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Resumen 

El presente estudio se realizó con la finalidad de sentar las bases para emprender un programa 

de mejoramiento genético o conservación de llamas, por tal razón el objetivo fue determinar la 

variabilidad genética en dos poblaciones de llamas de la región Huancavelica. Para lo cual, se 

estudió muestras de ADN de 44 llamas elegidas al azar. Estas muestras fueron procesadas 

utilizando un panel de 14 marcadores microsatélites fluoromarcados, estos fueron 

posteriormente amplificados y luego separados por electroforesis capilar con el secuenciador 

automático ABI 3130XL. Se encontraron en total 172 alelos en las poblaciones en estudio. En 

la población del Centro de Investigación y Desarrollo de Camélidos Sudamericanos – Lachocc 

(CIDCS – Lachocc), el número de alelos por locus (Na) fue de 90 en total, en un rango de 3 a 

11 alelos, el número efectivo de alelos (Ne) fue de 46.9 en total, con rangos de 1.62 a 5.38; la 

heterocigosidad observada (Ho) y la esperada (He) con rangos de 0.88 a 0.29 y 0.81 a 0.39, 

respectivamente. En la población de Lircay, el Na fue de 82 en total, en un rango de 3 a 8 alelos, 

el Ne fue de 43.51 en total, con rangos de 1.23 a 5.16; la Ho y la He con rangos de 0.95 a 0.2 y 

0.81 a 0.19, respectivamente. El contenido de información polimórfica (PIC) promedio para las 

dos poblaciones fue de 0.65, con rangos de 0.39 a 0.80. El coeficiente de consanguinidad (Fis) 

para el CIDCS – Lachocc mostró niveles bajos de consanguinidad (-0.0075) de la misma forma 

para la población de Lircay (-0.0145). Los valores de Fst fueron de 0.074 y Fit de 0.064 que 

indican una diferenciación genética moderada. Concluyendo que existe una moderada 

variabilidad genética en estas poblaciones. 
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Summary 

The present study was carried out with the purpose of laying the foundations to undertake a 

program of genetic improvement or conservation of llamas, for this reason the objective was to 

determine the genetic variability in two populations of llamas in the Huancavelica region. For 

which, DNA samples from 44 randomly chosen llamas were studied. These samples were 

processed using a panel of 14 fluorolabeled microsatellite markers, these were subsequently 

amplified and then separated by capillary electrophoresis with the ABI 3130XL automatic 

sequencer. A total of 172 alleles were found in the study populations. In the population of the 

Center for Research and Development of South American Camelids - Lachocc (CIDCS - 

Lachocc), the number of alleles per locus (Na) was 90 in total, in a range of 3 to 11 alleles, the 

effective number of alleles ( Ne) was 46.9 in total, with ranges from 1.62 to 5.38; the observed 

(Ho) and expected (He) heterozygosity with ranges from 0.88 to 0.29 and 0.81 to 0.39, 

respectively. In the Lircay population, the Na was 82 in total, in a range of 3 to 8 alleles, the Ne 

was 43.51 in total, with ranges from 1.23 to 5.16; Ho and He with ranges from 0.95 to 0.2 and 

0.81 to 0.19, respectively. The average polymorphic information content (PIC) for the two 

populations was 0.65, with ranges from 0.39 to 0.80. The inbreeding coefficient (Fis) for the 

CIDCS - Lachocc showed low levels of inbreeding (-0.0075) in the same way for the Lircay 

population (-0.0145). The Fst values were 0.074 and Fit 0.064, indicating a moderate genetic 

differentiation. Concluding that there is a moderate genetic variability in these populations. 

Keywords: Lama glama; genetic variability; heterozygosity; consanguinity   
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Introducción 

La llama (Lama glama) es el más grande 

camélido sudamericano doméstico, que está 

adaptada mejor a un extenso rango de 

condiciones ambientales de las zonas 

altoandinas. Aproximadamente, hace 6,000 

años, fue domesticada a partir del guanaco 

silvestre (Lama guanicoe) en los andes 

peruanos (Wheeler, 1984). El Perú es el 

segundo país productor de estos animales, 

que cuenta con 746,269 animales, entre 

llamas Chaku y Qara. La región 

Huancavelica, por otro lado, del total de la 

población nacional posee 17,472 llamas 

lanudas o Chaku y 37,128 llamas peladas o 

Qara (Villar y Campos, 2014) 

La crianza de este camélido, es una de las 

actividades con mayor influencia para el 

desarrollo de la población altoandina, no 

solo por su adaptación a climas extremos, 

sino también por su eficiencia en la 

utilización de los bajos nutrientes que tienen 

los pastizales altoandinos, ya sea para 

producir fibra y/o carne. Estos camélidos 

son utilizados en mayor parte como 

transporte, medio alimentario y fibra. En 

nuestro país, la gran parte de los sistemas de 

crianza se desarrollan en manos de 

pequeños productores (Huanca, 2011). En 

los rebaños, se realiza la selección a base de 

rasgos fenotípicos y, ante esto, se admite 

por parte de los cuidadores de estos rebaños, 

la existencia de cruces entre alpacas y 

llamas, a veces no se puede reconocer estos 

animales a base de su fenotipo (Kadwell et 

al., 2001). La conservación de especies 

tomó un gran apogeo últimamente, ya que, 

entre factores distintos, la merma de 

diversidad genética acorta la capacidad de 

rescatar especies en peligro de extinción y/o 

mantener y/o mejorar el rendimiento de 

otras. 

Por ello, es indispensable saber la 

variabilidad genética y su reparto en las 

poblaciones, así como reconocer alelos 

extraños que adviertan la presencia de 

variantes genéticas (Aranguren et al., 

2001). Por consecuente, para desarrollar un 

programa, ya sea de conservación o de 

mejoramiento genético, es muy 

indispensable conocer la variabilidad 

genética de la especie deseada, en este caso 

de la llama, ya que esto repercute en los 

progresos genéticos de estos programas. Por 

tal motivo, la finalidad del presente trabajo 

fue determinar la variabilidad genética de 

llamas en 2 poblaciones de la Región 

Huancavelica. 

Material y métodos 

Muestras 

Los animales utilizados para el presente 

estudio fueron 44 llamas, los cuales fueron 

tomados al azar y provenientes de las 

poblaciones del Centro de Investigación y 

Desarrollo de Camélidos Sudamericanos – 
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Lachocc de la Universidad Nacional de 

Huancavelica y del distrito de Lircay, 

provincia de Angaraes, región 

Huancavelica 

Extracción de sangre 

La muestra de sangre se obtuvo de la vena 

yugular de las llamas, utilizando agujas y 

tubos al vacío, luego la sangre fue 

depositada en tubos falcón de 15 ml. que 

contenían etiléndiaminotetraacético 

(EDTA) al 2%. En cada tubo se rotuló los 

datos respectivos de cada animal 

muestreado (población, sexo, edad, arete). 

Una vez recolectadas, fueron puestas en una 

caja de tecnopor con bolsas de hielo, para su 

posterior traslado al Laboratorio de 

Mejoramiento Genético (LAMG) de la 

Universidad Nacional de Huancavelica. 

Extracción de ADN 

La extracción de ADN de las 44 muestras 

sanguíneas fue utilizando el protocolo de 

Sambrook y Rusell (2001). 

Cuantificación de ADN 

Se procedió a cuantificar el ADN por medio 

de un espectrofotómetro de multiplacas 

(Epoch); el cual proporciona la lectura de 

absorbancia a 260nm y 280nm. 

Electroforesis 

La integridad (calidad) del ADN extraído, 

se analizó con la técnica de electroforesis en 

gel de agarosa al 1%. 

Análisis genético 

Para el análisis de la variabilidad genética 

(número total de alelos, frecuencias alélicas 

y alelos efectivos) fueron estimados 

utilizando el software GenAlEx 6.5 la 

heterocigosidad observada (Ho), la 

heterocigosidad esperada (He) y el índice de 

contenido polimórfico (PIC). Por otra parte, 

utilizando el software CERVUS 3.0.7 

fueron estimados el coeficiente de 

endogamia (Fis), el índice de Fijación (Fst) 

y el coeficiente de endogamia general (Fit). 

Resultados y discusión  

Se observaron un total de 172 alelos en las 

2 poblaciones en estudio para los 14 loci 

tipificados, con una variación de alelos 

entre 3 (YWLL40) a 11 (LCA37 y LCA66), 

alelos efectivos entre 1.90 (LCA19) a 5.38 

(LCA66) para el CIDCS – Lachocc y entre 

3 (YWLL40 y YWLL46) a 8 (LCA08, 

LCA24 y LCA66), alelos efectivos entre 

1.23 (LCA19) a 11 (LCA08) para Lircay 

(Tabla 01).
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Tabla 01. Número de alelos por locus y número efectivo de alelos por población. 

      Población 

Locus 

CIDCS – Lachocc Lircay 

Na Ne Na Ne 

LCA05 6 2.74 5 1.92 

LCA08 7 4.43 8 5.16 

LCA19 5 1.90 5 1.23 

LCA24 6 3.32 8 4.08 

LCA37 11 3.22 7 4.37 

LCA56 5 4.43 6 3.08 

LCA65 7 3.47 6 2.58 

LCA66 11 5.38 8 3.04 

LCA94 5 1.97 5 2.37 

LCA99 6 2.90 6 2.17 

LGU49 7 4.24 7 4.62 

YWLL29 6 3.44 5 4.28 

YWLL40 3 1.62 3 2.09 

YWLL46 5 3.83 3 2.52 

Total 90 46.89 82 43.51 

Promedio  6.43 3.35 5.86 3.11 

 

En la Tabla 02, se puede apreciar que los 

valores resultantes de la heterocigosidad 

observada y heterocigosidad esperada para 

la población del CIDCS – Lachocc osciló 

entre 0.29 (YWLL40) a 0.88 (LCA66) y 

entre 0.39 (YWLL40) a 0.81 (LCA66), 

respectivamente. Para la población de 

Lircay, la heterocigosidad observada y 

heterocigosidad esperada fluctuó entre 0.2 

(LCA19) a 0.95 (LCA08) y entre 0.19 

(LCA19) a 0.81 (LCA08), respectivamente. 

Tabla 02. Heterocigosidades por locus por población. 

      Población 

Locus 

CIDCS – Lachocc Lircay 

Na Ne Na Ne 

LCA05 0.71 0.64 0.45 0.48 

LCA08 0.83 0.77 0.95 0.81 

LCA19 0.46 0.47 0.20 0.19 

LCA24 0.75 0.70 0.80 0.76 

LCA37 0.67 0.69 0.85 0.77 

LCA56 0.67 0.77 0.55 0.68 

LCA65 0.83 0.71 0.70 0.61 

LCA66 0.88 0.81 0.55 0.67 

LCA94 0.58 0.49 0.65 0.58 

LCA99 0.63 0.66 0.65 0.54 

LGU49 0.83 0.76 0.85 0.78 

YWLL29 0.67 0.71 0.60 0.77 

YWLL40 0.29 0.39 0.65 0.52 

YWLL46 0.79 0.74 0.65 0.60 

Promedio  0.68 0.67 0.65 0.62 
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En la Tabla 03, se puede observar que para el contenido de información polimórfica se 

obtuvieron valores entre 0.34 y 0.80. 

Tabla 03. Contenido de información polimórfica (PIC) para las 2 poblaciones. 

Locus  PIC  

LCA05 0.56 

LCA08 0.80 

LCA19 0.34 

LCA24 0.73 

LCA37 0.77 

LCA56 0.72 

LCA65 0.65 

LCA66 0.79 

LCA94 0.53 

LCA99 0.60 

LGU49 0.79 

YWLL29 0.74 

YWLL40 0.39 

YWLL46 0.67 

Promedio 0.65 

En la Tabla 04, se puede apreciar el índice 

de fijación de Wright, los valores de FIS, 

fueron de -0.0075 y -0.0145 para el CIDCS 

– Lachocc y Lircay, respectivamente. 

Tabla 04. Estadísticos F para las 2 poblaciones. 

Población Fis Fst Fit 

CIDCS - Lachocc -0.0075  

0.074 

 

0.064 
Lircay  -0.0145 

Los resultados con respecto al número de 

alelos y al número efectivo de alelos, son 

inferiores, según a lo publicado por Díaz et 

al. (2015) y Yalta (2014), pero similares al 

reportado por Bustamante et al. (2006). La 

superioridad podría atribuirse al mayor 

número de ejemplares muestreados y/o a la 

especie. 

Con respecto a los valores heterocigosidad 

por locus, son inferiores a los reportados por 

Bustamante et al. (2006) y por Yalta (2014), 

probablemente esto se deba a la estructura 

poblacional de los rebaños. 

En cuanto a los valores del PIC obtenidos, 

son inferiores a los reportados por Yalta 

(2014) y Aguilar (2011), posiblemente 

podría atribuirse a la diferencia de especies. 



Variabilidad genética en dos poblaciones de llamas 

__________________________________________________________________________________ 

 42 

Con respecto a los valores del Fis y Fit son 

inferiores a los obtenidos por Bustamante et 

al. (2006), por otra parte, los valores de Fst 

encontrados son similares, esto debido 

probablemente al tipo de selección que 

tienen los rebaños. 

Conclusiones 

En las 2 poblaciones, la variabilidad alélica 

obtenida fue moderada, la heterocigosidad 

esperada fue inferior a la heterocigosidad 

observada, estos resultados pueden indicar 

un bajo grado de endogamia. En cuanto al 

PIC, podemos afirmar que 12 de los 14 

marcadores microsatélites utilizados son 

muy informativos para detectar variabilidad 

genética, de entre estos marcadores, los 

marcadores LCA08 y LGU49 son altamente 

informativos, pero los marcadores 

microsatélites LCA19 y YWLL40 

resultaron medianamente informativos en 

estas poblaciones. Para los valores de Fis, 

indican exceso de heterocigotos dentro de 

cada población, lo cual podría sugerir que 

se acercan a las condiciones de una 

población cuyos apareamientos son al azar. 

Para el valor de Fst, indica que hay exceso 

de homocigotos. Para el valor de Fit 

calculado para todos los loci y para las 2 

poblaciones, evidenció el 94% de varianza 

en las frecuencias alélicas obtenidas en 

ambas poblaciones y sólo un 6% de la 

varianza se atribuye a desigualdades entre 

las poblaciones. 
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