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RESUMEN

Los programas de mejoramiento genético bien disefiados de alpacas son una forma de
mejorar la calidad de la fibra a largo plazo. Hasta el momento, el Perd no cuenta con un
programa nacional de alpacas, pero existen diferentes iniciativas de empresas privadas,
organismos no gubernamentales y asociaciones de criadores. Todos ellos tienen en comun
la mejora de la calidad de la fibra al reducir su didmetro. La implementacion de la seleccién
genética podria fortalecer ain méas los programas de mejoramiento. Por lo tanto, este estudio
tuvo como objetivo evaluar las ganancias genéticas predichas de la seleccién genémica en
alpacas Huacaya comparando la ganancia genética del diametro de la fibra (DF) y el
porcentaje de medulacion (PM) utilizando la metodologia del mejor predictor lineal
insesgado (BLUP) y el mejor predictor lineal insesgado genémico de un solo paso (ss-
GBLUP). Para la simulacion se utiliz6 el programa ZPLAN + y se tom6 como referencia la
base de datos de alpacas de la Estacion de Investigacion Cientifica Pacomarca. Se
compararon cuatro escenarios. En el escenario 1, se utiliz6 el método BLUP para predecir la
respuesta directa de DF a la seleccién y la respuesta correlacionada para PM. En el escenario
2, el objetivo de mejoramiento fue PM, y DF se puso como un rasgo correlacionado, y se
aplico el método BLUP. EIl escenario 3 utilizé el método ss-GBLUP para predecir la
respuesta directa de DF y la respuesta correlacionada de PM. Mientras que en el escenario 4
se utilizd el método ss-GBLUP para predecir la respuesta directa a la seleccion de PM y la
respuesta correlacionada de DF. Las ganancias genéticas para el DF por afio fueron: -0.21
pm, -0.13 pum, -0.25 um y 0.16 pm en los escenarios 1, 2, 3 y 4, respectivamente. Las
ganancias genéticas anuales para PM fueron: -0.68 por ciento, -1.07 por ciento, -0.85 por
ciento y -1.26 por ciento en los escenarios 1, 2, 3 y 4, respectivamente. La precision del
indice de seleccion fue 0.69, 0.60, 0.76 y 0.66 para los escenarios 1, 2, 3 y 4,
respectivamente. En conclusion, la informacion gendmica tiene un impacto favorable porque

aumenta la ganancia genética por diametro de fibra y porcentaje de medulacion.

Palabras claves: Alpaca, seleccién gendmica, ganancia genética, simulacion, diametro,

medulacion.



ABSTRACT

Well-designed breeding programs for alpacas are one way to improve fiber quality in the
long term. So far, Peru does not have a national program for alpacas, but there are different
initiatives from private companies, non-governmental organizations and breeder
associations. All of them have in common the improvement of the quality of the fiber by
reducing its diameter. The implementation of genetic selection could further strengthen
breeding programs. Therefore, this study aimed to evaluate the predicted genetic gains of
genomic selection in Huacaya alpacas by comparing the genetic gain of fiber diameter (DF)
and percentage medullation (PM) using the best linear unbiased predictor methodology (
BLUP) and the best one-step genomic linear unbiased predictor (ss-GBLUP). For the
simulation, the ZPLAN + program was used and the alpacas database of the Pacomarca
Scientific Research Station was taken as a reference. Four scenarios were compared. In
scenario 1, the BLUP method was used to predict the direct response of DF to selection and
the correlated response for PM. In scenario 2, the breeding target was PM, and DF was put
as a correlated trait, and the BLUP method was applied. Scenario 3 used the ss-GBLUP
method to predict the direct response of DF and the correlated response of PM. While in
scenario 4 the ss-GBLUP method was used to predict the direct response to the selection of
PM and the correlated response of DF. The genetic gains for the DF per year were: -0.21
pm, -0.13 pm, -0.25 pm and 0.16 pm in scenarios 1, 2, 3 and 4, respectively. The annual
genetic gains for PM were: -0.68 percent, -1.07 percent, -0.85 percent, and -1.26 percent in
scenarios 1, 2, 3, and 4, respectively. The accuracy of the selection index was 0.69, 0.60,
0.76, and 0.66 for scenarios 1, 2, 3, and 4, respectively. In conclusion, genomic information
has a favorable impact because it increases the genetic gain per fiber diameter and percentage

of medullation.

Keywords: Alpaca, genomic selection, genetic gain, simulation, diameter, medullation.



l. INTRODUCCION

El Per0 es el pais que posee la mayor poblacion de alpacas en el mundo seguida de Bolivia
(FAO 2005). Segun el altimo Censo Nacional Agropecuario se indica que el pais alberga
3’685,516 cabezas de alpacas. EI 99 por ciento de la poblacion de alpacas se encuentra bajo
la tenencia de pequefios productores altoandinos y el 1 por ciento en medianas y grandes

empresas, asociaciones y cooperativas (INEI 2012).

Las poblaciones de alpacas se encuentran en 18 de los 24 departamentos, siendo Puno el que
cuenta con el mayor nimero de alpacas (58.5 por ciento), le sigue Cusco (11.4 por ciento),
Arequipa (9.4 por ciento), Huancavelica (6.8 por ciento) y Ayacucho (4.6 por ciento) y el
resto se encuentra distribuido en los deméas departamentos (MINAGRI 2019). La mayor
concentracion de alpacas se encuentra en la sierra del pais, siendo la raza Huacaya la que

tiene mayor poblacion (78.9 por ciento) (INEI 2012).

Per( es considerado el primer productor de fibra de alpaca a nivel mundial, por tener la
mayor poblacion de alpacas (MINAGRI 2019). En el 2018 la produccién de fibra alcanzé
las 4500 toneladas a nivel nacional, de las cuales el 90 por ciento fue para el mercado de
exportacion y el 10 por ciento para el mercado nacional (principalmente para la artesania).

Los principales destinos son Italia, China, Japén, Corea del Sur y Taiwan (MINAGRI 2018).

La fibra de la alpaca se clasifica en diferentes clases comerciales en funcion a su calidad
como Alpaca Stper Baby (Igual o menor a 20 um), Alpaca Baby (20.1 a 23 um), Alpaca
Fleece (23.1 a 26.5 um), Alpaca Medium Fleece (26.6 a 29 um), Alpaca Huarizo (29.1 a
31.5 um), Alpaca Gruesa (Mas de 31.5 um) (INACAL 2014). La fibra de menor diametro
es muy cotizada en el mercado siendo muy requerida por la industria textil (Allain & Renieri
2010).



La mayor poblacion de alpacas se encuentra en tenencia de los pequefios productores
altoandinos y debido a diversos problemas como los bajos recursos econémicos, problemas
de salud con los animales, pasturas con bajo porcentaje de proteina y la falta de un programa
de mejora genética, hacen que tengan muchas deficiencias en su produccién (Quispe 2005).

La importancia de los programas de mejora genetica es cambiar el valor genético medio de
una poblacion de alpacas de una determinada caracteristica con el proposito de aumentar las

ganancias economicas en los productores altoandinos (Fundacion Suyana 2010).

Per( no cuenta con un programa nacional de mejoramiento genético de alpacas pero si con
la iniciativa de empresas individuales privadas, Organismos No Gubernamentales y
asociaciones de criadores que tienen en comun mejorar la calidad de la fibra reduciendo su
diametro (Quina et al. 2015; Gutiérrez et al. 2019). Muchos de estos actores han
implementado evaluaciones genéticas usando el modelo animal BLUP (Mejor predictor
lineal insesgado) y debido a que estas iniciativas se encuentran muy aisladas no hay un
vinculo genético entre ellas. Algunas de ellas han logrado mediante el mejoramiento
genético reducir el diametro de la fibra de 22.5 a 18.4 micras en un lapso de 10 afios, esto
fue reportado por el Fundo Pacomarca (Cruz 2017). Sin embargo se requiere mayor esfuerzo,
utilizar otras herramientas como la seleccion genémica que permite optimizar los programas

de mejoramiento genético (Thomasen et al. 2014).

En tal sentido, esta investigacion propuso como objetivo principal la evaluacion de las
ganancias genéticas predichas de la seleccion gendmica en un programa del mejoramiento
genético de alpacas Huacaya. Los objetivos especificos fueron: a) Calcular y comparar la
ganancia genética de la seleccién genémica GBLUP con metodologia de un solo paso (ss-
GBLUP) versus modelo animal BLUP para el caracter didmetro de fibra en alpacas Huacaya
mediante simulacion, y b) Calcular y comparar la ganancia genética de la seleccién
gendémica GBLUP con metodologia de un solo paso (ss-GBLUP) versus el modelo animal

BLUP para el caracter porcentaje de medulacion en alpacas Huacaya mediante simulacion.



2.1.

2.1.1.

Il.  REVISION DE LITERATURA

LA ALPACA

La alpaca es un integrante de los camélidos sudamericanos en cuanto se refiere a la
produccion de fibra (MINAGRI 2019). Por ello habria sido domesticada y
seleccionada desde hace mucho tiempo (McGregor 2006). La fibra de alpaca es
considerada como una fibra especial por las fabricas textiles, las confecciones que
se hacen de ellas estan clasificadas como prendas de lujo (McGregor 2006). Hay
una importancia socio econémica con respecto a la produccion de fibra, pero no ha
sido objeto de innovacién en cuanto se refiere a produccién y calidad de la fibra,
esto debido a que los programas de mejoramiento genético tienen poco avance y

limitado progreso genético (Quispe et al. 2009; Paucar 2019).

Clasificacion taxonomica

Linnaeus en 1758 cléasifico a la alpaca como Camelus pacos. Luego Cuvier en 1800
para describir a la llama y alpaca le propone el genero Lama. Illiger en 1811 la
denomina auchenia referiéndose como auquénido a todos los camélidos. Ameghino
en 1880 la denomind auchenia sp, el cual fue descartado y se mantuvo Lama pacos
hasta el 2001 (Vila 2012), cuando Kadwell et al. (2001) sugieren la reclasificacion
a Vicugna pacos debido a la relacion filogenética cercana encontrada entre la alpaca

y la vicufa.

Marin et al. (2007) indican que la procedencia de la llama y alpaca habia sido
durante mucho tiempo tema de discusion por la alta tasa de hibridacion y los
diversos inconvenientes de las interpretaciones por parte de los especialistas en el
tema (Kadwell et al. 2001). La clasificacion taxondmica de la alpaca segun la base
de datos NCBI Taxonomy estd compuesta por el Reino: Animalia, Clase:
Mammalia, Orden: Artiodactyla, Suborden: Tylopoda, Familia: Camélidos, Tribu:

Lamini, Género: Vicugna y Especie: pacos (Shoch et al. 2020).



2.1.2.

2.1.3.

Distribucion geografica de la alpaca en el Peru

El PerG cuenta en la actualidad con 3°685,516 cabezas de alpacas segun el tltimo
Censo Nacional Agropecuario (INEI 2012). Las alpacas estan distribuidas en 18 de
los 24 departamentos que tiene el pais, siendo Puno el de mayor poblacion de
alpacas (58.5 por ciento), seguido de Cusco (11.4 por ciento), Arequipa (9.4 por
ciento), Huancavelica (6.8 por ciento) y Ayacucho (4.6 por ciento) y el resto se
encuentra distribuido en los otros 13 departamentos de nuestro pais (MINAGRI
2019).

La mayor poblacion de alpacas se encuentra en la region sierra representando casi
el 100 por ciento. La poblacién de alpacas Huacaya representa el 78.9 por ciento y

la poblacion de alpacas Suri el 12.0 por ciento (Tabla 1).

Tabla 1. Poblacion de alpacas, por region natural (en miles)

Region Total Suri Huacaya
Sierra 3685.0 441.9 2909.1
Costa 0.5 0.1 0.1
Total 3685.5 4420 2909.2

Fuente: INEI (2012)

Caracteristicas de la fibra

La fibra de alpaca presentan fibras finas, resistentes, suaves y largas (Pinares et al.
2019). Su finura oscila entre 18 a 36 micrones (Cruz 2017). Las caracteristicas de
la fibra de alpaca especialmente del tipo Huacaya son muy requeridas en la industria
textil para la confeccion de prendas de vestir de alta calidad (Quispe et al. 2013),
siendo las caracteristicas como el diametro y longitud de la fibra, uniformidad del
diametro las que determinan la calidad de la fibra (Quispe et al. 2013). Ademas, las
caracteristicas como el peso del velldn, el porcentaje de medulacion y rizo son

objetivos claves para una buena seleccion en la fibra (Renieri et al. 2004).



Diametro promedio de la fibra

Uno de los parametros que define la calidad es la finura, medida como el diametro
promedio de la fibra. Esta caracteristica esta relacionado con la edad, color de la
capa, numero de esquila, las condiciones nutricionales y la estacionalidad
(Villarroel 1991; Frank et al. 2006; Cruz 2017). Existe una gran variabilidad en el
diametro de la fibra entre alpacas, como también en el mismo vellon del animal
(Cruz 2017).

El promedio del didmetro de la fibra (um), desviacion estandar (um) y coeficiente
de variacion (por ciento) varia con la edad con valores promedios de 22.16 um, 5.42
um, y de 24.64 por ciento (Pinares et al. 2019). Gutiérrez et al. (2011) indicaron
que el didmetro de la fibra es de 23.05 + 4.23 um, obtenido de un conjunto de datos

para didmetro de fibra correspondientes a 3257 cabezas de alpacas.

Porcentaje de Medulacién

En la estructura medular se observa que no todas las fibras de alpaca son meduladas
(Pinares et al. 2019; Cruz et al. 2019) y su forma esta de acuerdo al diametro de la
fibra (Guillén 2019). Las fibras finas no poseen médula continua por lo general,
pero si fragmentada, las que poseen médula son las fibras gruesas en toda su
longitud el cual tiene diversas formas (ovoides, irregular, forma de S o T) (McColl
2004; Zoccola 2014).

A medida que se incrementa el diametro de la fibra se incrementa el porcentaje de
medulacién (McGregor et al. 2013). Wang et al. (2005) encontraron que el
porcentaje de medulacion varia de 28 a 67 por ciento. Por otro lado, se ha reportado
una correlacion fenotipica positiva entre el porcentaje de medulacion y el didmetro
medio de fibra (Pinares et al. 2019).

Pinares et al. (2019) indicaron que el valor promedio de medulacion total fue de
67.44 por ciento, mientras Hack et al. (1999) report6 un valor promedio de 69.3 por
ciento en alpacas de Australia y Cérdova (2015) reporté un promedio de 68 por

ciento en alpacas machos del Ecuador.



Tabla 2. Variacion del diametro de la fibra, desviacidn estdndar y coeficiente

de variacion segun la edad de las alpacas

Edad Didmetro medio de Desviacion Coeficiente de
(afios) la fibra (um) Estandar (um) variacion (%)
0.4 22.48 4.31 18.82
0.5 21.48 5.08 23.56
1.4 19.98 5.15 26.09
1.5 20.39 5.17 25.35
1.6 21.83 5.00 22.91
24 20.88 5.26 25.22
2.6 19.13 5.22 27.29
3.4 25.70 4.65 18.09
3.6 20.45 5.60 27.60
4.4 20.70 6.23 30.08
9.5 24.35 5.40 22.15
5.7 20.74 4.89 23.58
6.4 24.71 5.95 24.08
6.5 26.46 6.35 24.00
6.8 26.07 6.78 26.02
7.3 27.63 6.79 24.57
7.6 22.67 5.35 23.60
9.2 27.56 7.27 26.38
9.5 23.88 541 22.65
10.4 26.30 6.22 23.65
Promedio 22.16 5.42 24.64

Fuente: Pinares et al. (2019)

PARAMETROS GENETICOS DE LAS CARACTERISTICAS DE LA
FIBRA
Se han reportado estimaciones de los pardmetros genéticos para las caracteristicas

didmetro de la fibra (DF) y el porcentaje de medulacion (PM) en alpacas.



2.2.1.

2.2.2.

2.2.3.

2.3.
2.3.1.

indice de herencia del diametro de la fibra

El indice de herencia del didmetro de fibra reportado para poblaciones de alpacas
en Australia (primera esquila) y Nueva Zelanda (varias esquilas) fue 0.67 y 0.73
respectivamente (Ponzoni et al. 1999; Wuliji et al. 2000). Para las alpacas peruanas
se estimaron valores mas bajos, entre 0.32 y 0.53 (Morante et al. 2009; Gutiérrez et
al. 2009; Cervantes et al. 2010; Cruz 2011; Gutiérrez et al. 2014; Cruz et al. 2015;
Pinares et al. 2018; Cruz et al. 2019). En estos estudios, se utiliz el modelo animal
multicaracter con repetibilidad. Por el contrario, Aguilar et al. (2019) y More et al.
(2018); reportaron un valor de 0.43 y 0.48, tomando datos solamente de la primera
esquila. El indice de herencia para el diametro de fibra es moderada y se espera una
respuesta genética en la reduccion del diametro de fibra (Gutiérrez et al. 2009; Cruz
2011).

indice de herencia del porcentaje de medulacion

El indice de herencia del porcentaje de medulacion reportado para las alpacas
peruanas se estimo un valor de 0.23 (Cruz et al. 2019). Se utilizé el modelo animal
multicaracter y se consideraron los datos de varias esquilas. Este valor es moderado
y se espera que podria dar una respuesta genética, si es utilizado como criterio de
seleccién (Cruz et al. 2019). El indice de herencia para el porcentaje de medulacion
estimado por Pinares et al. (2018) fue de 0.36 + 0.13 para alpacas peruanas, el cual

utilizo un modelo umbral continuo bivariado.

Correlacion genética entre el didmetro de fibra y el porcentaje de medulacion
Las correlacion genética entre el didmetro de fibra y el porcentaje de medulacién
para las alpacas peruanas fue de 0.55 (Cruz et al. 2019). En este estudio se considera
los datos de varias esquilas y se utilizd el modelo animal multicaracter. Este valor
indica que hay una respuesta correlacionada favorable entre ambos caracteres (Cruz
et al. 2019).

METODOS DE EVALUACION GENETICA
Mejor predictor lineal insesgado
El mejor predictor lineal Insesgado (BLUP) fue desarrollado por Henderson (1949)

mediante el cual predice el mérito genético y los efectos ambientales de forma
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2.3.2.

simultanea, utilizando informacion genealdgica y fenotipica para un caracter o
varios caracteres (Gutiérrez 2010; Clark y van der Werf 2013; Meuwissen et al.
2016). El mejor predictor lineal Insesgado se usa en la mayoria de las evaluaciones
genéticas de los animales de granja (Mrode 2014). EI BLUP nos permite mejorar la
precision de las evaluaciones genéticas cuando los caracteres son de baja
heredabilidad (Gutiérrez 2010).

Seleccién gendémica

El concepto de la seleccion gendmica, es una herramienta de seleccion asistida por
marcadores moleculares (polimorfismo de nucledtido simple) que se encuentra
dispersos a lo largo de todo el genoma y estan en desequilibrio de ligamiento con
sectores del cromosoma que estén asociados a caracteres de interés econoémico
(Navajas et al. 2012; Aguilar 2015). Cantet et al. (2008) manifiestan que la
seleccion genomica tiene gran efecto en la eficiencia de la seleccion animal en los
programas de mejoramiento genético. Ademas esta herramienta predice el valor
genético del individuo a una edad mucho mas temprana, aun cuando los animales
no tengan registros de produccion (VanRaden et al. 2009), incrementado la
precision del mérito genético y reduciendo el intervalo generacional (Cantet et al.
2008).

Para implementar la herramienta de la seleccion gendmica en la seleccion animal,
se necesita la disponibilidad de marcadores moleculares que cubran todo el genoma,
asimismo, se necesita desarrollar metodologias estadisticas y bioinformaticas que
soporten grandes cantidades de datos (Aguilar 2015). Se han desarrollado muchas
estrategias para conocer el control genético de los caracteres econémicos y uno de
ellos son los marcadores moleculares, que permiten identificar posibles genes que
estén ligados a los caracteres productivos en diferentes especies animales (Mamani
2018).

La seleccion en la mayoria de caracteres implica utilizar el polimorfismo de
nucleétido simple (SNP) como dato adicional para poder predecir sus valores
genéticos; basandose en dichos valores se toma la decision de seleccion en dos

casos: a) cuando los fenotipos son dificiles y caros de medir; y b) cuando se quiere



estimar el valor de cria a una edad mucho méas temprana (Oldenbroek & Van der
waaij 2015). Todos los datos genomicos obtenidos de los animales jovenes y
produccién de sus parientes, han permitido predecir los valores genéticos de los
animales que no tienen fenotipo, logrando incrementar el progreso genético,
ademas reduciria las pruebas de progenie para la reconstruccion de la genealogia
ascendente (Hill 2014). Esto permite predecir el mérito genético en funcién de la
informacién que aportan los miles de marcadores, para esto requiere dos pasos
importantes: a) obtencién del genotipado mediante la muestra de ADN y b) tener el
conocimiento suficiente de la aportacion de cada marcador con relacion a la

caracteristica deseada a implementar (Navajas et al. 2012).

Con la nueva tecnologia y los chips gendmicos, se dispone de muchas plataformas
con relacion a la genotipificacion de los marcadores moleculares (SNP), y junto con
las evaluaciones genéticas tradicionales, se permitird incrementar la precision de
los valores genéticos de los animales mejorados (Schaeffer 2006). Estas
evaluaciones gendmicas tienen ventaja sobre las evaluaciones genéticas y una de

ellas es el incremento de la intensidad de seleccion (Hayes et al. 2009).

El avance de la gendmica esta mostrando mucho progreso en la ganaderia (bovina,
caprina, ovina, porcina), originando nuevos criterios de seleccion en la mejora
genética mediante la identificacion de genes y loci (QTL), teniendo efectos notables
en los fenotipos productivos (Angel-Marin et al. 2013). Los métodos de evaluacién
gendmica utilizan informacién genotipica que se extrae de los chips genémicos de
alta densidad (Angel-Marin et al. 2013). Las evaluaciones genémicas se han
realizado en varios paises mayormente en Bos taurus, especialmente para la
ganaderia lechera (VanRaden 2008; Wiggans & Cooper 2010). También se han
desarrollado chip gendmicos de polimorfismo de nucle6tido simple (SNP) en otras
especies domésticas, como el chip 76K SNP para alpacas (Calderon et al. 2021),
chip genoémico bovino de 50K SNP (Matukumalli et al. 2009); chip genémico
porcino de 60K SNP (Ramos et al. 2009); chip gendmico de pollo 60K SNP
(Groenen et al. 2011).

La seleccion gendmica en alpacas ha avanzado muy lento en comparacion con otra

especie animal (Mamani 2018). En los Gltimos afos se han reportado avances con
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relacion a la organizacion del genoma de la alpaca (Richardson et al. 2019). Se ha
desarrollado el primer mapa citogenético (Avila et al. 2015) y su ampliacion
(Mendoza et al. 2019; Mendoza et al. 2020). También se ha identificado el
polimorfismo de nucle6tido simple (SNP) en alpacas usando el chip genémico
bovino de alta densidad (More et al. 2019). Ademas, han reportado de un nimero
de 63 polimorfismos de nucle6tido simple (SNP) y de mutaciones que se encuentran
presentes en los genes relacionados con la calidad y el color de la fibra (Guridi et
al. 2011; Jones et al. 2019).

Se encuentra disponible el chip gendmico para alpaca de 76K SNP, este podria
utilizarse en mejorar el conocimiento del genoma y para diversos estudios
relacionados a caracteres de interés productivos (Calderon et al. 2021). Esta
herramienta ayudara a facilitar la aplicacion de la seleccion gendmica en los futuros

programas de mejoramiento genético de las alpacas (Calderon et al. 2021).

Mejor predictor lineal insesgado gendémico de un solo paso

El mejor predictor lineal insesgado genomico de un solo paso (ss-GBLUP) utiliza
una parte de la informacién gendémica para estimar valores genéticos de todos los
animales genotipado y no genotipados (Misztal et al. 2009). El ss-GBLUP es mas
accesible para incorporar informacion genémica con una mayor exactitud de la
covarianza genética entre individuos en los diferentes programas de seleccion
(Amaya et al. 2020; Clark y van der Werf 2013; Meuwissen et al. 2016).

Mediante el mejor predictor lineal insesgado gendémico de un solo paso (ss-
GBLUP) se puede predecir el mérito genético de los animales de granja mediante
la utilizacion de informacion genealdgica, fenotipica y genomica (Aguilar et al.
2010), esta informacidn gendmica que se obtiene de un chip genémico que permite
el genotipado de SNPs de manera simultanea para un individuo (Aguilar 2015;
Aguilar et al. 2010). El ss-GBLUP estima la relacion de parentesco entre animales
(Aguilar 2015; Legarra et al. 2014; Aguilar et al. 2010), ya que combina el
parentesco basado en la genealogia con el parentesco basado en la matriz de

relaciones genomicas (Misztal et al. 2009).
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2.4.

El ss-GBLUP incorpora diversas informaciones (genealdgica, fenotipica y
gendmica de forma simultanea) para predecir el mérito genético de los animales de
granja mediante la matriz de relaciones combinada “H” (Legarra et al. 2014; Rupp
et al. 2016; Song et al. 2019). El ss-GBLUP mejora las precisiones de las
predicciones genomicas en comparacion a la metodologia BLUP (Legarra &
Ducrocq 2012; Lourenco et al. 2013; Legarra et al. 2014; Amaya et al. 2020),
reduce el sesgo y permite hacer una evaluacion a los animales con o sin genotipo

simultdneamente (Rupp et al. 2016).

SIMULACION DE ESTRATEGIAS DE MEJORAMIENTO GENETICO

Los programas de simulacién se desarrollaron con el proposito de dar soluciones a
diversos problemas que afectan la productividad animal (Soares de Lima 2009).
Mediante estas simulaciones se evalUan distintos escenarios de programas de
mejora genética animal (Wurzinger et al. 2008). El uso de las simulaciones predice
el rendimiento de los sistemas productivos mediante diversos escenarios,

permitiendo evaluar diversas opciones en un corto tiempo (Soares de Lima 2009).

Se han llevado diversos estudios de simulacion en programas comunitarios de
mejoramiento genético animal como: a) la optimizacion de esquemas alternativos
de programas para dos razas de cabras etiopes (Abegaz et al. 2014); b) Planes para
razas de ovejas autdctonas en cuatro zonas agroecoldgicas de Etiopia (Mirkena et
al. 2012).

En los estudios de los programas comunitarios, Abegaz et al. (2014) obtuvieron
ganancias relativamente mayores en la alternativas con mas caracteres que con un
solo caracter en los criterios de seleccion. Mirkena et al. (2012) obtuvieron
ganancias genéticas esperadas, pero estas dependieron de los registros de
desempefio y pedigri, ademas estos programas comunitarios son eficientes y
sostenibles, si formaran parte de los programas nacionales. Wurzinger et al. (2008)
obtuvieron un rapido progreso genético cuando mantuvieron a los machos en una
estacion central de apareamiento, debido a que la intensidad de seleccion era alta.
La simulacion de esquemas de reproductores machos de referencia (EMR) en un

nucleo geneético disperso, permitio fijar enlaces genéticos directos que estan en un
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rango de 98 a 100 por ciento, durante tres generaciones, esto dependié del
incremento de los machos seleccionados y de las hembras empadradas en alpacas
(Amanca 2018).

En un estudio de simulacion para rebafios de alpacas australianas, Ponzoni (2000)
reportd ganancias genéticas de 2.50 a 3.36 kg para el peso del velldn; 25.0 a 22.2
um para el didmetro de fibra 'y 63.0 a 63.7 kg para peso vivo, en un periodo de 10
afios. (Ledn-Velarde & Guerrero 2001) mediante un estudio de simulacion referido
a rebafos alpaqueros lograron obtener ganancias de 300 gr, 6 cm y -1.4 pum para
peso de vellon, longitud de mecha y didmetro de fibra en un periodo de 10 afios. En
un estudio de simulacién para alpacas Quispe et al. (2007) lograron obtener
ganancias anuales de 77.5 gr y -0.07 um para peso de vellon y didmetro de fibra.
Quispe et al. (2008) mediante la prediccion de ganancias anuales en una seleccion
masal reportaron para peso vivo grasiento un peso de 57 y 78 g y para el didmetro

de fibra valores de -0.17 y -0.23 pum.

De los diferentes programas de simulacion de mejoramiento genético se viene
usando el programa ZPLAN+ (T&ubert et al. 2010), este programa es uno de los
mas importantes, y en el transcurso de los afios se han realizados diversos estudios
de investigacion como: a) Disefio de un programa para una poblacion de llamas de
las zonas altoandinas de Bolivia (Wurzinger et al. 2008); b) Modelado de esquemas
de seleccidn gendmica en programas de cria de cerdos bavaros utilizando ZPLAN+
(Li 2014); c) Optimizacién de programas de cria porcina utilizando seleccion
gendmica con ZPLAN+ (Lopez et al. 2016).
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3.1.

3.2

1. MATERIALES Y METODOS

LUGAR

Se tomaron como referencia la poblacion de alpacas Huacaya blanco, tanto machos
como hembras de la Estacion Experimental de Investigacion Cientifica de
Pacomarca, ubicada a una altitud de 4060 msnm, en las coordenadas 29°21°01”
latitud Sur, 82°41°57” longitud Oeste, con una temperatura media anual de 12°C,
una maxima de 17°C y una minima de -17°C en el Distrito de Llalli, Provincia de

Melgar, Departamento de Puno, Peru.

La informacion fenotipica y genealdgica que se utilizo fue de la base de los registros
de la poblacién de alpacas correspondientes a los afios de 1992 al 2020, de un total
de 12,431 alpacas.

Las simulaciones fueron realizadas en gabinete en las instalaciones del Programa

de Mejoramiento Animal de la Universidad Nacional Agraria La Molina.

ESCENARIOS DE SIMULACION

Se compararon la ganancia genética del caracter objetivo de mejora genética y la
respuesta correlacionada del otro caracter en cuatro escenarios (Tabla 3). En los
escenarios 1 y 3 se compararon las dos metodologias de la evaluacion genética
(BLUP versus ss-GBLUP) para el diametro de la fibra como objetivo de mejora y
el porcentaje de medulacién como caracter correlacionado. En los escenarios 2 y 4
se compararon las dos metodologias de la evaluacion genética (BLUP versus ss-
GBLUP) para el porcentaje de medulacion como objetivo de mejora y el didmetro

de la fibra como caréacter correlacionado.



Para la simulacion se utilizo el programa ZPLAN+ (Té&ubert et al. 2010). Este
programa usa el método de flujo de genes (Hill 1974) y el indice de seleccién para

predecir el mérito genético y su precision (Hazel & Lush 1942).

Tabla 3. Resumen de los cuatro escenarios

Objetivo de mejoramiento Metodologia de la
genético evaluacion
Escenario 1 Diametro de la fibra BLUP
Escenario 2 Porcentaje de medulacion BLUP
Escenario 3 Diametro de la fibra ss-GBLUP
Escenario 4 Porcentaje de medulacion ss-GBLUP

BLUP = Mejor Predictor Lineal Insesgado
ss-GBLUP= Mejor Predictor Lineal Insesgado gendémico de un solo paso

Se utilizaron los mismos parametros de entrada para los cuatro escenarios y el
mismo esquema del programa mejora genética. La fuente de informacion que se
utiliz6 para el indice de la seleccion seran los valores de rendimiento de los padres,
abuelos, medios hermanos, mismo animal para todos los grupos seleccionados
(macho adulto, macho joven, hembra adulta y hembra joven) de los cuatro
escenarios. La fuente de informacion de generacion progenie 1 (hijos de los
primeros progenitores) y generacion progenie 2 (nietos de los progenitores de
la generacion 1) le corresponde a los machos adultos y hembras adultas en todos
los escenarios. La fuente de informacion gendmica les corresponde al macho joven,
macho adulto, hembra joven y hembra adulta de los escenarios 3 y 4

respectivamente.

Los parametros de entrada de la poblacién y pardmetros bioldgicos para la
simulacion de los escenarios se describen en la Tabla 4. En los parametros de la
poblacién se cuenta con una poblacién de 300 hembras adultas, 43 machos adultos,
81 hembras jévenes evaluadas, 81 machos jovenes evaluados, 30 hembras jovenes
seleccionados y ocho machos jovenes seleccionados. En los pardmetros biol6gicos
de la edad al parto de las 1° crias de cinco afios en machos adultos, edad al parto
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de las 1% crias de cuatro afios en machos jovenes, edad al parto de las 1% crias de
cuatro afos en hembras adultas, edad al parto de las 1™ crias de tres afios en
hembras jovenes, intervalo entre parto es de 1.3 afios, uso productivo como machos

adultos es de seis afios y uso productivo como hembras adultas es de siete afnos.

Tabla 4. Parametros de entrada para la simulacion

Poblacion

Tamafio total de la poblacion (hembras adultas) 300
Tamario total de la poblacion (machos adultos) 43
NUmero de hembras jovenes evaluadas 81
Numero de machos jovenes evaluados 81
NUmero de hembras jovenes seleccionadas 30
Numero de machos jovenes seleccionados 08
Parametros biol6gicos

Edad al parto de las 1°™ crias, machos adultos 5
Edad al parto de las 1% crias, hembras adultas 4
Edad al parto de las 1¢ crias, machos jovenes 4
Edad al parto de las 1 crias, hembras jovenes 3
Intervalo entre parto, afios 1.3
Uso productivo como machos adultos, afios 6
Uso productivo como hembras adultas, afios 7

Los valores de heredabilidad de los caracteres de DF y PM, asi como la correlacion
genética y fenotipica fueron estimadas por Cruz et al. (2019) la que se presenta en
la Tabla 5.

Tabla 5. Heredabilidad (diagonal), correlacion genética (arriba de la

diagonal) y correlacién fenotipica (debajo de la diagonal)

Diametro  Porcentaje de
de fibra medulacion
Diémetro de fibra 0.347 0.552
Porcentaje de medulacion 0.443 0.225
Fuente: Cruz et al. (2019)

La Figura 1 describe el flujo de la poblacion de alpacas para la obtencion de machos
y hembras jovenes cada afio. Esta poblacion de hembras adultas estd conformada
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por 300 alpacas que son apareadas, de las cuales 255 hembras logran prefiarse (85
por ciento de natalidad), obteniendo un promedio de 240 nacimientos debido que
se produce un 6 por ciento de abortos. De esos nacimientos la mitad son machos y
otra mitad son hembras teniendo una mortalidad general del 10 por ciento hasta
llegar a la adultez, quedando 108 alpacas en ambos sexos, de esos un 25 por ciento
presentan diversos defectos que son retirados, quedando 81 alpacas jovenes en
ambos sexos. Estas alpacas jovenes son seleccionadas a través de la evaluacion
genética, quedando ocho machos y 30 hembras por afio. EI mapa de estructura de

la poblacion se describe en la Figura

300 hembras apareadas
| 85% de natalidad

255 hembras prefiadas

6% de abortos

240 nacimientos

N

120 machos nacidos 120 hembras nacidas

10% de mortalidad general | 10% de mortalidad general
108 machos 108 hembras

25% por presentar defectos ”25% por presentar defectos
81 machos evaluados 81 hembras evaluadas

10% son elegidos ”37% son elegidas
d8 machos seleccionados 30 hembras seleccionadas

Figura 1: Flujo de produccion de machos y hembras seleccionados por afio

La figura 2 presenta el mapa de estructura de la poblacion donde cada grupo de
seleccion es descrito detalladamente. Los machos jovenes estan conformados por
120 alpacas, de ellos 81 son evaluados y ocho son seleccionados, su edad al parto
de las 1°" crias es a los cuatro afios, el uso productivo como macho joven es de un
afio, tienen como fuente de informacion a los padres, abuelos, medios hermanos, al

mismo animal y caracter gendmico para DF y PM para los escenarios 3 y 4. Las

16



hembras jovenes estan conformadas por 120 alpacas, de ellos 81 son evaluadas y
30 son seleccionadas, su edad al parto de las 1™ crias es a los tres afios, el uso de
la hembra joven es de un afio, tienen como fuente de informacion a los padres,
abuelos, medios hermanos y al mismo animal. Los machos adultos estan
conformados por 43 alpacas (ocho jovenes y 35 adultos) que son evaluados y 35
son seleccionados, su edad al parto de las 1™ crias es a los cinco afios, el uso
productivo como macho adulto es de seis afios, tienen como fuente de informacion
a los padres, abuelos, medios hermanos, al mismo animal, generacion progenie (1,
2) y el efecto de los marcadores gendmicos para DF y PM para los escenarios 3 y
4. Las hembras adultas estdn conformadas por 300 alpacas (30 jovenes y 270
adultas) que son evaluadas y 270 son seleccionadas, su edad al parto de las 16
crias es a los cuatro afios, el uso productivo como hembra adulta es de siete afios,
tienen como fuente de informacion a los padres, abuelos, medios hermanos, al
mismo animal, generacion progenie (1, 2). Teniendo el efecto de los marcadores

genodmicos para DF y PM para los escenarios 3y 4.

v v

Machos Jévenes Hembras Jévenes

Tamafio de la poblacién: 120 Tamafio de la poblacion: 120

NUmero de evaluados: 81 0.8  1.0| Numero de evaluadas: 81

Numeros de seleccionados: 08 NUmeros de seleccionadas: 30

Edad al parto de las 1% crias: 4 X Edad al parto de las 1% crias: 3

Uso productivo como macho joven: lafio Uso productivo como hembra joven: 1

- Fuentes de informacion: todos los afios
escenarios. Padres, abuelos, medios - Fuentes de informacion: Todos los
hermanos y mismo animal. Fuentes de escenarios. Padres, abuelos, medios
informacion gendmica para los hermanos y mismo animal. Fuentes
escenarios 3y 4. de informacion genémica para los
escenarios 3 v 4.
0.20 [

Machos adultos Hembras adultas

Tamario de la poblacion: 35 Tamafio de la poblacién: 270

Numero de evaluados: 43 NUmero de evaluadas: 300

NUmeros de seleccionados: 35 Numeros de seleccionadas: 270

Edad al parto de las 1 crias: 5 Edad al parto de las 1°* crias: 4

Uso productivo como macho adulto: 6 afios Uso productivo como hembra adulta: 7

- Fuentes de informacién: Todos los anos

escenariOS. F)adresl abuelosy medios 10 10 - Fuentes de informacién: TOdOS IOS
hermanos, mismo animal, generacion escenarios. Padres, abuelos, medios
progenie (1 y 2). Fuente de —X — hermanos, mismo animal,
informacién genémico para los generacion progenie (1 y 2). Fuentes
escenarios 3y 4. de informacion gendmica para los

escenarios 3y 4.

Figura 2: Mapa de estructura de la poblacion
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El flujo de genes se describe en la Tabla 6. El 100 por ciento de los reproductores
machos se aparean con las hembras adultas, el 80 por ciento de las hembras jovenes
se aparean con los machos jovenes y su 20 por ciento restante se aparea con los
machos adultos. Las hembras jovenes representan el 10 por ciento y las hembras

adultas el 90 por ciento.

Tabla 6: Flujo de genes de la poblacion

De (padres)
Macho Macho Hembra Hembra

Joven adulto  joven adulta

Macho reproductor 0.0 1.0 0.0 1.0

Para . Hembra joven 0.8 0.2 0.1 0.9
(descendencia)

Hembra adulta 0.0 1.0 0.0 1.0

Las ponderaciones como respuesta directa a la seleccibn o como respuesta
correlacionada para los caracteres DF y PM en los cuatro escenarios simulados se

describen en la Tabla 7.

Tabla 7: Ponderaciones para el diametro de fibra (DF) y para el porcentaje de

medulacion (PM) en los cuatro escenarios simulados

Metodologia Obijetivo de

Caracteres . ! Ponderacion
de evaluacion seleccion
Escenario 1 DF BLUP Directa 1
PM BLUP Correlacionada 0
Escenario 2 DF BLUP Cgrrelacionada 0
PM BLUP Directa 1
Escenario 3 DF ss-GBLUP  Directa _ 1
PM ss-GBLUP  Correlacionada 0
Escenario 4 DF ss-GBLUP Cgrrelacionada 0
PM ss-GBLUP  Directa 1
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3.3.

CALCULO DE LA PRECISION DEL MERITO GENETICO GENOMICO
PARA EL DIAMETRO DE FIBRA Y PARA EL PORCENTAJE DE
MEDULACION

Se us6 informacion fenotipica y genealdgica de los registros de la poblacion de
alpacas de la Estacion Experimental de Investigacion Cientifica de Pacomarca,
(correspondientes a los afios de 1992 hasta el 2020), de un total de 12,431 alpacas
donde recodificaron los datos genealdgicos utilizando el programa Endog v.4.8
(Gutiérrez et al. 2010). También se utilizd informacion del genotipado de 431
alpacas, las que conformaron la poblacion de referencia, con la micromatriz de

76,508 polimorfismo de nucleoétido simple (Calderon et al. 2021).

Para la estimacion de los componentes de varianza, el mérito genético y el error de
la varianza se utilizaron los programas RENUMF90, REMLF90 y BLUPF90, de la
familia de programas BLUPF90 (Misztal et al. 2015). El cual se armo un archivo
de pardmetros utilizando el modelo ss-GBLUP haciendo uso del archivo
genealdgico, el archivo fenotipico y el archivo de marcadores, para su renumeracion
mediante el programa RENUM. Luego se estimaron los componentes de varianza
utilizando la metodologia de méaxima verosimilitud restringida (Schaeffer et al.
1978; Meyer 1985), mediante el programa REMLF90. Una vez obtenido los
componentes de varianza y el error de la varianza usando el modelo ss-GBLUP se
procedio a estimar la precision del mérito genético gendmico para DF y PM

mediante la siguiente formula:

B ’ (e.v)?
r= |1- VG,

Donde (e.v)? es el error de la varianza al cuadrado y VG, es la varianza genética
aditiva (Gutiérrez 2010).
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4.1.

IV. RESULTADOS Y DISCUSION

GANANCIAS GENETICAS

La mayor ganancia genética se da cuando el DF y el PM tienen mayor ponderacion
genética, mas aun si se dispone de informacion genémica utilizando la metodologia
ss-GBLUP en comparacion a la metodologia BLUP. En la Tabla 8 se presenta las
ganancias genéticas obtenidas en los cuatro escenarios simulados para cada caracter.
La ganancia genética anual para el DF fue mayor en el escenario 3 seguido de los
escenarios 1, 4 y 2. Asimismo la ganancia genética anual para el PM fue mayor en el

escenario 4 seguido de los escenarios 2, 3y 1.

El intervalo generacional es de 8.07 afios en todos los escenarios, esto se debid a que
en los input de entrada se considerd 1.3 afios en el intervalo entre parto (Cruz et al.
2015) que es una media general, ademéas que el estudio no considera evaluar el

intervalo generacional, por eso la media es la misma en todos los escenarios.

Se obtuvo el valor promedio de la precision del mérito genético gendémico de 0.71
para DF y 0.49 para PM respectivamente. Estos valores se usaron como parametros

de entrada para la simulacion de los escenarios 3y 4.

Tabla 8. Ganancias genéticas anuales para el didmetro de fibra (DF) y para el
porcentaje de medulacion (PM) en los cuatro escenarios simulados

Escenarios
1 2 3 4
Ganancia genética DF (um)  -0.21 -0.13 -0.25 -0.16
Ganancia genética PM (%) -0.68 -1.07 -0.85 -1.26

DF= Diametro de fibra, PM=Porcentaje de medulacion



La ganancia genética anual para el DF es mayor cuando se utiliza el caracter como
objetivo y criterio de seleccion (Escenario 1 y 3) mostrando ganancias genéticas de
-0.21pm y -0.25um para BLUP y ss-GBLUP respectivamente. Disminuyendo la
ganancia genética en la medida que el indice de seleccion tenga ponderacion genética
baja en su construccion, disminuyendo a casi la mitad de la ganancia genética cuando
se tiene una respuesta correlacionada (Escenario 2 y 4) mostrando ganancias
genéticas de -0.13um y -0.16um tanto en la metodologia BLUP y ss-GBLUP

respectivamente.

Las ganancias genéticas anuales para el DF para ambas metodologias (BLUP y ss-
GBLUP) son parecidas cuando se usa un indice de seleccion con un enfoque de
seleccién masal, como lo reportado por Quispe et al. (2008), que predicen ganancias
genéticas anuales entre -0.17um y -0.23um para alpacas bajo un sistema de nucleos
geneticos. Igualmente, las ganancias genéticas encontradas por ambas metodologias
BLUP y ss-GBLUP fueron superiores a lo reportado por Ledn-Velarde y Guerrero
(2001), que predice -0.14um para alpacas cuando se emplea un indice de seleccion
multicaracter. Sin embargo, al compararla con la lana de oveja australiana, que
predicen ganancias genéticas anuales de -0.25um y -0.26um utilizando seleccion
gendmica (Van Der Werf 2009), se observa que las ganancias genéticas en alpacas
son menores utilizando la metodologia BLUP y muy similares utilizando
informacion genémica, como se muestra en el escenario 3 en la metodologia ss-
GBLUP (0.25um).

Las ganancias genéticas del PM, muestran una mayor ganancia genética en los
escenario 2 y 4 cuando se utiliza todo la ponderacion genética en el PM para la
construccion del indice de seleccién para las metodologias BLUP y ss-GBLUP (-
1.07 por ciento y -1.26 por ciento), mientras que el Escenario 1 y 3 muestran las

ganancias genéticas por una respuesta correlacionada.
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4.2. COMPARACION DE LAS GANANCIAS GENETICAS ANUALES PARA
DIAMETRO DE FIBRA Y PARA EL PORCENTAJE DE MEDULACION EN
LOS CUATRO ESCENARIOS
Al comparar la ganancia genética de DF en el escenario 1 (-0.21um) como objetivo

de mejora versus el escenario 2 (-0.13um) como caracter correlacionado, ambos
usando la misma metodologia de evaluacién genética BLUP, obtuvimos que hay una
disminucién de un 38 por ciento de ganancia genética para DF en el escenario 2 con
respecto al escenario 1. Esto debido a que en el escenario 2 no se consideré al DF
como objetivo de mejora. Al comparar las ganancias genéticas para PM del escenario
1 (-0.68) como caréacter correlacionado versus el escenario 2 (-1.07) como objetivo
de mejora obtuvimos un 57 por ciento de incremento de ganancia genéticas para PM
en el escenario 2 con respecto al escenario 1. Esto es debido a que el escenario 2 era

considerado objetivo de mejora para PM.

En los escenarios 1 y 3 se compararon las ganancias genéticas obtenidas por ambas
metodologias de la evaluacion genética (BLUP versus ss-GBLUP) para el didmetro
de la fibra como objetivo de mejora y el porcentaje de medulacion como caracter
correlacionado. Al compararse las ganancias genéticas para DF del escenario 1 (-
0.21pm) con el escenario 3 (-0.25um), se obtuvo un 19 por ciento de incremento de
ganancia genética para DF en el escenario 3. Esto fue debido que el escenario 3 uso
la informacion gendémica en comparacion con el escenario 1 que uso el modelo
animal BLUP. Igualmente se compararon las ganancias genéticas para el PM en el
escenario 1 (-0.68) y para el escenario 3 (-0.85), se obtuvo un 25 por ciento de
incremento de ganancia genéticas para PM en el escenario 3. Esto es debido a que el

escenario 3 uso la informacion gendémica.

Al comparar la ganancia genética de DF del escenario 1 (-0.21um) como objetivo de
mejora usando el modelo BLUP con el escenario 4 (-0.16um) como caracter
correlacionado usando el modelo ss-GBLUP, se obtuvo un 24 por ciento de
disminucion de la ganancia genética para DF en el escenario 4 con respecto al
escenario 1. Esto fue debido a que el DF no fue el objetivo de seleccion en el
escenario 4, a pesar que uso la informacion gendémica en comparacion del escenario

1. Igualmente se compararon las ganancias genéticas para el PM como caracter
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correlacionado para el escenario 1 (-0.68) usando el modelo BLUP y el escenario 4
(-1.26) como objetivo de mejora usando el modelo ss-GBLUP, obteniendo un 85 por
ciento de incremento de ganancia genéticas para PM en el escenario 4. Esto es debido

a que este escenario 4 uso la informacién genémica.

Al comparar la ganancia genética de DF de escenario 2 (-0.13um) como caracter
correlacionado usando el modelo BLUP con el escenario 3 (-0.25um) como objetivo
de mejora usando el modelo ss-GBLUP, se obtuvo un 92 por ciento de incremento
de ganancia genética para DF en el escenario 3 con respecto al escenario 1. Esto es
debido que el escenario 3 uso la informacion genomica. Al comparar el PM del
escenario 2 (-1.07) como objetivo de mejora usando el modelo BLUP con el
escenario 3 (-0.85) como caréacter correlacionado usando el modelo ss-GBLUP, se
obtuvo un 21 por ciento de disminucion de ganancia genética para PM en el escenario
3 con respecto al escenario 2. Esto es debido a que el PM no fue objetivo de seleccion

en el escenario 3, a pesar que usé la informacion gendmica respecto al escenario 2.

De igual forma, en los escenarios 2 y 4 se compararon las ganancias genéticas
obtenidas en ambas metodologias de la evaluacién genética (BLUP versus ss-
GBLUP) para el porcentaje de medulacion como objetivo de mejora y el diametro de
fibra como caracter correlacionado. Al compararse las ganancias genéticas para PM
del escenario 2 (-1.07) con el escenario 4 (-1.26), se obtuvo un 18 por ciento de
incremento de ganancia genética para PM en el escenario 4. Esto fue debido que el
escenario 4 uso la informacion gendémica en comparacion con el escenario 2 que uso
el modelo animal BLUP. Del mismo modo se compararon las ganancias genéticas
para el DF como caracter correlacionado en el escenario 2 (-0.13um) y en el
escenario 4 (-0.16pum), obteniendo un 23 por ciento de incremento de ganancia
genéticas para DF en el escenario 4. Esto es debido que el escenario 4 uso la

informacién gendmica.

Al comparar la ganancia genética de DF en el escenario 3 (-0.25um) con el escenario
4 (-0.16pm), ambos usando el modelo ss-GBLUP, se obtuvo un 36 por ciento de
disminucion de ganancia genética para DF en el escenario 4 con respecto al escenario

3. Esto es debido que al escenario 4 no se le consider6 al DF como objetivo de
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seleccion. Igualmente al comparar el PM del escenario 3 (-0.85) con el escenario 4
(-1.26), se obtuvo un 48 por ciento de incremento de las ganancias genéticas para
PM en el escenario 4 con respecto al escenario 3. Esto es debido a que en el escenario
4 se considerd al PM como objetivo de mejora.

Los escenarios que usaron la informacion gendémica como criterio de seleccion
contribuyeron notoriamente en la obtencion de una mayor ganancia genética
(Meuwissen et al. 2001; Schaeffer 2006; Misztal et al. 2009; Amaya et al. 2020),
mostrando superioridad respecto al modelo BLUP (Legarra & Ducrocq 2012; Amaya
et al. 2020) en este presente estudio. Los escenarios que usaron la informacion
gendémica como caracter correlacionado también contribuyeron a una mayor

ganancia genética con respecto al modelo BLUP.
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V. CONCLUSIONES

La ganancia genética del didmetro de fibra fue mayor usando ss-GBLUP en

comparacion al BLUP.

La ganancia genética del porcentaje de medulacién fue mayor usando ss-GBLUP

en comparacion al BLUP.



1.

VI. RECOMENDACIONES

Implementar el ss-GBLUP como método de evaluacion genética en alpacas Huacaya

para las caracteristicas de diametro de fibra y porcentaje de medulacion.

Realizar estudios sobre la ganancia genética usando ss-GBLUP en otras
caracteristicas como el peso del vellon, largo de mecha, el factor confort, la

uniformidad y el rizo en alpacas Huacaya.
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