaciona las observaciones con los

parametros que se requiere estimar, lo que esta condicionado por el tipo de caracter y el tipo
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de datos. Los modelos a emplear coincidiran, en general, con los definidos para la valoracion

genética.

Una vez conocida la base de datos y planteado el modelo adecuado, se necesita
encontrar funciones de los datos que proporcionen valores lo mas préximos posibles a los
valores verdaderos de las varianzas. En términos estadisticos, se trata de buscar estimadores
Optimos de las varianzas, entendiéndose por Optimo aquel con minimo sesgo y minima
varianza. Esta clase de estimadores no existen cuando se analizan disefios desequilibrados, que

es el caso general de la mejora genética.

Los estimadores maximo verosimiles son los valores de los pardmetros que maximizan
la verosimilitud, con la restriccion de que los mismos deben estar en el espacio paramétrico o
rango de variacion natural del parametro. Aunque la técnica es aplicable a cualquier tipo de
distribucion, se hace referencia Gnicamente a la distribucién normal, en razén a que se ha
comprobado que los caracteres utilizados en mejora genética tienen dicha distribucion, siendo
esta una de las mas estudiadas, lo que facilita el desarrollo de la teoria de estimacion e incluso,
autores como Harville, sefialan que las ecuaciones REML proporcionan estimas de los

componentes de varianza aceptables, aun cuando la variable considerada no se normal.

Para el modelo lineal mixto unicaracter, la verosimilitud normal, en forma matricial se

define de la siguiente manera:

1

TEE exp{—1/2(y — V' (y — w)}

Donde:
u=Xb
V=Z'AZo? + Io?

Las estimas maximo verosimiles de u, 62 y o2 se obtienen al buscar el valor de estos
parametros que maximizan L. En otras palabras, los estimadores maximo verosimiles de p, o2

y a2 son funciones de los datos que se obtienen a partir de las ecuaciones:

oL_, . oL _. 8L .
Su ' a2 ' o2
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La estima de la media u = Xb se obtiene a partir de la siguiente expresion:
b =XV 1X)"X'V-1ly

La anterior ecuacion coincide con la solucion de las ecuaciones del Best Linear
Unibiased Prediction (BLUP) para los efectos fijos, cuando en estas ecuaciones se usarian las

estimas maximo verosimiles, en lugar de las verdaderas varianzas.

Los altimos reportes de indices de herencia para la mayoria de caracteristicas de interés
en las alpacas, han sido determinados previa estimacion de los componentes de varianza
mediante la metodologia REML incluidos en programas como VCE y MTDREML. También
se han usado metodologias bayesianas para determinar componentes de varianza en
caracteristicas como diametro de fibra, desviacion tipica y coeficiente de variacion (Cruz,
2011)

2.42 MODELOS DE EVALUACION GENETICA

El modelo animal es un modelo mixto en el cual el valor aditivo de cada animal es
considerado como un efecto aleatorio. Asi, la variancia fenotipica puede ser descompuesta en
variancia geneética aditiva, variancia ambiental (permanente y temporal) y la variancia
residual. Ademas el modelo animal permite el ajuste por efecto de la seleccién, si la
informacién genealdgica de los animales involucrados en este proceso es incorporado en la

matriz de numerador del parentesco (Gutiérrez, 2011).

En el modelo animal el valor genético, 0 merito genético de un individuo, se incluye
como una variable explicativa de una caracteristica de interés - u observacion fenotipica - la
cual es una medida que se toma sobre el animal. En este caso, las observaciones fenotipicas

son registros de produccion como de leche, grasa, fibra, lana, carne, etc. (Bourdon, 1997).

La prediccion de valores de cria, requiere el uso de modelos de anélisis genético, es
decir funciones matematicas que relacionan las observaciones con parametros de localizacién
y efectos aleatorios (modelo mixto). Los efectos aleatorios pueden incluir componentes
geneéticos, como efecto aditivo (Falconer y Mackay, 1996) desviaciones de dominancia y
epistaticas, u otros efectos. Estos efectos, contribuyen a las correlaciones entre parientes o

entre registros longitudinales de performance.
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Los modelos de analisis genético, ademas de tener una ecuacion, cuentan con otros
componentes, como los parametros de dispersion genética y ambiental, y supuestos sobre la
forma de distribucion conjunta de las observaciones y de los efectos aleatorios. Uno de los
supuestos, es el de normalidad multivariada de las observaciones, debido a que las
caracteristicas se heredan de manera multifactorial, es decir, hay un gran niamero de genes que
actian de manera aditiva con efectos infinitesimalmente pequefios. Fisher (1918) establecio
las bases para el modelo infinitesimal y se ocupd de las consecuencias de la herencia
Mendeliana a nivel fenotipico. EI modelo que planteo es, observacion = valor genético +
residual, y obtuvo un precursor del analisis de varianza al proponer una particion de la
varianza genética en componentes aditivos y de dominancia, a partir de aqui se ha tenido

particiones y extensiones del modelo propuesto.

Van Wyk et al. (2003) indican que para la estimacion de los parametros genéticos es
importante implementar el modelo correcto, que incluya los factores aleatorios pertinentes. La
exclusion de componentes importantes en el analisis genético, tiene el efecto de sobreestimar

los estimados de los parametros considerados.

El problema de prediccion de valores de cria no fue formulado de una manera
explicita, hasta que Henderson (1949, 1973), derivé lo que después fue conocido como BLUP,
que requiere resolver ecuaciones de un modelo mixto para obtener los valores de cria. Sin
embargo, debido al desconocimiento de los parametros genéticos verdaderos, la prediccién
BLUP de valores genéticos se realiza en dos pasos sucesivos, primero se estiman los
componentes de varianza, generalmente por medio de REML, y posteriormente se utilizan
estas estimas para la prediccion de valores de cria. Henderson (1976), estuvo interesado en
BLUP usando informacion de todos los parientes, él introdujo un modelo animal de la forma,
y=Xb+ Zu+e convar(y) = ZGZ' + R =V, var (u) = G y var (e)= R, con el elemento u;
representando el efecto genético aditivo del iésimo individuo, entonces la matriz varianza del
efecto animal toma la forma de G = Ao, donde A representa la matriz del numerador de
parentesco aditivo y 6% es la varianza genética aditiva. Henderson también demostré que es
mucho més facil formar A (término usado en las ecuaciones de modelo mixto) que A. La
ventaja de usar el modelo animal es que podemos tomar en cuenta todas las relaciones de

parentesco y tamaiio desigual de familia (Thompson, 2008).
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Las razones de una mayor ganancia genética que se puede lograr usando BLUP se
puede resumir en: i) usa la informacién de todos los parientes conocidos de un individuo y
facilita comparaciones del mérito genético entre animales usando diferentes cantidades de
informacidn; i) facilita comparaciones del mérito genético entre animales con registros de
datos de diferentes regimenes de manejo y en diferentes rebafios haciendo posible
comparaciones entre ellos; iii) permite hacer comparaciones entre animales que sufren
diferentes presiones de seleccién; y iv) permite evaluar el cambio genético en el tiempo
(Satoh, 2006).

Los modelos mixtos se han usado en la determinacién de valores genéticos en alpacas;
para caracteristicas como diametro de fibra, desviacion estandar de didmetro de fibra, factor de
confort, coeficiente de variacion de diametro de fibra, densidad, rizo-cabeza, cobertura y
balance (Cervantes et al., 2010) ademas de peso de vellon, longitud de mecha, intervalo entre
esquilas, valor textil (Gutiérrez et al., 2009); y como también, para identificar la existencia de

genes mayores que afectan la fibra de alpaca (Pérez-Cabal et al., 2010).

243 MODELO ANIMAL CON EFECTO MATERNO

La expresion fenotipica de algunos rasgos en la progenie, tales como el peso al destete,
esta influenciada por la capacidad de la madre para proporcionar un entorno adecuado en la
forma de una mejor alimentacion a la cria. Por lo tanto la madre contribuye al rendimiento de
la progenie de dos maneras: primero, a traves su efecto genético directo que pasa a esta y, en
segundo lugar, a través de su capacidad para proporcionarle un entorno adecuado; por ejemplo
en la produccion de leche. Caracteristicas como el peso al nacimiento y al destete en ganado
de carne entran en esta categoria y se denominan caracteristicas de influencia materna. La
capacidad de la madre para proporcionar un entorno adecuado para la expresion de tales
caracteristicas en su progenie, es en parte genética y en parte medio ambiental. De manera
similar al componente genético de un individuo, el componente genético materno puede
dividirse en efectos aditivos, dominancia y epistatico (Willham, 1963). Asimismo, la parte
medio ambiental puede dividirse en ambiente permanente y ambiente temporal. Si bien el
componente genético aditivo materno de la habilidad materna se transmite a toda su
descendencia, solo se expresa cuando la progenie femenina tiene su propia descendencia
(Mrode, 2005).
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En el habitual modelo lineal mixto de las caracteristicas influidas maternalmente, una

expresion fenotipica se divide en los siguientes componentes (Figura 3):

a. Efectos genéticos aditivos, del padre y la madre, por lo general llamados efectos

genéticos directos;

b. Capacidad genética aditiva de la madre para proporcionar un entorno adecuado, suele

Ilamarse el efecto genético materno o indirecto.

c. Efectos ambientales permanentes, los cuales incluyen las influencias ambientales

permanentes de la habilidad materna y los efectos genéticos no aditivos de la madre.
d. Otros efectos ambientales aleatorios, denominados efectos residuales.

Estimados de correlaciones genéticas entre efectos directos y efectos maternales, son

sin embargo a veces altamente negativas (Cheverud, 2003).

Genotipo
Madre

EFECTO
GENETICO
DIRECTO

‘ Comportamiento |

PESO AL DESTETE

Figura 3: Efectos genéticos (directo y materno) que influyen sobre la evaluacion genética de
caracteristicas hasta el destete (Tomado de Elzo y Vergara 2012).
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I1l.  MATERIALES Y METODOS

3.1 LUGAR DE EJECUCION

El presente estudio fue realizado en el Centro de Investigacién y Produccion (CIP)
Quimsachata, del Instituto Nacional de Innovacion Agraria (INIA), ubicado entre los distritos
de Santa Lucia y Cabanillas de las Provincias de Lampa y San Roman, respectivamente, en la
region Puno (Figura 4); a 15° 04’ latitud sur y 70° 78” longitud oeste, a una altitud promedio
de 4 300 msnm y a 118 km de la ciudad de Puno. El centro tiene una extension total de 6 281
ha, la temperatura fluctda entre 3 °C de mayo a julio y 15 °C entre setiembre y diciembre;
siendo el promedio durante el afio de aproximadamente 7 °C (Huanca et al., 2007). La
precipitacion pluvial es de 688.3 mm anuales y la humedad relativa de 40 %. El lugar
pertenece a la zona agroecoldgica de Puna Seca, por lo que sus pasturas naturales tienen
caracteristicas peculiares, siendo la composicion floristica y cobertura de pastos buena en la
época de lluvias, disminuyendo notoriamente en la época de estiaje, observandose especies
anuales y perennes, predominando las gramineas y en menor grado, compuestas, ciperaceas,
juncéceas y rosaceas, que varian en su composicion fundamentalmente de acuerdo a la
humedad del suelo, exposicion y caracteristicas edafolégicas como textura y contenido de

materia organica.



QUIMSACHATA

Figura 4: Ubicacion geogréfica del Banco de Germoplasma de Quimsachata.

3.2 DE LOS ANIMALES DE ESTUDIO

La informacidén analizada en el presente estudio proviene de alpacas pertenecientes al
Banco de Germoplasma de Alpacas de Color y Llamas de Quimsachata.

La paricion de alpacas en este centro, ocurre en los meses de diciembre a marzo y en
algunos afios hasta abril; si bien este periodo era prolongado se ha venido reduciendo debido a
que actualmente la campafia de empadre se realiza desde la primera quincena del mes de enero
hasta la primera quincena del mes de marzo. Las hembras prefiadas son agrupadas en una
majada a cargo del personal responsable de su cuidado y del registro de los nacimientos en
cuadernos de campo, detallando caracteristicas como sexo, raza, color y peso vivo de la cria
recién nacida, asi como raza, color y el arete de la madre respectiva. Posteriormente, en un
plazo menor a una semana post nacimiento, las crias son identificadas con aretes de aluminio y
se les retira los collares que hasta ese momento les servian de identificacion; de esta labor se
encarga el técnico de campo, quien posteriormente lleva los datos a la sede central de

Quimsachata, donde se transfieren al libro de paricion.
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Figura 5: Tonalidades de capa de alpacas del Banco de Germoplasma de Quimsachata; 1-

gris, 2 — api o ruano, 3 - blanco, 4 - Light Fawn (LF) o canela, 5 - café, 6 - café oscuro,
7 café rojizo y 8 - negro.

28



3.3 DELAVARIABLE DE ESTUDIO

La variable de interés en el presente estudio fue el peso vivo al nacimiento (PN),
medida que fue tomada pocos minutos después del parto, usandose para ello una balanza de
capacidad de 25 kg y una manta para facilitar el pesado, el dato fue registrado junto con los

datos de identificacion (arete) de la madre y las caracteristicas fenotipicas mas importantes de

la cria.
L]
o
[Tp]
e nm
v 3 [ =
S | s
% E / )
3 s Y
U . \
o ()
S y R
rd b
..- -
] e
[ =1 _|___a..—_-
[ [ [ [ [ [ [ |
3 4 5 6 7 8 9 10

Peso vivo al nacimiento(kg)

Figura 6: Histograma de frecuencias para la distribucion de la variable peso vivo al nacimiento

de alpacas de 1998 a 2012 en Quimsachata.

3.4 DELOS DATOS

El estudio se basd en datos pertenecientes a un total de 8442 alpacas, de las cuales,

6617 tenian registro de peso vivo al nacimiento, 4130 tenian identificados al padre y madre;
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6435 tenian identificacion de la madre; y 2007 sin informacion de padre ni de madre. Este
ultimo grupo incluye animales adquiridos de otras zonas y a individuos de los cuales no se
puedo encontrar registros de nacimiento. La informacion fue recabada de los libros de paricién

y empadre, en el periodo comprendido entre los afios 1998 al 2012 (Cuadro 2).

Cuadro 2: NUmero de animales, records, promedios, desviacion estandar, valores minimos y

maximos de peso Vvivo al nacimiento por cada afio, en alpacas de Quimsachata.

Promedio

, , L Valor Valor
. NUmero de  NUmero de Peso Desviacion L L

Ao . . , Minimo Maximo

Animales Records Nacimiento Estandar (kg)
‘ ko) (ko)
(kg)

1998 503 383 6.54 1.01 4 9.1
1999 552 478 6.04 1.06 3 10
2000 467 430 6.27 1.20 3 9.5
2001 491 398 5.51 1.10 3 9
2002 544 457 5.72 1.00 3 9.5
2003 543 471 6.03 0.97 3 9
2004 488 421 6.02 1.01 3.5 10
2005 511 434 6.41 0.95 3.5 9.5
2006 543 464 6.55 1.05 3 10
2007 570 530 6.73 1.05 3.5 10
2008 574 500 6.69 1.12 3 10
2009 590 561 6.08 1.03 3 9
2010 351 351 6.37 0.94 3.5 8.5
2011 357 357 5.71 0.86 3.5 9.5
2012 382 382 6.29 0.91 4 8.5
Total 7466 6617 6.20 1.08 3 10

Los individuos que tenian registro de peso vivo al nacimiento provenian de 655 padres
y 2469 madres, considerando que cada padre y madre podrian tener mas de una cria durante su

vida productiva.

Para realizar el analisis genealogico y la determinacion del valor genético se agruparon
a todas las alpacas en cuatro grupos de acuerdo a la similitud en su tonalidad de capa, la
asignacion de los animales a un determinado grupo fue en base al color de la cria, siendo sus
padres incluidos en el grupo de su cria, asi se conté con los siguientes grupos: i) api-gris que
incluyo tonalidades api y gris; ii) negro — oscuro, con tonalidades negro y café oscuro; iii)
blanco, sin tonalidades; y iv) café, con tonalidades café claro, café, café rojizo, y “Light Fawn
(LF)” o canela (Figura 5).
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Con los datos obtenidos se editd y elabor6é un archivo con informacion genealdgica
(padre, madre y fecha de nacimiento) y fenotipica (sexo, raza, color, peso vivo al nacimiento)

de cada individuo nacido en el periodo de estudio.
3.5  ANALISIS ESTADISTICO

El andlisis estadistico se realizO en dos etapas consecutivas; la evaluacion de la
significancia de efectos fijos y covariables, asi como la eleccion el modelo més adecuado para
analizar la variable de estudio; y la estimacion de los componentes de varianza, indice de

herencia y correlaciones genéticas en analisis univariado.

36 ESTRUCTURA GENETICA POBLACIONAL

Para evaluar la estructura genética poblacional se determinaron los siguientes
pardmetros: grado de profundidad de pedigri, intervalo generacional, coeficiente de
consanguinidad, coeficiente de relacion media, tamafio efectivo de la poblacién, numero

efectivo de fundadores, numero efectivo de ancestros.

3.6.1 GRADO DE PROFUNDIDAD DE PEDIGRI

El nivel de profundidad de pedigri fue evaluado por medio de los siguientes
parametros: i) el nimero maximo de generaciones trazadas (nimero de generaciones que
separan un individuo de su ancestro mas lejano) en toda la poblacion; ii) nimero maximo de
generaciones completas (la generacion mas lejana con dos antecesores conocidos) de la misma
poblacion; iii) el nimero equivalente de generaciones completas, (suma de todos los ancestros

conocidos, calculados como la suma (1/2n) donde n es el nimero de generaciones que separan

al individuo de cada ancestro conocido) (Maignel et al., 1996); igual a 2221%

, donde nj es
el namero total de ancestros del animal j y gij es el nUmero de generaciones entre j y su
ancestro i (Boichard et al., 1997); y iv) la proporcion de padres, abuelos, bisabuelos y
tatarabuelos conocidos, es decir, estudio de la informacion de la calidad de pedigri
(descripcion de la integridad de cada uno de los ancestros en el arbol genealdgico desde cuarta

generacion parental).
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3.6.2 INTERVALO DE GENERACIONES

El intervalo de generaciones es calculado para los cuatro pasos genéticos (padre-hijo,
padre-hija, madre-hijo, madre-hija) en forma separada como ocurre en la transferencia de

genes de padres a hijos. El intervalo de generaciones medio de una poblacion es calculado por

L = 1/4 (Lym + Lyp + Ley + Leg) tal como lo propusieron Rendel y Robertson (1950).

3.6.3 ESTIMACION DE COEFICIENTE DE CONSANGUINIDAD

El coeficiente de consanguinidad fue calculado utilizando los softwares PopRep
(Groeneveld et al., 2009) y Endog v4.8 (Gutiérrez y Goyache, 2005) que utilizan un conjunto
minimo de informacién sobre cada animal, para estimar y para calcular otros parametros

relevantes que caracterizan una estructura poblacional

Para el calculo del coeficiente de consanguinidad, se usé el método desarrollado por
Wright (1922), citado por Lush (1969), siendo la férmula:

Fx = 2(0.5)"™"" (1 + Fp)
Donde:

Fx = coeficiente de consanguinidad del animal x.

nl = ndmero de generaciones desde un padre al antecesor comun.

n2 = nimero de generaciones desde el otro padre al antecesor comun.
Fa = coeficiente de endogamia del antecesor A.

Y =indica que los resultados, correspondiente a cada antecesor comun, deben ser
sumados después de haber sido calculados de forma separada.

El archivo de genealogia utilizado para el analisis de la estructura genética de la
poblacion fue ejecutado por el programa Endog version 4.8 (Gutiérrez y Goyache, 2005). El
programa utiliza el algoritmo propuesto por Meuwissen y Luo (1992) para el célculo del

coeficiente de consanguinidad (F). El incremento de la consanguinidad (4F) fue calculado,

_ i o i F-F
para cada generacion, mediante la siguiente formula clasica AF = 1‘ L

, donde F; y Fi1

t-1

son los promedios de consanguinidad de la t-ésima generacion (i= 1,...t).
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3.6.4 ESTIMACION DE TAMANO EFECTIVO DE LA POBLACION

Para su determinacion se uso el método basado en el cambio individual de
consanguinidad propuesto por Gutiérrez et al. (2009), donde el nivel de conocimiento de
pedigri de un individuo dado i se estima por el nimero de generaciones equivalentes trazadas
(EqGi), (Boichard, 1997). La tasa de cambio de la consanguinidad individual (4F) es calculada

de acuerdo a la ecuacion (15), en que Fi es el coeficiente de consanguinidad del individuo i:

AF, =1— "V -F) (15)

Las tasas de consanguinidad son promediadas como AF que conduce al siguiente

estimado de Ne:
N, = 1/2AF (16)
Mientras el error estandar puede ser aproximado como:
Oner, = =Nop2 Onr, (17)
Donde n como el tamafio de la poblacidn de referencia y o,ri la desviacion estandar de
AF;.
3.6.5 ESTIMACION DE LAS PROBABILIDADES DE ORIGEN DE LOS GENES

a. Numero Efectivo de Fundadores
El numero de efectivo de fundadores (N;) fue calculado segun Lacy (1989) con la

siguiente formula:
1

Y _.qk

Donde: gy es la probabilidad de que un gen sea originado de un fundador k

Ny

b. Numero Efectivo de Ancestros
El nimero efectivo de ancestros (N,), se calcula de manera similar usando la siguiente

formula;

a 2
j=19j
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Donde: g; es la contribucion marginal de un ancestro j (no necesariamente fundador).

3.7 ESTIMACION DE PARAMETROS Y VALOR GENETICO

El célculo de los parametros genéticos del peso vivo al nacimiento fue realizado
usando la metodologia REML. Un modelo animal mixto incluyendo efecto genético aditivo y
efecto genético materno como efectos aleatorios fue disefiado para la variable respuesta. El
modelo incluyd los siguientes efectos fijos: sexo (macho o hembra), color (4 niveles: api-gris,
cafés, blanco, negro-café oscuro), afio de nacimiento (14 niveles del afio 1998 al 2012), mes
de nacimiento (5 niveles, diciembre, enero, febrero, marzo, abril), y como covariable lineal la

edad de la madre al nacimiento de la cria.

En base a la informacidén obtenida de la genealogia y del archivo de fenotipo se

analizaron bajo diferentes modelos animal.

3.7.1 MODELO ANIMAL UNIVARIADO

La ecuacion basica del modelo mixto, empleado en el analisis univariado, que incluye

los efectos para la caracteristica peso vivo al nacimiento, es:
y=Xb+Za+e
Donde:

y = Vector de los valores fenotipicos: peso vivo al nacimiento;

b = Vector de efectos fijos: sexo, color, afio y mes de nacimiento, edad al parto;
a = Vector de efecto genético aditivo de los animales;

e = Vector de residuales;

X= Matriz de coeficientes que relaciona las observaciones del vector “y” con efectos
fijos del vector “b”;
Z= Matriz de coeficientes que relaciona las observaciones del vector “y” con efectos

€%,

aleatorios del vector “a

Los valores esperados y estructura de matrices de varianza y covarianza son:

Em _

V[ ] Aga Io?

Xb
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Donde:

A = Matriz del numerador de parentesco entre animales;

| = Matriz identidad de orden igual al nimero de records;
o%a = Varianza genética aditiva;

o% = Varianza residual.

Las ecuaciones solucion del modelo mixto estan representados por:
[B] _ [X’X X'z ]‘1 [X’)’]
al \7’x 7'Z+4aAd™? Z'y

o¢
a=—
&

Donde:

Los estimados de indice de herencia, se obtuvieron usando los valores de los
componentes de varianza del modelo animal, empleado la expresion indicada (Gilmour et al.,
2006):

oq

2
(0& + a&)

3.7.2 MODELO ANIMAL CON EFECTO MATERNO

Este es un modelo parecido al anterior, con la diferencia de que la varianza de efectos
aleatorios incluye la covarianza de efectos aditivo directo y materno. La ecuacién del modelo

mixto es la siguiente:
y=Xb+Za+Mm+e
Donde:

y = Vector de valores fenotipicos: peso vivo al nacimiento;

b = Vector de efectos fijos: sexo, color, afio y mes de nacimiento, edad al parto;
a = Vector de efecto genético aditivo de los animales;

m = Vector de efecto genético aditivo materno;

e = Vector de residuales;
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(13

X= Matriz de coeficientes que relaciona las observaciones del vector “y” con efectos
fijos del vector “b”;

Z= Matriz de coeficientes que relaciona las observaciones del vector “y” con efectos

[TPEIR

aleatorios del vector “a”;

M= Matriz de coeficientes que relaciona las observaciones del vector “y” con efectos
aleatorios del vector “m”.

Se asume que la varianza y covarianza de efectos aleatorios es la siguiente:

y1 [xb
al_|o
Elal=10
e 0

Donde:

A= Matriz del numerador de parentesco entre animales;

I,= Matriz identidad de orden igual al nimero de animales de records;
o° = Varianza genética aditiva;

o’n= Varianza genética aditiva maternal;

oam = Covarianza genética aditiva y maternal;

o% = Varianza residual.

Las ecuaciones solucion del modelo mixto estan representados por:

X'X X'z X'M ,
b [Z’X 2z+41%  gyyar | |5V
al =1 Oam a2 | Z'y
ml o \mx Mz4a1E MM+ A "_ZJ M'y
o2 Oam

Los estimados de indice de herencia, se obtienen usando los valores de los
componentes de varianza del modelo animal, empleado la expresion indicada (Gilmour et al.,
2006)

04

h? =
(62 + 02 + gam + dZ)
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3.7.3 DETERMINACION DE LA TENDENCIA GENETICA

Se promediaron anualmente los valores genéticos directos y valores genéticos maternos
para peso vivo al nacimiento y se graficaron para ver su tendencia durante el periodo de
estudio de 1998 a 2012.

38 SOFTWARE PARA ANALISIS

Se emplearon varios programas para en cada caso elaborar, ordenar, almacenar, editar
y analizar los archivos fenotipicos y de genealogia, con el propésito de estimar lo
componentes de varianza, los mismos que son:

e Microsoft Excel 2010, para ordenar y almacenar la base de datos;

e Context, como editor de texto para elaborar los archivos de datos para el ingreso a los
programas de analisis;

o Pedigree Viewer 5.5, (desarrollado por Brian y Sandy Kinghorn, Universidad de New
England, Australia), para analisis preliminares del pedigri y para renombrar los aretes de los
individuos con nimeros consecutivos;

e Asreml version 3.0, para la estimacién de los componentes de varianza y covarianza,
heredabilidad y prediccién de los valores genéticos, que es un paquete estadistico que usa
algoritmo de informacion promedio (Al, Average Information) y métodos de matriz dispersa
(matrix sparse) para ajustar modelos mixtos lineales usando los Métodos de Maxima
Verosimilitud Restringida (Gilmour et al., 2006);

e SAS (Sistema de Analisis Estadistico) version 9.2. para editar los valores genéticos
obtenidos;

e R-Studio que es un cadigo abierto desarrollado e integrado para R- Project (R Core

Team, 2012), para obtener las medias de los valores genéticos por cada afio.
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IV. RESULTADOS Y DISCUSION

4.1 ESTRUCTURA GENETICA POBLACIONAL

Se encontr6 que el promedio de edad de los padres en cada campafia de paricion fue
incrementandose anualmente, desde un promedio de 2.5 afios de edad en 1998, hasta 6.7 afios

de edad en la campafa de paricion 2012.

En cuanto a las edades de los padres, en todos los afios, tuvieron mayor frecuencia las
edades de cuatro y cinco afos, sin bien se cuenta con reproductores que tienen mas de diez
afios de edad, tal como se muestra en el Cuadro 3. Siendo necesario precisar que estos
promedios fueron obtenidos a partir de padres que contaban con registro de nacimiento y por
tanto nacidos en el mismo Banco de Germoplasma, descartandose reproductores introducidos
de otras localidades.

El promedio de edad de las madres, se increment6 de 2.5 a 6.8 afios entre la campafa
de paricion 2001 y 2012, respectivamente. Siendo mas frecuentes los partos de madres con
edades de cuatro, cinco y seis afios, tal como se muestra en el Cuadro 4. Como en el caso de
los padres, estos resultados provienen de informacion obtenida de las madres con registro de

nacimiento, no considerandose las adquiridas, las cuales carecian de registro de nacimiento.



Cuadro 3: Distribucion de edades de padres por afio de nacimiento de su progenie entre 2001 y

2012.
Edad de Padres en Afios
Ao 3 4 5 6 7 8 9 10 11 =>12 Promedio
2001 1 1 - - - - - - - - - 2.5
2002 - 3 6 - - - - - - - - 3.7
2003 - - 10 3 - - - - - - - 4.2
2004 - 2 8 11 9 - - - - - - 4.9
2005 1 2 5 9 6 1 - - - - - 4.8
2006 - 5 3 5 11 2 1 - - - - 5.2
2007 1 5 14 4 3 8 3 2 - - - 5.2
2008 - 7 18 7 3 2 3 - - - - 4.6
2009 - - 13 18 12 2 2 3 - - - 5.3
2010 - 2 4 8 12 9 1 2 1 - - 5.9
2011 1 2 5 6 8 12 7 1 1 1 - 6.3
2012 - 3 6 6 7 10 11 8 - - 1 6.7
Total 4 32 92 77 71 46 28 16 2 1 1 6.3

Cuadro 4: Distribucion de edades de madres por afio de nacimiento de su progenie entre 2001
y 2012.

Edad de Madres en Afios
Afo 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 >12 Promedio

2001 1 1 - - - - - - - - - 2.5
2002 - 18 18 - - - - - - - - 3.5
2003 - - 28 14 - - - - - - - 4.3
2004 - 3 15 24 18 - - - - - - 5
2005 1 10 12 28 13 3 - - - - - 4.8
2006 - 12 11 19 31 11 2 - - - - 5.3
2007 3 21 42 8 11 37 14 3 - - - 5.3
2008 - 18 78 31 13 12 18 - - - - 4.9
2009 - 3 47 8 30 12 11 8 - - - 5.3
2010 - 3 8 22 36 22 2 2 4 - - 6
2011 1 3 10 13 28 29 13 1 1 1 - 6.2
2012 - 3 13 17 25 31 37 20 - - 1 6.8
Total 6 95 282 262 205 157 97 34 B 1 1 6.3

39



El nimero de reproductores que permanece en la poblacion por mas tiempo tendréa a
generar mayor numero de progenie. EI nmero de partos de cada madre se resume en el
Cuadro 5. Se observa que la mayor proporcion la conforman las madres con uno, dos y tres

partos, existiendo también de 8 partos, pero en solo seis casos.

Cuadro 5: Numero de madres segun nimero de parto por afio de 1997 hasta 2012.

NUmero de Parto
Afo 1 2 3 4 5 6 7 8
1997 54 - - - - - - -
1998 393 5 - - - - - -
1999 205 211 - - - - - -
2000 116 178 122 - - - - -
2001 126 86 124 65 - - - -
2002 156 104 72 84
2003 118 127 70 62 52 17

w
w
1
1
1

2004 100 84 76 46 35 22 7
2005 165 71 89 47 21 20 7
2006 148 113 67 65 34 14 9 -
2007 216 117 89 49 41 12 2 -
2008 176 129 76 48 26 16 5 1
2009 172 147 99 60 35 23 7 1
2010 90 86 80 54 24 9 2 1
2011 123 75 77 44 25 1 1
2012 115 80 77 64 28 8 1
Total 2473 1613 1118 688 354 142 41

El promedio anual de nacimientos fue de 402.2, registrandose mayor cantidad de estos
en los afios 2009 y 2007 de 544 y 526, respectivamente, tal como se muestra en la Figura 7.
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Figura 7: Namero de padres, madres y crias por afio entre 1997 y 2012,

4.1.1 PROFUNDIDAD DE PEDIGRI

El nivel de integridad de la informacion genealdgica de una determinada poblacion es
importante ya que de él dependen los valores que tomen los coeficientes de consanguinidad y
de relacién media. Cuanto mayor es la profundidad del pedigri, los valores calculados son mas
confiables para la determinacion de la estructura genética de la poblacion. En la Figura 8, se
observa que por la via de las hembras se tuvo mayor informacion, conociéndose las madres en
el 76.23 % de los casos y los padres en el 48.92 %; en las siguientes generaciones se mantuvo
esta diferencia en favor de la informacion por el lado materno, pero disminuyen tanto para

madres y padres con el paso de las generaciones.

La mayor informacion materna puede deberse a que en Quimsachata los datos de las
madres son registrados junto con los de las crias al nacimiento, en cambio la informacion
paterna tiene que ser verificada de los registros de empadre y esta tarea se aplaza o0 no se

realiza con la misma facilidad. Estos resultados muestran que el nivel de conocimiento de la
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genealogia de los animales en el centro es regular, teniendo en cuenta que se trata de un

periodo de 15 afios.

Otra de las medidas de integridad de pedigri es el numero medio de generaciones
completas equivalentes, que fue de 0.85, indicando que el nimero de generaciones conocidas
es reducido. Por lo tanto, con escasa informacion, una importante informacion de pedigri se
pierde, imposibilitando el adecuado célculo de parentesco entre los individuos de la poblacion.
En ese caso, su recuperacion e incorporacion al banco de datos contribuiria grandemente al

mejor estudio de la poblacion.

Es importante considerar que un alto porcentaje de individuos no cuentan con
informacion paterna ni materna debido a que Quimsachata, por consolidar un Banco de
Germoplasma de Alpacas de Color, adquirié reproductores machos y hembras de diferentes
centros de produccion sin informacion genealdgica, por ello el nimero de animales fundadores

es elevado en comparacion con el nimero de ancestros identificados.

Los valores de integridad de pedigri son inferiores a los reportados por Vilela y
Asparrin (2012), quienes estudiando la genealogia de 12 493 alpacas del fundo Mallkini de

Puno, encontraron valores de 69 % para los padres y 80.32 % para las madres.

El promedio de generaciones estimadas fue de 0.52, 1.33 y 0.85 para las generaciones
completas, maximas y equivalentes, respectivamente. Se observa que siendo el periodo de
estudio de 15 afios (1998-2012) la cantidad de generaciones estimadas es reducida,
desfavoreciendo el mejor conocimiento de la estructura poblacional por la poca profundidad

del pedigri.
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11.85

Figura 8: Nivel de integridad de la informacion genealdgica en el Banco de Germoplasma de
Quimsachata.

Cuadro 6: Numero de alpacas por generaciones maximas y generaciones completas.

Generaciones NUmero de Generaciones Namero de
Méximas alpacas Completas alpacas
0 2007 0 4312
1 3078 1 3843
2 2114 2 287
3 1084 3 -
4 155 4 -
5 4 5 -
Total 8442 Total 8442
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En el Cuadro 6, se aprecia que sélo 4 individuos logran tener 5 generaciones maximas
y 287 poseen informacion de 2 generaciones completas (padre, madre, abuelo paterno, abuela

paterna, abuelo materno y abuela materna).

4.1.2 INTERVALO GENERACIONAL

El intervalo generacional es representado de dos formas: como la edad de los padres
cuando nacen sus hijos que posteriormente seran reproductores (EPR), y como la edad

promedio de los padres cuando nacen sus hijos (EPN).

Para la forma EPR, el intervalo generacional tiene una media es de 5.20 afos, siendo la
via padre — hijo como la mayor con 6.05 afios. En cambio por la forma EPN, el intervalo
generacional tiene una media de 5.68 afios, siendo la via padre — hijo la mayor con 6.61 afios
(Cuadro 7). Por tanto la trasmision de genes de una generacion a otra, se da en esos lapsos de

tiempo.

Cuadro 7: Intervalo de generacion (afios) y media de edades de los padres al nacimiento de su

progenie de alpacas de Quimsachata.

Desviacion Error Estandar de

Tipo Numero Media Estandar la Media
Intervalo de Generacion (afios)

Padre - Hijo 80 6.05 2.07 0.23
Padre - Hija 632 6.00 2.30 0.09
Madre - Hijo 148 4.92 1.92 0.16
Madre - Hija 1133 4.73 1.88 0.06

Total 1993 5.20 2.12 0.05

Edad de los Padres al Nacimiento de su Descendencia (afios)

Padre - Hijo 2159 6.61 2.92 0.06
Padre - Hija 1971 6.57 2.90 0.07
Madre - Hijo 3338 5.14 1.99 0.03
Madre - Hija 3097 5.07 2.00 0.04

Total 10565 5.68 2.50 0.02

Gallegos et al. (2012), en la poblacion de alpacas Huacaya de Quimsachata, para el
periodo 1998 al 2011, determinaron un intervalo generacional medio de progenitores de 5.20
afios, siendo mayor por la via padre comparado con la via madre; asimismo, el intervalo

generacional mas prolongado fue a la via padre — hijo con 5.40 afios, valor que se asemejan a
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lo encontrado. Sin embargo ambos son inferiores a los reportados por Ruiz de Castilla (2004)
de 3.50 a 5.00 afios, respectivamente.

Finalmente, Vilela y Asparim (2013), refieren intervalos generacionales de 5.50 y 5.90
afios, bajo las dos modalidades - EPR y EPN - respectivamente; valores ligeramente superiores
a los encontrados en el presente estudio, considerandose que se trata de un centro donde se
realiza la seleccion para mejorar la calidad de fibra.

4.1.3 COEFICIENTE DE CONSANGUINIDAD

La media de los coeficientes de consanguinidad (F) fue de 0.04 %. En las primeras
campafas de paricion no se hallaron individuos consanguineos debido a que no se conocian
sus genealogias y el numero de generaciones reflejado en la profundidad del pedigri, era
minimo, encontrandose individuos consanguineos recién a partir del afio 2004. Sin embargo
estos resultados indican que los apareamientos en el Banco de Germoplasma no han sido
dirigidos, reduciéndose la probabilidad de apareamientos entre individuos emparentados.

El valor de consanguinidad reportado es inferior al 0.17 %, indicado por Vilela y
Asparrin (2012) en una poblacién de 12 493 alpacas con 6 generaciones maximas trazadas, en
el fundo Mallkini en el departamento de Puno. La diferencia se deberia al objetivo que se
persigue en cada poblacion estudiada; en el caso de Quimsachata se busca conservar la
diversidad genética de las alpacas, en cambio en el estudio citado por Vilela 'y Asparin (2012),

la orientacion es hacia la mejora de la produccion de fibra.

Cuadro 8: Coeficiente de consanguinidad (F) de los individuos consanguineos de la poblacion

de alpacas de Quimsachata.

Afio Nro Animales Coeficiente de consanguinidad
Consanguineos Minimo Méaximo  Promedio DE

2004 1 0.125 0.125 0.125 -
2005 4 0.125 0.25 0.219 0.063
2007 1 0.125 0.125 0.125 -
2008 1 0.0625 0.0625 0.063 -
2009 8 0.0313 0.25 0.137 0.078
2010 7 0.0313 0.125 0.085 0.043
2011 4 0.0625 0.125 0.102 0.030
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A pesar de la escasa profundidad de pedigri se hallaron 26 individuos consanguineos
con coeficientes de consanguinidad minimos de 3.13 % y valores méximos de 25.00 %, que
nacieron en las campafias de paricion de 2004 a 2011. ElI ndmero mayor de alpacas

consanguineas fue de 7 y 8 encontrados en los afios 2010 y 2009, respectivamente (Cuadro 8).

Es importante resaltar que el coeficiente de consanguinidad representa la probabilidad
de que para un locus cualquiera, dos alelos sean idénticos por descendencia o el porcentaje de
locus en el genoma que tienen alelos idénticos por descendencia. Los alelos pueden ser
también idénticos en cada locus contribuyendo a la homocigosis sin consanguinidad, ya que
no hay un nimero infinito de alelos alternativos para un locus cualquiera. Por tanto, el nivel de
homocigosis es siempre mayor que F, especialmente en las poblaciones que se iniciaron con

pocos animales y de loci con s6lo un pequefio nimero de alelos alternativos.

Los valores de los coeficientes de consanguinidad encontrados estan en relacion al
nimero de individuos consanguineos encontrados sélo a partir del afio 2004, tal como se

muestra en la Figura 9.
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Figura 9: Variacion anual entre el promedio del coeficiente de consanguinidad (F) y el nimero

de animales consanguineos en Quimsachata.
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4.1.4 TAMANO EFECTIVO DE LA POBLACION

Se obtuvieron valores de N, muy variables entre si. La razén de ello puede deberse a
la poca profundidad de pedigri y al reducido numero de generaciones completas. De acuerdo a
Gutiérrez (2013), por la naturaleza de los datos del presente estudio, el método mas indicado
seria el basado en el incremento de la consanguinidad individual (Gutiérrez et al., 2009), que
forma parte del programa Endog 4.8, que es considerado uno de los més indicados para

estudios de poblaciones reales y de laboratorio (Leroy et al., 2012).

El tamafio efectivo fue de 124.04 con una desviacion estdndar de 54.2. No existen
reportes de tamafio efectivo en alpacas; sin embargo como indica la bibliografia, los
programas de conservacion de diversidad genética, tienen como preocupacion mantener la
variabilidad genética, lo cual se logra manteniendo un numero elevado de individuos
reproductores en la poblacion. Un programa de conservacion serd mas efectivo en el

mantenimiento de variabilidad si tiene tamafio efectivo poblacional mayor.

Quintino de Oliveira (2010), cita que en otras especies han sido varios los estudios
realizados sobre el tamafio efectivo como el de Nicholas (1980) quien propuso un Ne minimo
de 50 individuos por intervalo de generacion medio, que implicaria tasas de consanguinidad de
1 % anual. Otros autores como Goddard y Smith (1990), sugieren un tamario efectivo de 40
animales por generacion, para maximizar la ganancia genética en poblaciones seleccionadas
para produccion de leche; en tanto Meuwissen y Woollins (1994) recomiendan valores entre
31 y 250, para prevenir decrecimientos en el valor adaptativo (por ejemplo, la tasa de

sobrevivencia adulta).

Faria (2002), report6 la disminucién del tamafio efectivo poblacional en diversas razas
cebuinas, usando registros de la Asociacion Brasilera de Criadores de Cebu, encontrando los
siguientes valores: Nelore, 68; Nelore Mocho, 125; Gir, 45; Mocho, 24; Guzera, 118;
Indubrasil, 42 y Sindi, 10, concluyendo que si este hecho se mantiene implicaria la pérdida de
la variabilidad genética en las poblaciones y el riesgo de extincion para algunas de las razas.
Complementariamente, Oliveira (2009) en otro estudio en Brasil, analizando un rebafio de la
raza Nelore de 39 290 individuos en la matriz de parentesco, encontrd que el tamafio efectivo

de la poblacion fue igual a 40, lo cual ratifica en cierta medida el hallazgo de Faria (2002).
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En este contexto, el valor del tamafio efectivo de la poblacion de alpacas en el presente
estudio de 124, indicaria un valor intermedio requiriendo que los esfuerzos de conservacion de
la diversidad genética en el Banco de Germoplasma, deben ser redoblados, mas aun
considerando que el grado de conocimiento de genealogia es bajo, impidiendo hacer una

afirmacion categorica al respecto.

415 ESTIMADOS DE PROBABILIDAD DE ORIGEN DE LOS GENES

a. Numero Efectivo de Fundadores

La poblacién total de 8442 individuos, la poblacion base (con uno o los dos padres
desconocidos) fue de 4312, este es el numero de individuos que corresponden a la poblacion
fundadora del Banco de Germoplama, siendo el numero efectivo de los fundadores de 1394.3.
La consanguinidad esperada por el desbalance de la contribucion de los fundadores fue de
0.04 %.

b. Numero Efectivo de Ancestros.

El nimero total de animales en la poblacion de referencia fue de 4130, que
corresponde a individuos con ambos padres conocidos. Asimismo el nimero de ancestros que
contribuyeron a la poblacién de referencia fue 1797, siendo el numero efectivo de fundadores

de 542, y el nimero efectivo de ancestros para la poblacion de referencia de 521.

El nimero de ancestros que explican el 50 % de la variabilidad fue de 213, indicando
que serian los de mayor importancia por su contribucion a la poblacion; en otras palabras, de
estos 213 individuos se habria originado el 50% de los genes existentes en la poblacién
(Figura 10).
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Figura 10: Evolucién del cambio de la poblacion explicada por los ancestros.

4.1.6 PARAMETROS POR GRUPOS DE COLORES

En el Cuadro 9, se aprecian los 8 grupos de alpacas formados de acuerdo a su color de
capa y por raza Huacaya o Suri, si bien esta clasificacion fue hecha para caracterizar
genéticamente a cada subpoblacion, se tuvo el inconveniente de que sumando el nimero de
individuos de todos los grupos, el total de animales alcanz6 a 10 468 individuos, en lugar de
los 8442 que realmente son. Esto Ultimo se debe a la existencia de animales que pertenecen a

mas de un grupo o cuyos hijos, a lo largo de las campafias de paricion, fueron de diferente

coloracion de capa que sus padres.
Los coeficientes de consanguinidad estimados para cada uno de los ocho grupos fueron
lejanos de los valores considerados como peligrosos (10%), lo que permite concluir que los

apareamientos dentro del programa de conservacion de cada una de los grupos de colores se

han realizado con un manejo aceptable.
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Cuadro 9: Principales parametros de la estructura poblacional por grupo de colores en alpacas

de Quimsachata.

Negro - Café

LF - Café Claro -

Gris - Api Oscuro Blanco Café - Café Rojo

HY SU HY SU HY SU HY SU
Namero de Animales 390 48 2292 475 2126 569 3738 830
Consanguinidad media (%) 003 000 003 0.00 000 000 004 0.00
Pr’or_nedlo de generaciones 0.85 ) 0.98 ) 0.9 ) 0.96 )
maximas
N° equivalente de fundadores 211 36 1370 281 1263 206 2237 298
N° efectivo de fundadores 175 32 685 191 654 236 933
N"deancestros quedanorigen ), 15 g9 159 o5 173 981
a la poblacion de referencia
N efectl\_/(,) de ancestros_ para 66 1 215 75 920 86 268
la poblacion de referencia
N° de ancestros que explican el 26 5 104 )8 93 39 130 113
50%
Intervalo generacional (afios) 4.61 - 489 458 498 464 528 461

En el cuadro anterior, se tiene informacidn importante que se puede comentar: i) como

la reducida poblacion de alpacas de color api y gris, sobre todo para la raza Suri, de solamente

48 individuos, nimero a tomar en cuenta, tratindose del mayor centro de conservacion de

alpacas de color a nivel nacional y mas aun sabiendo su menor nimero en manos de los

criadores particulares, que en muchos casos es nula, corriendo por lo cual, serios problemas de

extincion; ii) en todos los grupos de alpacas Suri, no se cuenta con informacién suficiente para

determinar las generaciones méximas, posiblemente debido al menor nimero de individuos;

iii) el intervalo generacional es mayor en el grupo de alpacas Huacaya de tonalidad café

50



0.001

0.0008 f

0.0006

Coeficiente

0.0004

0.0002

0 " i i i 1 1 1
1994 1996 1998 2000 2002 2004 2006 2008 2010 2012
Afo de Nacimiento

F R —

Figura 11: Comparacion entre el promedio del coeficiente de consanguinidad (F) y el nimero

de animales consanguineos por afio en Quimsachata.

42  PESO VIVO AL NACIMIENTO

El peso vivo al nacimiento promedio fue 6.21 + 1.08 kg, con un coeficiente de
variacion de 17.4 %; este promedio es semejante a los reportados por Huanca et al. (2007) y
Mamani (2005), de 6.6 £ 1.01 y 6.01 + 0.03 kg, empleando los datos del mismo Banco de

Germoplasma.

Los efectos fijos de color, afio de nacimiento y mes de parto fueron altamente
significativos (P<0.01), el efecto sexo so6lo fue significativo (P<0.05) y el efecto raza no fue
significativo (P>0.05), sobre el peso vivo al nacimiento, tal como se puede apreciar en el
Cuadro 10.

Los valores fenotipicos de peso vivo al nacimiento tuvieron un descenso en el 2001,
posteriormente incrementaron hasta los afios 2007 — 2008, afios donde registran los mayores
pesos vivos de todo el periodo de estudio, posteriormente ocurre un descenso en 2011; y una
recuperacion para el afio 2012. Este comportamiento puede deberse a condiciones ambientales
favorables que permiten la mayor disponibilidad de pastizales para la alimentacion de la
madre durante el ultimo tercio de gestacion traduciéndose en mayores pesos vivo al

nacimiento y ocurriendo lo contrario cuando las condiciones son desfavorables.
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Cuadro 10: Analisis de variancia sobre los pesos al nacimiento de alpacas de Quimsachata.

GL GL

Efecto Numerador Denominador | 210" ProF
Sexo 1 6615 3.991 0.0458
Raza 1 6594 0.661 0.416
Color 3 6613 21 <0.0001
ANo de nacimiento 14 6602 56.5 <0.0001
Edad al Parto 1 3255 184.2 <0.0001
Mes de nacimiento 4 6612 60.5 <0.0001
Numero de Parto 1 3255 169.2 <0.0001
Afo*Mes 66 6550 20.41 <0.0001
Edad Parto*Numero Part 1 3255 132 <0.0001

70 7
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Figura 12: Tendencia de los valores fenotipicos de peso vivo al nacimiento.
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4.2.1 ESTIMADOS DE COMPONENTES DE VARIANZA Y HEREDABILIDAD

En el Cuadro 11, se presentan los estimados de componentes de varianza y

heredabilidades directa y maternal para peso vivo al nacimiento, obtenido por los tres modelos

de analisis univariado. Los mismos que fueron diferentes conforme al modelo empleado.

Mientras en el modelo univariado la varianza genética aditiva directa fue 0.38, en el

modelo con efecto genético materno esta disminuyd a 0.04 y se obtuvo una varianza genética

aditiva materna de 0.27. La varianza residual con los dos modelos fluctto entre 0.64 y 0.70
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Consecuencia de las varianzas genéticas aditivas estimadas, la heredabilidad directa
fue de 0.37£0.03 y 0.04%0.03 con el modelo univariado y modelo con efecto materno,
respectivamente. El estimado obtenido con el modelo univariado se asemeja a los estimados
de 0.34 £ 0.23, 0.32 + 0.12 y 0.24 £ 0. 14, reportados por Bustinza et al. (1988), Ruiz de
Castilla et al. (1992) y Maquera (1996), respectivamente; pero con errores mas bajos. Los
menores errores serian consecuencia del mayor numero de datos empleados y los modelos
utilizados y la mayor precision obtenida, por usar la metodologia REML en la estimacion de

los componentes.

Existen reportes de valores mayores al del presente estudio, de 0.53 + 0.11 y 0.63 £
0.16 por Bravo y Velazco (1983) y Wauliji et al. (2000), respectivamente; diferencias que se
pueden deber a la naturaleza particular de las poblaciones estudiadas y a las metodologias de
estimacion particularmente Wauliji et al. (2000) que si bien usé modelos mixtos para tal

estimacidn, estudio una poblacion de alpacas en Nueva Zelanda.

Los estimados de heredabilidad materna para peso vivo al nacimiento, fue de
0.27£0.03 con el modelo con efecto materno. No se encontraron trabajos sobre estimacién de
componentes de varianza de efectos maternos en alpacas, sin embargo en otras especies se ha
observado que al analizar caracteristicas de crecimiento a partir de un modelo mixto donde
solo se incluye el efecto aditivo directo, las estimaciones de heradabilidad pueden tomar
valores incorrectos (Clement et al., 2001), mientras que el uso de un modelo que incluya los
efectos genéticos aditivos directos y maternos, estima con mayor precision los parametros
genéticos, incluso si adicionalmente se agrega el efecto ambiental permanente se obtiene
mejor estimacion de los parametros. En el presente estudio no se contd con suficiente
informacién de medidas repetidas de partos para incluir en el modelo el efecto ambiental

permanente.

La correlacion genética entre la varianza genética directa y la varianza genética
materna fue de 0.03 + 0.24, indicando que no existe asociacion entre ambas varianzas, lo cual
es diferente a la mayoria de reportes en otras especies que indican una alta correlacion
negativa; pero, por otro lado muchos autores indican que desde el punto de vista fisiolégico

no es posible encontrar animales con bajo peso al nacimiento pero con alta capacidad materna
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0 viceversa. En general para la especie alpaca se requiere de mas estudios para determinar la

naturaleza de esta asociacion.

Cuadro 11: Estimados de componentes de varianza, heredabilidades y correlacién genética

directa y materna para peso vivo al nacimiento.

Modelo 8%, 8%, 6% ha h’m [Gam
Univariado genético directo 0.38 0.64 0.37+£0.03
Univariado genético materno 0.29 0.78 0.28 £0.02

Univariado con efecto materno 0.04 0.27 0.70' 0.04+0.03 0.27+0.03 0.03+0.24

8% = varianza genética aditiva directa, &°m= varianza genética aditiva materna, d%= varianza residual, h% =
heredabilidad directa, h%,=heredabilidad materna, r,, = correlacion genética entre efectos genéticos aditivo y materno.

En Illamas, Mamani-Cato et al.(2012), estimaron una heredabilidad directa de 0.39 £
0.079 para el peso vivo al nacimiento en la poblacion de llamas Chaccu de Quimsachata,
valor parecido a lo encontrado en el presente estudio utilizando el modelo que sélo incluye el
efecto genético directo, que si bien proviene de poblaciones de diferentes especies, se
encontraron bajo las mismas condiciones ambientales y de manejo que las alpacas en el

presente estudio.

4.2.2 TENDENCIA GENETICA DE PESO VIVO AL NACIMIENTO

Las gréficas de las tendencias genéticas tomando en cuenta el valor genético de la
caracteristica peso vivo al nacimiento, indica que a lo largo de los afios 1998 a 2012 se
mantuvieron los valores genéticos directos; mientras que los valores genéticos maternos
tuvieron ligeras fluctuaciones, pero entre valores minimos, como se muestra en las Figuras 13
y 14. Indicando que no se realiza seleccion para esta caracteristica de acuerdo con los
objetivos que busca un centro de conservacion de diversidad genética y que las diferencias

fenotipicas observadas se deberian a las efectos ambientales.
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V. CONCLUSIONES

El promedio del coeficiente de consanguinidad en la poblacion fue de 0.04 %, valor
que indica niveles adecuados y aceptables para este centro de conservacion genética,
sin embargo el mismo fue calculado con el promedio de generaciones maximas de s6lo
1.33.

El tamafio efectivo de la poblacion fue de 124 + 54, lo cual indica el numero de
individuos que generaria la misma tasa de consanguinidad en la poblacion actual si
esta fuese ideal.

Los intervalos de generacionales fueron de 5.2 y 5.68 afios, edades que corresponden a
la edad de los padres cuando nace su progenie seleccionada como de reemplazo y la
edad de su progenie cuando nace toda su progenie, respectivamente.

Los estimados de heredabilidad directa y materna para el peso vivo al nacimiento
fueron de 0.04 £ 0.03 y 0.27 £ 0.03 respectivamente, y con una correlacion genética
entre la varianza genética aditiva directa y la del efecto genético materno de 0.03 +
0.24, indicando que la apreciacion del buen fenotipo para peso vivo no predice
eficientemente el valor genético para este caracter y por otro lado la correlacion indica
gue no existiria asociacion entre estos efectos.

La tendencia genética para el valor genético de peso vivo al nacimiento se mantiene
estable desde el afio 1998 al afio 2012, indicando la no seleccion a favor de dicha

caracteristica.



VI. RECOMENDACIONES

Continuar en el esfuerzo de mejorar el registro de datos de la poblacion de alpacas,
identificandolos por Unica vez al nacimiento, y en registros posteriores solo registrar el
nimero de arete para evitar confusiones en la definicion de colores u otras
caracteristicas.

Monitorear constantemente los niveles de parentesco para evaluar la necesidad de
incorporar nuevos individuos a la poblacion, sobre todo en la poblacion de alpacas de
color con menor nimero de individuos.

Profundizar la caracterizacion fenotipica y genética de la poblacion del Banco de
Germoplasma con otras caracteristicas y usando marcadores moleculares.

Utilizar los resultados como referencia para evaluar las tendencias genéticas de
poblaciones selectas bajo mejora convencional, al menos en el ambito de Puno.
Documentar las decisiones que conlleven a la salida o introduccién de animales del
Banco de Germoplasma, basando las mismas en criterios que respalden el

mantenimiento maximo de la diversidad genética de la poblacién.
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VIIl. ANEXO



ANEXO 1: Archivo de genealogia y de fenotipo de alpacas de Quimsachata (parte inicial)

ID PADRE
N N 0
S PN I N R N P TN Sl e
DU N E Cuo 2 L x Iswmo| s E cl 2 L x
I A S A T Eol A
- - - N - - N. - - - -

01 | 1998 11097| 17/11/1997 | HY | LF H |70 357|01/01/1995| HY | AP | H
02 | 1998 21097| 17111997 | HY [ CA | H | 5.0 301)01/01/1995| HY [ GR | H
03 | 1998 31097| 17/11/1997 | SY [ CO | M | 5.0 305)01/01/1995| HY | CA | H
04 | 1998 41097| 171111997 | HY | CA | H | 5.0 323)01/01/1995| HY | CA | H
05 | 1998 51097| 17/11/1997 | HY | BL H |55 337)01/01/1995| SY [ CA | H
06 | 1998 61097| 17/11/1997 | HY [ NE | M | 65 296 01/01/1995{ HY | CA | H
07 | 1998 71197| 17/11/1997 | HY [ GR | H | 6.0 304 01/01/1995| SY [ GR | H
08 | 1998 81197| 17/11/1997 | HY [ NE | H | 55 137292)01/01/1995| HY | NE | H
09 | 1998 91197| 17/11/1997 | HY [ CO | M | 6.0 135|01/01/1995] HY | NE | H
10 | 1998 101197| 171111997 | HY | CC | H | 6.0 352)01/01/1995| SY [ GR | H
11 | 1998 111197) 171111997 | HY | CA [ M | 7.0 66195(01/01/1995 HY | CA | H
12 | 1998 121197| 171111997 | HY | BL [ M | 6.0 340 01/01/1995| HY | GR | H
13 | 1998 131197| 221111997 | HY | CO | M | 85 836|01/01/1995| HY | CC | H
14 | 1998 141197| 27/11/1997 | HY | BL H |65 288)01/01/1995| HY | CA | H
15 | 1998 151197| 28/11/1997 | HY | NE | H | 6.0 142|01/01/1995 HY | NE | H
16 | 1998 161297| 02/12/1997 | HY | BL H |80 1530289 01/01/1995| HY | BL | H
17 1998 171297| 03/12/1997 | HY | BL H |88 561|01/01/1995] HY | CR | H
18 | 1998 181297| 04/12/1997 | HY | BL [ M | 6.0 3651|01/01/1995 HY | CO | H
19 | 1998 191297| 051211997 | HY | LF | M | 8.0 199392 01/01/1995| HY | BL | H
20 | 1998 201297| 06/12/1997 | HY [ NE | H [ 75 238390 01/01/1995| SY | NE | H
21 11998 211297| 07/12/1997 | HY [ CA| H [ 65 169193 01/01/1995| HY | CA | H
22 | 1998 221297 08/12/1997 | HY | BL H | 6.0 199295 01/01/1995| HY | CC | H
23 | 1998 231297| 11/12/1997 | SY [ CC | H | 6.0 671941 01/01/1995| HY | CC | H
24 11998 241297| 11121997 | HY [ CC | M [ 5.0 225295(01/01/1995| HY | CC | H
25 | 1998 251297 11/12/1997 | HY | BL H |60 6195|01/01/1995| HY | BL | H
26 | 1998 261297 12/12/1997 | HY [ CO | H [ 5.0 234295 01/01/1995| HY | CO | H
27 1998 271297 12/12/1997 | HY | LF H |78 161295) 01/01/1995| HY | LF H
28 | 1998 281297 13/12/1997 | SY [ CO | M | 5.0 3061|01/01/1995 SY | NE | H
29 | 1998 291297 13/12/1997 | HY [CC | M | 6.0 127295| 01/01/1995| HY | LF H
30 | 1998 301297 13/12/1997 | HY | BL | M | 65 731)01/01/1995| HY | BL | H
31 | 1998 311297| 13/12/1997 | HY | BL H | 55 905| 01/01/1995| HY | BL | H
32 | 1998 321297 14/12/1997 | HY | AP | H [ 5.0 292295 01/01/1995| HY | LF H
33 | 1998 331297 14/12/1997 | HY | BL H | 6.0 71941|01/01/1995] HY | BL | H
34 | 1998 341297 15/12/1997 | HY | LF | M | 5.0 20195| 01/01/1995] HY | LF H
35 | 1998 351297 16/12/1997 | HY [ CO | H [ 75 13195/ 01/01/1995| HY | CO | H
36 | 1998 361297| 17/12/1997 | SY [ CA| M [ 5.0 518|01/01/1995 SY | CA| H
37 | 1998 371297 18/12/1997 | HY | LF | M | 6.0 1551 01/01/1995| HY | CC | H
38 | 1998 381297| 19/12/1997 | SY | BL | M | 65 85295 01/01/1995| SY | LF H
39 | 1998 391297| 21/12/1997 | HY [ CA| M | 5.0 23195|01/01/1995 HY | CA | H
40 | 1998 401297| 22/12/1997 | HY [ CC | M | 6.5 118295) 01/01/1995| HY | CA | H
41 11998 411297| 23/12/1997 | HY [ CA | M | 7.0 214295|01/01/1995| HY | BL | H
42 | 1998 421297| 23/12/1997 | HY | BL | M | 7.0 118|01/01/1995] HY | LF H
43 | 1998 431297| 24/12/1997 | HY [ CA | M | 6.0 354395/ 01/01/1995| HY | CA | H
44 11998 441297| 24/12/1997 | HY [ GR | M | 6.5 362|01/01/1995| HY | NE | H
45 | 1998 451297 24/12/1997 | HY | LF H | 6.0 841)01/01/1995| HY [ CC | H
46 | 1998 461297| 25/12/1997 | HY | BL | M | 7.0 310295/ 01/01/1995| HY | BL | H
47 | 1998 471297| 25/12/1997 | HY | CA | M | 6.0 179392| 01/01/1995| HY | LF H
48 | 1998 481297| 25/12/1997 | HY [ CO | H | 7.0 44189|01/01/1995| HY | CA | H
49 | 1998 491297| 26/12/1997 | HY | BL | M | 6.5 57)01/01/1995| HY | BL | H
50 | 1998 501297| 28/12/1997 | HY | CA| M | 7.0 76292|01/01/1995 HY | CA | H
51 | 1998 511297| 28/12/1997 | HY | CA| H | 6.0

52 | 1998 521297| 291121997 | SY | CA | H | 6.0 1280289 01/01/1995| SY | LF H
53 | 1998 531297| 30/12/1997 | HY | AP | M | 6.8 100295| 01/01/1995| HY | AP | H
54 | 1998 541297| 3111211997 | HY | NE | H | 6.0 1172951 01/01/1995| HY | LF H
55 | 1998 551297| 3111211997 | SY | CA| M | 6.0 313)01/01/1995| HY | CA | H
56 | 1998 56198 01/01/1998 | HY | CO | M [ 6.0 281295|01/01/1995| HY | CA | H
57 | 1998 57198 01/01/1998 | HY | NE | H [ 5.0 62195|01/01/1995 HY | CA | H
58 | 1998 58198 02/01/1998 | HY | GR | H [ 5.0 3471[01/01/1995{ HY | GR | H
59 | 1998 59198/ 02/01/1998 | SY | LF H | 6.0 299|01/01/1995| SY [ CR | H
60 | 1998 60198| 02/01/1998 | HY | BL | M | 6.0 331395 01/01/1995| SY | LF H
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ANEXO 2: Archivo de genealogia y de fenotipo de alpacas de Quimsachata (parte final)

6578] 2012] 325212] 28/0272012] HY | CC | H | 7.0 79105] 01/01/2009] HY | LF | H
6579| 2012| 326212] 28/022012] HY | BL | H | 5.0 110106] 01/01/2009] HY | BL | H 402| 01/01/2008] Hv | BL
6580| 2012| 327212| 28/02/2012] HY | CO | M | 65 352209] 01/01/2009] HY | CR | H 227204/ 01/01/2008] HY | NE
6581| 2012| 328212| 28/02/2012] HY | CA | H | 6.0 402302/ 01/01/2009] HY | CA | H

6582| 2012| 329212| 28/02/2012] HY | BL | M | 55 70061] 01/01/2009] HY | BL | H 1306] 01/01/2008] Hv | BL
6583| 2012] 330212] 28/02/2012] HY | BL | H | 45 71109] 01/01/2009] HY | BL | H

6584| 2012| 331212| 28/02/2012] SY | CA | M | 65 215206 01/01/2009] SY | CA | H

6585| 2012] 332212] 29/02/2012] SY | BL | M | 50 39109/ 01/01/2009] SY | BL | H

6586| 2012] 333212] 29/022012] HY | CO | M | 7.5 253204 01/01/2009] HY | NE | H 12] 01/0172008] Hv | NE
6587| 2012| 334212| 29/0272012] HY | NE | H | 45 359209] 01/01/2009] HY | NE | H

6588| 2012| 335212| 29/0272012] HY | BL | M | 55 49104 01/01/2009] HY | BL | H 4006] 01/01/2008] HY | BL
6589| 2012| 336212] 20/02/2012] HY | CA | H | 8.0 233204/ 01/01/2009] HY | CA | H 375] 01/01/2008] HY | CA
6590| 2012| 337212| 29/022012] HY | NE | M | 6.0 304206] 01/01/2009] HY | NE | H 227204 01/01/2008] HY | NE
6591| 2012| 338212] 29/02/2012] SY | BL | H | 4.0 52209/ 01/01/2009] SY | BL | H

6592| 2012] 339212] 29/02/2012] HY | NE | H | 6.0 394308 01/01/2009] HY | NE | H 54105 01/01/2008] HY | NE
6593| 2012| 340212] 29/022012] HY | BL | H | 45 186203 01/01/2009] HY | BL | H

6594 2012] 341312 01032012]HY | BL | M | 7 9406 01/01/2009] HY | BL | H 207 01/01/2008] Hy | BL
6595| 2012] 342312 01/032012]HY | CA | H | 55 141104 01/01/2009] HY | CA | H

6596] 2012 343312] 01/032012]SY | BL | H | 7.5 147107 01/01/2009] SY | BL | H 339204/ 01/01/2008] sy | BL
6597| 2012| 344312] 020032012]HY | BL | H | 6 11706 01/01/2009] HY | BL | H 402| 01/01/2008] Hv | BL
6598| 2012| 345312] 02032012]SY | BL | H | 7.5 1104 01/01/2009] SY | BL | H 339204/ 01/01/2008] sy | BL
6599| 2012| 346312] 03/032012]HY | CC | M | 6 375207/ 01/01/2009] HY | cC | H

6600 2012] 347312 04/032012]HY | NE | M | 7.5 184207/ 01/01/2009] HY | NE | H 426207/ 01/01/2008] HY | NE
6601] 2012] 348312] 04/032012]HY | CA | H | 7.5 435207 01/01/2009] HY | CA | H 350204/ 01/01/2008] HY | CA
6602 2012] 349312] 04/032012]HY | LF | M | 8 365205 01/01/2009] SY | BL | H 3| 01/01/2008] sy | BL
6603| 2012] 350312] 04/032012]HY | BL | M | 7 8906/ 01/01/2009] HY | BL | H 8006/ 01/01/2008] HY | BL
6604] 2012] 351312] 05/032012]HY | NE | M | 85 248204 01/01/2009] HY | NE | H

6605 2012] 352312| 05/03/72012[SY | NE | H | 75 233203/ 01/01/2009] SY | NE | H 189106 01/01/2008] sy | NE
6606 2012] 353312] 06/03/2012]HY | CR | H | 8 152104/ 01/01/2009] HY | CR | H 10 01/01/2008] 1y | CO
6607| 2012] 354312] 06/03/2012]HY | CA | H | 8 98204/ 01/01/2009] HY | CA | H

6608| 2012| 355312] 06/03/2012]HY | CA | H | 7 199105] 01/01/2009] HY | CA | H 369204/ 01/01/2008] HY | CA
6609 2012| 356312] 07/032012]HY | NE | M | 5 22100/ 01/01/2009] SY | NE | H

6610 2012] 357312] 07/03/2012]HY | NE | M | 65 261208] 01/01/2009] HY | NE | H 120104/ 01/01/2008] sy | NE
6611 2012] 358312] 07/032012]HY | NE | H | 6 203103 01/01/2009] HY | CO | H

6612 2012] 359312] 08/03/2012]HY | CR | H | 55 401304 01/01/2009] HY | CR | H 12104 01/01/2008] Hy | CA
6613 2012] 360312] 08/03/2012]HY | CR | H | 55 31107/ 01/01/2009] HY | CR | H 198103] 01/01/2008] HY | CR
6614 2012] 361312] 09/032012]HY | CR | H | 6 428207/ 01/01/2009] HY | CR | H 350204 01/01/2008] HY | CA
6615] 2012]  362312| 09/03/2012[SY [ CO | H [ 6

6616 2012 363312| 09/03/2012[SY | BL | M | 5 185104/ 01/01/2009] SY | BL | H 5075] 01/01/2008] sy | BL
(6617| 2012 364312| 10/03/2012[HY | BL | H | 65 328207/ 01/01/2009 HY | BL | H 3006/ 01/01/2008] Hv | BL
6618 2012 365312| 11/03/2012[HY | BL | M | 7 907/ 01/01/2009] HY | BL | H 307/ 01/01/2008] Hy | BL
6619 2012 366312| 11/03/2012[HY | CA | H | 8

6620 2012| 367312] 12/032012]HY | CA | H | 7 385204/ 01/01/2009| HY | CA | H 270207/ 01/01/2008| HY | CA
"6621) 2012] 368312 13/03/2012|HY | NE | M | 6 155105/ 01/01/2009] HY | NE | H 161106 01/01/2008] HY | NE
6622 2012 369312 13/03/2012|SY | BL | M | 7 131105] 01/01/2009 HY | CA | H

'6623| 2012] 370312| 13/032012]SY | LF | H | 6 310204 01/01/2009] SY | LF | H 406203| 01/01/2008| sy | LF
M6624) 2012| 371312 13/03/2012]HY |CR | M | 5 174209] 01/01/2009] HY | LF | H

(6625 2012| 372312| 13/03/2012|HY | LF | M | 55 457307 01/01/2009] HY | LF | H

(6626] 2012| 373312| 13/03/2012|HY | BL | H | 65 31106 01/01/2009] HY | BL | H 207/ 01/01/2008] Hy | BL
(6627| 2012| 374312] 13/03/2012]HY [BL | H | 5 294207/ 01/01/2009] HY | BL | H

6628 2012| 375312 13/03/2012|HY | NE | M | 6 106103/ 01/01/2009] HY | NE | H 185207| 01/01/2008] HY | NE
'6629| 2012| 376312| 13/03/2012|HY | AP | H | 55 441207/ 01/01/2009| HY | CA | H 419205 01/01/2008] HY | AP
'6630| 2012| 377312| 14/03/2012|HY | CA | M | 6 308204/ 01/01/2009] HY | CA | H 372/ 01/01/2008] HY | CA
(6631] 2012| 378312| 14/03/2012|HY | BL | M | 65 3606/ 01/01/2009) HY | BL | H 2006] 01/01/2008] HY | BL
(6632] 2012] 379312| 14/032012|HY | CC | M | 45 104109] 01/01/2009] HY | BL | H

(6633 2012] 380312 14/03/2012|HY | BL | M | 65 5406| 01/01/2009) HY | BL | H 1006 01/01/2008] Hv | BL
6634 2012 381312 15/03/2012|SY | NE | H | 7 346207 01/01/2009] SY | NE | H 184106| 01/01/2008] Sy | NE
6635 2012| 382312 16/03/2012|HY | CC | M | 5 372207 01/01/2009] HY | CR | H 12104/ 01/01/2008] HY | CA
6636 2012 383312 18/03/2012|HY | NE | M | 7 344/ 01/01/2009| HY | GR | H 184106] 01/01/2008] HY | GR
[6637] 2012 384312| 18/03/2012[HY | BL | H | 6 8106 01/01/2009] HY | BL | H 9006 01/01/2008] HY | BL
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ANEXO 3: Archivo de ingreso de datos para el programa Endog v4.8.

ID ID FATHER |ID_MOTHER |BIRTH DATE|SEX S |alive |cod alive |AREA | REFERENCE
11097 0 357 17/11/1997 [female 2 7 0
21097 0 301| 17/11/1997|female 2 7 0
31097 0 305| 17/11/1997 |male 1 4 0
41097 0 323| 17/11/1997 |female 2 7 0
51097 0 337| 17/11/1997 |female 2 5 0
61097 0 296| 17/11/1997 |male 1 3 0
71197 0 304| 17/11/1997|female 2 1 0
81197 0 137292| 17/11/1997 |female 2 3 0
91197 0 135| 17/11/1997 |male 1 3 0

101197 0 352 17/11/1997 [female 2 7 0
111197 0 66195| 17/11/1997|male 1 7 0
121197 0 340| 17/11/1997 |male 1 5 0
131197 0 836| 22/11/1997|male 1 3 0
141197 0 288| 27/11/1997|female 2 5 0
151197 0 142| 28/11/1997 |female 2 3 0
161297 0 1530289 02/12/1997|female 2 5 0
171297 0 561| 03/12/1997|female 2 5 0
181297 0 3651 04/12/1997|male 1 5 0
191297 0 199392| 05/12/1997 | male 1 7 0
201297 0 238390| 06/12/1997 |female 2 3 0
211297 0 169193| 07/12/1997 |female 2 7 0
221297 0 199295| 08/12/1997 |female 2 5 0
231297 0 671941 11/12/1997|female 2 8 0
241297 0 225295| 11/12/1997|male 1 7 0
251297 0 6195 11/12/1997|female 2 5 0
261297 0 234295| 12/12/1997 |female 2 3 0
271297 0 161295| 12/12/1997 |female 2 7 0
281297 0 3061 13/12/1997|male 1 4 0
291297 0 127295| 13/12/1997 |male 1 7 0
301297 0 731| 13/12/1997 |male 1 5 0
311297 0 905| 13/12/1997|female 2 5 0
321297 0 292295| 14/12/1997 |female 2 1 0
331297 0 71941 14/12/1997|female 2 5 0
341297 0 20195| 15/12/1997|male 1 7 0
351297 0 13195| 16/12/1997 |female 2 3 0
361297 0 518| 17/12/1997 |male 1 8 0
371297 0 1551 18/12/1997|male 1 7 0
381297 0 85295 19/12/1997|male 1 6 0
391297 0 23195| 21/12/1997|male 1 7 0
401297 0 118295| 22/12/1997 |male 1 7 0
411297 0 214295| 23/12/1997|male 1 7 0
421297 0 118| 23/12/1997 |male 1 5 0
431297 0 354395| 24/12/1997|male 1 7 0
441297 0 362| 24/12/1997 |male 1 1 0
451297 0 841| 24/12/1997|female 2 7 0
461297 0 310295| 25/12/1997|male 1 5 0
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ANEXO 4: Resultados de pardmetros de estructura poblacional obtenidos con el programa

Endog v4.8.

Population Statistics on Average Inbreeding (No responde)} . - -
hean by Maximum Generations
Generation | N* Animals | Mean F % Inbred Awerage Fforinbred Mean Aver Relat Eff. Pop. Sizs
» 1} 2007 0.00% 0.04%
1 3078 0.00% 0.07%
2 2114 0.05% 0.28% 18.75% 012% 9395
3 1084 017% 167% 11.03% 0.16% 4173
4 155 0.18% 184% 9.38% 016% 58852
5 4 0.00% 0.15%
< | 3
Mean Inbreeding by Complete Generations
Generation | N Anirmals | Mean F % Inkred Average Fiorinkbred Mean Aver. Relat Eff. Pap. Sizg
0 4312 0.00% 0.04%
1 3843 0.04% 0.29% 15.06% 013% 1160.1
» 2 287 0567% 6.23% 10.83% 021% 45,5
»

|

RESULTS RESUME OMN THE REFEREMNCE POPULATION
Field REFERENCE =1

Effective Population Size computed via individual increase ininbreeding = 124.0643
sd= 541829

Neindividuals = 377

Effective Population Size computed via regression on equivalent generations = 54.6359

Effective size obtained from Log regression on equivalent generations:  50.48 Back

| 0.0 % computed of 820800 coancestnes.
JActual Menu:  |Main-> |POPULATION STATISTICS ON INBREEDING

Population Statistics on Average Inbreeding

Mean Inbreeding by Meximurm Generations

Generation | N*Anirmals | Mean F % Inkred Average Fiorinbred Mean Aver. Relat Eff. Pap. Size
» 0 2007 0.00% 0.04%
1 3078 0.00% 0.07%
2 2114 0.06% 0.26% 16.76% 012% 4395
3 1084 017% 157% 11.03% 015% 4173
4 155 0.a8% 1.94% 9.38% 0.16% 5885.2
5 4 0.00%, 0.15%

|

Mean Inbreeding by Complete Generations

Generation | N*Anirmals | Mean F % Inkred Average Fiorinkbred Mean Aver. Relat Eff. Pop. Sizg
4312 0.00% 0.04%
1 3843 0.04% 0.29% 16.06% 013% 11601
» 2 287 057% 5.23% 10.83% 021% 455

|

RESULTS RESUME OM THE REFERENCE POPULATION.
Field REFEREMCE =1

Effective Population Size computed via individual increase ininbreeding = 124.0643
5= 541829

N individuals = 377

Effective Population Size computed via regression on eguivalent generations = 54.6359

Effective size obtained from Log regression on equivalent generations:  50.48 Back

Effective Population Size computed via individual increase in coancestry= 5844911 sd= 125672
N? coancestries = B20800

Effective Population Size computed via regression on equivalent generations = 54 6359
Equivalent Subpopulations = 44634 ¢.d.= 19546

P\r:\ua\ Menu: ‘Mam—) ‘PDPULATION STATISTICS ON INBREEDING Chionse The figld tirtaining 1716 he Feterente Bopuls
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ANEXO 5: Archivo de ingreso

de datos al programa Poprep.

ﬂ Quimsachatab000: Bloc de notas

:@g

Archivo

Edicion Formato Ver Ayuda

11097 |
21097 |
31097 |
41097 |
51097 |
61097 |
71197 |
81197 |
91197 |
101197 |
111197 |
121197 |
131197 |
141197 |
151197 |
161297 |
171297 |
181297 |
191297 |
201297 |
211297 |
221297 |
231297 |
241297 |
251297 |
261297 |
271297 |
281297 |
291297 |
301297 |
311297 |
321297 |
331297 |
341297 |
351297 |
361297 |
371297 |
381297 |

| 357 |1 1997-11-17 | female
| 301 | 1997-11-17 | female
| 305 | 1997-11-17 | male
| 323 | 1997-11-17 | female
| 337 | 1997-11-17 | female
| 296 | 1997-11-17 | male
| 304 | 1997-11-17 | female
| 137292 | 1997-11-17 | female
| 135 | 1997-11-17 | male
| 352 | 1997-11-17 | female
| 66195 | 1997-11-17 | male
| 340 | 1997-11-17 | male
| 836 | 1997-11-22 | male
| 288 | 1997-11-27 | female
| 142 | 1997-11-28 | female
| 1530289 | 1997-12-02 | female
| 561 | 1997-12-03 | female
| 3651 | 1997-12-04 | male
| 199392 | 1997-12-05 | male
| 238390 | 1997-12-06 | female
| 169193 | 1997-12-07 | female
| 199295 | 1997-12-08 | female
| 671941 | 1997-12-11 | female
| 225295 | 1997-12-11 | male
| 6195 | 1997-12-11 | female
| 234295 | 1997-12-12 | female
| 161295 | 199/7-12-12 | female
| 3061 | 1997-12-13 | male
| 127295 | 1997-12-13 | male
| 731 ] 1997-12-13 | male
| 905 | 1997-12-13 | female
| 292295 | 1997-12-14 | female
| 71941 | 1997-12-14 | female
| 20195 | 1997-12-15 | male
| 13195 | 1997-12-16 | female
| 518 | 1997-12-17 | male
| 1551 | 1997-12-18 | male
| 85295 | 1997-12-19 | male
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ANEXO 6: Programa Poprep para el analisis genealogico.

s FREDRCH-LOEFFLER-INSTITUT
I - (L .
e R o

Homepage About Us Documentation Sample Data

or PR P8 e

from population pedigree to reports

NEWS & EVENTS
DATA INPUT:
Breed:* Alpaca
o P:ale M Female

Date Format:® YYYY-MM-DD

Date Separator:® -
Email:* 20100782@lamolina.edu.pe
Pedigree file:®  E:\Documentos\MAGIST [ Examinar..

OUTPUT SELECTION:

+ Want a population structure report (PDF)? (yes)
+ Want an inbreeding report (PDF)? (yes)

X - < =) =y
+ Want data files for postprocessing (ZIP)? © yes @no

OPTIONAL INFORMATION:

Your name: Gerardo Mamani
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ANEXO 7: Archivo de genealogia para ingreso al programa Pedigri Viewer.

J 0 Quimsachata_l.....{ = |E| L*M1

Archivo Edicion Formato Ver
Ayuda

ID SIRE DAM -
11097 0 357 E
21097 0 301
31097 0 305
41097 0 323
51097 0 337
61097 0 296
71197 0 304
81197 0 137292
91197 0 135
101197 0 352
111197 0 66195
121197 0 340
131197 0 836
141197 0 288
151197 0 142
161297 0 1530289
171297 0 561
181297 0 3651
191297 0 199392
201297 0 238390
211297 0 169193
221297 0 199295
231297 0 671941
241297 0 225295
251297 0 6195
261297 0 234295
271297 0 161295
281297 0 3061
291297 0127295
301297 0 731
311297 0 905
321297 0 292295
331297 0 71941
341297 0 20195
351297 0 13195
361297 0 518 -
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ANEXO 8: Programa Context para editar informacion de fenotipo y de genealogia.

c ConTEXT - [CA\Users\Dnl\Desktop\Quimsachata.txt] [.:. (=] i:—ij
c File Edit View Format Project Tools Options Window Help - F x
] f & B i) PR BN 8RS
Text files ©
Cluimsachata.be
(] |I| 1 ?I |I| |1ID| |I| |1I5| |I| |2ID| |I| |2I5| |I| Ll |I| Ll |I| Ll |I| Ll |I| |5ID| |I| |5I5| |I| [ |I|
ID 5IR DAM SEX RAZA COL YEAR EDFAR MES NRFAR PESOC PVELL -
1 NER NA H HY CR 1958 NA 1 NR 6.0 2.5 |§|
2 NA NA H HY NE 1998 NA 2 NA 6.0 NA H
3 NA NA H HY CR 1998 NAR 4 NA 4.0 1.1
4 NE NA H HY CR 1955 NA 3 NA 6.0 NA
5 NA NA H HY BL 2000 NA 2 NA 6.0 NA
6 NER NA H HY CR 2000 NA 2 NA 7.5 NA
7 NA NA M SY CR 2000 NA 2 NA 6.0 NA
8 NA NA M HY BL 2000 NA 2 NA 5.5 NAE
SO NA NA H SY GR 2000 NA 2 NA 7.5 NA
10 NA NA H HY NE 2000 NA 2 NA 4.5 NA
11 N2 NAR M HY CR 2000 NA 3 NA 7.5 NA
12 NA NER M HY NE 2000 NA 3 NA 8.0 NA
13 NA NA M HY CR 2000 NA 3 NA 8.0 NA
14 NA NA M SY NE 2000 NA 3 NA 6.5 NA
15 NA NA M SY NE 2000 NA 3 NA 7.0 NA
lé NA NAR H HY CA 2000 NA 3 NA 5.0 NA
17 NA NER M HY NE 2000 NA 3 NA 7.0 NA
183 NA NA H HY CA 2000 NA 3 NA 7.0 NA
1% NA NAR H HY CR 2000 NA 4 NA 5.0 NA
20 NA NA M HY CAR 2000 NA 4 NA 5.0 NA
21 WA NA H SY CA 2000 NA 5 NA 6.0 NA
22 NA NA M HY CR 2000 NA 5 NA 6.0 NA
23 WAL NAR H SY CR 2001 NA 2 NA NA NR
24 WA NA H HY CR 2001 NA 3 NA 6.0 NA -
« [ »
Ln 7. Caol 42 Ingert Sel: Mormal DOS  File size: 359447
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ANEXO 9: Comandos para la estimacién de componentes de varianza en el programa

Asreml.

g ASReml Interactive Environment

= S

File Edit Search Run View Tools Help

Mew Praject 112
= ggcam
~program[gcam.as]
- datalgcam.asd]
~repor[gcam.asr]
fixed/random effects[gcam.sin]
fitted values[goarmyhi]
miscellaneous resultfgcarm.res]
~functions[goam. pwc]
-pin file[gcam.pin]
~geam.ask
-~ (Cam.Isy
- gcamyea
geamwwp
geam_RvE_1.pgl

Properies ‘ A | | Remove ‘

QB =] m [i2]15 8| &= B @ 2|0 |m|%|D

ji”nSReml v3.0, session started 17-Dec-2012 15:03:41 5i

Analisis Peso Nacimiente Materno Quimsachata qcam.as -
ID P

SIR P

DAM P

SEX 'A

RAZA tA

COL 1'A

YEAR = I

EDPAR

MES = !I

NRPAR = 1I

PESO

PUELL

gcam.asd 1SKIP 1 H Pedigree file

qcam.asd 1SKIP 1 tHAXIT 500 YHMUINCLUDE

PESO ™ SEX COL YEAR MES EDPAR 'r ID DAM

000

10 US
3%0

m

tAISING #Data file

ID 1

2 0 US 'GP
3%0

ID @ AINV

DAK 1
2 0 US !GP
3%0
DAM @ AINU -

ANEXO 10: Resultados de componentes de varianza y parametros genéticos en el programa

Asreml.

i i ==
QASRemIIntemcileEnvlroanent - — — — - — P — X
File Edit Search Run View Tools Help

| ASReml 3.0 [01 Jan 2009] Ahalisis Pesc Nacimiente Materno
NEWP’DJED‘”Z = qcam.puc created 27 Dec 2012 17:36:47.564
qcam A
program[geam.as] E .
datalqeam asd] = - - - Results from analysis of PESO - - -
raportgeam asr] |
- fixedfrandom effects[gcam.sin] = 11D 0. 475944E-01
- fitted values[gcam.yht] @ 2 DAM 0.260481
miscellaneous resulifgcam.res] @ 3 Variance 0.6626TY4
f Skipping: Analisis Peso Nacimiento Materno Quimsachata qcam.pin
4 Phen. 1 0.97075 0.19363E-01
feam.ask h2a = ID 1/Phen. 1 4= 0.0490 0.0230
B B hzm = DAM 2/Phen. 1 4= 0.2683  0.0168
Smmwp 22| Notice: The parameter estimates are followed by
q:am._RvEJ oyl = their approximate standard errors.
Froperties | A ‘ ‘ Remaowe ‘ Q
EHRSReml u3.0, session started 17-Dec-2012 15:03:41 o
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directos (meanBVa) y maternos (meanBVm) por afo.

ANEXO 11: Promedio de peso vivo al nacimiento (meanPESO) en kgs, valores genéticos

Nro Afo meanPESO [meanBVa meanBVm
1 1995 - 0.0007 0.0163
2 1996 - 0.0023 0.0314
3 1997 - 0.0022 0.0022
4 1998 6.5444 -0.0005 -0.0017
5 1999 6.0387 -0.0016 -0.0199
6 2000 6.2719 0.0022 0.0020
7 2001 5.5101 -0.0003 0.0023
8 2002 5.7186 -0.0077 -0.0110
9 2003 6.0340 -0.0026 -0.0138

10 2004 6.0166 0.0007 0.0055
11 2005 6.4067 -0.0037 -0.0383
12 2006 6.5524 -0.0057 -0.0418
13 2007 6.7300 -0.0066 -0.0441
14 2008 6.6882 -0.0021 -0.0502
15 2009 6.0793 -0.0037 -0.0307
16 2010 6.3664 -0.0017 -0.0023
17 2011 5.7129 -0.0027 -0.0225
18 2012 6.2882 -0.0040 -0.0236
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