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El presente trabajo evalu6 la variabilidad genética mitocondrial en las llamas
(Lama glama) provenientes de la Estacion Experimental Agraria Santa Ana
(EEASA) del Instituto Nacional de Innovacion Agraria (INIA) en Junin. La
extraccion del ADN se realizo a partir de foliculos pilosos provenientes de 20
individuos, se amplificé un segmento de la regién control en el ADN mitocondrial
utiizando los cebadores: LThr ARTIO y H15998. Los productos de la
amplificacion fueron secuenciados y se logré obtener la informacion genética de
18 de los 20 individuos muestreados. A partir de estas secuencias se analizo la
variabilidad genética, también se compararon las secuencias obtenidas con
secuencias de llamas provenientes del Centro de Investigacion y Produccion
Quimsachata (CIPQ) del INIA en Puno y con secuencias de llamas de Peru y
Ecuador depositadas en el GenBank. A partir de las 18 secuencias se
identificaron 8 haplotipos. Los individuos presentaron una considerable
diversidad haplotipica (Hd) de 0,791 y una baja diversidad nucleotidica (11) de
0,00465. La red de haplotipos no mostré una topologia definida, sin embargo al
construirla junto con las otras secuencias se observa una tipologia tipo estrella.
La informacion obtenida en el presente trabajo podria servir de apoyo en cuanto
a la toma de decisiones respecto al manejo de los individuos de la estacion asi
como para establecer planes de conservacion eficientes.
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Abstract

The mitochondrial genetic variability in llamas from the Santa Ana Agricultural
Experimental Station (EEASA) of the National Institute of Agrarian Innovation
(INIA) in Junin was assessed. The DNA extraction was performed from hair
follicles from 20 individuals, a segment of the control region in the mitochondrial
DNA was amplified using primers: LTHR ARTIO and H15998. The amplification
products were sequenced and genetic information of 18 individuals out of 20
sampled was obtained. From these sequences the genetic variability was
analyzed, the sequences obtained were also compared with llama sequences
from the Quimsachata Center for Research and Production (CIPQ) INIA in Puno
and llamas sequences from Peru and Ecuador. 8 haplotypes were identified from
18 sequences. The individuals had a considerable haplotype diversity (Hd) of
0.791 and a low nucleotide diversity (11) of 0.00465. The haplotype network did
not show a defined topology, however, when constructed along with other
sequences a star-like typology was observed. The information obtained in this
study could bring support to the decision maker regarding the management of
individuals from the station and in establishing efficient conservation plans.



