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Cameélidos Sudamericanos

Vicuia Alpaca
(Vicugna (Vicugna
vicugna) pacos)

R
:

Guanaco (Lama guanicoe) Llama (Lama glama)
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Alpaca 4,478 t/ano

51 millbnes USD/afho
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Existe mucho interés en la mejora genética de
alpacas

- Asociado a criadores con economias de
supervivencia

- Producto bandera (exportacion)-alpacas
-  Especie nativa
- Adaptacion ambiente altoandino




Problematica

El conocimiento de la informacion molecular de la alpaca es
limitado en comparacion con otras especies.

Existe poca informacion relacionada a los genes y su
localizacion, marcadores moleculares y su localizacion, y la
asociacion entre los genes y marcadores moleculares.

No existen, a la fecha reportes sobre el uso y localizacion de
marcadores de polimorfismos de nucleotido simple (SNP) para
esta especie.

Esta falta de informacion limita la implementacion de un
programa de mejoramiento genético con tecnologias avanzadas
como la seleccion gendmica, y permita elevar los niveles de
produccion y rentabilidad de su crianza.



Genoma VicPac 2.02 - 22X (2012)

El Vicugna pacos Vicugna_pacos-2.0,2
Submitter: Washington University (VWashl )

Loc Type Mame RefSeq INSDC Size (Mb) GC% Protein rENA tRNA Other ENA Gene Pseudogene
master WES - ABRRDOOD0D0D.2: 2,057 41.4
MT ¢ Chr MT MC_002504.1 Y18184.1 0.016552 : 40.8 13 2 22 - 13
In 217218 (41,7 : 33,185 - 1,714 2,272 24 540 1,827

Genoma Vi_pacos_ V1.0 - 72.5X (2014)
- BGI

- Se secuencio mediante el uso de la plataforma Illumina HiSeq 2000
- Tamano del genoma: 2013.7 Mb
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Chromosome-Level Alpaca Reference

VI C P aC3 1 Genome VicPac3.1Improves Genomic
. Insight Into the Biology of New World

Camelids
Mark F. Richardson'?t, Kylie Munyard#, Larry J. Croft?, Theodore R. Allnutt?,
Muestra: Carlotta (AHFN-0088), ransnarg, Y Ao Tibaryn. EY Potina Feriman’s EY Betnda Appistsnt ana FY Terie
Raudsepp®
alpaca Hembra Cromosomal Scatfolds Scaffolds
Numero de accesion GenBank: B 21| 3
GCA_000164845.4 2 22 [
|3 |23 |
Cobertura del genoma: 260.0x B — i
Tecnologia de secuenciamiento: B B
lllumina HiSeq; PacBio RSI!; i 26 [
Dovetail genomics — 1
De 77389 scaffolds, 86 scaffolds B N )
fueron asignados a cromosomas 10 [ BEE
(75.6% del tamafio total del i | 31 [
ensamblaje). 13 3 % i
| 14 BEEE
BN 2
| 16 G B :
1 7
BT 86
19 [
20 [




'
.

R WA MR
I W= NP - BN - NN N NEE

1

4
| - | 4
TR E E
v . -
a1e s 5 '

1o
»
enc! V-

_A
= i)z
. ¢

Mapa citogeneética de la
alpaca
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e Genoma de referencia VICPAC 2- 22X
Tamano del genoma: 2.1 GB

« 230 marcadores moleculares
reportados y localizados en el genoma
(Avila et al. 2015)

Panel de marcadores microsatelites
para prueba de paternidad.
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(Avila et al 2015)
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Analisis Comparativo

 Homologia entre los
cromosomas HSA4, HSAS,
LPA26 y CDR26
(Avila et al. 2015)



Establecimiento de un mapa fisico preliminar de marcadores moleculares de Polimorfismo
de Nucledtido Simple (PNS) en Alpaca (Vicugna pacos) en base a informacion obtenida con
un chip de Bovinos (Bovine HD Genotyping Beadchip)

Objetivos

a) Identificar las secuencias de marcadores PNS que resultaron
positivos con el chip bovino (Bovine HD Genotyping Beadchip), y a su
vez identificar dichas secuencias en el Genoma base de Alpaca

disponible en el Centro Nacional de Informacion Biotecnologica
(NCBI).

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

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

c) Desarrollo de un mapa fisico de PNSs de Alpaca basado en la
localizacion fisica cromosomica de grupos de marcadores ligados
mediante la téecnica de Hibridacion in situ con fluorescencia (FISH).
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Polimorfismos de Nucleétido Simple (SNP) en Alpaca (Vicugna pacos) en
base a informacién obtenida con un chip de Bovinos (Bovine HD Genotyping
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33 grupos de
ligamento
con 216 PNSs

Mamani et al.
2017, 2019
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Evaluation of SNP Genotyping in Alpacas Using the
Bovine HD Genotyping Beadchip
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Genotipado de 40 alpacas con Bovine HD beadchip

Los efectos del valor limite de no genotipificacion = 0.25, la tasa
de genatipificacion = 1 y el GenCall Score promedio = 0.7 fueron
significativos e identificaron 6756 PNSs.

De los PNSs identificados, 400 PNSs fueron polimorficos (FAM =
0.01), con localizacion unica en el genoma de la alpaca.

La asignacion predictiva a los cromosomas de alpaca fue posible
para 292 PNSs. Se localizaron 209 PNSs en 202 loci de genes
de alpaca.



Identificacion de 400 PNSs polimorficos (40 alpacas), con
localizacion uUnica en los dos genomas de referencia (292
localizados de manera predictiva en cromosomas de alpaca)

NUmero de PNSs
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Identificacion bioinformatica de Polimorfismos de
Nucleétido Simple (PNSs) en genes candidatos para
las caracteristicas de la fibra en alpacas (Vicugna
pacos)

Bioinformatic identification of Single Nucleotide Polymor-
phisms (SNPs) in candidate genes for fiber characteristics in
alpacas (Vicugna pacos)

Alvaro Gonzalo Fernandez Suarez*?!, Gustavo Augusto Gutiérrez
Reynoso?, Federico Abel Ponce de Ledon Bravo?

1 Universidad Nacional Agraria La Molina, Pera.
2 University of Minnesota, United States.

48 PNSs potenciales en las regiones
intronicas y exonicas de 22 genes de

keratinas

(Gonzales, Gutiérrez y Ponce de Leodn, 2019)



Localizacion de genes y PNSs mediante FISH

Obtencion de

Iamin?scon .I(i:rlmjfltt)igi?odse
metatases GEN Localizacion
ldentificacion de
Seleccion de @ secuencias ALX3 9g24-q925
genes Unicas de los _
candidatos genes por
bioinformatica COL1A1 16013
*Hibridacion de sondas CTNNB1 17g12-g13
Identificacion overgo a los filtros de la
de BACs en biblioteca BAC, marcaje DAB2IP 4934
biblioteca BAC- = radioactivo KRT15 160
CHORI 246 ldentificacion de los
BACs candidatos KRTAP13-1 1933
NCOAG 19q12
Marcaje de la = *Biotin (verde) SOX9 16q17
sonda *Digoxigenin (rojo) TNESE12 16p13-p12
ZIC1 1913-ql14
Hibridacion ZICS LAGHEae

Fluorescente
in situ (FISH)



NCOAG (19912)




ZIC1
1913-q14

L )
T ! T Y
Misma metafase Misma metafase Misma metafase




Chromosomal Localization of
Candidate Genes for Fiber Growth
and Color in Alpaca (Vicugna
pacos)

Mayra N. Mendoza , Terje Raudsepp , Fahad

Alshanbari , Gustavo Gutiérrez and F. Abel
Ponce de Ledn

Original Research The alpaca (Vicugna pacos) is an economically
important and cultural signature species in Peru. Thus, molecular
genomic information about the genes underlying the traits of
interest, such as fiber properties and color, is critical for improved ...

Published on 19 June 2019

Front. Genet. doi: 10.3389/fgene.2019.00583 2 CORM g COR s (a4 e

Comparative FISH-Mapping of
MCI1R, ASIP, and TYRP1 in New
and Old World Camelids and
Association Analysis With Coat
Color Phenotypes in the
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Cromosoma Dromedary (Camelus dromedarius)

MC1R
ASIP
TYRP1

Fahad Alshanbari, Caitlin Castaneda, Rytis

21 Juras, Andrew Hillhouse , Mayra N.

Mendoza , Gustavo A. Gutierrez , Federico
15 Abel Ponce de Leon and Terje Raudsepp
4 Original Research Melanocortin 1 receptor (MC1R), the agouti

signaling protein (ASIP) and tyrosinase related protein 1 (TYRP1) are
among the major reqgulators of pigmentation in mammals. Recently,
MCI1R and ASIP sequence variants were associated with white and ...

Published on 16 April 2019
Front. Genet. doi: 10.3389/fgene.2019.00340
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PROYECTO DE INVESTIGACION ESTRATEGICA PRIORIZADA:

|dentificacion de polimorfismos de nucleotidos simples (PNSs) y
desarrollo de un chip de PNSs para la implementacion de tecnologias
avanzadas de mejora genética en alpacas huacaya
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Avances

Coleccion de sangre y extraccion de ADN de 150 alpacas

Preparacion de 2 bibliotecas reducidas de ADN por alpaca: ApeKly
Pstl-Mspl (AgResearch).

Secuenciamiento las bibliotecas reducidas de ADN y 6 genomas a
30x (AgResearch).

4’283,956 PNSs identificados

Seleccion preliminar de 53,114 PNSs con cobertura estimada del
92% del genoma



Accliones futuras

|dentificacion y localizacion de mayor numero de PNSs
Implementacion de laboratorio FISH en la UNALM
Duplicacion de una libreria BAC de Alpaca (CHORI-246)
Construccion de un chip de alpacas 50k-90k

Estudios de asociacion de PNSs (960 alpacas) y caracteres de
interés: finura, peso de vellon.

Seleccion asistida por marcadores PNSs en alpacas
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