UNIVERSIDAD NACIONAL AGRARIA

LA MOLINA
FACULTAD DE ZOOTECNIA

“INFORMACION GENOMICA EN LA ESTIMACION
DE LA PRECISION DEL MERITO GENETICO EN CARACTERES
DE FIBRA DE ALPACAS HUACAYA (Vicugna pacos)”

Presentada por:

BETSY MANCISIDOR GARCIA

Tesis para Optar el Titulo Profesional de:

INGENIERO ZOOTECNISTA

Lima — Per(

2021

La UNALM es la titular de los derechos patrimoniales de la presente investigacion
(Art. 24. Reglamento de Propiedad Intelectual)



UNIVERSIDAD NACIONAL AGRARIA
LA MOLINA

FACULTAD DE ZOOTECNIA

“INFORMACION GENOMICA EN LA ESTIMACION
DE LA PRECISION DEL MERITO GENETICO EN CARACTERES
DE FIBRA DE ALPACAS HUACAYA (Vicugna pacos)”

Presentada por:

BETSY MANCISIDOR GARCIA

Tesis para Optar el Titulo Profesional de:

INGENIERO ZOOTECNISTA

Sustentada y aprobada ante el siguiente jurado:

Ph.D. José Alberto Barron Lopez

Presidente
Ph.D. Juan Chavez Cossio Mg.Sc. Jorge Calderdn Velasquez
Miembro Miembro
Ph.D. Gustavo Gutiérrez Reynoso Dr. Leyfeng Alan Cruz Camacho

Asesor Co- Asesor



DEDICATORIA

A Primitiva Reyes Mancisidor,
por su dedicacion, servicio y
amor incondicional.



AGRADECIMIENTOS

Agradezco, en primer lugar, a mi familia por todo su apoyo durante mi formacion
académica. A mis padres, Osman y Lili, por su respaldo y sacrificio. También, a mis

hermanos: Pepe, Dania, Marcelo y Amy. A su vez, gracias a Anthony, por toda su ayuda.

Al Dr. Gustavo Gutiérrez y a la Dra. Maria Wurzinger, por la oportunidad y confianza
brindada. Agradezco su asesoria y consejos a lo largo de la elaboracion de la tesis.

Ademas, al Dr. Juan Pablo Gutiérrez, por su colaboracion y guia.

Al Dr. Alan Cruz, por su asesoria constante y su paciencia al guiarme durante el
desarrollo de este trabajo. Al Ing. Jonathan Mordn, por su ayuda y consejos, y por

haberme recomendado para participar en el proyecto.

Al CONCYTEC-FONDECYT, por brindar el financiamiento del presente trabajo en el
marco de la convocatoria E038-01 en el proyecto "IMAGEN-Innovaciones en la mejora
genética altoandina: alpacas y llamas" 029-2019-FONDECYT-BM-INC.INV

A la Estacion Experimental de Investigacion Cientifica de Pacomarca de Inca Tops S.A.

por brindar la informacion necesaria para el desarrollo de la presente investigacion.

Finalmente, a los miembros del jurado: Dr. José Alberto Barron Ldpez, Dr. Jorge

Calderdn Velasquez y Dr. Juan Chavez Cossio, por sus correcciones y consejos.



INDICE GENERAL

RESUMEN ...ttt e e r e e r e nnn e neennne s %
ABSTRACT et re e Vi
INTRODUGCCION ....oouirieniseseiseesessesseesassssss sttt ssasssesscens 1

[I. REVISION DE LITERATURA ..ottt sen s nen s 5
2.1 LA AIPACA. ... ettt 5

2.2 L2 alPaca €N ] PEIU .........cuoiieeieeces et 6

2.3 FIDra de @lPaca......ccccciuiuiuiiiiiiee ettt 6

2.4 Casos de mejora genética en alpacas en el PerU..........ccccceevevivieicicieisieceeeeeeee 8

2.5 Polimorfismos de nucleotido SIMPIe..........c.coveveeiiceccieee e 10

2.6 SEIECCION GENOMIICA. ....c.cvcvieieieiiiiiiie ettt b b b e aebeaas 10

2.7 El1 genoma de 12 @lPACA .......coceeueueuririiicieieie e 12

2.8 BLUP ...ttt b et eereneas 15

2.9 SS=GBLUP ...t 16
2.10 Precision de 1a SelecCion genOMICA ..........cccvcvveeeeveveiriiieeee s 18
2.11 Avances en seleccién gendmica en animales de granja............cccccoeevevevviececvennnen. 19

HI. METODOLOGIA . .....coooeeeeeeeeeeeeeee et n st ssnes s s s 25
3.1 Informacion genalOQICA ...........occucueveieiirieieie e 25

3.2 Variables de EStUAIO ..........ceuieiricirccrc s 25

3.3 Andlisis de genotipos de polimorfismos de nucle6tido simple.........cccccocoevvieennee. 26
3.3.1 GENOLIPOS ...ttt ettt ns 26

3.3.2 Control de calidad de 10S Marcadores.............cooveeeiernnecceennneceesreeeees 26

3.4 Estimacion de la heredabilidad y prediccién de los valores genéticos..................... 27

3.5 Precision de la prediccion del mérito genético y gendmico .........c.ccceeeveveeeveveerennnne 29

IV. RESULTADOS Y DISCUSION.......coeviuiieiiresteeseesieseesesess s sesissessesesssesnanse s 30
4.1 HeredabilidAdEs ... 30

4.2 Precision del mérito genético mediante la metodologia BLUP................cccuvvnnee. 32



4.3 Precision del mérito gendmico mediante la metodologia ss-GBLUP....................... 33

4.4 Incremento de la precision consecuencia del uso de la informacion genémica...... 34
V. CONCLUSIONES ... ..ottt ettt e e e e e e e aee e 37
V1. RECOMENDACIONES .......co ettt ae e 38
VI BIBLIOGRAFIA ..ot ee st nasn sttt 39
VI ANEXOS .ttt st e et e e e s st e e e ab e e e see e e neeeaneeeanes 57



INDICE DE TABLAS

Tabla 1: Clasificacion de la fibra de alpaca...........ccccecvvevveieiieiiccc e 7
Tabla 2: Cantidad de datos de 10S animales............cccooiiiiieiiiniic e 26
Tabla 3: Heredabilidades mediante los métodos BLUP y ss-GBLUP ...........cccccoevevviiennen. 30
Tabla 4: Precision del mérito genético mediante metodologia BLUP ...........cccceovevviienen, 32
Tabla 5: Precision del mérito gendmico mediante metodologia ss-GBLUP.................... 33
Tabla 6: Incremento de la precision debido al uso de la seleccidén genomica..................... 34



INDICE DE ANEXOS

Anexo 1: Modelo de archivo de pedigri, con datos genealdgicos recodificados. ............... 58
Anexo 2: Modelo de archivo de datos de fibra..........cccoeviiiiiiiiieise e 59
Anexo 3: Modelo de archivo de marcadores tipo polimorfismos de nucleotido simple..... 60
Anexo 4: Cadigo en R para estimar la prediccion de los datos deregresados..................... 61
Anexo 5: Plantilla del archivo de parametros para la estimacion del mérito genético
mediante la metodologia BLUP ............ccccoeiiii i 62
Anexo 6: Plantilla del archivo de parametros para la estimacion del mérito genémico

mediante la metodologia ss-GBLUP, sefialando el archivo de marcadores ....... 63


file:///C:/Users/betsy/OneDrive/Documents/Tesis/Redacción%20tesis/Tesis%20Betsy%20Mancisidor%2031Ene21.docx%23_Toc62837886
file:///C:/Users/betsy/OneDrive/Documents/Tesis/Redacción%20tesis/Tesis%20Betsy%20Mancisidor%2031Ene21.docx%23_Toc62837886
file:///C:/Users/betsy/OneDrive/Documents/Tesis/Redacción%20tesis/Tesis%20Betsy%20Mancisidor%2031Ene21.docx%23_Toc62837887
file:///C:/Users/betsy/OneDrive/Documents/Tesis/Redacción%20tesis/Tesis%20Betsy%20Mancisidor%2031Ene21.docx%23_Toc62837887

RESUMEN

El objetivo de esta investigacion fue evaluar la aplicacion de la informacién gendmica en la
estimacion de la precision del mérito genético en caracteres de fibra de alpacas Huacaya.
Los objetivos especificos fueron: a) estimar la precision del mérito genético de caracteres de
fibra mediante el método de prediccion Best Linear Unbiased Prediction (BLUP); b) estimar
la precision del mérito genémico de caracteres de fibra mediante el método de prediccion
Single-step Genomic Best Linear Unbiased Prediction (ss-GBLUP) y; c) estimar el
incremento en la precision de la prediccion utilizando la informacion gendmica en caracteres
de fibra. La informacion de pedigri y los datos fenotipicos se obtuvieron de la base de datos
de la Estacion Experimental de Investigacion Cientifica de Pacomarca de Inca Tops S.A.
Las variables de estudio fueron el didmetro de fibra (DF), la desviacion estandar del didmetro
de fibra (DS) y el porcentaje de medulacion (PM). Se genotipd una poblacion de referencia
de 431 animales utilizando un chip de alpaca con 76,508 PNS. Se hizo utilizo la familia de
programas BLUPF90 para la prediccion de los méritos genéticos. Se obtuvo la precision de
los valores genéticos y gendmicos mediante el coeficiente de correlacion entre los méritos
genéticos predichos y los valores fenotipicos deregresados de una muestra aleatoria de 100
animales, repitiéndose diez veces este paso, en ambos métodos. El incremento de la precision
mediante el uso de la informacion genémica, con respecto al DF, fue de 9.8 + 3.5%, en
promedio. Mientras que, para la DS y el PM, el incremento fue 29.8 + 10.8%y 29.1 £ 6.2%,
en promedio, respectivamente. Los resultados sugieren que agregar datos genémicos en los
modelos de prediccion podria ser beneficioso para los programas de mejora genética en

alpacas.

Palabras claves: alpacas, Huacaya, fibra, BLUP, ss-GBLUP, precision, genémica



ABSTRACT

The study aimed to evaluate the use of genomic information in estimating the prediction
accuracy in fiber traits from Huacaya alpacas. The specific objectives were: a) to estimate
the genetic prediction accuracy of fiber traits using Best Unbiased Linear Prediction
methodology (BLUP); b) to estimate the genomic prediction accuracy of fiber traits using
the Single-step Genomic Best Linear Unbiased Prediction methodology (ss-GBLUP) and;
c) to calculate the increase in prediction accuracy in fiber traits using genomic information.
Pedigree information and phenotypic data were obtained from the data base of the Research
Station Pacomarca of Inca Tops S.A. The fiber traits were fiber diameter (FD), its standard
deviation (SD), and percentage of medulation (PM). A reference population of 431 animals
was genotyped using an alpaca chip with 76,508 SNPs. The BLUPF90 family programs were
used for breeding values prediction. The accuracies of the genetic and genomic values were
obtained by using the correlation coefficient between the predicted breeding values and the
deregressed values of 100 randomly selected animals for each method; a total of ten
replicates were carried out. On average, the increase in accuracy using genomic information
for FD was 9.8 £ 3.5%. While, for SD and PM, the increase was 29.8 + 10.8% and 29.1 +
6.2%, respectively. The findings suggested that adding genomic data in prediction models

could be beneficial for alpaca breeding programs.

Keywords: alpacas, Huacaya, fiber, BLUP, ss-GBLUP, accuracy, genomics
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. INTRODUCCION

En las zonas altoandinas, la ganaderia alpaquera es una actividad de gran importancia para
la poblacion; ya que, los camélidos sudamericanos domésticos representan el medio
principal de utilizacion de los pastos naturales, donde la agricultura y la crianza de otras
especies de animales domésticos se dificultan (Quispe et al., 2009b; Machaca et al., 2017).
En esas zonas, la crianza de alpacas suele ser la Unica fuente de ingresos para miles de
familias, las cuales constituyen el sector social, econdmico y educativo mas bajo (Morante
etal., 2011). El principal objetivo de la crianza de alpacas es la produccién de fibra, orientada
al mercado nacional y mundial (Machaca et al., 2017). Esta es considerada por la industria
textil dentro del grupo de fibras especiales; por lo cual, las prendas, confeccionadas a partir

de ella, estan clasificadas como articulos de lujo (Quispe et al., 2009b).

La clasificacion de los vellones se basa principalmente en su finura, ya que le otorga una
mejor valoracion al ser comercializado. La cual esta directamente relacionada con la media
del didametro de las fibras que componen el vellon (Vasquez et al., 2015). La industria textil,
busca actualmente méas fibra fina, por lo cual se vende a mejores precios del mercado
(Morante et al., 2011). Ademas, se sabe que la reduccion o eliminacion del denominado
“factor picazon”, relacionado con el grosor de la fibra y grado de medulacion, potenciaria su
valor econémico; lo que podria lograrse disminuyendo el porcentaje de medulacién mediante
la seleccién de reproductores. Incluso, el porcentaje de medulacion ha demostrado ser un
buen criterio de seleccidn, que, junto al didmetro de fibra, podria formar un indice capaz de
reducir el factor de picazon (Cruz et al., 2019). Por consiguiente, el didmetro de fibra y el
porcentaje de medulacion serian caracteres muy importantes en el mejoramiento productivo

de las alpacas.

Por lo indicado, existe gran interés en la cadena productiva por mejorar la calidad de la fibra.
Sin embargo, la mayoria de los criadores no sabe cémo, o0 no tienen acceso a una genética
superior que les permita mejorar la calidad de fibra de sus rebafios (Morante et al., 2011).

En el Peru, los sistemas de crianza de alpaca son mayormente comunitarios y ejercidos por



productores de escasos recursos. Igualmente, los sistemas de manejo son tradicionales con
limitaciones para adoptar tecnologias que generen mejoras en la productividad. Estos
sistemas comunitarios de cria tradicional producen vellones de bajo peso y mala calidad, la
mayoria son canosos, pintados y canosos-pintados; y en muchos de ellos se encuentra gran

heterogeneidad en su estructura (Quispe et al., 2009b).

La seleccion en crianza tradicional se basa en calificar a los animales en funcion de sus
caracteristicas fisicas observadas -fenotipo- (Portillo y Aranguren-Mendez, 2011;
Basavarajaiah, 2017); la cual resulta muchas veces inexacta e imprecisa, debido a que la
mayoria de las caracteristicas, de importancia econdmica en produccion animal, son dificiles
de evaluar por ser de naturaleza compleja, por ser controladas por varios pares de genes -
poligénicas-, y por su interaccion con el entorno -ambiente-. Ademas, la mayor parte de ellas
se manifiesta cuando el animal alcanza la madurez, lo que retrasa la verificacion de los
resultados de la crianza (Portillo y Aranguren-Mendez, 2011; Angel-Marin et al., 2013;
Basavarajaiah, 2017). Por lo indicado, ni siquiera las mejores evaluaciones fenotipicas
pueden asegurar que la seleccion sea asertiva y segregue individuos con fenotipos deseables

(Basavarajaiah, 2017), a menos que la heredabilidad fuera muy alta.

Hasta hace poco los programas de mejora se han estado apoyando en la seleccion de los
animales en base a sus valores genéticos, tanto para el diametro de fibra como para
medulacién, estimados en base a informacion propia (Gutiérrez et al., 2009; Cruz et al.,
2019). Inicialmente, la seleccion por caracteres cuantitativos econémicamente importantes
se llevd a cabo basandose en el fenotipo, con poco conocimiento de la naturaleza genética
de estos caracteres. Tiempo después, la identificacion de las regiones cromosomicas, que
albergan loci de caracteres cuantitativos (QTL), abrid la puerta al uso de la genética
molecular (Dekkers y Hospital, 2002).

Los avances en la genética molecular permitieron la introduccion de marcadores moleculares
basados en el ADN, que se emplean como herramientas versatiles y se han posicionado en
diversos campos. El descubrimiento de la PCR (reaccion en cadena de la polimerasa) dio
lugar a una nueva clase de marcadores de perfiles de ADN, incluidos los polimorfismos de
nucledtido simple -PNS- (Teneva, 2009). La informacion molecular elimina, en parte,
algunas de las limitaciones de la seleccion sobre el fenotipo, al permitir la seleccion a nivel

de genotipo (ADN). Dado que el ADN puede obtenerse a cualquier edad y de ambos sexos,



hace posible una seleccion mas precisa y/o mas rapida y/o mas barata (Dekkers y Hospital,
2002).

Como consecuencia de las nuevas herramientas técnicas de biologia molecular, hoy es
posible la identificacion y caracterizacion de genes asociados a caracteristicas de interés,
Ilegando a conocer el genotipo para predecir la produccion futura y seleccionar animales en
base a este (Portillo y Aranguren-Mendez, 2011). Con el fortalecimiento de la matriz de
pedigri y el uso de medidas repetidas -repetibilidad-, la precision de los valores genéticos se
puede incrementar. Es asi que, en alpacas se ha demostrado que la segunda evaluacion de
fibra, aproximadamente a los dos afios de edad, esta mejor relacionada con el verdadero

potencial genético de cada animal (Cruz et al., 2020).

La gendmica se enfoca en la caracterizacion molecular de genomas completos (Cafidn,
2006); de este modo supone que todos los marcadores podrian estar vinculados a un gen que
afecta al caracter, y se concentra en la estimacion de su efecto (Meuwissen et al., 2016). Por
lo cual, es posible identificar el efecto de los genes que afectan los caracteres de importancia,
utilizando miles de marcadores de ADN de todo el genoma, asocidndolos a los genes que
afectan al carécter (Spelman et al., 2013). Asi, se han llevado a cabo mdltiples trabajos con
el fin de localizar regiones cromosomicas que pueden afectar los caracteres de mayor interés

econdmico en la produccion animal (Cafién, 2006).

Ademas, con similar cantidad de gasto, la incorporacién de informacién genémica ofrece
atributos adicionales frente a las evaluaciones genéticas convencionales; como es el
incremento de la intensidad de seleccién debido al mayor nimero de animales en prueba; v,
el conocer su potencial genético de manera temprana. Ademas, facilita seleccionar, con
mayor precision, caracteristicas de baja heredabilidad; como es el caso de los caracteres
funcionales que, en un sistema de seleccion convencional, presentarian bajos progresos

genéticos (Portillo y Aranguren-Mendez, 2011; Angel-Marin et al., 2013).

En programas de cria de ganado lechero, la seleccion genémica, ha mejorado el numero de
animales jovenes en los rebafios, y el uso de machos y hembras jévenes genéticamente
superiores en la reproduccion; generando ademas un intervalo generacional mas corto, y
permitiendo una mayor intensidad de seleccion; ya que, los criadores pueden seleccionar de

un grupo mayor de animales (Schefers y Weigel, 2012).

En conclusidn, la seleccion de las alpacas incluyendo informacidén genémica podria acelerar

el progreso genético, mejorando la precision en la eleccion de animales por su valor genético.



Lo cual, presentaria la posibilidad de incentivar y consolidar la cadena productiva de la
alpaca; que conllevaria ademas a generar mayores ingresos econémicos para los criadores
(Gutiérrez, 2008; Cruz et al., 2019). Por lo cual, el presente trabajo, tiene como objetivo
general evaluar la aplicacion de la informacion genomica en la estimacion de la precision
del mérito genético en caracteres de fibra de alpacas Huacaya (Vicugna pacos), y como

objetivos especificos:

- Estimar la precision del mérito genético para el diametro de fibra, desviacion estandar
del didmetro de fibra y porcentaje de medulacion, mediante el método de prediccion Best
Linear Unbiased Prediction (BLUP).

- Estimar la precision del mérito gendmico para el diametro de fibra, desviacion estandar
del diametro de fibra y porcentaje de medulacion, mediante el método de prediccion

Single-step Genomic Best Linear Unbiased Prediction (ss-GBLUP).

- Estimar el incremento en la precision de la prediccion, utilizando la informacién
gendmica, en el diametro de fibra, desviacion estandar del diametro de fibra y porcentaje

de medulacion.



Il. REVISION DE LITERATURA

2.1 Laalpaca

La alpaca (Vicugna pacos) es un camélido sudamericano doméstico adaptado a las
condiciones climaticas de las zonas altoandinas de Perd, Bolivia, Argentina y Chile (Quispe
et al., 2009b; Mateo et al., 2010; Mendoza et al., 2019). Es un animal de cuerpo delgado que
no dafia el pasto ni ocasiona erosion al suelo debido a que presenta almohadillas plantares,

caracteristica por la cual se le asigna la condicién de animal ecoldgico (Mateo et al., 2010).

Es integrante de las familias de los camélidos (Wang et al., 2003). Estudios del origen y la
clasificacion de la llama y la alpaca, mediante el analisis de marcadores y el anélisis
combinado de la variacion cromosoémica y molecular, han reforzado la hipétesis de que la
alpaca desciende principalmente de la vicufia (V. vicugna) (Kadwell et al., 2001; Gentry et
al., 2004; Marin et al., 2007). Sin embargo, segun el estudio de Barreta et al. (2013), el
origen de la alpaca sigue siendo incierto, ya que encontraron un nimero considerable de
alpacas en el clado guanaco basado en regiones de ADN mitocondrial. Existen dos posibles
hipétesis para el origen de la alpaca: un origen mixto, o un alto nivel de hibridacion que se
produjo en algin momento en el pasado. Barreta et al. (2013); sugieren que los niveles altos
de hibridacion en alpacas podrian ser el resultado de cruces controlados, durante o después

de su domesticacion, con preferencia por cruces entre vicufias machos y guanacos hembras.

Se asume que la especializacién de la alpaca para la produccién de fibra deriva de un proceso
de seleccion, practicado desde épocas precolombinas (Wang et al., 2003), habiéndose
iniciado su domesticacion hace 6,000-7,000 afios en los Andes peruanos (Gentry et al.,
2004). Existe la alpaca Huacaya y la Suri. La Huacaya produce vellones ondulados y densos,
lo cual le concede al animal una apariencia mas voluminosa. Mientras que la Suri produce
vellones no ondulados, resbaladizos y rectos, con fibras de gran longitud que caen en forma

de rizos, lo cual le confiere una apariencia angulosa (Wang et al., 2003; Quispe et al., 2009b).



2.2 Laalpacaen el Peru

La poblacion de alpacas en el Per( se encuentra en alrededor de 3.7 millones, segun el IV
Censo Nacional Agropecuario 2012; siendo Puno la region con mayor poblacién, seguida
por Cusco y Arequipa. La poblacion de Huacaya es de 2.9 millones y la de Suri de 440,000,
mientras que el grupo de indefinidas es de 265,000 animales (Mateo et al., 2010; INEI,
2012). El Peru posee aproximadamente un 90 por ciento de la poblacion mundial de alpacas
(Mateo et al., 2010).

Las alpacas se suelen criar en pastizales nativos en zonas que se encuentran por encima de
los 3,800 metros sobre el nivel del mar (Mateo et al., 2010). Los sistemas de manejo de la
alpaca son tradicionales. Su crianza es, mayormente, comunitaria y de sistema extensivo, la
cual se basa en la explotacion de campos de pastoreo y rebafios mixtos, que pueden estar
formados ademas por Ilamas, vacunos y ovinos (Quispe et al., 2009b; Mateo et al., 2010).
En zonas superiores a los 4,000 m.s.n.m., la actividad pecuaria se convierte en la principal

actividad vinculada a la produccion animal (Mateo et al., 2010).

Las alpacas son econémicamente importantes en el Perl como especie de produccion de
fibra y carne que beneficia a pequefios productores. Tienen un significativo valor cultural
debido a su importancia histérica ligada a la identidad ancestral peruana, y a caracteristicas

Unicas provenientes de su adaptacion a las zonas altoandinas (Mendoza et al., 2019).

En el pais, los sistemas de gestion, orientados a mejorar la productividad de los rebafios de
alpacas, aun no se han adoptado extensamente (Quispe et al., 2009b). Actualmente, el
objetivo principal de la cria de alpaca sigue siendo la produccion de fibra fina (Cruz et al.,
2017). Las investigaciones actuales se encaminan a la aplicacion de tecnologias de
mejoramiento genético que favorecerian las caracteristicas deseadas de la fibra (Mendoza et
al., 2019).

2.3 Fibrade alpaca

Con fines de comercializacion, en el Peru las fibras de alpaca se clasifican segin la Norma
Teécnica Peruana Nro 231.301, establecida en el afio 2014. Esta clasificacion se realiza en
base a su finura y longitud promedio minima, y se divide en seis calidades (Tabla 1). Se
estima que el 20% de la produccion deriva de Alpaca Huarizo, 46% de Alpaca Medium
Fleece, 22% de Alpaca Fleece y 12% de Alpaca Baby (De los Rios, 2006).



Tabla 1: Clasificacién de la fibra de alpaca

Longitud promedio

Calidad Finura minima de la fibra
Alpaca SuperBaby <20 um 65 mm
Alpaca Baby 20.1 - 23 um 65 mm)|
Alpaca Fleece 23.1-26.5 um 70 mm
Alpaca Medium Fleece 26.6 — 29 um 70 mm
Alpaca Huarizo 29.1 - 31.5um 70 mm
Alpaca Gruesa >31.5 um 70 mm
Alpaca Corta fibras cortas 20 — 50 mm

FUENTE: Adaptado de INDECOPI, 2014.

La fibra de alpaca es considerada por la industria textil dentro del grupo de fibras especiales;
por lo cual, las prendas confeccionadas a partir de ella estan clasificadas como articulos de
lujo (Wang et al., 2003). Como todas las fibras especiales, las de alpaca son flexibles y
suaves al tacto, de bajo afieltramiento y poco alergénicas. Incluso, comparten caracteristicas
de suavidad con las fibras de vicufia. Presentan alta resistencia a la traccion y su capacidad
de absorber la humedad ambiental es baja (Quispe et al., 2009b). Asimismo, la industria
textil busca comprar fibras mas finas, y paga mejores precios por las categorias mas altas
(Morante et al., 2011). Para esta, el valor agregado se obtiene de la calidad de la fibra, medida
por la finura y la baja variabilidad de su diametro (Cruz et al., 2017).

Debido a que contiene “bolsillos” microscopicos de aire en la médula, la fibra de alpaca
permite conservar la temperatura corporal, lo que posibilita que las prendas, confeccionadas
con esta, se puedan usar en varios tipos de clima (Quispe et al., 2009b). Ademas, es buscada
por su calidez (aislamiento térmico), sin aumentar el peso de los articulos, y su rango de
colores naturales (Wang et al., 2003). En comparacién con los de ovinos, los rendimientos
en limpio de los vellones de alpaca son altos (87% a 95%). Se puede encontrar al menos 23
tonalidades de colores naturales de fibra que usa la industria textil; entre las cuales, la de

color blanco, es demandada por su facilidad para tefiirse (Quispe et al., 2009b).

La finura de la fibra esta directamente relacionada con la media del diametro de fibra
(Vasquez et al., 2015), la cual varia, en la alpaca, entre 18 a 36 um. Sin embargo, la fibra de

alpaca presenta algunas limitaciones en el mercado debido a su alta incidencia de medulacion



y variabilidad del didmetro, que reducen la sensacion de confort en el uso de las prendas. La
sensacion de confort podria aumentarse disminuyendo el porcentaje de medulacion mediante

la seleccion de animales (Cruz et al., 2019).

La médula es de estructura porosa y estd compuesta por varias capas de células cubicas
(Mucha y Janeczek, 2018). La medulacion de la fibra se muestra como un espacio poroso
vacio, que puede almacenar aire y agua. La frecuencia de las fibras meduladas depende de
la relacion de foliculos primarios y secundarios, aunque también influye la maduracién

folicular, la cual se relaciona directamente con la edad del animal (Cruz et al., 2019).

Cruz et al. (2019); identificaron el porcentaje de medulacion como un buen criterio de
seleccion, que, junto al diametro de fibra, podrian formar un indice cuya aplicacion en
seleccion podria reducir el factor de picazon. Asimismo, la variabilidad de finura de la fibra,
evaluada por su desviacion estandar, aborda la desuniformidad de la muestra y es de interés
de la industria textil (Cruz et al., 2017); ya que, para una calidad 6ptima, el diametro de la
fibra debe ir acompafado de uniformidad, la cual se expresa por valores bajos de desviacién
estandar (Cruz et al., 2019).

La calidad de la fibra depende, también, de otras caracteristicas complementarias como: el
coeficiente de variacion del diametro de la fibra, el indice de curvatura y la finura al hilado
(Vasquez et al., 2015), y algunas directamente ligadas a la propia fibra, como son la densidad
folicular y la longitud de la fibra (Gutiérrez et al., 2011). A partir del componente genético,
las diferencias entre las caracteristicas de la fibra en la alpaca se pueden deber a diversos
factores, como; por ejemplo, el nivel de alimentacion, sexo y de la edad del animal (Quispe
et al., 2009Db).

2.4 Casos de mejora genética en alpacas en el Peru

En el Perd, se han dado diversas iniciativas para el mejoramiento genético en alpacas. Estas
incluyen desde planes a nivel predial, hasta programas de gran escala a nivel nacional. Las
metodologias propuestas también comprenden distintas posibilidades, desde la seleccion
basada en la inspeccion visual de los animales hasta el uso del método BLUP, incluido el

empleo de tecnologias reproductivas (Quispe et al., 2012).

En la Region de Huancavelica, se analizaron varias caracteristicas de la fibra de alpaca
Huacaya de color blanco para plantear un esquema de mejora genética, y asi estimar la

respuesta a la seleccion bajo distintos escenarios. Se estimd que, en términos econémicos, el



progreso genético anual usando un indice combinado estuvo entre $0.83 y $1.14 (Quispe et
al., 2009a).

Gutiérrez et al. (2011), utilizando datos de la Granja Experimental Pacomarca, estudiaron la
relacion genética entre el diametro de la fibra a la edad de destete (6 meses), y la evolucion
del didmetro de la fibra durante la vida Gtil de los animales. Los resultados evidenciaron que
podria existir variacion geneética sustancial en su expresion en el tiempo, asi como en su
variabilidad y crecimiento lineal. Se concluyé que un programa de seleccion podria ser
acertado para reducir el engrosamiento del didmetro de la fibra, durante la vida atil de los

animales.

En el Centro Experimental de Camélidos Sudamericanos Lachocc, de la Universidad
Nacional de Huancavelica, se determind que el peso de velldn sucio se puede usar como
criterio de seleccion en un programa de mejoramiento genético orientado a la produccion de

fibra, ya que presenta una alta interrelacion con el didmetro de fibra (Cordero et al., 2011).

Asimismo, se han dado varias iniciativas para el mejoramiento genético de alpacas en el
Per0. En la sierra central, el trabajo organizado de la SAIS Pachacutec, a través de un plan
de mejora de alpacas y llamas diferenciando colores y fenotipos; asimismo, el plan de mejora
genética de alpacas de la SAIS Tapac Amaru. En Puno, la Rural Alianza realiza la
produccion de machos aplicando sistema estratificado. Ademas, en el Fundo Pacomarca de
Inca Tops S.A 'y el Fundo Mallkini del Grupo Michell, se utilizan tecnologias genéticas y

reproductivas de punta para lograr el mejoramiento de sus alpacas (Quispe et al., 2012).

Vasquez et al. (2015), analizando cinco caracteristicas tecnoldgicas de la fibra de alpaca
Huacaya color blanco, en una comunidad de la zona altoandina de Apurimac, concluyeron
que, en esa zona del pais, existen alpacas con buen potencial en calidad de fibra. Ademas,
en 2017, se concluyd que alpacas de cinco comunidades del distrito de Cotaruse producen
una buena calidad de fibra, y tienen un gran potencial de variabilidad para su mejoramiento

genético, independientemente del color del vellén (Machaca et al., 2017).

Un estudio realizado en la Granja Experimental Pacomarca, estimo los pardmetros geneticos
relativos a los caracteres de medulacion, asi como las correlaciones genéticas con otros
caracteres econdmicos importantes, para poder reducir o eliminar la medulacién de la fibra
de alpaca. En dicho trabajo se identificé al porcentaje de medulacion como un buen criterio

de seleccion (Cruz et al, 2019).



Una investigacion en alpacas Huacaya blancas concluy6 que, si se reduce la cantidad de
fibras meduladas por seleccion, se puede disminuir el diametro individual de la fibra (Pinares
et al., 2019). Asimismo, en el Centro de Genética Pacomarca, se analizaron registros del
diametro de fibra de alpacas Huacaya y su desviacion estandar. Se concluyé que, durante
ese periodo de tiempo, se obtuvo una respuesta de seleccion altamente favorable para la
calidad de la fibra en la alpaca Huacaya, usando modelos de repetibilidad (Cruz et al., 2020).

2.5 Polimorfismos de nucleétido simple

Los polimorfismos de nucleotido simple (PNS) son sustituciones de un nucleotido por otro
en una posicion especifica dentro de un fragmento de ADN, que son variables a traves de
los genomas en estudio (Leaché & Oaks, 2017; Ponce de Ledn y Gutiérrez, 2020). Cuentan,
habitualmente, con una alternativa de dos posibles nucleétidos en el ADN entre los
individuos (Vignal et al., 2002; Brooks, 2003).

Para que dicha forma de variacion del genoma se considere un PNS, debe cumplir el requisito
de que el alelo menos frecuente tenga una frecuencia igual o superior al 1 por ciento en la
poblacién (Brookes, 1999; Vignal et al., 2002; Brooks, 2003). Los PNS son binarios y tienen
una baja tasa de mutacion recurrente (Sachidanandam et al., 2001). Ademas, presentan gran
abundancia y distribucién en todo el genoma, por lo que representan una valiosa fuente de

variacion genética para diversos estudios (Leaché y Oaks, 2017).

Se ha descubierto gran cantidad de PNS, en ganado bovino y otras especies animales de
produccion, gracias a la secuenciacion de ADN y empleo de las tecnologias gendmicas de
alto rendimiento (Schefers y Weigel, 2012). Incluso, se pueden analizar simultaneamente
miles de PNS en una sola reaccion para cada animal, debido a los avances en la
automatizacion de su método de deteccion. Pudiéndose asi, identificar los genotipos de PNS
para cada animal en una muestra, cubriendo mas del 95 por ciento de su genoma (Ponce de
Ledn y Gutiérrez, 2020).

2.6 Seleccion gendémica

La gendmica en su definicion mas amplia es el estudio de la estructura y funcion de los
genomas de los organismos (Chappell et al., 2020). Es una disciplina de la biologia
molecular, que incluye estudios de genoma completo, transcriptoma, epigenética y genomica
funcional (Kaur, 2013). Con el paso del tiempo, ha permitido el uso de marcadores de ADN

y el desarrollo de la seleccion genomica (Van Eenennaam et al., 2014).
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La seleccion gendmica es una herramienta Gtil para acelerar el progreso genético e impulsar
resultados econdmicos en la cadena de valor, que complementa la evaluacion genética
cuantitativa. Es el producto de la unién de nuevas tecnologias, como la genética molecular
y la bioinformatica, en trabajo conjunto con los sistemas de evaluaciones genéticas, las
cuales utilizan la bioestadistica y la genética cuantitativa. La seleccion genémica se ha
venido empleando e implementando cada vez mas (Angel-Marin et al., 2013).

Goddard y Hayes (2007) definen la seleccion gendmica como una forma de seleccion
asistida, que utiliza marcadores genéticos que cubren todo el genoma; de modo que, todos
los QTL estan en desequilibrio de ligamiento (LD- Linkage Desequilibrium), con al menos
un marcador. Silva et al. (2014), la definen como el uso de valores genémicos en programas
de seleccion. La estimacion del mérito gendmico es la suma de los efectos de los marcadores
de ADN densos en todo el genoma, capturando todos los QTL que contribuyen a la variacion

de un caréacter.

Se puede decir que el “apogeo” de la seleccion gendmica comenzo con dos novedades: La
primera fue la secuenciacion del genoma bovino (Tellam et al., 2009), que condujo al
descubrimiento de muchos miles de marcadores (PNS). Paralelamente a esto, se produjo una
dréstica reduccion del costo de la genotipificacion. La segunda novedad fue la investigacion
de Meuwissen et al. (2001), quienes demostraron que era posible tomar decisiones de
seleccion muy precisas, cuando los valores de cria se predecian a partir de datos de
marcadores densos Unicamente, utilizando la seleccion gendmica (Hayes et al., 2009a).

La seleccion gendmica asume que todos los marcadores pueden estar vinculados a un gen
que afecta el caracter, y se concentra en estimar su efecto, en lugar de probar su importancia.
Por lo que, los efectos de todos estos marcadores se estiman simultaneamente, sin ninguna
prueba de significacion. A diferencia de la seleccion tradicional asistida por marcadores
(MAS), donde se utiliza una pequefia cantidad de marcadores significativos, y el resto se

considera con efecto nulo (Meuwissen et al., 2016).

Para calcular el valor gendmico, primero se deduce una ecuacion de prediccion basada en
los PNS. Todo el genoma se divide en pequefios segmentos, cuyos efectos se estiman en la
primera poblacion genotipada, la Ilamada poblacion de referencia, en la cual los animales
son tanto fenotipados como genotipados (Hayes et al., 2009a; Gonzalez et al., 2010). De esta
manera, se capturan los efectos de todos los loci que contribuyen a la variacion genética,

incluso si son muy pequefios (Hayes et al., 2009a).
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En generaciones posteriores, los animales pueden ser genotipados para que los marcadores
determinen qué segmentos de cromosomas llevan, y los efectos estimados de estos pueden
entonces sumarse a todo el genoma para predecir el valor genémico (Hayes et al., 2009a).
La fiabilidad de esta valoracion depende de factores como la heredabilidad del caracter, el
namero de PNS utilizados para la prediccion, el tamafio de la poblacion de referencia, y la
metodologia utilizada para estimar sus efectos (Charfeddine, 2011).

2.7 El genoma de la alpaca

El genoma se suele definir como el conjunto completo de instrucciones genéticas de un
organismo (Chappell et al., 2020). A menudo se le considera como el deposito de
informacion de un organismo, cuya transmision a través de generaciones, confiere el medio
principal para la herencia de las caracteristicas del organismo. Cada genoma contiene toda
la informacion necesaria para construir y mantener ese organismo (Goldman y Landweber,
2016). Los bidlogos usan el término “genoma” para referirse a la suma total de ADN dentro

de una o varias celulas que componen un organismo (Archibald, 2018).

El genoma puede cambiar su caracter fisico mientras mantiene la informacion necesaria
codificada dentro de él, y que ciertos factores no genémicos pueden alterar la forma en que
la informacién dentro del genoma se traduce en funciones moleculares y fenotipos. Lo que
sugiere que podria definirse, mas ampliamente, como una “entidad informativa”, que a
menudo se manifiesta como ADN, y que codifica un amplio conjunto de posibilidades
funcionales que, junto con otras fuentes de informacién, producen y mantienen el organismo
(Goldman y Landweber, 2016). ElI tamafio y la estructura de los genomas varia

significativamente segun el tipo de organismo en el que residen (Archibald, 2018).

Los estudios citogenéticos en camélidos se remontan a finales de la década de los afios de
1960 (Taylor et al., 1968). Se definié el numero diploide correcto (2n = 74) para todas las
especies y una morfologia cromosémica muy similar (Richardson et al., 2019). El cariotipo
de la alpaca esta conformado por 37 pares de cromosomas: 36 autosémicos y 1 sexual
(Taylor et al., 1968; Richardson et al., 2019; Mendoza et al. 2020). Ademas, se estima que
el tamafio del genoma de alpaca es de aproximadamente 2.1 x 10° pb (Ponce de Ledn y
Gutiérrez, 2020). En general, en camélidos, la citogenética y el mapeo fisico de los
cromosomas avanzan muy por detras con relacion a lo logrado en otras especies
domesticadas; por lo que, el analisis del genoma de la alpaca ha progresado lentamente
(Avila et al., 2014a; Avila et al., 2014b).
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Con respecto a los estudios de gendmica en alpacas, se ha evaluado la distancia genética
entre las alpacas Suri y Huacaya mediante el uso de un panel de 13 microsatélites (La Manna
et al., 2011). Ademas, se han presentado secuencias de alta calidad del genoma del camello
bactriano (Camelus bactrianus), el dromedario (Camelus dromedarius) y la alpaca (Vicugna
pacos), lo cual ha avanzado la compresion de la evolucion de los camélidos (Wu et al.,
2014). Asimismo, se han propuesto los cariotipos, en base a los patrones de diferenciacion

longitudinal de los cromosomas de alpacas y llamas (Ramos, 2014).

Se han utilizado los marcadores microsatélites para diversas evaluaciones. Yalta et al. (2014)
determinaron la variabilidad genética y evaluaron la utilidad de microsatélites (STR) en la
determinacion de paternidad en alpacas blancas Huacaya. Mientras que, Paredes et al. (2013)

analizaron la asociacion del diametro de fibra con los marcadores microsatélites.

Avila et al. (2014b) desarrollaron el primer mapa citogenético para el genoma de alpaca al
aislar e identificar 151 clones del cromosoma artificial bacteriano de alpaca,
correspondientes a 44 genes especificos. Esta coleccion de marcadores, mapeados
citogenéticamente, representd una nueva herramienta para la citogenética clinica de los
camélidos, y tuvo aplicaciones para la mejora del mapa del genoma y el ensamblaje de

secuencias de las alpacas.

Sin embargo, el mapa necesitaba una mejora, mediante la asignacion sistematica de
marcadores de grupos de un hibrido emergente de radiacion de genoma completo de segunda
generacion (RH) y andamios de secuencia a los cromosomas, para poder elaborar una
plataforma comdn, que integre la informacién de varios mapas con cromosomas fisicos. Por
lo que, se desarrollé el primer mapa citogenético integrado del genoma completo de alpaca
usando hibridacion in situ por fluorescencia (FISH, por sus siglas en inglés “Fluorescence
In Situ Hybridization”) y clones de la biblioteca BAC-CHORI-246 (Bacterial Artificial
Chromosome), conformado por 230 marcadores ordenados linealmente. Lo mas destacable
fue que se logro facilitar la mejora del ensamblaje de la secuencia, y el descubrimiento de
genes de importancia bioldgica (Avila et al., 2014a).

Ademas de realizar la identificacion y caracterizacion de marcadores genéticos
microsatélites y PNS (Delgado de la Flor, 2014; Foppiano, 2016), se ha desarrollado un
mapa fisico de PNS utilizando un panel celular hibrido irradiado alpaca/hamster y una

micromatriz de genotipado de alta densidad de bovino (Mamani, 2018).
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Para la aplicacion de la seleccion gendmica en alpacas se necesita identificar y mapear los
PNS en el genoma y asociarlos con genes que controlan los caracteres econémicos
productivos; ya que, la utilizacion de asociaciones de genotipo-fenotipo, basadas en tales
marcadores, representa la mejor opcion disponible en la actualidad. Ademas, el mapeo de
genes candidatos, asociados a caracteristicas de la fibra o el color, ayudard a conocer la
estructura del genoma de la alpaca; y a seleccionar marcadores apropiados, en todo el
genoma, para la creacion de microarreglos 0 micromatrices de marcadores moleculares
(Mendoza et al., 2019).

Mendoza et al. (2019) localizaron genes candidatos de alpaca para el crecimiento y el color
de las fibras mediante FISH, logrando el mapeo de los genes candidatos asociando al
crecimiento de la fibora COL1A1, CTNNBL, DAB2IP, KRT15, KRTAP13-1 y TNFSF12 en
los cromosomas 16, 17, 4, 16, 1 y 16, respectivamente; asi como el mapeo de los genes
candidatos para el color de fibra ALX3, NCOAG, SOX9, ZIC1 y ZIC5 a los cromosomas 9,
19, 16, 1 y 14, respectivamente. Asimismo, se ha verificado la genealogia en alpacas

Huacaya, utilizando marcadores microsatélites (Moron et al., 2020).

Richardson et al. (2019) elaboraron un nuevo ensamblaje VicPac3.1 de referencia mejorado
a nivel cromosomico para el genoma de la alpaca. El cual abarco el 90% del genoma de la
alpaca en solo 103 andamios y el 76% de todos los andamios estan mapeados en los 36 pares
de autosomas de alpaca y el cromosoma X. Asimismo, Mendoza et al. (2020) presentaron el
mapeo citogenético de 35 nuevos marcadores a 19 autosomas de alpaca y el cromosoma X.
Donde, 28 marcadores representan PNS de alpaca, y 7 corresponden a genes candidatos para
las caracteristicas de la fibra (BMP4, COL1A2, GLI1, SFRP4), color del pelaje (TYR) y
desarrollo (CHD7, PAX7). Dicho trabajo aporta a la mejora en el genoma de referencia de

la alpaca, llevando el recuento total a 281 marcadores mapeados por FISH en esta especie.

Calderon et al. (2021) desarrollaron una micromatriz de PNS de alpaca, para la cual
utilizaron diez genomas de alpaca y el genoma de referencia VicPac3.1 para las alineaciones
de lectura. Se descubrieron 76.508 PNS incluidos en la micromatriz, cubriendo el 90,5% de

la longitud del genoma.
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2.8 BLUP

Henderson (1949) desarroll6 una metodologia denominada BLUP, por sus siglas en inglés
Best Linear Unbiased Prediction (ElI mejor predictor lineal insesgado), mediante la cual se
pueden estimar simultdneamente los efectos fijos y los valores genéticos. Las propiedades
de la metodologia son similares a las de un indice de seleccion, la cual se reduce a indices

de seleccidn cuando no se necesitan ajustes por factores ambientales (Mrode, 2014).

Sin embargo, posee dos diferencias con respecto a la metodologia de un indice de seleccion:
a) posee la propiedad de insesgado, que se logra utilizando los estimadores de los efectos
fijos como lo que son, estimadores de los efectos fijos, lo que obliga al método a resolver
conjuntamente los efectos fijos y los aleatorios de manera que unos sean tenidos en cuenta
al resolver los otros y b) utiliza toda la informacion de parentesco disponible para cada
animal (Gutiérrez, 2010).

Las propiedades de BLUP estdn mas 0 menos incorporadas en su nombre:

- Mejor (Best): significa que maximiza la correlacion entre el valor de cria verdadero (u)
y el predicho (0) o minimiza la varianza del error de prediccion (VEP) (Gutiérrez, 2010;
Mrode, 2014).

- Lineal (Linear): los predictores son funciones lineales de observaciones. Es decir, debe
poder obtenerse como combinacidn lineal de los datos (Gutiérrez, 2010; Mrode, 2014).

- Insesgado (Unbiased): la estimacion de los valores realizados para una variable aleatoria,
como los valores de cria, y de las funciones estimables de los efectos fijos, es insesgada.
Es decir, el valor esperado del predictor debe coincidir con el valor esperado de lo que
se desea de predecir (Gutiérrez, 2010; Mrode, 2014).

- Prediccién (Prediction): implica la prediccion del verdadero valor de cria (Mrode, 2014).

Las ecuaciones del modelo mixto o MME (Mixed Model Equations), presentadas por
Henderson en 1950, son utilizadas en la actualidad como sinénimo del BLUP. Por lo que,

las ecuaciones simplificadas del BLUP son las siguientes:

[x’x X'z ”E] _ [X’y]
7’Xx zZ+Allal " lzy
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Donde Xy Z son las matrices de incidencia o matrices disefio de los efectos fijos y aleatorios,
y es el vector de datos que contiene simplemente las observaciones, A la matriz numerador
de relaciones aditivas, a es el cociente de la varianza residual y la genética aditiva, b es el

vector de efectos fijos, y u es el vector de efectos aleatorios (Gutiérrez, 2010; Mrode, 2014).

En la metodologia BLUP, las valoraciones genéticas se realizan utilizando informacién de
relaciones familiares y fenotipicas, que se basa en el pedigri de los animales (Clark y van
der Werf, 2013; Meuwissen et al., 2016). La matriz numerador de relaciones aditivas (A) es
la que contiene la aportacion de los parentescos entre individuos a las valoraciones genéticas
(Gutiérrez, 2010).

El BLUP se ha convertido en un método de uso generalizado en la evaluacion genética de
animales domésticos debido a sus propiedades estadisticas deseables. Su aplicacion se ha
dado en modelos simples, como el modelo de padre, en sus primeros afios, a modelos méas
complejos como los modelos de regresion animal, materno, multivariante y aleatorio con el
paso del tiempo (Mrode, 2014).

2.9 ss-GBLUP

El GBLUP es una extension del BLUP tradicional, en la cual las relaciones de pedigri son
reemplazadas por relaciones gendémicas para estimar el mérito genético de un individuo
(Clark y van der Werf, 2013; Meuwissen et al., 2016). Para esto, la matriz de relacién
gendmica es estimada a partir de la informacion de marcadores de ADN. Esta define la
covarianza entre los individuos a base de su similitud analizada a nivel genémico (Reverter
y Fortes, 2013).

Genotipar un individuo es un proceso costoso que requiere la disponibilidad de una muestra
bioldgica. Por lo cual, en la mayoria de las poblaciones, normalmente, se han genotipado los
animales mas recientes 0 los mas representativos. El proceso de evaluacion genémica de
pasos multiples implica, en primer lugar, realizar una evaluacion genética regular basada en
el pedigri, para luego utilizar un modelo de evaluacion genémica. Ademas, en dicho proceso,
lainformacidn de un pariente cercano se ignora, cuando este tiene fenotipo, pero no genotipo
(Legarraetal., 2014b). Patry y Ducrocq (2011) sefialan que cuando los fenotipos se obtienen
de un esquema que ha utilizado la seleccion gendmica, la evaluacion basada en el pedigri se
vuelve sesgada y ya no es apropiada. Por lo que, una evaluacién gendmica de un solo paso

que combina informacion basada en pedigri con datos genomicos, y que incluya toda la
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informacidn en la que se ha basado la seleccion, podria aumentar el nivel de precision de las

evaluaciones.

Legarra et al. (2009), intentaron crear una matriz que combine informacion complementaria
del pedigri y de marcadores moleculares. Mientras que, Christensen y Lund (2010), trataron
de extender el modelo lineal mixto para la prediccién genémica, cuando algunos animales
no estan genotipados. Asi, en ambos trabajos, desarrollaron en paralelo la teoria basica del
GBLUP de un solo paso (ss-GBLUP). Por lo que, derivaron una expresion simple para una
matriz de relaciones gendmicas extendida H y su inversa (Legarra et al., 2014b), la cual
combina las matrices de relacién basadas en marcadores (G) y las basadas en pedigri (A)
(Gao et al., 2019a).

Llegaron a este acuerdo debido a que, en ambos casos, la suposicion principal fue que la
influencia de los genotipos marcadores en los individuos no genotipados se da a través de
relaciones determinadas por la matriz del numerador de parentesco (A). La l6gica del BLUP
se mantiene, excepto que se utiliza la matriz H en lugar de la matriz del numerador de
parentesco (Legarra et al., 2014b). Ademas, cuenta con el mismo modelo, y s6lo se supone
que el vector g (valores de mérito genémico-GEBYV) sigue una distribucion normal N (0, H
0,2) (Gao et al., 2019a; Song et al., 2019).

Una especificacion completa del ss-GBLUP asume el siguiente modelo (Legarra et al.,
2014b):

y=Xb+Wu+e
Var(u) = HoZ;Var(e) = Ic?

con H y su inversa:

var (") = H = (An = A1pAz3 Ary + A1y 31 G Az Ary A12A5%6>

u, GAEZIA21 G

0 0
-1 _ g1
=44 (o il ag)
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donde u es el vector de efectos genéticos, y es el fenotipo, X y W son matrices de incidencia,
respectivamente, H es la matriz de relaciones gendmicas extendida, e es el vector de
residuos, o2 es la varianza genética aditiva, o2 es la varianza residual, A es la matriz de
relacion del numerador, b es el vector de efectos fijos, y G es la matriz de relaciones
gendmicas basada en marcadores (Legarra et al., 2009; Misztal et al. 2009; Christensen y
Lund, 2010).

La matriz H se entiende como una modificacién de las relaciones regulares de pedigri para
incluir las relaciones gendmicas. Es decir, por ejemplo, dos descendientes de individuos
emparentados en G estaran emparentados en H, aunque el pedigri discrepe. En contraste con
el BLUP o GBLUP, los animales genotipados sin fenotipo o descendencia no pueden ser
eliminados de la matriz H (Legarra et al., 2014b). De manera que, para predecir los valores
de mérito gendémico (GEBV- Genomic Estimated Breeding Values), el ss-GBLUP, integra
toda la informacion fenotipica, de pedigri y gendmica disponible simultaneamente, tanto
para individuos genotipados como no genotipados, a través de la matriz de relaciones
combinada “H” (Rupp et al., 2016; Gao et al., 2019a; Song et al., 2019).

A diferencia del GBLUP, que utiliza fenotipos sélo de individuos genotipados, el ss-
GBLUP, también puede utilizarse para los analisis un gran numero de fenotipos histéricos
de individuos no genotipados (Gao et al., 2019a). Asimismo, mejora la confiabilidad y
precision de la prediccion frente al GBLUP simple (Gao et al., 2012; Carillier et al., 2014;
Koivula et al., 2015; Gao et al., 2019b). Evita el sesgo en la estimacion del GEBV, debido
a la preseleccion de candidatos, asimismo, permite evaluar todos los animales (con y sin
genotipos) simultaneamente (Rupp et al., 2016). Su aplicacién en la evaluacion gendémica es
inmediata, ya que proporciona una matriz de relaciones extendida H explicita (Legarra et
al., 2014b). Finalmente, es recomendado para poblaciones de referencia pequefias; ya que,
la precision de los métodos que usan solo los fenotipos de los animales genotipados e ignoran
los registros de la parte no genotipada de la poblacion (como el GBLUP) es limitada cuando
la poblacion de referencia es pequefia (Rupp et al., 2016).

2.10. Precisién de la seleccion genémica

La calidad de la prediccion de las valoraciones genéticas generalmente se evalla mediante
criterios de precision (Rabier et al., 2016) o de fiabilidad, ya que la interpretacion de la
varianza del error de prediccion resulta complicada (Gutiérrez, 2010). La precision (r) de las

predicciones se expresa como la correlacion entre los valores genéticos predichos y
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verdaderos (Gutiérrez, 2010; Mrode, 2014; Rabier et al., 2016). Suele calcularse como su
potencia al cuadrado, la cual se denomina fiabilidad. Entonces, la fiabilidad se conoce como
la precision al cuadrado (Gutiérrez, 2010). En las evaluaciones de ganado lechero, la
precision de las evaluaciones generalmente se suele expresar en términos de confiabilidad
(Mrode, 2014).

La relacion entre la varianza del error de prediccion y la precision, detallada para un
individuo concreto de la poblacion es:

VEP,

of

plgliui = 1

Donde u es el vector que contiene los verdaderos valores de los efectos aleatorios, 0 el vector

con sus predictores y VEP es la Varianza del Error de Prediccion (Gutiérrez, 2010).
2.11. Avances en seleccion gendémica en animales de granja

En ganado vacuno lechero, se han desarrollado programas de evaluacion gendmica que
utilizan micromatrices de alta densidad, en conjunto con informacion fenotipica y de pedigri
(Angel-Marin et al., 2013). La seleccion genémica, en un inicio, se llevo a cabo en relacion
con los programas de crianza de ganado Holstein, ya que es una raza que ha sido
seleccionada intensivamente durante décadas, lo que ha fortalecido las asociaciones

estadisticas entre los marcadores y los QTL (Bouquet y Juga, 2013).

En 2009, la fiabilidad del GEBV ya habia sido evaluada en experimentos realizados en los
Estados Unidos, Nueva Zelandia, Australia y los Paises Bajos. En los cuales se utilizaron
poblaciones de referencia de toros Holstein-Friesian probados en progenie, con un genotipo
de aproximadamente 50,000 marcadores de todo el genoma (Hayes et al., 2009a). Las
primeras evaluaciones gendmicas fueron publicadas oficialmente para algunas poblaciones

de Holstein en dicho afio (Bouquet y Juga, 2013).

El uso de paneles de PNS de alta densidad represent6 una opcion favorable para la precision
del GEBV; sin embargo, los analisis preliminares de estas micromatrices, junto al modelo
de evaluacion GBLUP, solo generaron ganancias marginales. A pesar de ello, la seleccion
genomica se incorporé a diversos programas de crianza de razas lecheras distintas de

Holstein (Bouquet y Juga, 2013).
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Aproximadamente 2 millones de vacunos lecheros han sido genotipados para prediccion
gendmica en todo el mundo (Meuwissen et al., 2016). Implementar la seleccién genémica
en el ganado lechero ha aumentado la ganancia genética (Garcia-Ruiz et al., 2016;
Meuwissen et al., 2016), e incrementa la precision de la prediccion genética. Las mejores
precisiones son resultado de grandes poblaciones de referencia; y de que muchos de los
animales que las componen son toros probados por progenie, empleando datos fenotipicos

altamente precisos por el rendimiento promedio de sus hijas (Meuwissen et al., 2016).

Ademas, en ganado lechero, se han hecho investigaciones evaluando el uso de la seleccion
gendmica para mejorar la tolerancia al calor (Garner et al., 2016; Nguyen et al., 2016) y su
impacto en la diversidad y ganancia genética (Doublet et al., 2019). Asi como, se han
desarrollado predicciones gendmicas para caracteres de bienestar en ganado Jersey, como:
mastitis, metritis, placenta retenida, abomaso desplazado, cetosis, cojeray fiebre (Gonzalez-
Pefia et al., 2020). Asimismo, se ha probado su eficiencia respecto a caracteres de produccion

de leche, como: produccidn de leche, grasas y proteinas (Lee et al., 2020).

En ganado de vacunos de carne, la seleccion gendmica se ha estado aplicando a gran escala.
En Estados Unidos, mas de 52,000 animales se genotiparon para la evaluacion GEBV. Sin
embargo, la seleccion gendmica en ganado carnico no se ha adoptado tan ampliamente como
en ganado lechero, debido a que la precision de las predicciones genémicas es menor. Van
Eenennaam et al. (2014) reportaron precisiones en el rango de 0.3 a2 0.7. Ademas, las ventajas
econdmicas son pequefias (Meuwissen et al., 2016).

Aun asi, se ha evaluado la seleccion gendmica para reducir las emisiones de metano en la
raza Angus (Hayes et al., 2016). Ademas, se ha utilizado la micromatriz lllumina BovineHD
para obtener una vision general de la magnitud de desequilibrio de ligamiento (LD) y la
persistencia de la fase LD, a través de la distancia fisica entre marcadores PNS, para la
implementacion de programas de seleccion gendmica (Cafias-Alvarez et al., 2016). Ademas,
se han evaluado diferentes estrategias para implementar un programa de seleccion genémica
de un solo paso (Mouresan et al., 2017), y se han realizado estimaciones de heredabilidad y
precision de la prediccion gendmica para determinar caracteristicas de la calidad de la carne
en ganado Nelore (Magalhdes et al., 2019). También, se han predicho valores genémicos de
caracteres economicos, como: peso de la canal, peso vivo y area del musculo ocular;
mediante la aplicacion de un algoritmo de aprendizaje por conjuntos, Adaboost.RT (Liang
et al., 2020).
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En cerdos, la seleccion gendmica, se dirige principalmente a los caracteres cuyo registro es
invasivo, los caracteres maternos que no se pueden registrar en los verracos, y el rendimiento
cruzado, que no se puede registrar en los animales de raza pura (Meuwissen et al., 2016).
Ademas, se debe tener en cuenta que la estructura de produccion de cerdos de multiples razas

y lineas representa un limitante para la estimacion de precisiones (Knol et al., 2016).

La aplicacion de la seleccién gendmica en el ganado porcino se dio a partir de: el disefio de
un primer panel comercial de PNS para el genotipado de alto rendimiento (Ramos et al.,
2009), la secuenciacion (ensamblaje y analisis) del genoma del ganado porcino (Groenen et
al., 2012), y la aplicacion de enfoques estadisticos y metodoldgicos adaptados a la industria
porcina (Samore y Fontanesi, 2016). La utilizacion de paneles de marcadores especificos de
caracteres fue descrita por Otto et al. (2007) para la calidad de la carne y por Deeb et al.
(2010) para la hernia escrotal (Knol et al., 2016).

Nielsen et al. (2010) demostraron que, en cerdos Landrace, incorporar la informacién
gendémica a la evaluacion BLUP, utilizando la micromatriz Illumina 6K, incrementa la
confiabilidad de la estimacion de los valores del mérito genético. Asimismo, se ha estudiado
la estrategia de seleccionar candidatos para el genotipo con un panel de PNS de densidad
reducida, para reducir los costos de rutina, la cual resulté ser prometedora para la aplicacion

de la seleccion gendmica a costos factibles. (Wellmann et al., 2013).

Se ha encontrado, ademas, que la precision del valor genémico directo en cerdos cruzados y
de raza pura, utilizando diferentes fuentes de informacion fenotipica, indica que la precision
de los valores de cria previstos, en los cruzados, utilizando datos gendémicos y fenotipicos
de raza pura, depende en gran medida de la naturaleza de los caracteres (Hidalgo et al.,
2015a; Hidalgo et al., 2015b). Asimismo, Nirea y Meuwissen (2017) simulando esquemas
de seleccion gendmica, para mejorar la eficiencia alimentaria de cerdos cruzados,
concluyeron que los caracteres de eficiencia alimentaria podrian mejorarse disefiando

adecuadamente la poblacion de referencia (Mufioz et al., 2019).

La secuenciacion del genoma del pollo, usando el ADN de un Jungle Fowl de la Universidad
de California, y su posterior puesta en el dominio publico en 2004, impulso la aplicacion de
la gendémica en la industria avicola (Fulton, 2012). Experimentos de seleccion
multigeneracional, tanto en ponedoras como en pollos de engorde (Misztal et al., 2013;
Heidaritabar et al., 2014; Wolc et al., 2015), han permitido evaluar la capacidad de la

seleccion genOGmica para generar una mayor precision y respuesta a la seleccion, y su
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aplicacion practica en programas de mejoramiento avicola basados en la genémica. Gracias
a estos, se ha demostrado que la informacion gendmica permite mejorar la precision de los
valores de cria estimados y generar una mayor respuesta a la seleccion que los métodos
tradicionales (Wolc et al., 2016).

En gallinas ponedoras, un experimento para probar si la seleccion gendmica puede lograr
ganancias mas rapidas que la seleccion tradicional, realizado por Wolc et al. (2015),
consistio en la division de la poblacion en dos sublineas; una sometida a seleccion fenotipica
convencional y la otra a seleccion en base a prediccion gendmica. El experimento dur6 3
afios, durante los cuales se llevaron a cabo cuatro ciclos de seleccion gendmica y dos de
seleccion fenotipica. Esto resultd en que la linea de seleccion gendmica super6 a la de
seleccidn fenotipica en la mayoria de los dieciséis caracteres que se incluyeron en el indice
utilizado para la seleccion (Meuwissen et al., 2016). El trabajo realizado permitid, ademas,
la optimizacion de la recoleccion de sangre y la extraccion de ADN a gran escala y a bajo
costo, y el desarrollo de paneles de alta densidad y calidad. En la actualidad, el uso paneles
de densidad media, tanto para padres como para los candidatos a seleccion es posible debido
a los avances en la tecnologia de genotipado; asimismo, gracias a los avances en esta
tecnologia, es posible acumular genotipos densos en un gran nimero de animales, lo cual

valida la eficacia de la seleccion gendmica en poblaciones reales (Wolc et al., 2016).

Zhang et al. (2017) estimaron los parametros genéticos y evaluaron el desempefio de la
prediccion genémica completa, para 18 caracteres de crecimiento y canal, en una poblacion
de 435 de pollos. Con lo que se demostré el potencial de implementar la seleccion gendmica
en pequefias poblaciones. Asimismo, Teng et al. (2019) investigaron la prediccién genémica
con datos de poblaciones cruzadas, mostrando que, en general, los métodos de prediccion
gendmica superaron al BLUP convencional, tanto en capacidad predictiva, como en efecto

de seleccion.

En la evaluacion genética en pollos, se ha investigado también el desempefio de ss-GBLUP;
el mismo que, arrojo mejores predicciones para la mayoria de los caracteres evaluados,
funcionando mejor en el escenario de validacion cruzada individual que en la validacion
cruzada familiar (Gao et al., 2019b). Liu et al. (2019) desarrollaron una matriz de genotipado
de 55K, utilizando marcadores PNS segregados, de razas de pollos locales tipicas y lineas

comerciales. La cual ofrece una amplia gama de aplicaciones potenciales, desde el
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mejoramiento por seleccion gendmica, hasta la investigacion de la diversidad de diferentes

razas.

Con el fin de reducir el costo de la seleccion gendmica, Herry et al. (2019), evaluaron un
enfoque de técnicas de genotipado, mediante la reduccion y secuenciacion del genoma, para
secuenciar solo una fraccion de este mediante el uso de enzimas de restriccion. El cual resulto

ser una alternativa interesante a la micromatriz de PNS de baja densidad.

En pequefios rumiantes, los estudios gendmicos se realizaron por primera vez en 2009,
gracias al desarrollo de la micromatriz de PNS de 50K en ovinos. En la seleccion gendémica
de pequefios rumiantes se debe considerar ciertas cuestiones especificas como: pequefios
tamarfios de poblacién de referencia, evaluaciones de mdltiples razas y la falta de registro de
fenotipos en muchos paises (Rupp et al., 2016).

El uso de informacion sobre el genoma para la cria de ovejas y cabras fue promovido por la
secuenciacion de novo del genoma de referencia de la oveja (Jiang et al., 2014), y la
secuencia del genoma de la cabra (Dong et al., 2013). Se han creado micromatrices de PNS
de alta densidad; como, por ejemplo, el BeadChip Illumina OvineSNP50. También, una

micromatriz de 52K PNS, para cabras, comercializado por Illumina (Rupp et al., 2016).

En comparacién con el ganado vacuno, los tamafios de la poblacién de referencia, en
pequefios rumiantes, son bastante limitados; sin embargo, el método GBLUP ha dado
mayores precisiones que el BLUP basado en el pedigri. Ademas, se estima que la precision
y la ganancia genética esperada pueden aumentar, si las poblaciones aumentan de tamafio.
El método ss-GBLUP, de un solo paso, es el recomendado para pequefias poblaciones de
referencia (Rupp et al., 2016); ya que, al utilizar un enfoque de un solo paso, la precision de
la prediccion de los candidatos fue mayor, comparado al método de dos etapas (Carillier et
al., 2014).

La seleccion gendmica también tiene el potencial de aumentar la resistencia en los pequefios
rumiantes (Rupp et al., 2016). Por ejemplo, la resistencia a enfermedades como el eccema

facial (Phua et al., 2014) y reducir las emisiones de metano entérico (Pickering et al., 2015).

En cabras, se han propuesto evaluaciones gendmicas con el fin de mejorar la confiabilidad
de las predicciones genéticas (Molina et al., 2018). Ademas, se ha evaluado el desequilibrio

de ligamiento, el tamafio efectivo de la poblacion y la distribucion de la frecuencia de alelos
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menores, para optimizar el manejo y la utilizacién de las poblaciones (Berihulay et al.,
2019).

En ovejas, se ha medido el grado de desequilibrio de ligamiento, el tamafio efectivo de la
poblacion y las corrientes de homocigosidad (runs of homozygosity), en la raza Zandi,
utilizando el lllumina Ovine SNP50 BeadChip (Ghoreishifar et al., 2019). Lillehammer, et
al. (2020) compararon diferentes estrategias de implementacion para la seleccién gendémica,
con el objetivo de aumentar la ganancia genética de los caracteres maternos. Granado-Tajada
et al. (2020) evaluaron los posibles beneficios de la seleccion gendmica para la raza Latxa.
Asimismo, se intentd desarrollar una matriz de relacion genética 6ptima para la evaluacién

del peso al destete mediante el ss-GBLUP de ovejas Romney (Nilforooshan, 2020).

Ponce de Ledn y Gutiérrez (2020) explican que la capacidad de adopcion y uso de la
seleccion gendmica en las industrias ganaderas depende de las limitaciones bioldgicas de
cada especie, la estructura organizativa de la industria, la determinacion del tamarfio ideal de
las poblaciones de referencia, el desarrollo de estrategias de genotipado, su implementacién
préactica en el campo y del costo de la seleccién genémica en comparacién con la ganancia

genética anual real.

24



I1l. METODOLOGIA

3.1 Informacion genealdgica

Para la elaboracion de la genealogia se utilizé una base de registros de la poblacion de
alpacas de la Estacion Experimental de Investigacion Cientifica de Pacomarca de Inca Tops
S.A., ubicado en el distrito de Llalli, provincia de Melgar, departamento Puno, con
informacidn desde el afio 1992 hasta el 2020, de un total de 12,431 alpacas. La poblacién
cuenta con una consanguinidad promedio de 0.35 por ciento, y presenta 6 generaciones
maximas, 3 generaciones completas y un promedio de 1.6 generaciones equivalentes. La
base de registros incluye datos de arete, nombre, fecha de nacimiento, edad, especie,
fenotipo, color, sexo, clase, padre, fenotipo y color del padre, madre, fenotipo y color de la
madre, receptora, fenotipo y color de la receptora, grupo y estado. De esta base de registros
se seleccionaron los datos de arete, padre, madre, fecha de nacimiento y sexo para formar la
genealogia de la poblacién. Se recodificaron los datos genealdgicos utilizando el programa
Endog v.4.8 (Gutiérrez et al, 2010). A partir de la nueva genealogia recodificada, se formé
el archivo de pedigri con el nimero total de 12,431 alpacas, donde la primera columna indica
la identificacion (ID) recodificada del animal, la segunda, del padre, y la tercera, de la madre
(Anexo 1). El cual seria utilizado en la estimacion de la heredabilidad y prediccion de los

valores genéticos, méas adelante.
3.2 Variables de estudio

Las variables de estudio fueron el diametro de fibra (DF), la desviacion estandar del diametro
de fibra (DS) y el porcentaje de medulacion (PM). La determinacion del didmetro de la fibra
se realizd con un equipo Optical Fibre Diameter Analyser (OFDA) 100 (Lupton y Pfeiffer,
1998). Las muestras de fibra fueron tomadas del costillar medio de un total de 6,889 animales
(Tabla 2), entre los afios 2001 y 2019. Los pelos se cortaron en un micrétomo a una longitud

de aproximadamente 2mm, y midiéndose aproximadamente 4,000 por muestra, obteniendo



una media y desviacion estandar del didmetro de fibra (um) (IWTO-47, 2011) y el porcentaje
de medulacion, medido por opacidad, reportado por Pinares et al. (2019), por animal.

Tabla 2: Cantidad de animales y datos

Datos
Desviacion
Animales Diémetro de es_'Eéndar del Porcentajfelde
fibra didmetro de medulacion
fibra
Pedigri completo 12,431
Animales con registros 6,889 24,169 24,169 8,386
Animales genotipados 431 2,774 2,774 1,767

Se prepar6 un archivo de datos de fibra eligiendo las variables y los efectos de los caracteres
de fibra a analizar. Ademas del diametro de fibra, desviacion estandar del didmetro de fibra
y porcentaje de medulacion, se consideraron la edad al muestreo, edad al cuadrado, color,
sexo y estado fisiolégico de las hembras, afio, ID recodificada del animal, e 1D del
genotipado (Anexo 2). Se trabajé solo con los animales Huacaya. A los datos ausentes se les
asignaron el valor -9999. Asimismo, a los datos de color de vellon se le asignaron 9 niveles,
a los efectos agrupados (sexo y estado fisiologico de las hembras), 3, y a los afios de registro

19 niveles.
3.3 Andlisis de genotipos de polimorfismos de nucleétido simple

3.3.1 Genotipos

Se utilizé la informacion del genotipado de 431 alpacas (Tabla 2), las cuales conformaron la
poblacion de referencia, con la micromatriz construida en el proyecto N° 028-2016-INIA-
PNIA/UPMSI/IE. Esta es la primera micromatriz de alpacas, compuesta por
aproximadamente 76,508 PNS (Calderon et al., 2021), de 37 pares de cromosomas: 36

autosémicos y 1 sexual.

3.3.2 Control de calidad de los marcadores

El archivo del genotipado se analizd con el lenguaje de programacion R (R Core Team,
2020). Se procedio a editar el archivo del genotipado mediante el empleo de parametros de
control de calidad; para que asi, los marcadores cumplieran con las siguientes caracteristicas:
haber sido genotipados en al menos un 95% de las muestras, tener una frecuencia del alelo

raro, abreviada MAF (por sus siglas en inglés, Minor Allele Frequency) > 5% y presentar
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una evidencia clara de estar en equilibrio Hardy-Weinberg (p-value > 1x1078). Los PNS que
no cumplieron estos criterios de calidad fueron eliminados. Ademas, se eliminaron los
marcadores no polimorficos y se sustituyeron los datos NA por el valor 5. Finalmente, se
relaciond el archivo del genotipado con los ID recodificados de los animales muestreados
para formar el archivo de marcadores (Anexo 3). EI nimero de marcadores se redujo de
76,508 a 60,624 marcadores.

3.4 Estimacion de la heredabilidad y prediccion de los valores genéticos

Para la estimacion de la heredabilidad y prediccion de los valores de cria se utilizaron
programas como RENUMF90, REMLF90 y BLUPF90, de la familia de programas
BLUPF90 (Misztal et al. 2015). Se armo el archivo de pardmetros a priori (Anexo 5y 6)
haciendo uso del archivo de datos respectivo, el archivo de pedigri y el archivo de

marcadores, para su renumeracion mediante el programa RENUM.

Se estimaron los componentes de varianza utilizando la metodologia de maxima
verosimilitud restringida (Schaeffer et al., 1978; Meyer, 1985), mediante el programa
REMLF90. Estos componentes se copiaron al archivo de pardmetros a priori para predecir
el mérito genético y el error estandar con el programa BLUPF90. De este modo, la

heredabilidad se estimé mediante la siguiente formula:

2
=24
0—2

p

Donde: o;; es la varianza genética aditiva y o, es la varianza fenotipica (Gutiérrez, 2010).

Para el andlisis de heredabilidad y la precision de los valores genéticos de los tres caracteres,
se utilizaron dos métodos: un método BLUP basado en una matriz de relacién de parentesco
basada en el pedigri (A), y el método ss-GBLUP basado en una matriz combinada (H),

construida a partir de una matriz A y una matriz de relacion genémica (G).
Para ambos métodos (BLUP y ss-GBLUP) se considero el modelo:

y=Xb+Zu+ Wp +e,

donde y es el vector de fenotipos, X, Z y W son matrices de incidencia para efectos fijos,

geneéticos y permanentes respectivamente, y b es el vector de efectos fijos: color (9 niveles),
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interaccion sexo y estado fisiolégico de las hembras (3 niveles), y afio de registro (19
niveles). u es el vector que representa los efectos genéticos aditivos. p corresponde al vector
de ambientes permanentes, y e es el vector de residuos. La edad se consider6 como

covariable lineal y cuadratica.

Para la prediccion del mérito genético, mediante la metodologia BLUP, se consideré la

siguiente notacién matricial:

(p) ~N| 0, 0 I, ® Py 0 ,
e ol o 0 I,®R,

Donde: A es la matriz de relacion del numerador, Go es la matriz de covarianza para los
efectos genéticos aditivos, Iy es la matriz de identidad de igual orden al nimero de subclases
ambientales permanentes, y Po es la matriz de covarianza para efectos ambientales
permanentes; es decir, la matriz de identidad de igual orden al nimero de registros. Ro es la
matriz de covarianza residual entre las mediciones en el mismo animal, y @ el producto de

Kronecker.

Para la prediccion del mérito gendmico, mediante la metodologia ss-GBLUP, se reemplazé
la matriz A por H! (Aguilar et al., 2010):
0 0
-1 _ g4-1
B =7+ g gDl
donde A2, es una matriz de relacion de numerador para animales genotipados y G es una

matriz de relacion gendmica (Legarra et al., 2009; Christensen y Lund, 2010).

Dado que, los procedimientos informaticos para la evaluacién genética, incluida la
informacidn fenotipica, de pedigri completo y genémica, han sugerido que una matriz de
relacién de numerador (A) se puede modificar a una matriz (H), que incluye tanto las
relaciones basadas en el pedigri como las diferencias entre las relaciones basadas en el

pedigri y relaciones basadas en la informacion gendémica (Misztal et al. 2009).
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3.5 Precision de la prediccion del mérito genético y gendmico

La estimacidn de la precision de los valores genéticos y gendmicos se realiz6 de la siguiente

manera.

El célculo de los valores deregresados se realiz6 mediante la funcién Im del lenguaje R
(R Core Team, 2020) (Anexo 4). Se calculé la media en regresion de los datos
fenotipicos, ajustandola por los efectos del grupo contemporaneo (afio de registro), la
edad, el color y la combinacién de los efectos del sexo y estado fisiologico de las
hembras. Estos valores ajustados fueron asumidos, en la simulacion, como los valores

del mérito genético real.

De los 431 animales genotipados, se formaron 10 grupos aleatorios de 100 animales cada

uno, designados como p1 hasta p10.

Con cada grupo aleatorio se form¢6 un archivo de datos de fibra diferente, donde se
prescindié de la informacion fenotipica en cada muestreo aleatorio. Utilizando
Unicamente la matriz de relacion para la prediccion genética (mediante la metodologia
BLUP), y la matriz de relacion y la informacion de los marcadores PNS para la

prediccion gendmica (mediante la metodologia ss-GBLUP).

La precision de los valores genéticos y gendmicos se estimo a través de la correlacion entre

el valor genomico predicho y el verdadero valor (valor deregresado).

Para la estimacion de la precision se utilizé la siguiente formula:

Pau = cor(VGg,VGgr)

Donde: G es el predictor, u es el valor verdadero, VGg es el valor genético o genémico

predicho, y VGr es el valor genético real simulado a partir de medias deregresadas
(Gutiérrez, 2010).
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I\V. RESULTADOS Y DISCUSION

4.1 Heredabilidades

En la Tabla 3 se presentan las heredabilidades de didmetro de fibra (DF), la desviacion
estandar del didmetro de fibra (DS) y el porcentaje de medulacion (PM), halladas utilizando
los métodos BLUP y ss-GBLUP.

Tabla 3: Heredabilidades de caracteristicas de fibra estimadas mediante los métodos
BLUP y ss-GBLUP en diez grupos de alpacas Huacaya tomadas al azar

Grupo BLUP ss-GBLUP

DF DS PM DF DS PM

pl 0.243 0357 0.155 0.248 0.359 0.156
p2 0.244 0356 0.154 0.249 0.359 0.154
p3 0.243 0.358 0.155 0.248 0.359 0.156
p4 0.243 0359 0.153 0.248 0.361 0.154
p5 0.247 0357 0.154 0.252 0.359 0.155
p6 0.243 0355 0.156 0.248 0.357 0.156
p7 0.240 0.358 0.155 0.246 0.360 0.156
p8 0.244 0357 0.153 0.249 0.359 0.155
P9 0.243 0357 0.158 0.248 0.359 0.159
p10 0.243 0359 0.153 0.248 0.361 0.154
Promedio 0.243 0.357 0.155 0.248 0.359 0.155

Desviacion Estandar  0.002 0.001 0.002 0.001 0.001 0.001
Error Estandar 0.001 0.001 0.001 0.001 0.001 0.001

pl-p10: grupos aleatorios; DF: diametro de fibra; DS: desviacion estandar del diametro de fibra;
PM: porcentaje de medulacion




La heredabilidad fue moderada, para los tres caracteres, mediante ambos métodos (BLUP y
ss-GBLUP). En ambos casos, la heredabilidad del DF fue menor a la obtenida en otros
estudios: 0.43 £ 0.09 (Aguilar et al., 2019), 0.412 + 0.015 (Gutiérrez et al., 2009), 0.540 +
0.087 (Mamani-Cato et al., 2019) y 0.48 = 0.06 (More et al., 2017); mientras que, la
heredabilidad de la DS, fue mayor a la obtenida por otros investigadores 0.31 £ 0.09 (Aguilar
et al., 2019), 0.311 + 0.089 (Mamani-Cato et al., 2019), 0.27 £ 0.05 (More et al., 2017).
Asimismo, la heredabilidad del PM, en ambos casos fue menor que la obtenida por Cruz et
al. (2019) (0.225 + 0.012). Estas variaciones se pueden deber a que la heredabilidad puede
aumentar si la variacion genética aumenta o la variacion ambiental disminuye, y viceversa
(Gutiérrez, 2010), es decir depende de una poblacién y un entorno especifico (Oldenbroek y
van der Waaij, 2015).

La heredabilidad més baja para el PM puede ser porque la medida de la variable es dificil de
medir (o dificil de registrar); y ha podido generar una varianza del error grande y, por lo
tanto, una heredabilidad mas baja que los demas caracteres (Oldenbroek y van der Waalij,
2015).

Las heredabilidades del DF y la DS, obtenidas mediante el método ss-GBLUP, fueron
ligeramente mas altas que las obtenidas mediante el método BLUP (+0.005 y +0.002 para el
DF y la DS, respectivamente). Lo cual concuerda con lo estimado por Gao et al. (2019b),
donde el ss-GBLUP proporcion6 estimaciones de heredabilidad mas altas que el BLUP, al
analizar caracteres de carcasa y crecimiento en pollos. Ellos explican que esto se debe,
posiblemente, a que el ss-GBLUP incorporé mas informacion al combinar el pedigri y la
informacién del genoma en el modelo. De forma contraria, en el estudio de Zhang et al.
(2020), donde, al estimar parametros genéticos de caracteres de respuesta inmune en pollos,
las estimaciones de heredabilidad fueron mas altas con el modelo BLUP que con el modelo
GBLUP. Zhang et al. (2020), trabajaron con una poblacién relativamente pequefia (519),
para la cual se recomienda utilizar el método ss-GBLUP, que podria generar mayores
beneficios (Rupp et al., 2016; Gao et al., 2019b).

Las heredabilidades gendmicas y basadas en el pedigri fueron muy similares en el caracter
PM, coincidiendo con Hidalgo et al., (2015b) y Cornelissen et al. (2017), quienes hallaron
similares heredabilidades mediante ambos métodos, en caracteres reproductivos en cerdos y

vacunos lecheros, respectivamente.
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4.2  Precision del mérito genético mediante la metodologia BLUP

Las precisiones de la prediccion del mérito genético se presentan en la Tabla 4. El rango de
la precision genética se dio entre 0.291 — 0.584 para el DF, 0.204 — 0.463 para la DSy 0.230
—0.579 para el PM.

Tabla 4: Precision del mérito genético para caracteristicas de fibra estimado mediante
el método BLUP en diez grupos de alpacas Huacaya tomadas al azar

Grupo n DF DS PM
pl 60 0.546 0.463 0.326
p2 69 0.408 0.382 0.385
p3 67 0.450 0.204 0.332
p4 67 0.507 0.310 0.504
p5 65 0.291 0.376 0.352
p6 67 0.475 0.381 0.282
p7 70 0.584 0.376 0.375
p8 71 0.474 0.402 0.579
P9 62 0.367 0.291 0.230
pl0 64 0.422 0.321 0.343
Promedio 0.452 0.351 0.371
Desviacion Estandar 0.086 0.072 0.102
Error Estandar 0.027 0.023 0.032

pl-p10: grupos aleatorios; n: nimero de animales; DF: diametro de fibra; DS: desviacion

estandar del didmetro de fibra; PM: porcentaje de medulacion.
Originalmente, se contaba con 100 animales en cada grupo, sin embargo, se obtuvo un
namero menor y diferente en cada uno, siendo el valor minimo 60, en el grupo pl, vy el
maximo de 71, en el grupo p8. Esto puede deberse a que el programa utilizado, BLUPF90,
no toma en cuenta animales que no contaban con suficiente informacion genealogica. Ya
que, al prescindir de los datos de fenotipo, en cada grupo aleatorio, solo se contaba con la
informacidn de pedigri, por lo que es posible que el programa haya eliminado a los animales

sin ascendencia.
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4.3 Precision del mérito gendmico mediante la metodologia ss-GBLUP

Las precisiones de la prediccion del mérito gendmico se presentan en la Tabla 5. El rango
de la precision gendmica se dio entre 0.386 — 0.575 para el DF, 0.355 — 0.519 parala DSy
0.315 — 0.572 para el PM. EI nimero de animales se mantuvo para todos los grupos. En
general, el ss-GBLUP proporciond una mayor precision en las predicciones que el BLUP,
en los 3 caracteres de fibra.

Tabla 5: Precision del mérito gendmico para caracteristicas de fibra estimado
mediante el método ss-GBLUP en diez grupos de alpacas Huacaya tomadas al azar

Grupos n DF DS PM
pl 100 0.577 0.519 0.459
p2 100 0.495 0.470 0.522
p3 100 0.508 0.451 0.512
p4 100 0.523 0.355 0.515
p5 100 0.386 0.432 0.462
p6 100 0.472 0.447 0.399
p7 100 0.575 0.417 0.397
p8 100 0.479 0.418 0.572
p9 100 0.407 0.404 0.315
pl0 100 0.474 0.454 0.495
Promedio 0.490 0.437 0.465
Desviacion Estandar 0.062 0.043 0.076
Error Estandar 0.020 0.014 0.024

p1-p10: grupos aleatorios; n: nimero de animales; DF: didmetro de fibra; DS: desviacién

estandar del diametro de fibra; PM: porcentaje de medulacion.
Se observé que, aungue la heredabilidad para la DS fue la mayor entre los caracteres
estudiados, su precision fue la menor. Asimismo, la precision del DF fue mayor que la de la
DS a pesar de su menor heredabilidad. Por otro lado, el DF, de mayor heredabilidad, si
obtuvo una mayor precision que el PM, concordando con lo hallado por Akanno et al. (2014),
Zhang et al., (2017), Hayes et al. (2009c) y Gao et al. (2019b), donde la precision de los
valores genomicos aumento (o0 disminuy0) a medida que aumentaba (o disminuia) la

heredabilidad del caracter.
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Daetwyler et al. (2010) hallaron precisiones gendmicas de 0.15 a 0.79 para los caracteres de
lana en ovejas merino: peso del velldn graso, didmetro de la fibra y resistencia de la fibra.

Las precisiones gendmicas halladas en la presente tesis se encuentran dentro de dicho rango.
4.4 Incremento de la precision consecuencia del uso de la informacion genémica

El incremento se expresé como el porcentaje de la ganancia de precision del mérito genético
predicho por el método ss-GBLUP respecto al método BLUP (Tabla 6). El incremento
promedio de la precision, para los 3 caracteres, fue de 22.9%. Lo cual refleja el beneficio de
implementar marcadores PNS, registros de datos y pedigri en el procedimiento de evaluacién
genética.

Tabla 6: Incremento de la precisién para caracteristicas de fibra entre

el método ss-BLUP y BLUP en diez grupos de alpacas Huacaya
tomadas al azar debido al uso de la seleccién gendémica

Grupos DF DS PM

pl 0.055 0.121 0.409

p2 0.215 0.229 0.357

p3 0.129 1.210 0.539

p4 0.032 0.143 0.022

p5 0.330 0.149 0.310

p6 -0.007 0.175 0.416

p7 -0.016 0.106 0.058

p8 0.011 0.039 -0.012

p9 0.111 0.390 0.373

pl0 0.123 0.414 0.440
Promedio (%) 9.8 29.8 29.1

Desviacion Estandar 0.109 0.342 0.195

Error Estandar 0.035 0.108 0.062

pl-pl0: grupos aleatorios; DF: diametro de fibra; DS: desviacion estandar del didmetro de
fibra; PM: porcentaje de medulacion.

Estos resultados coinciden con estudios previos, que han demostrado que la seleccién
genomica mejora la capacidad de precision de los valores genéticos predichos, frente al
BLUP (Daetwyler et al., 2012b; Akanno et al., 2014; Legarra et al., 2014a; Zhang et al.,
2017; Garcia et al., 2018; Teissier et al., 2018; Mehrban et al., 2019; Song et al., 2019; Gao
et al., 2019b; Teng et al., 2019; Yoshida et al., 2019). El menor incremento de DF, en

34



comparacion con los demas caracteres, podria deberse a que este caracter halla pasado por
una seleccion directa. En la poblacion estudiada, la seleccion por valores genéticos se realizd
en funcion del DF por mucho mas tiempo que en funcién del PM. Por la cual, se redujo la
variacion de valores para el DF; mientras que, en el PM hay una mayor variabilidad.
Entonces, al haber una menor variabilidad en el DF, al sumar los efectos genémicos, solo se

pretende un aumento en la precision dentro dicho rango reducido.

La precision de la evaluacion gendmica depende de varios factores, incluido el desequilibrio
de ligamiento (LD) entre marcadores y loci de caracteres cuantitativos (QTL), el tamafio
efectivo de la poblacién (Ne) y la relacion entre los individuos en los datos de entrenamiento
y validacién (Muir, 2007; Hayes et al., 2009a; Hayes et al., 2009b; Hayes et al., 2009c). Asi
como, el tamafio de la poblacion de referencia (Daetwyler et al.,2010; Daetwyler et al.,
2012a; Daetwyler et al., 2012b) y su composicion (Lourenco et al. 2015), el tamafio de los
datos de entrenamiento (Baby et al., 2014), y la heredabilidad (Hayes et al., 2009c; Baby et
al., 2014).

Mehrban et al. (2019), mostraron que el modelo ss-GBLUP aumentd la precision en un 36%
respecto al modelo BLUP, para caracteres de carcasa en vacunos de carne. Garcia et al.
(2018) demostraron, en un estudio sobre bagres, que el ss-GBLUP aumentd la capacidad de
prediccion hasta un 36% en comparacién con el BLUP basado en el pedigri. EI mayor
incremento en la precision podria deberse a que, en ambos casos, a pesar de haber utilizado
una micromatriz de menor cantidad de PNS (30K y 50K, respectivamente), lograron
genotipar una mayor cantidad de animales (hasta 1,541 y 2826, respectivamente), en

comparacion con los 431 animales genotipados en la presente tesis.

En cabras lecheras, con el fin de integrar informacion sobre el gen de caseina os1 en
evaluaciones genomicas, las precisiones mejoraron en 5% a 7% con el uso del ss-GBLUP
(Teissier et al., 2018). EI menor aumento, en comparacion con el presente estudio, se puede
deber a la dificultad de incluir el efecto del gen de la caseina. Teissier et al. (2018) explica

que tiene muchos alelos.

Gao et al. (2019b), en pollos, observaron una mejora de la capacidad predictiva del ss-
GBLUP en comparacion a BLUP (22.01% en promedio). Un incremento parecido a los
resultados del presente estudio. Esto podria deberse a que, a pesar de utilizar una micromatriz
de PNS menor densidad (70K), en comparacién con la usada por Gao et al. (2019b) (600K),
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se contd con una mayor poblacién de pedigri (12,431 en comparacién con 1,898) y con una
cantidad de animales genotipados parecida (431 en comparacion con 435).

En general, los hallazgos del presente estudio son consistentes con estos reportes que
demuestran la superioridad en precision de la metodologia ss-GBLUP; lo cual se puede deber
a que en la prediccion del valor genético integra informacién fenotipica, de marcadores

genéticos y de registros de pedigri, de manera simultanea (Gao et al., 2019b).

Song et al. (2019) explican que, en datos reales, alrededor de 400 animales de referencia
genotipados probablemente no podrian proporcionar mas informacion adicional en
comparacion con la informacién del pedigri que consta de 5,000 individuos. En el caso del
presente estudio, se contd con 431 animales de referencia frente a 12,431 animales con
informacion de pedigri (Tabla 2); sin embargo, el incremento de la precision fue notorio.
Esto podria deberse al método de prediccion genodmica elegido, ss-GBLUP, el cual es
recomendado para cuando las poblaciones de referencia son pequefias (Rupp et al., 2016;
Gao et al., 2019b)

Lourenco et al. (2015) resaltan la importancia de tener en cuenta el genotipado de animales
mas viejos, con mas informacion, junto con el genotipado de grandes cantidades de animales
jévenes. En el presente estudio, se seleccionaron a animales que contaban con datos de
segunda esquila, ya que, en alpacas se ha demostrado que la segunda evaluacién de fibra,
aproximadamente cuando la alpaca tenga 2 afios, se relacionara con el verdadero potencial

genético de cada animal (Cruz et al., 2020).

La precision del GBLUP requiere que las estimaciones de la relacién genémica se basen en
un numero suficientemente grande de PNS. Para el ganado, y las relaciones dentro de una
raza, 50,000 PNS distribuidos en todo el genoma parecen ser suficientes (Goddard et al.,
2011). Sin embargo, si se quiere reducir los costos de genotipado, se puede disminuir la
densidad de marcadores en el panel (Garcia et al., 2018).

En el presente trabajo, el incremento en la precisién es relevante incluso cuando el nimero
de animales genotipados fue escaso (431), en comparacion con otros trabajos, ya
mencionados. Lo que sugiere que la precision podria aumentar si se dispusiera de un mayor
namero de animales genotipados, ya que se espera que la precision mejore a medida que
aumenta el tamafio de la poblacion de referencia (Daetwyler et al., 2012; Teissier et al,
2018). Ademas, se podria determinar qué tan grande debe ser la poblacion de referencia para
lograr el nivel deseado de precision (Hayes et al., 2009b).
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V. CONCLUSIONES

1. Tanto mediante el método BLUP como con el ss-GBLUP, el diametro de fibra, la
desviacion estandar del didametro de fibra y el porcentaje de medulacion resultaron ser

de heredabilidad moderada.

2. El incremento de la precision de la prediccion del mérito genético, mediante el uso de la
seleccidon gendmica, fue de 9.8%, 29.8% y 29.1% en promedio, para el diametro de fibra,
la desviacion estandar del diametro de fibra y el porcentaje de medulacion,

respectivamente. Con un incremento de 22.9% en promedio, para los 3 caracteres.

3. Los resultados indicaron que el ss-GBLUP genera una mayor precision de prediccion
que la metodologia BLUP, demostrando el potencial de la seleccién gendmica sobre el

enfoque basado en el pedigri para la mejora genética de caracteres de fibra.



VI. RECOMENDACIONES

1. Utilizar la informacién gendmica en caracteres que son dificiles de medir, ya que
aumenta la precision de la prediccion como se demostro en el presente estudio, respecto

al porcentaje de medulacion.

2. Realizar estudios similares al presente, incrementando el numero de animales

genotipados, para evaluar el aumento de la precision.
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VIII. ANEXOS



Anexo 1: Modelo de archivo de pedigri, con datos genealdgicos recodificados.

ID Padre Madre
1 e e
2 e e
3 5 5
4 e e
5 e e
6 e e
7 5 5
8 e e
g e e
1@ e e
11 5 5
12 e e
13 e e
14 e e
15 5 5
16 e e
17 e e
18 e e
19 5 5
28 e e
21 e e
22 e e
23 5 5
24 e e
25 e e
26 e e
27 5 5
28 e e
29 e e
38 e e
31 5 5
32 e e
33 e e
34 e e
35 5 5
36 g g
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Anexo 2: Modelo de archivo de datos de fibra
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27.
26.
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35
16
46
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11
17
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EDAD
4323
4938
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Anexo 3: Modelo de archivo de marcadores tipo polimorfismos de nucleétido simple

T3z24
2562
T301
4318
TTE1
2256
3754
3765
T220
8850
9137
G412
8575
S9636
TO52
4582
2603
4152
9237
Q9359
G244
Tll4
T232

Q9553
2733
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Q0Q00000000122000000000012002202110021000010001000102000000221000121100101)
10001110100110100001101110000010000100001000100105111000011100001001000001
10002010010000000100000100000100000010101100012010110010100010100001000001
0001111001111010001000110012101110011001101011201110000000111010501000012])
0010000000111001000011111011101111010100000010000201000000110000211000101)
0010011001011021000010000000001011010100000010100000155000120011110000012])
00010110001220100010000010011021100200000010000101021000002100002101001113
00001010000110000000112210001011001110001100002120010000001121000001100001
00001110101110000001101110011011001100001000100101010001011100001010011004
00011120100110200011501000020010002100002010012010110001001111100010000014
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0001013100771 220000000001010021021100200000000000001020000002211001107007100°73
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Anexo 4: Codigo en R para estimar la prediccion de los datos deregresados

rm{1ist=15())
setwd(" ")

Tibrary(readxl)

fibrahu <- read_excel("pedigree2.xlisx”, sheet="fibrahu2",
na="-9999", col_names = T)

Tibrary(stats)

attach(fibrahu)

names (fibrahu)

modell<-1m(FD-EDAD2-COLOR+SEXLACT+ ANO, data=fibrahu)
model2<-1m(FD~EDAD2-factor (COLOR) + factor (SEXLACT)+ factor{ano), data=fibrahu)
model3<-gIm(FD~EDAD2+COLOR+SEXLACT+ ANO, data-fibrahu)
model4<-gIm(FD~EDAD2+Tactor (COLOR)+factor (SEXLACT)+ factor (ANO)

, data=fibrahu)

model5<-1m(sD-epaD2-factor (COLOR) + Tactor (SEXLACT)+ facror(aro), data=fibrahu)
model6<-1m(PM~EDAD2-Tactor (COLOR) + Tactor (SEXLACT)+ factor(aNo), data=fibrahu)

summary(modell)
summary(model2)
summary(model3)
summary(model4)
summary (model5)
summary(model6)

fibrahuifitredvaluesfd=model2ifitred. values
fibrahusiresidualsfd=model2sresiduals
fibrahuifittedvaluessd-modelsifitted. values
fibrahuiresidualssd=modelSiresiduals
fibrahusfittedvaluespm=model6ifitted. values
fibrahusresidualspm-model6iresiduals

write.table(fibrahu, "pedigree_reg.csv"”, sep=";", row.names = F, col.names = T)
medula<-data. frame(model6sfitted. values,

model6sresiduals)
write.table(medula, "medulacion.csv", sep=";", row.names = F, col.names = T)
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Anexo 5: Plantilla del archivo de pardmetros para la estimacion del mérito genético mediante la
metodologia BLUP

# BLUPF90 parameter file created by RENF90
DATAFILE
renf90.dat
NUMBER OF TRAITS
3
NUMBER OF EFFECTS
6
OBSERVATION (S)
1 2 3
WEIGHT (S)

EFFECTS: POSITIONS IN DATAFILE NUMBER OF LEVELS
TYPE OF EFFECT[EFFECT NESTED]

4 4 4 6976 cross
4 4 4 6976 cross
5 5 5 1 cov
6 6 © 9 cross
77 7 3 cross
8 8 8 19 cross
RANDOM_RESIDUAL VALUES

1.0000 0.10000 0.10000
0.10000 1.0000 0.10000
0.10000 0.10000 1.0000

RANDOM_GROUP
1

RANDOM TYPE
add _an upginb
FILE
renadd01.ped
(CO) VARIANCES
1.0000 0.10000 0.10000
0.10000 1.0000 0.10000
0.10000 0.10000 1.0000
RANDOM GROUP
2
RANDOM TYPE
diagonal
FILE

(CO) VARIANCES

1.0000 0.10000 0.10000
0.10000 1.0000 0.10000
0.10000 0.10000 1.0000

OPTION missing -9999
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Anexo 6: Plantilla del archivo de pardmetros para la estimacion del mérito genémico mediante la
metodologia ss-GBLUP, sefialando el archivo de marcadores

# BLUPF90 parameter file created by RENF90
DATAFILE
renf90.dat
NUMBER OF TRAITS
3
NUMBER OF EFFECTS
6
OBSERVATION (S)
1 2 3
WEIGHT (S)
EFFECTS: POSITIONS IN DATAFILE NUMBER OF LEVELS
TYPE OF EFFECT[EFFECT NESTED]
4 4 4 7012 cross
4 4 4 7012 cross
5 5 51 cov
6 6 6 9 cross
77 3 cross
8 8 8 19 cross
RANDOM RESIDUAL VALUES
1.0000 0.10000 0.10000
0.10000 1.0000 0.10000
0.10000 0.10000 1.0000
RANDOM GROUP
1
RANDOM TYPE
add_an_upginb
FILE
renadd01l.ped
(CO) VARIANCES
1.0000 0.10000 0.10000
0.10000 1.0000 0.10000
0.10000 0.10000 1.0000
RANDOM GROUP
2
RANDOM TYPE
diagonal
FILE
(CO) VARIANCES
1.0000 0.10000 0.10000
0.10000 1.0000 0.10000
0.10000 0.10000 1.0000
OPTION|SNP file snp60624ord.txt |
OPTION missing -9999
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