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RESUMEN 

La filiación es la relación genética de progenitores y progenie, el estudio se 

realizo con el objetivo de determinar la filiación y la reconstrucción de 

genealogía en alpacas huacaya mediante marcadores microsatelite en el 

Anexo Quimsachata INIA, Puno y la Unidad de Biotecnologia Molecular de la 

Universidad Peruano Cayetano Heredia, Lima. Con un panel de  12 

marcadores microsatelite (LCA99, LCA71, LCA94, LCA66, YWLL36, LCA05, 

LCA77, LCA19, YWLL4O, YWLL29, YWLL44 y LCA08)  en  181 alpacas, se 

utilizó el  programa  Cervus v 3.0.7 ®  para la asignación de filiación y el  

programa Endog.4.8® para la reconstrucción genealógica. los resultados 

indican la probabilidad de exclusión acumulada de 0.9999845, la  asignación de 

maternidad, paternidad y el  trio familiar  fue de 32, 24 y 15 casos ,   con 

valores LOD  de  2.8 a 12.4;  4.29 a 13.9  y 8.75 a 17.3    y  con valores de 

Delta (Δ) de 2.58 a 11.9 ; 2.99 a 13.9  y 8.75 a 17.3 respectivamente. Con  99% 

de  nivel de confianza. En la reconstrucción genealógica se determinó el error 

de asignación de paternidad, maternidad y trio familiar  de 37.5 %, 25 %, 5.36 

% respectivamente y el contenido de pedigrí está compuesto por 27.59 % de 

padres y 36.78 % de madres, numero de crías por padre de 1 a 5 y numero de 

crías por madre 1;  el número de individuos  con generaciones completas e 

incompletas fue de 14 y 27 respectivamente;  la  consanguinidad fue de 0.00 % 

y  el parentesco medio de la población  fue de 1.99 %. En  conclusión  el uso 

de 12 marcadores microsatelite permite la asignación de filiación y  

reconstrucción de genealogía de alpacas huacaya. 

Palabras clave: Alpaca, filiación, marcadores microsatelite, reconstrucción 

genealógica. 
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ABSTRACT 

The filiation is the genetic relationship of parents and progeny, the study was 

conducted with the objective of determining the affiliation and reconstruction of 

genealogy in alpacas huacaya using microsatellite markers in the Annex 

Quimsachata INIA, Puno and the Molecular Biotechnology Unit of the Peruvian 

University Cayetano Heredia, Lima. With a panel of 12 microsatelite markers 

(LCA99, LCA71, LCA94, LCA66, YWLL36, LCA05, LCA77, LCA19, YWLL4O, 

YWLL29, YWLL44 and LCA08) in 181 alpacas, the Cervus v 3.0.7 ® program 

was used for the assignment of filiation and the Endog.4.8® program for 

genealogical reconstruction. the results indicate the cumulative exclusion 

probability of 0.9999845, the assignment of maternity, paternity and the family 

trio was 32, 24 and 15 cases, with LOD values of 2.8 to 12.4; 4.29 to 13.9 and 

8.75 to 17.3 and with Delta values (Δ) from 2.58 to 11.9; 2.99 to 13.9 and 8.75 

to 17.3 respectively. With 99% confidence level. In the genealogical 

reconstruction the error of assignment of paternity, maternity and family trio was 

determined of 37.5%, 25%, 5.36% respectively and the pedigree content is 

composed of 27.59% of parents and 36.78% of mothers, number of offspring 

per father from 1 to 5 and number of offspring per mother 1; the number of 

individuals with complete and incomplete generations was 14 and 27 

respectively; the inbreeding was 0.00% and the average kinship of the 

population was 1.99%. In conclusion the use of 12 microsatelite markers allows 

the assignment of affiliation and reconstruction of the genealogy of alpacas 

huacaya. 

Keywords: alpaca, filiation, microsatelite markers, genealogical reconstruction 
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I. INTRODUCCIÓN 

La alpaca (Vicugna pacos) es uno de los cuatro camélidos sudamericanos más 

importante desde el punto de vista económico y social, ya que sirven de 

sustento para las familias de las comunidades alto andinas (FAO, 2005). El 

Perú cuenta con 3 685 516 alpacas, lo que equivale a un aumento del 50.2% 

en el número de individuos en relación al censo anterior realizado en 1994. De 

estos individuos casi el 100% se concentra en la Sierra, donde la mayor 

proporción de alpacas pertenece a la raza Huacaya (78.9%) (INEI, 2012). La 

crianza de alpacas  constituye una de las pocas actividades  ganaderas que se 

lleva  en terrenos geográficos ubicados en las grandes alturas lo que por sí solo 

constituye un motivo más que justificado para realizar estudios en esta especie. 

(Quispe y col., 2008) 

La determinación de filacion constituye la piedra angular para la elaboración de 

registros genealógicos  en animales domésticos, con pruebas que  permitan 

disminuir el porcentaje de error en la asignación de paternidad y maternidad ya 

que esto conlleva a la invalidación de registros. Con el transcurrir del tiempo, 

las pruebas de asignación de paternidad se han convertido en un importante 

tema de estudio, tanto en animales y humanos (Marín y col., 2007; Di Rocco y 

col., 2011). Un gran número de técnicas para determinación de parentesco 

mediante análisis de microsatélites han venido desarrollándose  para diferentes 

especies domésticas como caninos (Morera y col., 1999; Pádár y col., 2001), 

bovinos (Kankan y Fado, 1999; Mommens y col., 1998), caprinos (Ganai y 

Yadav, 2005), porcinos (Aguilera-Reyes y col., 2006), equinos (Binns y col., 

2000) y camélidos (Rodríguez y col., 2006, Iannacone. 2006, Agapito y col., 
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2010,  Yalta y col., 2014 y Moron y col.,2016) con elevada capacidad de 

discriminación expresada como probabilidades de exclusión. 

Los marcadores de ADN han permitido la generación de información para la 

construcción de programas de manejo y conservación en diferentes especies 

silvestres y domésticas (Aberle y col., 2004). Por medio de la comparación de 

secuencias de ADN se puede derivar relaciones evolutivas, niveles de 

variabilidad y subestructuración geográfica dentro y entre grupos de animales, 

pruebas de parentesco e identidad (Avise, 2004; Harrison, 1989). El ADN 

microsatélite constituye uno de los marcadores más útiles por presentar tasas 

de mutación mayores comparados con otras regiones del ADN, su herencia 

mendeliana y carácter codominante (Avise, 2004). Pruebas de parentesco 

basadas en el análisis de ADN microsatélite se han convertido en la 

herramienta más utilizada debido a su alta capacidad informativa, facilidad de 

uso, capacidad de automatización y tiempo requerido para su análisis  para 

pruebas de parentesco tanto en humanos como animales. 

El anexo Quimsachata posee el banco de germoplasma de alpacas de color 

para la conservación e investigación, la pérdida de identificación durante el 

manejo y durante el registro  de progenitores y progenie incrementan el error 

en la asignación de filiación, siendo la identificación de alpacas importante para 

programas de mejora genética por ello se planteó el objetivo  de determinar la 

paternidad y maternidad de alpacas nacidas en el 2016  mediante la marcadores 

genéticos y reconstruir la genealogía de alpacas Huacaya del anexo 

quimsachata INIA Puno. 
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II. REVISIÓN DE LITERATURA 

2.1. MARCO TEORICO 

2.1.1   La alpaca. 

La alpaca (Vicugna pacos) propuesta por (Kadwell y col., 2001) y 

aceptada por ( Gentry y col. 2004), es la especie más pequeña de 

los camélidos domésticos y comparte muchas características 

morfológicas con las vicuñas más septentrionales (Wheeler y col., 

2006). Evidencia directa del proceso de domesticación está 

disponible en los remanentes orgánicos de camélidos 

sudamericanos encontrados en excavaciones arqueológicas de los 

Andes peruanos. Material faunístico de tales sitios arqueológicos 

indican que durante los inicios de la ocupación humana, tanto el 

guanaco, la vicuña, así como algunos cérvidos (Hippocamelus 

antisiensis), eran cazados persistentemente en la región (Wheeler, 

2000). Sin embargo, en períodos posteriores (9.000-7.000 años) se 

registró un progresivo aumento de restos de camélidos relativo a 

cérvidos. Desde hace 6.000 a 5.500 años se detectan las primeras 

llamas y alpacas (Wheeler, 2000). A partir de esa fecha, restos 

orgánicos de camélidos neonatos comienzan a aumentar 

sostenidamente, hasta llegar a constituir el 70 % de todos los restos 

de camélidos depositados (Wheeler, 2000). 

Este aumento sugiere mortalidad debida a problemas 

epidemiológicos a causa de la domesticación. Basado en un 

detallado registro dental y óseo desde uno de los sitios del Perú 
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central, (Wheeler, 1995) ha colectado evidencia que concuerda con 

la hipótesis de que la alpaca fue domesticada a partir de poblaciones 

de vicuñas locales (Vicugna vicugna mensalis). Finalmente, el 

reciente hallazgo de momias en el Yaral, Moquegua, Perú, a 1.000 

m de altitud, no solo confirmó que la crianza de llamas y alpacas se 

extendía a los valles costeros, sino además, la alta selección de 

alpacas y llamas como productores de fibra fina (Wheeler y col., 

2006). 

La alpaca y vicuña comparten el mismo patrón de bandas G en el 

cromosoma 1 (Marin, 2012) A nivel andino, cuatro de cada cinco 

alpacas (80 %) son híbridas (Kadwell y col., 2001). Esta elevada 

tasa de hibridación puede ser la causa de las disputas taxonómicas 

respecto del grupo, así como de la progresiva pauperización 

genética de las formas domésticas, hoy reflejada en el aumento del 

diámetro de la fibra de las alpacas actuales (Wheeler y col. 2006), en 

comparación con las alpacas del pre conquista. 

La alpaca es el camélido productor de fibra más importante, tiene un 

peso  ligero y es fuerte. (Wuliji y col., 2000). Las razas de alpaca son 

razas  primitivas o primarias  que derivan de la primera 

diferenciación intra específica post-domesticatoria  (Renieri y col. 

2009), según el tipo de vellón se identificaron dos razas Huacaya y 

Suri  (Presciuttini y col., 2010)  La alpaca Huacaya se caracteriza por 

tener un  vellón compacto, esponjoso y con fibras finas, suaves y 

onduladas (Antonini y col., 2004 y FAO, 2005).  
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2.1.2.  Marcadores Microsatélites 

Los microsatélites, también llamados secuencias simples repetidas 

(SSRs), “Secuencias cortas repetidas en tandem (STRs), son 

secuencias cortas de ADN que  consisten  en  repeticiones  de  1  a  

6  pares  de  bases  de  largo (Hancock, 1991). Localizados a lo largo 

de los genomas de los organismos eucariontes así como en 

organelas como la mitocondria, cloroplastos y plástidos (Freeland, 

2005).repetidas en tándem, el número de repeticiones puede variar 

entre individuos y el perfil genético es único, estas secuencias 

presentes en mayor proporción en regiones no codificantes y con 

baja frecuencia en las regiones codificantes o también en telómeros, 

asociada a enfermedades (Oliveira y col., 2006). 

2.1.2.1. Clasificación de microsatélites. 

Los STRs (Short Tamden Repeats) se definen por el tipo particular 

de secuencia o unidades de repetición y por su longitud o número de 

repeticiones en una posición concreta en el cromosoma. Bajo estos 

criterios se encuentran clasificados  en los denominados perfectos o 

puros, que son repeticiones en un número mínimo de 9 unidades sin 

interrupción; los compuestos que tienen dos o más repeticiones de al 

menos 9 unidades y también pueden ser combinaciones de motivos 

de un número variable de pares de bases conocidos como 

interrumpidos, que son repeticiones ininterrumpidas de al menos 9 

unidades separadas como máximo por 4 pares de bases y por último 

complejo, puede ser utilizado para especificar que dos o más 

unidades repetitivas diferentes, dentro de cada una de estas 
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clasificaciones se encuentran sus propias variantes ( Chambers y 

MacAvoy, 2000). 

2.1.2.2. Características de los microsatelite 

Los microsatélites presentan elevado polimorfismo genético 

(presencia de múltiples  alelos),  distribución  frecuente    en  el  

genoma,  herencia  mendeliana simple y codominancia. Estas 

características han permitido ser considerados como los 

marcadores de elección para estudios de genética poblacional, 

identificación, parentesco y mapeo genético (Schlötterer y Harr, 

2001; Freeland, 2005). 

Tabla 1. Clasificación de los microsatelites según el número de 

repeticiones. 

CLASIFICACION SECUENCIA 

Perfectos o puros -(CA)n- 

Interrumpidos puros -(CA)n-Nt-(CA)n Nt-(CA)n- 

Compuestos -(CA)n-(GA)m- 

Interrumpidos compuestos -(AC)14-AG-AA -(AG)12- 

Complejos 
(TTTC)3-4-(T)6-(CT)0-1-(CYKY)n-

CTCC-(TTCC)2-4 

Donde n, m>9             

Fuente:   Chambers y MacAvoy, 2000 

2.1.3. Control de filiación  

El control de la filiación en especies domesticas  cada vez más 

utilizado como complemento indispensable para verificar las 
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inscripciones en el Libro Genealógico y el correcto funcionamiento 

de los programas de Mejora Genética. Si en una explotación el 

número de errores en la asignación de paternidades es alto, los 

planes de mejora genética se verán seriamente amenazados. Es 

habitual que la asignación de paternidades se realice controlando la 

fecha de servicio y la fecha de nacimiento, pero este método puede 

generar errores, por esta razón, es mejor el uso de técnicas 

moleculares para el correcto control de la filiación (Lozano y col., 

2002). 

Los distintos tipos de polimorfismos de ADN se han mostrado como 

los marcadores más útiles para el control de parentesco en animales 

domésticos. La filiación de los animales puede verificarse mediante 

el análisis de las diferencias en marcadores genéticos, los cuales 

pueden analizarse de manera fácil y rápida a partir de una cantidad 

mínima de material biológico. Cada marcador posee una 

probabilidad de exclusión de paternidad que se incrementa mediante 

el uso de un panel de varios marcadores. Esta técnica permite 

estudiar la variabilidad genética de las poblaciones, la 

caracterización de distintas líneas o razas y la comprobación de las 

relaciones de parentesco (Pepín y col., 1995). 

2.1.3.1 Parentesco e identidad 

La determinación de parentesco (paternidad y maternidad) se basa 

en la búsqueda de incompatibilidades genéticas entre los alelos 

presentes en un hijo y un alegado pariente  para un grupo de loci 
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analizados (figura 1) asumiendo la ausencia de mutación y un 

modelo de herencia mendeliana simple (Butler, 2005). 

Las técnicas para determinación de parentesco se basan en la 

exclusión genética, la cual utiliza incompatibilidades genéticas entre 

los supuestos padres y las crías, para rechazar una particular 

hipótesis de asignación de parentesco. El número mínimo de 

inconsistencias genéticas entre un supuesto padre y una cría para 

determinar la exclusión genética es tres (Cifuentes y col., 2006). 

Existen 5 indicadores para medir la robustez de una técnica de 

determinación de parentesco: la probabilidad de exclusión, el 

contenido de información polimórfica, el índice de paternidad, el 

valor de LOD y el estadístico Delta. 

2.1.3.1.1 Parámetros de paternidad 

Los marcadores utilizados en los diversos estudios deben ser 

evaluados bajo ciertos parámetros, como el contenido de 

información polimórfica (PIC), la probabilidad de discriminación, 

probabilidad de coincidencia, índice de paternidad y la probabilidad 

de exclusión (PE). (Butler, 2005). 

2.1.3.1.2 Probabilidad de exclusión 

La probabilidad de exclusión (PE) constituye la capacidad de un 

marcador genético para excluir a un falsamente asignado padre en 

términos de probabilidad, la probabilidad de exclusión depende del 

número de alelos y de las frecuencias alélicas del marcador y no de 

los frecuencias genotípicas observadas (Butler, 2005). 
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Figura 1. Representación esquemática de una prueba de 

parentesco y su fundamento. (a) Asignación de paternidad. (b) La 

determinación de parentesco se basa en una regla de herencia 

mendeliana: una cría tiene dos alelos para cada marcador 

autosomal, uno heredado del padre y otro de la madre. Modificado 

de Butler (2005). 

2.1.3.1.3. Contenido de información polimórfica 

El contenido de información polimórfica (PIC) constituye una 

medida de la informatividad y polimorfismo de un locus genético, 

en estudios de parentesco refleja la probabilidad que una cría 

lleve un alelo raro, el cual permitiría la deducción del genotipo 
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parental para un locus dado (Botstein y col., 1980). El valor de 

PIC es determinado mediante la siguiente formula. 

 

 

 

Dónde: pi es la frecuencia del alelo I, pj es la frecuencia del alelo J y 

n es el número de alelos en un locus (Botstein y col., 1980). 

 

2.1.3.1.4. Valor LOD en paternidad 

La definición del valor de LOD (LOD score) en paternidad constituye 

el logaritmo natural del índice de paternidad combinado (CPI) para 

cada candidato a pariente (Kalinowsky y col., 2007), este concepto 

difiere del utilizado en mapeo genético, donde el valor de LOD se 

define como el logaritmo común (log10) de la razón de probabilidad 

(Marshall y col., 1998).  

Valores de LOD negativos significan que un candidato a pariente es 

menos probable ser el verdadero pariente que otro candidato 

elegido al azar, valores de LOD positivos significan que un 

candidato a pariente es más probable ser el verdadero pariente 

que otro candidato elegido al azar y un valor de LOD de 0 

significa que tanto el candidato a pariente como cualquier otro 

candidato al azar son igual de probables de ser el verdadero 

pariente (Marshall y col., 1998). El candidato a pariente más 

probable posee el valor de LOD más alto. 
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2.1.3.1.5. Valor Delta: 

El valor de Delta (Δ) es usado para asegurar la confiabilidad de 

la asignación de parentesco del más probable candidato a 

pariente. El valor de Delta (Δ) se determina mediante la 

diferencia entre el valor de LOD del más probable candidato a 

pariente y el segundo más probable candidato a pariente. La 

significancia estadística de los valores de Delta (Δ) se realiza 

mediante simulación de múltiples pruebas de parentesco, 

cálculo de valores y distribuciones de Delta (Δ). El análisis de 

simulación realizado por el programa Cervus v3.0. Repite los 

pasos realizados en una inferencia de parentesco utilizando las 

frecuencias alélicas de los loci analizados de la población en 

estudio asumiendo HWE. Genotipos paternos, maternos y 

genotipos al azar son generados a partir de las frecuencias 

alélicas observadas asumiendo HWE. Los genotipos de la 

progenie son derivados mediante muestreo mendeliano de los 

alelos parentales. Un número elevado de crías es utilizado en la 

simulación (mínimo de 10000) para generar distribuciones de 

valores de LOD o Delta (Δ). Simulaciones paralelas son 

realizadas tomando en cuenta la inferencia de parentesco con y 

sin conocimiento de  un  genotipo  parental,  en  caso  de  

parentales  no  muestreados,  falta  de información genotípica 

de algunos loci y errores de genotipificación. Posteriormente, se 

procede a la comparación de las distribuciones de valores de 

Delta (Δ) para determinar los valores críticos comparando las 
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distribuciones de Delta (Δ) para dos situaciones distintas: i) 

cuando el más probable candidato a pariente  fue  el  verdadero  

pariente  y  ii)  cuando  el  más  probable  candidato  a pariente 

no fue el verdadero pariente. Finalmente, se comparan los 

valores críticos con los valores obtenidos en pruebas de 

parentesco reales (Marshall y col., 1998). 

2.2. ANTECEDENTES 

En la Región de Pasco  se realizó la verificación de genealogía en 

alpacas Huacaya (n=247)  en tres unidades de producción para validar 

panel de microsatelites para pruebas de paternidad; estimar nivel de 

endogamia y asignación de paternidad  en ausencia y presencia de 

padres, utilizando un panel de 15 marcadores microsatélites  de alpacas 

(LCA05, LCA08, LCA37, LCA66, YWLL44, YWLL08, YWLL36, LCA 90, 

LCA 94, VOLP92, VOLP32, VOLP55; VOLP72, VOLP04, VOLP77). Las 

muestras obtenidas fueron a partir de folículo piloso;  el número total de 

alelos varío de 8 a 32 alelos por locus, el contenido de información 

polimórfica fue superior a 0.7 en todos los marcadores. Los valores 

estimados de la probabilidad de discriminación para los marcadores 

LCA37, LCA66, LCA08, YWLL36, YWLL44, YWLL08, VOLP04 y VOLP32 

fueron mayores a 0.84, y la probabilidad de exclusión conjunta fue 

superior al 99.9%; con un error de asignación de paternidad del 55% 

(Morón y col., 2016) 

En la Región de  Puno se realizó un estudio para la determinación de 

pruebas de paternidad y parentesco en alpacas Huacaya  (183 individuos) 

de dos unidades de produccion, empleando 10 marcadores microsatelite  
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(LCA37, LCA5, LCA66, LCA8, LCA90, LCA94, VOLP92, YWLL36, 

YWLL44 y YWLL08), el total de loci presentó una probabilidad de 

exclusión superior al 99.9% cuando se conoció el genotipo de ambos 

padres, alcanzando un poder de discriminación mayor al 0.90. La prueba 

de filiación permitió detectar mayores errores de asignación de 

maternidad (13.04%) y paternidad (30.4%) en el Fundo Itita; mientras que 

en Munay Paqocha, se hallaron menores errores de maternidad (7.69%) y 

de paternidad (17.95%), siendo un centro con mejor calidad de registros 

(Yalta y col., 2014). 

En las Regiones de Huancavelica, Junín, y Puno empleando 10 

marcadores microsatelite (LCA19, LCA37, YWLL40, YWLL29, YWLL36, 

LCA5, LCA66, YWLL08, LCA08 y YWLL44), se encontró que todos los 

marcadores fueron altamente polimórficos, con un rango de 6 a 28 alelos 

(14.5 alelos por locus). El total de probabilidad de exclusión fue de 

0.999456, cuando se conoció el genotipo de uno de los padres y de 

0.999991 cuando se conoció el genotipo de ambos padres. El panel de 

marcadores empleados asignaron la paternidad en 38 de los 45 casos 

(Agapito y col., 2010). 

Se realizó estudios  en la sierra de  Lima  se realizó  determinación de 

parentesco en alpacas huacaya con 7 microsatélites (YWLL29, YWLL40, 

LCA37, VOLP04, LCA94, LCA86 y LCA22), se reportó un poder de 

exclusión de 99.17%, permitiendo una buena discriminación de individuos 

en lugares que no se cuenta con registros genealógicos (Iannacone, 

2006). 
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El primer trabajo sobre  evaluación de parentesco para alpacas se realizó 

en la Estación Experimental IVITA- Marangani, Provincia de Canchis, de 

la Región de Cusco;   con  Diez microsatélites polimórficos para alpacas y 

llamas (LCA19, LCA22, LCA5, LCA23, YWLL08, YWLL29, YWLL36, 

YWLL40, YWLL43 y YWLL46)  con 47 alpacas, el número de alelos varió 

entre 4 y 20. Las frecuencias alélicas y la probabilidad de exclusión (PE) 

fueron calculadas utilizando el software Cervus 2.0. La probabilidad de 

exclusión acumulada para los 10 loci fue 0.9999. La probabilidad de 

exclusión acumulada para cada reacción de PCR múltiple fue mayor a 

0.90. Los resultados confirmaron la paternidad en 18 casos sed determino 

un error de asignación paternidad del 22% (Rodríguez y col. 2006) 
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III.MATERIALES Y MÉTODOS 

3.1. Ámbito de estudio 

El  presente estudio se realizó en el Centro de Investigación y Producción  

Quimsachata, del Instituto Nacional de Innovación Agraria (INIA) ubicado 

en el distrito de Santa Lucía, provincia de Lampa, Región de Puno;  está a 

una altitud de 4190 m, 15°47’43” latitud sur, 70°37’22” longitud oeste y en 

las instalaciones de la unidad de Biotecnología  Molecular de la 

Universidad Peruana Cayetano Heredia (UBM UPCH) ubicado en el 

distrito de San Martin De Porres, Provincia de Lima, región Lima. 

3.2. Animales 

Se utilizaron   181 alpacas (Vicugna pacos)  de la raza Huacaya: 62 

alpacas hembras mayores a dos años (Madres), 64 alpacas nacidas  en la 

campaña de parición del 2016 (crías) y 55 alpacas machos mayores a 

tres años (padres)  del Anexo Quimsachata del Instituto Nacional de 

Innovación Agraria Illpa Puno.  

3.3. Materiales 

3.3.1. Materiales de campo 

 Tubos bacutainer. 

 Agujas bacutainer. 

 Capuchón para tubo y aguja bacutainer. 

 Gradillas metálicas para tubos bacutainer 

 Caja de tecnopor 

 Geles de refrigeracion 

 Registro de alpacas a muestrea 
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 Marcador indeleble 

 Cámara fotografica 

 Lapiceros  

 Cuaderno de campo  

 Aretes. 

 Aretador. 

 Microchips 

3.3.2. Materiales de laboratorio. 

 Puntas de plástico autoclavadas de 2,10, 20, 100, 200 y 1000 µL  

 Tubos de microcentrífuga de 1.5 mL, autoclavados 

 Recipiente con lejía (inactivación de agentes biológicos) 

 Gradilla de plástico para tubos de microcentrifuga de 1.5 mL 

 Tubos de PCR de 0.2 mL, autoclavados 

 Recipiente para descarte 

3.3.3. Reactivos  

 Proteinasa K (20mg/mL) – GeneOn 

 Buffer Lisis TB (Vivantis – GeneOn) 

 Buffer Lisis enhancer (SDS) (Vivantis – GeneOn) 

 Buffer de Lavado (Wash Buffer – Vivantis GeneOn) 

 Buffer de resuspensión (TE 1X - Tris EDTA) (Vivantis GeneOn) 

 Etanol absoluto (Merck) 

o Master Mix Maxima 2X– GeneOn ( 2X buffer de PCR, 0.4 mM    

dNTPs, 2 U de ADN polimerasa, 4 mM de MgC l2) 

 Primer F y R o cebadores F y R (Macrogen) 
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3.3.4. Equipos 

 Equipo de Baño Maria (MEMMERT®) 

 Microcentrifuga (HETTICH®) 

o Micropipetas de volúmenes 10 uL, 20 uL, 200 uL y 1000 Ul 

(Rainin ®;  Boeco®) 

 Vortex (Vortex-genie ®   )  

 Congeladora -20°C (Thermo scientific®) 

 Termociclador (Applied Biosystems, Veriti®) 

 Espectofotometro (Thermo scientific®) 

 Equipo de electroforesis (Bio rat®) 

3.4. METODOLOGÍA 

3.4.1. Toma de muestras: 

Se tomó muestras de sangre mediante  punción en la vena yugular 

utilizando en tubos Vacutainer con anticoagulante (K3E: potasio – 

EDTA al 15%), las cuales fueron rotulados con el número de arete y 

almacenadas en refrigeración que se detallan en los anexos 1  la 

identificación  las crías; en el anexo 2 la identificación de alpacas 

hembras  y el anexo 3 la identificación de los padres.  

3.4.2.   Obtención del buffy coat. 

Las células blancas se aislaron a partir de sangre entera mediante la 

centrifugación a 5000 RPM durante 10 minutos, se  aislo células 

blancas a tubo Eppendorf ®  que posteriormente fueron congelados 

a -20°C  para su transporte a la Unidad de Biotecnología Molecular 

de la Universidad Cayetano Heredia de lima. 
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Se rotulo las muestras con la identificación de la alpaca  en el Anexo 

Quimsachata del INIA Illpa Puno antes del envió de las muestras  y 

en el laboratorio de unidad de biotecnología molecular  de la 

Universidad Peruana Cayetano Heredia fueron recodificados para su 

análisis. (Anexo 1,2.3) 

3.4.3. Extracción de ADN genómico 

La extracción del ADN genómico fue mediante el protocolo de 

extracción de ADN mediante membranas  de silica  presente en el kit  

de extracción de ADN genómico de tejido: GF-1 DNA extractions 

tissue kit (Vivantis-GeneOn) siguiendo las indicaciones del fabricante 

y modificaciones previamente estandarizadas  para el tipo de 

muestras y calidad de la muestra cómo se detalla a continuación: 

1. Colocar la muestra de sangre y/o leucocitos de alpaca a 

temperatura ambiente previo al inicio del procedimiento. 

2. Adicionar 500 µL de sangre entera a un tubo microcentrifuga de 

1.5 mL  

3. Adicionar 200 µL de buffer TB y homogenizar. 

4. Adicionar 40 µL de Proteinasa K y mezclar vigorosamente 

(Vortexear 20 segundos). 

5. Incubar el homogenizado a 65ºC por 1 hora (hasta que el todo el 

tejido haya sido lisado). 

6. Adicionar 200 µL de etanol absoluto (99%) y vortexear por 20 

segundos. 

7. Transferir el homogenizado a una columna mini spin colocada 

sobre un tubo de colección de 2 mL (proveídos por el kit). 
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8. Centrifugar a 8 000 rpm por 1 minuto. 

9. Descartar el tubo de colección con el filtrado y colocar la columna 

en un nuevo tubo de colección. 

10. Adicionar 500 µL de Washing Buffer  a la columna. 

11. Centrifugar a 8 000 rpm por 1 minuto. 

12. Descartar el tubo de colección con el filtrado y colocar la 

columna en un nuevo tubo de colección. 

13. Adicionar 500 µL de Buffer Washing Buffer  a la columna. 

14. Centrifugar a 13 000 rpm por 3 minutos. 

15. Descartar el tubo de colección con el filtrado y colocar la 

columna en un nuevo tubo de microcentrifuga de 1.5 mL. 

16. Adicionar 150 µL de elution Buffer a la columna y dejar incubar 

por 1 minuto a temperatura ambiente. 

17. Centrifugar a 8 000 rpm por 1 minuto. 

18. Se deberá realizar una segunda elución de la columna repitiendo 

los pasos 16 a 17.  

19. Almacenar el ADN genómico resuspendido a -20ºC 

3.4.4 .Extracción y cuantificación de ADN. 

ADN genómico  fue extraido a partir de 400 uL de células blancas 

(buffy coat) obtenidas a partir de sangre entera utilizando el método 

de columnas de silica presente en el kit de extracción de ADN 

genómico de tejido: GF-1 DNA extraction tissue kit (VIvantis – 

GeneOn), La cantidad de ADN genómico extraído vario entre 7,6 µg 

(madres), 13,8 µg (crías) y 6.1 µg (padres) con valores de 

absorbancia 260/280 entre 1.6 y 1.8 y 260/230 entre 1.5 y 1.8. 
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El ADN genómico fue separado mediante electroforesis en gel de 

agarosa al 1% y separado en buffer TBE 1X a 50V por 45 minutos. 

El marcador de peso molecular utilizado, Lambda Hind III (Thermo 

Scientific) – 100 ng. Nótese la integridad del ADN genómico extraído 

y la elevada concentración. Carril 1- 24. ADN genómico, Carril M. 

Marcador de Peso molecular 

 

Figura 2. ADN genómico extraído de buffy coat de crías de alpaca 

mediante método de columnas.  

 3.4.5 Amplificación de ADN microsatélite 

 Los doce loci microsatelite (LCA99, LCA71, LCA94, LCA66, 

YWLL36, LCA5, LCA77, LCA19, YWLL4O, YWLL29,YWLL44 y 

LCA08) fueron amplificados en forma óptima siguiendo las 

condiciones del PCR y ciclos termales descritos en tabla  2 y 3. 
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Tabla 2. Condiciones de amplificación de 12 loci microsatélites 

utilizados en el estudio. 

Loci Microsatelite Condiciones de amplificación  

LCA99 
LCA71 
LCA94 
LCA66 
YWLL36 
LCA5 
LCA77 
LCA19 
YWLL40 
YWLL29 
YWLL44 
LCA08 

20  ng  de  ADN,  0.2  mM  de  
dATP, dCTP, dTTP y dGTP 
(Qiagen), 1X PCR buffer (20mM 
Tris-HCl pH 8.4, 50mM KCl)  
(Qiagen),  3.0  mM  MgCl2 (Qiagen), 

0.4   μM de cada cebador (Applied 
Biosystems) y 1.0 U HotStart Taq 
DNA polymerase® (Qiagen). 

   Fuente: laboratorio de biotecnología molecular de la UPCH 

 

Tabla  3: Ciclos termales  de PCR utilizados en la amplificación de 

12 loci microsatélites utilizados en el estudio. 

Loci Microsatelite Ciclos termales 

LCA99 
LCA71 
LCA94 
LCA66 
YWLL36 
LCA5 
LCA77 
LCA19 
YWLL40 
YWLL29 
YWLL44 
LCA08 

1 ciclo de 95°C por 15 minutos; 25 

ciclos de 95°C por 30 segundos, 

60°C por 30 segundos y 72°C por  30 

segundos 

 

3.4.6. Diseño de paneles de amplificación múltiple 

Los 2 paneles de 7 y 5 loci microsatélites amplificaron óptimamente 

en una sola reacción de PCR múltiple. Los microsatélites incluidos 
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en cada panel, las condiciones y los ciclos termales de la PCR 

múltiple se detallan en las tablas 4 y 5. 
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3.4.7. Amplificación de 12 loci microsatélite para determinación de 

parentesco e identidad 

Los dos paneles fueron  usados para  determinación de 

parentesco. Ambos paneles amplificaron óptimamente 181 

muestras de ADN de alpaca en dos reacciones de PCR múltiple 

utilizando las condiciones descritas en la tabla 5. 

Tabla 5. Condiciones optimizadas y ciclos termales de las PCR múltiple 

diseñada para cada panel de loci microsatélites. 

Panel Condiciones de la reacción 

PCR multiple 

Ciclos termales de la PCR 

Multiple 

A 20  ng  de  ADN,  0.2  mM  de  

dATP, dCTP, dTTP y dGTP 

(Qiagen), 1X PCR buffer 

(20mM Tris-HCl pH 8.4, 

50mM KCl)  (Qiagen),  3.0  mM  

MgCl2 (Qiagen), 0.4   μM de 

cada cebador (Applied 

Biosystems) y 1.0 U HotStart 

Taq DNA polymerase® 

(Qiagen). 

1 ciclo de 95°C por 15 

minutos; 25 ciclos de 94°C 

por  30  segundos,  59°C  por 

90 segundos y 72°C por 60 

segundos; con una extensión 

final  de  60°C  por  30 

minutos. 

 

B 20  ng  de  ADN,  0.2  mM  de  

dATP, dCTP, dTTP y dGTP 

(Qiagen), 1X PCR buffer 

(20mM Tris-HCl pH 8.4, 

50mM KCl)  (Qiagen),  3.0  mM  

MgCl2 (Qiagen), 0.4   μM de 

cada cebador (Applied 

Biosystems) y 1.0 U HotStart 

Taq DNA polymerase® 

(Qiagen). 

1 ciclo de 95°C por 15 

minutos; 25 ciclos de 94°C 

por  30  segundos,  59°C  por 

90 segundos y 72°C por 60 

segundos; con una extensión 

final  de  60°C  por  30 

minutos. 

 

Fuente: laboratorio de biotecnología molecular de la UPCH 
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3.4.8. Análisis de datos de loci microsatélite: 

Probabilidad   de   exclusión   individual,   acumulada (Jamieson y 

Taylor, 1997) fueron determinadas utilizando el programa Cervus 

v3.0 (Kalinowski y col., 2007). 

 

Donde: pi es la frecuencia de alelo I y n es el número de alelos por 

locus 

3.4.9. Análisis de parentesco 

Los genotipos multilocus de 12 loci microsatélites fueron utilizados 

en la determinación de parentesco en las muestras de alpacas. La 

determinación de parentesco (paternidad y maternidad) se realizó 

mediante el cálculo del índice de paternidad (PI) expresado como 

valores de LOD y valor de Delta (Δ) utilizando el programa Cervus 

v3.0 (Kalinowski y col., 2007).  

Para determinar valores LOD (Marshall y col., 1998) 

LOD = ln [ L (H1│gm,ga,go) / L (H2│gm,ga,go) ]  

  

Donde L (H1│gm,ga,go) constituye la probabilidad que una madre y 

un alegado padre sean los parientes de una cría. Esta probabilidad 

puede expresarse de la siguiente manera.  

  

L (H1│gm, gago) = T (go │gmga) . P (gm) . P (ga)  
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 Donde: T (go │gmga) es la probabilidad de un genotipo de una cría 

dados los genotipos de la madre y el alegado padre, constituye la 

probabilidad de segregación mendeliana, P (gm) y P (ga) son las 

frecuencias de los genotipos de la madre y el alegado padre en la 

población en estudio.  

 y L (H2│gm,ga,go) constituye la probabilidad que la madre es el 

pariente de la cría y que el padre es un individuo escogido al azar de 

la población en estudio. Esta probabilidad puede expresarse de la 

siguiente manera: L (H2│gm,ga,go) = T (go │gm) . P (gm) . P (ga)  

  

Donde: T (go │gm) es la probabilidad de un genotipo de una cría 

dado el genotipo de la madre, P (gm) y P (ga) son las frecuencias de 

los genotipos de la madre y el alegado padre en la población en 

estudio. 

El valor de Delta (Δ)  

Se determina mediante la diferencia entre el valor de LOD del más 

probable candidato a pariente y el segundo más probable candidato 

a pariente 

3.4.10.  Reconstrucción genealógica:  

Para determinar el error asignación de paternidad y maternidad se 

comparó los resultados de filiación determinadas mediante el uso de 

marcadores microsatelite con los registros genealógicos de alpacas 

del Anexo Quimsachata INIA Puno del año 2016. 

La reconstrucción genealógica mediante el programa Endog V.4.8  

se realizó independientemente para cada registro (generado 
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mediante marcadores microsatelite y de genealogía del Anexo 

Quimsachata). 

Determinándose el contenido de pedigrí. 

 Recodificación de datos. 

 Numero de padres (n) 

 Numero de madres (n) 

 Numero de crías (n) 

 Porcentaje de padre (%) 

 Porcentaje de madres (%) 

 Consanguinidad (%) 

 Numero de crías máximo/padre 

 Numero de crías mínimo / padre 

 Numero de crías máximo/madre 

 Número de individuos con generaciones completas 

 Número de individuos con generaciones completas 

 Parentesco medio de la población 
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IV. RESULTADOSY DISCUSIÓN 

4.1.  Determinación de parentesco  

Se determinó el número de alelos en promedio 11.083 alelos por locus  y 

la probabilidad de exclusión de cada marcador con un valor de 

probabilidad de exclusión acumulada de 0.99998450 demostrando su 

utilidad para uso en pruebas de parentesco  (tabla 6). estos datos  son 

muy similares  a lo reportado por Moron y col. (2016)  quien indica un 

valor de 0.999994, Rodríguez y col (2004)  con   0.9999,  por Agapito y 

col, (2008) que indica un valor    0.9999,  Yalta y col. (2014) que indica 

valor de  0,9999966 con valores superiores a lo reportado por    

Iannacone (2006)  con 0.9917 esta diferencia se debe probablemente al 

uso del número de marcadores  por Ianncone  quien utilizo 7 marcadores. 

Tabla 6. Numero de alelos por locus, Probabilidad de exclusión  individual 

y acumulada de 181 genotipos de alpacas Huacaya del Anexo 

Quimsachata INIA-Puno. 

 

Locus Nº alelos Probabilidad de exclusion 

LCA5 11 0.536 

LCA66 10 0.531 

LCA71 5 0.266 

LCA77 18 0.74 

LCA94 8 0.603 

LCA99 13 0.659 

YWLL36 13 0.725 

YWLL29 9 0.579 

YWLL40 6 0.439 

YWLL44 16 0.737 

LCA19 12 0.488 

LCA8 12 0.685 

 
11.083 0.9999845 
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En la asignación  de maternidad y paternidad con la información de los 

animales genotipados muestreados, usando criterios de restricción al 0.05 

(relajado) y 0.01 (estricto) de nivel de significación; donde se  determinó 

32 casos de maternidad de 62 muestras de las más probables madres 

enviadas representando el 51.6 %,  con valores en un rango de LOD para 

la más probable madre de 2.8 a 12.4, valor de Delta (Δ) de 2.58 a 11.9 y 

con un nivel de confianza del 99% que se muestra en la tabla 7. Este 

valor de asignación de maternidad  corresponde al 51.6 % de las 

muestras analizadas; los valores de asignación de maternidad 

determinadas en el estudio son similares a los reportes de Rodriguez 

(2009) que indica valores de LOD  de 2.885 a 13.968 y valores del delta 

1.499 a 13.968 Y superiores a los reportados por Yalta y col., (2004) con 

valores de LOD de -37.7 a -2.93 cuando hay error en la asignación de 

maternidad. 

Así mismo se determinó  24 casos de paternidad con  valores de LOD en 

un rango de 4.29 a 13.9, valor de Delta (Δ) en un rango de 2.99 a 13.9 

con nivel de confianza del 99%, con 14 machos asignados al más 

probable padre de 55 padres analizadas, lo que representa el 25%; estos 

valores obtenidos son mayores a los valores reportados por Rodríguez 

(2009) que menciona rango de valores LOD  y delta de 0.617 a 10.417. 

Esta variación posiblemente se debe al número de marcadores utilizados. 

Y superiores a los reportados por Yalta y col. (2004) con valores de LOD 

de -34.80 a -13.10 cuando hay error en la asignación de paternidad y a 

los reportados por Moron y col. (2016) con valores LOD de -22.70 a -0.83. 
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A partir de los datos registrados de asignación de paternidad y maternidad 

se identificaron  14 familias constituidas (Tabla 9), que corresponde a las 

triadas identificadas (padre, madre y cría)  presentando  valores de LOD y 

delta  de 8.75 a 17.3. Estos valores son superiores a los reportados por 

Rodríguez (2009) que menciona valores LOD y delta de 4.069 a 14.852 

esta variación  también se  debe al número de marcadores utilizados. 
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Tabla 7. Filiación cría-madre  de 32 casos  de asignación de maternidad  

determinado con el programa Cervus v3.0.7.donde se detalla valores de  

Loci no compatibles (LNC), valores de LOD, valores de Delta y nivel de 

confianza en alpacas Huacaya del anexo Quimsachata INIA-PUNO. 

Cría ID Arete Cría Madre ID 
Arete 

Madre 
LNC 

LOD 

score 
Delta 

Nivel 

Confianza 

CA37 70216 MA12 244211 0 10.50 10.50 99% 

CA72 134216 MA14 102210 0 8.04 8.04 99% 

CA1 40116 MA16 222206 0 8.61 8.61 99% 

CA43 66216 MA19 148107 0 9.01 8.63 99% 

CA50 53216 MA20 476309 0 9.66 9.66 99% 

CA3 10116 MA23 468309 0 7.97 7.97 99% 

CA21 143216 MA26 313311 0 8.43 8.43 99% 

CA41 16116 MA28 7110 0 6.44 2.58 95% 

CA19 156216 MA3 130108 0 11.90 11.90 99% 

CA7 44116 MA33 78210 0 7.93 6.76 99% 

CA46 180316 MA34 330310 0 7.21 7.21 99% 

CA4 83216 MA36 12108 0 8.54 8.54 99% 

CA63 249215 MA4 445309 0 7.19 7.19 99% 

CA42 36116 MA40 293311 0 8.75 8.75 99% 

CA33 110216 MA41 36110 0 12.10 11.20 99% 

CA16 215215A MA42 385308 0 9.72 9.72 99% 

CA34 126216 MA43 289209 0 8.20 7.02 99% 

CA65 101216 MA45 134108 0 10.80 10.80 99% 

CA59 128216 MA48 187209 0 6.71 4.52 99% 

CA20 125216 MA49 393309 0 9.90 9.90 99% 

CA55 166316 MA5 31107 0 12.40 10.70 99% 

CA35 32116 MA50 30113 0 2.80 2.80 95% 

CA38 18116 MA51 143212 0 10.50 10.50 99% 

CA29 38116 MA52 53110 0 6.17 6.17 99% 

CA56 103216 MA56 286213 0 10.10 8.57 99% 

CA14 97216 MA57 472307 0 9.52 9.52 99% 

CA5 57216 MA58 347311 0 6.25 6.25 99% 

CA24 71216 MA59 82111 0 10.80 10.80 99% 

CA12 14116 MA6 216205 0 7.22 3.85 99% 

CA44 50216 MA63 87104 0 8.02 4.73 99% 

CA61 51216 MA64 30107 0 11.40 11.40 99% 

CA26 9116 MA9 319209 0 7.49 4.72 99% 
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Tabla 8.filiacion de cría-padre de  24 casos de asignación de paternidad 

determinados con el programa Cervus v3.01 donde se detalla valores de Loci 

no compatibles (LNC), valores de LOD, valores de Delta, y nivel de confianza 

en alpacas Huacaya del anexo Quimsachata INIA-PUNO. 

Cría ID 
Arete 

Cría 

Padre 

ID 

Arete 

Padre 
LNC 

LOD 

score 
Delta 

 Nivel 

Confianz

a 

CA24 71216 PA10 117108 0 8.39 5.43  99% 

CA41 16116 PA12 133211 0 4.21 2.99  99% 

CA72 134216 PA12 133211 0 8.6 5.95  99% 

CA64 93216 PA12 133211 0 10.4 10.4  99% 

CA26 9116 PA13 196209 0 11.5 11.5  99% 

CA33 110216 PA15 12110 0 6.78 5.86  99% 

CA37 70216 PA15 12110 0 8.07 8.07  99% 

CA21 143216 PA20 1006 0 13.4 13.4  99% 

CA71 256215 PA20 1006 0 13.9 13.9  99% 

CA13 285315 PA24 134105 0 6.97 6.97  99% 

CA44 50216 PA28 166107 0 8.84 8.84  99% 

CA56 103216 PA28 166107 0 9.13 9.13  99% 

CA53 113216 PA29 D00207 0 8.17 4.52  99% 

CA9 26116 PA29 D00207 0 5.97 5.97  99% 

CA7 44116 PA29 D00207 0 7.53 7.53  99% 

CA61 51216 PA43 36109 0 6.08 6.08  99% 

CA29 38116 PA43 36109 0 7.39 7.39  99% 

CA1 40116 PA43 36109 0 8.2 8.2  99% 

CA65 101216 PA43 36109 0 8.5 8.5  99% 

CA48 1116 PA45 453308 0 7.73 7.73  99% 

CA30 46216 PA46 365312 0 8.42 8.42  99% 

CA14 97216 PA47 306207 0 12.2 11.8  99% 

CA36 245215 PA48 63103 0 11.2 11.2  99% 

CA17 327315 PA55 198208 0 7.28 7.28  99% 
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Tabla 9: filiacion familia nuclear padre-madre cria en 14 familias registradas 

determinadas con el programa Cervus v3.01. Donde se muestran Valores de 

LOD, Delta, y nivel de confianza en alpacas Huacaya del Anexo Quimsachata 

INIA-Puno. 

Cría ID 
Arete 

Cría 

Madre 

ID 

Arete 

Madre 

Padre 

ID 

Arete 

Padre 

LOD / 

Delta 

Nivel 

Confianza 

CA1 40116 MA16 222206 PA43 36109 12.1 99% 

CA14 97216 MA57 472307 PA47 306207 13.6 99% 

CA21 143216 MA26 313311 PA20 1006 17.3 99% 

CA24 71216 MA59 82111 PA10 117108 9.22 99% 

CA26 9116 MA9 319209 PA13 196209 15.9 99% 

CA29 38116 MA52 53110 PA43 36109 12.5 99% 

CA33 110216 MA41 36110 PA15 12110 12.1 99% 

CA37 70216 MA12 244211 PA15 12110 9.09 99% 

CA41 16116 MA28 7110 PA12 133211 8.75 99% 

CA44 50216 MA63 87104 PA28 166107 10.6 99% 

CA56 103216 MA56 286213 PA28 166107 12.8 99% 

CA61 51216 MA64 30107 PA43 36109 9.86 99% 

CA65 101216 MA45 134108 PA43 36109 13.5 99% 

CA7 44116 MA33 78210 PA29 D00207 11.2 99% 
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4.2. Reconstrucción Genealógica. 

Se reconstruyo  la genealogía  a partir de los resultados de filiación 

mediante marcadores microsatelite y  se determinó el error de asignación  

de paternidad, maternidad y el trio familiar de los registros de genealógico 

de alpacas Huacaya del Anexo Quimsachata (tabla 10), donde se 

determina el  error de   paternidad en  37.5% para asignación de padres  y 

25 % para la asignación de madres y para los 3 casos  que no 

corresponde al  padre, madre y cría tiene un  error  de asignación de 

5.357%  la data obtenida  es probable por el manejo durante en la 

identificación durante el empadre, el diagnostico de preñez y la 

identificación en la parición. Los valores reportados  son menores a los 

reportes de Moron y col., 2016 que reporto un  error de asignación del 

55% para padre y madre y superiores a los datos  descritos por Yalta y 

col, 2014 reporto un error de asignación de maternidad  de 7.69 %  para 

el centro  de Producción Munay Paqocha  y  para el fundo Itita con  13.04 

%  y para el error de asignación de paternidad fue de 17.95% y 30.4% 

respectivamente, por Rodriguez (2004) para error de asignación del 22% 

para paternidad  para  estación experimental Ivita-Marangani  y Rodriguez  

(2009) para el error de asignación de maternidad de 3.03% y para la 

paternidad de 12.12% para los registros de fundo Malkini . 
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Tabla 10. Reconstrucción de genealogía de alpacas de Anexo Quimsachata 

del INIA Puno 

Identificacion de la cria 
identificacion del 
padre 

Error de 
asignaci
on 

identificacion de 
la madre Error de 

asignacion 
N° sexo 

fecha de 
nacimiento 

ADN Registro ADN Registro 

1116 H 1/01/2016 453308 453308 NO     NO 

9116 H 11/01/2016 196209 196209 NO 319209 319209 NO 

10116 M 11/01/2016     NO 468309 468309 NO 

14116 H 16/01/2016     NO 216205   NO 

16116 M 18/01/2016 133211 133211 NO 7110 7110 NO 

18116 H 19/01/2016     NO 143212 143212 NO 

26116 H 23/01/2016 D00207   NO     NO 

32116 H 26/01/2016     NO 30113 30113 NO 

36116 H 28/01/2016     NO 293311 293311 NO 

38116 H 28/01/2016 36109   NO 53110 53110 NO 

40116 M 30/01/2016 36109 A00133 SI 222206 222206 NO 

44116 H 31/01/2016 D00207 D00207 NO 78210 78210 NO 

46216 M 1/02/2016 365312 239106 SI     NO 

50216 M 2/02/2016 166107 166107 NO 87104 87104 NO 

51216 M 20/02/2016 36109   NO 30107   NO 

53216 M 2/02/2016     NO 476309 152212 SI 

57216 H 3/02/2016     NO 347311 347311 NO 

66216 H 6/02/2016     NO 148107 148107 NO 

70216 H 8/02/2016 12110 12110 NO 244211 244211 NO 

71216 M 8/02/2016 117108 117111 SI 82111 82111 NO 

83216 H 12/02/2016     NO 12108 12108 NO 

93216 H 15/02/2016 133211 040105M SI     NO 

97216 H 16/02/2016 306207 306207 NO 472307 472307 NO 

101216 M 16/02/2016 36109 133211 SI 134108 45111 SI 

103216 M 16/02/2016 166107 335310 SI 286213 31107 SI 

110216 M 17/02/2016 12110 12110 NO 36110 36110 NO 

113216 H 18/02/2016 D00207 70111 SI     NO 

125216 H 19/02/2016     NO 393309 393309 NO 

126216 M 19/02/2016     NO 289209 289209 NO 

128216 M 20/02/2016     NO 187209 30110 SI 

134216 M 21/02/2016 133211 1006 SI 102210 36111 SI 

143216 H 24/022016 1006 1006 NO 313311 313311 NO 

156216 H 27/02/2016     NO 130108 130108 NO 

166316 H 1/01/2016     NO 31107 11106 SI 

180316 M 15/03/2016     NO 330310 330310 NO 

245215 H 23/02/2015 63103 1406 SI     NO 

249215 M 23/02/2015     NO 445309 9806 SI 

256215 H 24/02/2015 1006   NO     NO 

285315 M 2/03/2015 134105 134105 NO     NO 

327315 M 28/03/2015 198208 198208 NO     NO 

215215A M 20/02/2015     NO 385308 338209 SI 
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La reconstrucción mediante el programa ENDOG V.4.8 a partir de registro 

generado mediante marcadores microsatelite  y los registros de 

genealogía de alpacas huacaya del Anexo Quimsachata INIA Puno; tabla 

11  y los anexos  4 para resultados de  genealogía a partir de resultados 

de ADN Y anexo 5 a partir de registros genealógicos del Anexo 

Quimsachata del INIA Puno.  

Donde se determina el contenido de pedigrí   para el número de animales 

para cada población en estudio fue de 87 alpacas huacaya  para registros 

generados mediante marcadores microsatelite y 84 alpacas huacaya para 

los registros de genealogía del Anexo Quimsacha, esta variación es 

probable por la pérdida de identificación en los registros de genealogía del 

Anexo Quimsachata y la identificación de filiación mediante marcadores 

microsatelite. 

 El porcentaje de padres en los registros generados mediante los 

marcadores microsatelite  y los registros de genealogía fue s de 27.59 % 

(n=14) y 23.81%  (n=17)  esta variación del porcentaje de padres se debe 

al mayor número de crías máximo por padre de 4 y 2 respectivamente, 

mediante marcadores microsatelite se reasigno al probable padre. 

 El porcentaje de madres es de 36.78 % y 35.71% respectivamente datos 

similares por el número de cría por madre  que fue de 1 cría por madre  

en los registros respectivamente.  

El incremento de asignación de filiación mediante marcadores  

microsatelite nos permite corregir los errores de asignación de paternidad, 

maternidad y el trio familiar en  los registros genealógicos del año 2016 de 
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esta manera logrando reconstruir y disminuir el error de asignación en  la 

genealogía  del Anexo Quimsachata.  

  La genealogía reconstruida a partir de los resultados de ADN  mediante 

marcadores microsatélite  y los registros genealógicos tiene un valor de 

consanguinidad  0.00%  por ser la primera generación reconstruida 

(progenitores y progenie) con  individuos con generación completa con 

padre y madre de 14 y 13 respectivamente y el número de individuos que 

cuentan generaciones incompletas con solo padre o madre de 27 y 24 

respectivamente  logrando un parentesco medio de la población  es de 

1.99 % y  1.92 % respectivamente este incremento de 0.07% en la 

población de registros genealógicos a partir del ADN mediante 

marcadores microsatelite de alpacas huacaya es por el mayor número de 

individuos con  asignación de paternidad y maternidad  . 
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Tabla 11. Contenido de pedigrí de la reconstrucion genealógica de registros 

generados mediante marcadores microsatelite y  los registros genealógicos de 

Anexo Quimsachata INIA Puno. 

Contenido de pedigrí 
Genealogía 

mediante ADN  

Genealogía 

mediante registros 

Numero de padres (n) 14 17 

Numero de madres (n) 32 30 

Numero de crías (n) 41 37 

Porcentaje de padre (%) 27.59 23.81 

Porcentaje de madres (%) 36.78 35.71 

Consanguinidad (%) 0 0 

Numero de crías 

máximo/padre 
4 2 

Numero de crías mínimo / 

padre 
1 1 

Numero de crías 

máximo/madre 
1 1 

Número de individuos con 

generaciones completas 
14 13 

Número de individuos con 

generaciones completas 
27 24 

Parentesco medio de la 

población  
0.0199 0.0192 

 

  



52 

 

V. CONCLUSIONES 

Mediante el uso de 12 marcadores microsatelite  se determino 32 casos 

asignación de maternidad; 24 casos de paternidad y 14 casos de filiación 

familiar con   un rango de valores LOD  de 2.8 a 17.3 y valores Delta (Δ) en un 

rango de 2.58 a 17.3, con una probabilidad de exclusión acumulada de 

0.9999845 y con  nivel de confiabilidad de 99%, de alpacas Huacaya nacidas el 

año 2016  del Anexo Quimsachata del INIA Puno. 

En la reconstrucción genealógica se determinó un error de asignación de 

paternidad de 37.50%, maternidad de 25.00% y el trio familiar de 5.35%, 

mediante el programa Endog V.4.8 se determinó el contenido de pedigrí de 87 

alpacas donde el 27.59 % son padres y el 36.78 son madres, el número 

máximo de crías por macho es de 4 crías, 14 casos con generaciones 

completas, 27 casos con generaciones incompletas, la consanguinidad hallada 

es de 0.00% y el parentesco medio de la población de 0.0199  para el registro 

generado a partir de la filiación mediante marcadores microsatelite. 
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VI. RECOMENDACIONES 

Se recomienda utilizar pruebas de filiación mediante  ADN para disminuir el 

error de asignación de paternidad y maternidad en centros de producción de 

alpacas  que cuentan con registros genealógicos y en centros de produccionde 

alpacas  donde no se cuenta con registros genealógicos se recomienda utilizar 

marcadores microsatelite para la asignación de filiación para reconstruir  la 

genealogía. 

Realizar estudios similares en otras especies  de animales que cuenta nuestra 

región de Puno para la mejora animal. 
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VIII. ANEXOS 

 

ANEXO 1. Identificación de las alpacas crías del Instituto Nacional De 

Innovación Agraria. 

ID CRIA ARETE RAZA ID CRIA ARETE RAZA 

CA1 40116 Huacaya CA38 18116 Huacaya 

CA2 176316 Huacaya CA39 192416 Huacaya 

CA3 10116 Huacaya CA40 129216 Huacaya 

CA4 83216 Huacaya CA41 16116 Huacaya 

CA5 57216 Huacaya CA42 36116 Huacaya 

CA6 182316 Huacaya CA43 66216 Huacaya 

CA7 44116 Huacaya CA44 50216 Huacaya 

CA8 185316 Huacaya CA45 116216 Huacaya 

CA9 26116 Huacaya CA46 180316 Huacaya 

CA10 123216 Huacaya CA47 136216 Huacaya 

CA11 109216 Huacaya CA48 1116 Huacaya 

CA12 14116 Huacaya CA49 112216 Huacaya 

CA13 285315 Huacaya CA50 53216 Huacaya 

CA14 97216 Huacaya CA51 147216 Huacaya 

CA15 208215 Huacaya CA52 268315 Huacaya 

CA16 215215A Huacaya CA53 113216 Huacaya 

CA17 327315 Huacaya CA54 215215B Huacaya 

CA18 150215 Huacaya CA55 166316 Huacaya 

CA19 156216 Huacaya CA56 103216 Huacaya 

CA20 125216 Huacaya CA57 24116 Huacaya 

CA21 143216 Huacaya CA58 164316 Huacaya 

CA22 269215 Huacaya CA59 128216 Huacaya 

CA23 145216 Huacaya CA60 63216 Huacaya 

CA24 71216 Huacaya CA61 51216 Huacaya 

CA25 19116 Huacaya CA62 4116 Huacaya 

CA26 9116 Huacaya CA63 249215 Huacaya 

CA27 38115 Huacaya CA64 93216 Huacaya 

CA28 94216 Huacaya CA65 101216 Huacaya 

CA29 38116 Huacaya CA66 124216 Huacaya 

CA30 46216 Huacaya CA67 80216 Huacaya 

CA31 65216 Huacaya CA68 102216 Huacaya 

CA32 107216 Huacaya CA69 23116 Huacaya 

CA33 110216 Huacaya CA70 99216 Huacaya 

CA34 126216 Huacaya CA71 256215 Huacaya 

CA35 32116 Huacaya CA72 134216 Huacaya 

CA36 245215 Huacaya CA73 186316 Huacaya 

CA37 70216 Huacaya       
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ANEXO 2. Identificación de las alpacas Madres del Instituto Nacional De 

Innovación Agraria. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ID 
MADRE ARETE RAZA ARETE ARETE RAZA 

MA1 142209 Huacaya MA34 330310 Huacaya 

MA2 300209 Huacaya MA35 384309 Huacaya 

MA3 130108 Huacaya MA36 012108 Huacaya 

MA4 445309 Huacaya MA37 249204 Huacaya 

MA5 031107 Huacaya MA38 15111 Huacaya 

MA6 216205 Huacaya MA39 152212 Huacaya 

MA7 45112 Huacaya MA40 293311 Huacaya 

MA8 013109 Huacaya MA41 36110 Huacaya 

MA9 319209 Huacaya MA42 385308 Huacaya 

MA10 311310 Huacaya MA43 289209 Huacaya 

MA11 85113 Huacaya MA44 035109 Huacaya 

MA12 244211 Huacaya MA45 134108 Huacaya 

MA13 197208 Huacaya MA46 050108 Huacaya 

MA14 102210 Huacaya MA47 502309 Huacaya 

MA15 335209 Huacaya MA48 187209 Huacaya 

MA16 222206 Huacaya MA49 393309 Huacaya 

MA17 326205 Huacaya MA50 30113 Huacaya 

MA18 141209 Huacaya MA51 143212 Huacaya 

MA19 148107 Huacaya MA52 53110 Huacaya 

MA20 476309 Huacaya MA53 38112 Huacaya 

MA21 3406 Huacaya MA54 188106 Huacaya 

MA22 248210 Huacaya MA55 40112 Huacaya 

MA23 468309 Huacaya MA56 286213 Huacaya 

MA24 34111 Huacaya MA57 472307 Huacaya 

MA25 30110 Huacaya MA58 347311 Huacaya 

MA26 313311 Huacaya MA59 82111 Huacaya 

MA27 055108 Huacaya MA60 041103 Huacaya 

MA28 7110 Huacaya MA61 382309 Huacaya 

MA29 055109 Huacaya MA62 107209 Huacaya 

MA30 20113 Huacaya MA63 087104 Huacaya 

MA31 539313 Huacaya MA64 030107 Huacaya 

MA32 540309 Huacaya MA65 482309 Huacaya 

MA33 78210 Huacaya 
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Anexo 3. Identificación de las alpacas Padres del Instituto Nacional de 

Innovación Agraria. 

ID 
PADRE ARETE RAZA 

ID 
PADRE ARETE RAZA 

PA1 280212 Huacaya PA29 D00207 Huacaya 

PA2 347310 Huacaya PA30 117210 Huacaya 

PA3 393308 Huacaya PA31 290206 Huacaya 

PA4 046109 Huacaya PA32 166312 Huacaya 

PA5 239205 Huacaya PA33 061106 Huacaya 

PA6 332209 Huacaya PA34 219210 Huacaya 

PA7 122111 Huacaya PA35 522309 Huacaya 

PA8 306307 Huacaya PA36 234211 Huacaya 

PA9 C6114 Huacaya PA37 112209 Huacaya 

PA10 117108 Huacaya PA38 350204 Huacaya 

PA11 054105 Huacaya PA39 163106 Huacaya 

PA12 133211 Huacaya PA40 085106 Huacaya 

PA13 196209 Huacaya PA41 244209 Huacaya 

PA14 069103 Huacaya PA42 109210 Huacaya 

PA15 12110 Huacaya PA43 036109 Huacaya 

PA16 D00307 Huacaya PA44 9111 Huacaya 

PA17 344208 Huacaya PA45 453308 Huacaya 

PA18 222209 Huacaya PA46 365312 Huacaya 

PA19 275310 Huacaya PA47 306207 Huacaya 

PA20 1006 Huacaya PA48 063103 Huacaya 

PA21 234212 Huacaya PA49 443203 Huacaya 

PA22 1074 Huacaya PA50 166103 Huacaya 

PA23 068104 Huacaya PA51 62111 Huacaya 

PA24 134105 Huacaya PA52 86210 Huacaya 

PA25 1806 Huacaya PA53 084105 Huacaya 

PA26 270209 Huacaya PA54 66112 Huacaya 

PA27 449309 Huacaya PA55 198208 Huacaya 

PA28 166107 Huacaya       
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Anexo 4. Reconstrucción genealógica mediante el programa ENDOG V.4.8 de 

la filiación registrada mediante marcadores microsatélites de alpacas huacaya 

del anexo Quimsachata INIA-Puno   
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1 63103 0 0 1 12/01/2003 0.01724 0 0 0 1 

2 87104 0 0 2 25/01/2004 0.01724 0 0 0 1 

3 134105 0 0 1 24/01/2005 0.01724 0 0 0 1 

4 216205 0 0 2 15/02/2005 0.01724 0 0 0 1 

5 1006 0 0 1 12/02/2006 0.02299 0 0 0 2 

6 222206 0 0 2 13/02/2006 0.01724 0 0 0 1 

7 31107 0 0 2 9/01/2007 0.01724 0 0 0 1 

8 166107 0 0 1 12/01/2007 0.02299 0 0 0 2 

9 30107 0 0 2 25/01/2007 0.01724 0 0 0 1 

10 148107 0 0 2 28/01/2007 0.01724 0 0 0 1 

11 D00207 0 0 1 15/02/2007 0.02874 0 0 0 3 

12 306207 0 0 1 25/02/2007 0.01724 0 0 0 1 

13 472307 0 0 2 23/03/2007 0.01724 0 0 0 1 

14 12108 0 0 2 6/01/2008 0.01724 0 0 0 1 

15 130108 0 0 2 15/01/2008 0.01724 0 0 0 1 

16 117108 0 0 1 23/01/2008 0.01724 0 0 0 1 

17 134108 0 0 2 24/01/2008 0.01724 0 0 0 1 

18 198208 0 0 1 17/02/2008 0.01724 0 0 0 1 

19 453308 0 0 1 28/03/2008 0.01724 0 0 0 1 

20 385308 0 0 2 31/03/2008 0.01724 0 0 0 1 

21 36109 0 0 1 13/01/2009 0.03448 0 0 0 4 

22 319209 0 0 2 12/02/2009 0.01724 0 0 0 1 

23 196209 0 0 1 14/02/2009 0.01724 0 0 0 1 

24 187209 0 0 2 15/02/2009 0.01724 0 0 0 1 

25 289209 0 0 2 26/02/2009 0.01724 0 0 0 1 

26 468309 0 0 2 12/03/2009 0.01724 0 0 0 1 

27 476309 0 0 2 23/03/2009 0.01724 0 0 0 1 

28 393309 0 0 2 27/03/2009 0.01724 0 0 0 1 

29 445309 0 0 2 30/03/2009 0.01724 0 0 0 1 

30 7110 0 0 2 2/01/2010 0.01724 0 0 0 1 
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Anexo 4. Reconstrucción genealógica mediante el programa ENDOG V.4.8 de 

la filiación registrada mediante marcadores microsatélites de alpacas huacaya 

del anexo Quimsachata INIA-Puno  (… CONTINUACION…) 
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31 36110 0 0 2 10/01/2010 0.01724 0 0 0 1 

32 12110 0 0 1 12/01/2010 0.02299 0 0 0 2 

33 53110 0 0 2 24/01/2010 0.01724 0 0 0 1 

34 102210 0 0 2 12/02/2010 0.01724 0 0 0 1 

35 78210 0 0 2 14/02/2010 0.01724 0 0 0 1 

36 330310 0 0 2 26/03/2010 0.01724 0 0 0 1 

37 82111 0 0 2 26/01/2011 0.01724 0 0 0 1 

38 133211 0 0 1 18/02/2011 0.02874 0 0 0 3 

39 244211 0 0 2 18/02/2011 0.01724 0 0 0 1 

40 347311 0 0 2 3/03/2011 0.01724 0 0 0 1 

41 293311 0 0 2 12/03/2011 0.01724 0 0 0 1 

42 313311 0 0 2 16/03/2011 0.01724 0 0 0 1 

43 143212 0 0 2 15/02/2012 0.01724 0 0 0 1 

44 365312 0 0 1 26/03/2012 0.01724 0 0 0 1 

45 30113 0 0 2 15/01/2013 0.01724 0 0 0 1 

46 286213 0 0 2 11/02/2013 0.01724 0 0 0 1 

47 215215A 0 20 1 20/02/2015 0.01724 1 0 1 0 

48 245215 1 0 2 23/02/2015 0.01724 1 0 1 0 

49 249215 0 29 1 23/02/2015 0.01724 1 0 1 0 

50 256215 5 0 2 24/02/2015 0.02011 1 0 1 0 

51 285315 3 0 1 2/03/2015 0.01724 1 0 1 0 

52 327315 18 0 1 28/03/2015 0.01724 1 0 1 0 

53 1116 19 0 2 1/01/2016 0.01724 1 0 1 0 

54 166316 0 7 2 1/01/2016 0.01724 1 0 1 0 

55 9116 23 22 2 11/01/2016 0.02299 1 1 1 0 

56 10116 0 26 1 11/01/2016 0.01724 1 0 1 0 

57 14116 0 4 2 16/01/2016 0.01724 1 0 1 0 

58 16116 38 30 1 18/01/2016 0.02874 1 1 1 0 

59 18116 0 43 2 19/01/2016 0.01724 1 0 1 0 

60 26116 11 0 2 23/01/2016 0.02299 1 0 1 0 
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Anexo 4. Reconstrucción genealógica mediante el programa ENDOG V.4.8 de 

la filiación registrada mediante marcadores microsatélites de alpacas huacaya 

del anexo Quimsachata INIA-Puno  (… CONTINUACION.) 
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61 32116 0 45 2 26/01/2016 0.01724 1 0 1 0 

62 36116 0 41 2 28/01/2016 0.01724 1 0 1 0 

63 38116 21 33 2 28/01/2016 0.03161 1 1 1 0 

64 40116 21 6 1 30/01/2016 0.03161 1 1 1 0 

65 44116 11 35 2 31/01/2016 0.02874 1 1 1 0 

66 46216 44 0 1 1/02/2016 0.01724 1 0 1 0 

67 50216 8 2 1 2/02/2016 0.02586 1 1 1 0 

68 53216 0 27 1 2/02/2016 0.01724 1 0 1 0 

69 57216 0 40 2 3/02/2016 0.01724 1 0 1 0 

70 66216 0 10 2 6/02/2016 0.01724 1 0 1 0 

71 70216 32 39 2 8/02/2016 0.02586 1 1 1 0 

72 71216 16 37 1 8/02/2016 0.02299 1 1 1 0 

73 83216 0 14 2 12/02/2016 0.01724 1 0 1 0 

74 93216 38 0 2 15/02/2016 0.02299 1 0 1 0 

75 97216 12 13 2 16/02/2016 0.02299 1 1 1 0 

76 101216 21 17 1 16/02/2016 0.03161 1 1 1 0 

77 103216 8 46 1 16/02/2016 0.02586 1 1 1 0 

78 110216 32 31 1 17/02/2016 0.02586 1 1 1 0 

79 113216 11 0 2 18/02/2016 0.02299 1 0 1 0 

80 125216 0 28 2 19/02/2016 0.01724 1 0 1 0 

81 126216 0 25 1 19/02/2016 0.01724 1 0 1 0 

82 51216 21 9 1 20/02/2016 0.03161 1 1 1 0 

83 128216 0 24 1 20/02/2016 0.01724 1 0 1 0 

84 134216 38 34 1 21/02/2016 0.02874 1 1 1 0 

85 143216 5 42 2 24/02/2016 0.02586 1 1 1 0 

86 156216 0 15 2 27/02/2016 0.01724 1 0 1 0 

87 180316 0 36 1 15/03/2016 0.01724 1 0 1 0 
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Anexo 5. Reconstrucción genealógica mediante el programa ENDOG V.4.8 de 

la filiación registrada en los registros genealógicos de alpacas huacaya del 

anexo quimsachata INIA-Puno   
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1 87104 0 0 2 25/01/2004 0.0179 0 0 0 1 

2 134105 0 0 1 24/01/2005 0.0179 0 0 0 1 

3 040105M 0 0 1 18/02/2005 0.0179 0 0 0 1 

4 11106 0 0 2 9/01/2006 0.0179 0 0 0 1 

5 1406 0 0 1 12/01/2006 0.0179 0 0 0 1 

6 A00133 0 0 1 13/01/2006 0.0179 0 0 0 1 

7 1006 0 0 1 12/02/2006 0.0238 0 0 0 2 

8 222206 0 0 2 13/02/2006 0.0179 0 0 0 1 

9 239106 0 0 1 26/03/2006 0.0179 0 0 0 1 

10 9806 0 0 2 30/03/2006 0.0179 0 0 0 1 

11 31107 0 0 2 11/01/2007 0.0179 0 0 0 1 

12 166107 0 0 1 12/01/2007 0.0179 0 0 0 1 

13 148107 0 0 2 28/01/2007 0.0179 0 0 0 1 

14 D00207 0 0 1 15/02/2007 0.0179 0 0 0 1 

15 306207 0 0 1 25/02/2007 0.0179 0 0 0 1 

16 472307 0 0 2 23/03/2007 0.0179 0 0 0 1 

17 12108 0 0 2 6/01/2008 0.0179 0 0 0 1 

18 130108 0 0 2 15/01/2008 0.0179 0 0 0 1 

19 198208 0 0 1 17/02/2008 0.0179 0 0 0 1 

20 453308 0 0 1 28/03/2008 0.0179 0 0 0 1 

21 319209 0 0 2 12/02/2009 0.0179 0 0 0 1 

22 196209 0 0 1 14/02/2009 0.0179 0 0 0 1 

23 289209 0 0 2 26/02/2009 0.0179 0 0 0 1 

24 468309 0 0 2 12/03/2009 0.0179 0 0 0 1 

25 393309 0 0 2 27/03/2009 0.0179 0 0 0 1 

26 338209 0 0 2 31/03/2009 0.0179 0 0 0 1 

27 7110 0 0 2 2/01/2010 0.0179 0 0 0 1 

28 36110 0 0 2 10/01/2010 0.0179 0 0 0 1 

29 12110 0 0 1 12/01/2010 0.0238 0 0 0 2 

30 335310 0 0 1 12/01/2010 0.0179 0 0 0 1 
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Anexo 5. Reconstrucción genealógica mediante el programa ENDOG V.4.8 de 

la filiación registrada en los registros genealógicos de alpacas huacaya del 

anexo Quimsachata INIA-Puno  (…CONTINUACION…) 
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31 30110 0 0 2 15/01/2010 0.0179 0 0 0 1 

32 53110 0 0 2 24/01/2010 0.0179 0 0 0 1 

33 78210 0 0 2 14/02/2010 0.0179 0 0 0 1 

34 330310 0 0 2 26/03/2010 0.0179 0 0 0 1 

35 36111 0 0 2 12/01/2011 0.0179 0 0 0 1 

36 133211 0 0 1 13/01/2011 0.0238 0 0 0 2 

37 70111 0 0 1 15/01/2011 0.0179 0 0 0 1 

38 117111 0 0 1 23/01/2011 0.0179 0 0 0 1 

39 45111 0 0 2 24/01/2011 0.0179 0 0 0 1 

40 82111 0 0 2 26/01/2011 0.0179 0 0 0 1 

41 244211 0 0 2 18/02/2011 0.0179 0 0 0 1 

42 347311 0 0 2 3/03/2011 0.0179 0 0 0 1 

43 293311 0 0 2 12/03/2011 0.0179 0 0 0 1 

44 313311 0 0 2 16/03/2011 0.0179 0 0 0 1 

45 143212 0 0 2 15/02/2012 0.0179 0 0 0 1 

46 152212 0 0 2 23/02/2012 0.0179 0 0 0 1 

47 30113 0 0 2 15/01/2013 0.0179 0 0 0 1 

48 215215A 0 26 1 20/02/2015 0.0179 1 0 0.5 0 

49 245215 5 0 2 23/02/2015 0.0179 1 0 0.5 0 

50 249215 0 10 1 23/02/2015 0.0179 1 0 0.5 0 

51 285315 2 0 1 2/03/2015 0.0179 1 0 0.5 0 

52 327315 19 0 1 28/03/2015 0.0179 1 0 0.5 0 

53 1116 20 0 2 1/01/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

54 166316 0 4 2 1/01/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

55 9116 22 21 2 11/01/2016 0.0238 1 1 1 0 

56 10116 0 24 1 11/01/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

57 16116 36 27 1 18/01/2016 0.0268 1 1 1 0 

58 18116 0 45 2 19/01/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

59 32116 0 47 2 26/01/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

60 36116 0 43 2 28/01/2016 0.0179 1 0 0.5 0 
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Anexo 5. Reconstrucción genealógica mediante el programa ENDOG V.4.8 de 

la filiación registrada en los registros genealógicos de alpacas huacaya del 

anexo Quimsachata INIA-Puno  (…CONTINUACION) 
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61 38116 0 32 2 28/01/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

62 40116 6 8 1 30/01/2016 0.0238 1 1 1 0 

63 44116 14 33 2 31/01/2016 0.0238 1 1 1 0 

64 46216 9 0 1 1/02/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

65 50216 12 1 1 2/02/2016 0.0238 1 1 1 0 

66 53216 0 46 1 2/02/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

67 57216 0 42 2 3/02/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

68 66216 0 13 2 6/02/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

69 70216 29 41 2 8/02/2016 0.0268 1 1 1 0 

70 71216 38 40 1 8/02/2016 0.0238 1 1 1 0 

71 83216 0 17 2 12/02/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

72 93216 3 0 2 15/02/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

73 97216 15 16 2 16/02/2016 0.0238 1 1 1 0 

74 101216 36 39 1 16/02/2016 0.0268 1 1 1 0 

75 103216 30 11 1 16/02/2016 0.0238 1 1 1 0 

76 110216 29 28 1 17/02/2016 0.0268 1 1 1 0 

77 113216 37 0 2 18/02/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

78 125216 0 25 2 19/02/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

79 126216 0 23 1 19/02/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

80 128216 0 31 1 20/02/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

81 134216 7 35 1 21/02/2016 0.0268 1 1 1 0 

82 143216 7 44 2 24/02/2016 0.0268 1 1 1 0 

83 156216 0 18 2 27/02/2016 0.0179 1 0 0.5 0 

84 180316 0 34 1 15/03/2016 0.0179 1 0 0.5 0 
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Fotografía 1.  Materiales utilizados para el muestreo de sangre de alpacas 

Huacaya del Anexo Quimsachata. 

 

 

Fotografía 2. Alpacas huacaya del Anexo Quimsachata  utilizados para  la 

investigación. 
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Fotografía 3. Muestreo de sangre por puncion en la vena yugular  de alpacas 

huacaya del Anexo Quimsachata. 

 

 

Fotografía 4. Centrifugación de sangre en el laboratorio de Anexo  

Quimsachata. 
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Fotografia 5. Extraction de células  Blanca (Buffy coat) para el traslado 

a la unidad de Biotecnologia Molecular de la Universidad Peruana 

Cayetano Heredia Lima. 

.

 

Fotografia 6. Muestra de buffy coat de sangre de alpaca huacaya del 

Anexo Quimsachata congeladas  para el traslado al laboratorio de 

Biologia Molecular de la Universidad Peruana Cayetano Heredia. 

 


