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Proyecto Contrato N° 125-2020-FONDECYT

“Explorando la diversidad genémica de cuyes nativos

peruanos (Cavia porcellus) de zonas altoandinas, una

vision para la conservacion de recursos zoogenéticos
del Peru”.

Blga. Claudia Esther Yalta Macedo
Investigadora Responsable del Proyecto

Subdireccion de Biotecnologia

2022
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DIRECCION DE RECURSOS GENETICOS Y BIOTECNOLOGIA

Subdireccién de Recursos Subdireccién de Biotecnologia
Genéticos
Recursos Fitogenéticos Agricolas y Biologia Computacional y
Forestales Bioinformética

” Sublineas de Investigacion
Recursos Zoogeneticos
3 — Biotecnologia Ambiental

Recursos Genéticos de
Microorgansmos y Biodiversidad
Asociada

Biotecnologia Vegetal

Desarrollo Biotecnolégico Biotecnologia Animal
—

Biotecnologia Industrial

Lineas de Investigacion

Valoracion y Uso de los Recursos
Genéticos

Lineas de Investigacion

Biotecnologia de Farmacos
 y Nutraceuticos

Taxonomia y Filogenia

Servicios Biotecnoldgicos

Pre mejoramiento Estadistica 'y
Biometria
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Investigacion Linea de Investigacion Biotecnologia Animal y Recursos Zoogenéticos-DRGB
“Gestionar los recursos genéticos de la Agrobiodiversidad para el sector agrario”

2 O.I 2_2 O.I 5 20" 9 ) Livestock Science _
;‘.\ Sk Volume 244, February 2021, 104376 =
2011 Cromosoma Y, Proteinas lacteas: alfa y beta caseina, Paternal ancestry of Peruvian creole cattle
. . . Genotipado de Provirus de Leucosis bovino inferred from Y-chromosome analysis
Caballos, ovinos Mitocondrial y BoLA 2020 e

2004-2008

Proteinas lacteas kapa caseina
y beta Iactoglobulina

gl g L

Investigacion Basica
2020-FONDECYT

- .

[ | 1 1 1 1 1 (] 1
1 I I I | 1 1 1
1 I I I I i 1 I
| | | 1! | | |
| | | | | | [ |
" I I 1§ I 1 I 10
I I I [ I I I
[ [ [ [ [ I | 1 2022
! \ ! \ ! ' ! SNP en prolificidad

’ N ’ N ’ N ’ .

. . 4 - = 6 » a 8 - Caprinos
2009’-.2010 2011 2016-2018 2019
Camélidos Estandarizacion Colaboradores en proyectos: Alpacas- Genoma de Cuy
de SSR CUY9 e Museo de Historia Natural de
cerdo UNMSM

| MARCADORES NUCLEARES-MITOCONDRIAL > MARCADORES SNPs-GENOMAS >
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Proyectos de Investigacion Basica 2020-01
Modalidad : Basica Semilla

Monto total del Proyecto : S/ 100,000
(Cien mil 00/100 soles)

Periodo de Ejecucion
18 meses
2020-2022

UNIVERSIDAD NACIONAL AGRARIA

s LA MOLINA

' Universidad Nacional de
# San Antonio Abad del Cusco




LA MOLINA () -ooAAC i1l Siempre
- 1 | coneipueblo

&6 Ministerio @ AN
ﬁ PERU de Desarrollo Agrario b ." CONCYTEC Pro ¢
y Riego . i
!mmnﬂanﬁmnldshmracﬁn‘m v : CI ENCIA S SanAnt moAb1dd lLu o

INfroduccion



v .. X ~' AN B & i
¢ . o CONCYTEC Pro ) ) UNSAAC {1 Siempre
L . P Universidad Nacional de 1
y Riego . P Hefeep bt ClENCIA San Antonio Abad del Cusco T ril "\‘ con e[pUEblo
Importancia de los cuyes
SOCIAL SEGURIDAD ALIMENTARIA
Construccion de nuestra identidad Fuente ideal de proteina
“ } lg%IOSNACAS : Table 9. Chenmcal composiion of puinea pig meat according o genotvpe, age and nmuscle orgin.
D EQUTESVing
™ Gienolype/eategory Moisture | Dry matter Protein Fat Ash
=== General 0.6 |25 30,3 i 0.9
Q 3 Pera T4.41 2559 19.34 4,16 I.1&
Andma T3.50 | 2610 19.26 4,59 .09
g \ : | It 73.76 26,24 19.14 506 LTl
\u /45,'1// /| Ik 73.84 36,17 3136 309 WE
) £ Bl o) = e Merino 7558 2442 TH.86 YT WE]
BeEsiEEeenr § LWAL Criollo T3.61 76,39 19.50 3.9 NE
Usos en rituales y ceremonias ®)

Animal de compaifiia MODELO ANIMAL EXPERIMENTAL

Campo de
estudio Tipos de estudios
Inmunologia Alergia, Inflamacion, Cancer
. . Metabolismo lipidico, ateroesclerosis, desarrollo
Cardiologia

cardiovascular
Modulacién de la composicidn grasa corporal,
metabolismo lipidico, Diabetes

Metabolismo

Infectologia Infecciones gastricas, urinarias y dérmicas

Neurobiologia  |Autismo, desarrollo neuronal

Oftalmologia Miopia, regulacién de la curvatura corneal y glaucoma

e @ Toxicologia Estudio de efectos téxicos de pesticidas y farmacos

~
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Conservacion, seguridad alimentaria y cambio
climatico

Metas Aichi
Iniciativa One Health

El Plan de accion mundial para los

recursos zoogenéticos.
ODS 2.5.1b y ODS 2.5.2

El estudio de la diversidad de los
cuyes nativos se estudia dentro del
contexto de la conservacion para
asegurar la seguridad alimentaria
futura y en la toma de decisiones
frente a los retos del cambio
climatico y la falta de recursos
futuros.

Food and Agriculture
Organization of the
United Nations

THE CONTRIBUTIONS OF
LIVESTOCK SPECIES AND BREEDS
TO ECOSYSTEM SERVICES

Strategic Goal C: To improve the status of biodiversity by

safequarding ecosystems, species and genetic diversity

(TR

(s Target 13

mj By 2020, the genetic diversity of cultivated plants and farmed
and domesticated animals and of wild relatives, including other
socio-economically as well as culturally valuable species, is
maintained, and strategies have been developed and

implemented for minimizing genetic erosion and safeguarding

their genetic diversity.

/4
)

COPING WITH

CLIMATE
CHANGE

THE ROLES OF
GENETIC RESOURCES
FOR FOOD AND AGRICULTURE

ONE
HEALTH

(>3
®
6 5, X 3
)
() L
65), SO'& P\e‘\'
* ,.;’ ainability safe gir, wote®:
/ © populations
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Objetivo general

Determinaciéon de la diversidad y estructura

genética mediante el estudio de Polimorfismos de

Nucléotido Simple (SNPs, del inglés Single Objetivos especificos

nucleotide polymorphisms) e identificacion de

variantes geneticas relacionadas con la adaptacion . Seleccionar muestras y extraer de ADN genémico de

a diferentes pisos altitudinales  utilizando cuyes nativos.

tecnologias de secuenciamiento de nueva « Genotipar por secuenciamiento de nueva generacion
(GBS)

generacion (NGS). _ - _ _
* Analizar la dinamica poblacional a partir de los datos de

genotipado.

« ldentificar SNPs en relacion al piso altitudinal y el habitat
al que pertenecen.

16
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SELECCI()N DE MUESTRAS BIOLOGICAS
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Ubicacion de muestreo de cuyes no mejorados

DECUYTIPO 1 CUYTPO2

CUY NATIVO DE JUNIN RUANO

(AN

CUY NATIVO DE CAJAMARCA COLORMORO

CUYTPO3

CUY NATIVO DE CUSCOORIS CUY NATIVO DE PUNO (ramoling cade =)
CUYTPO4

Las muestras de pelo de cuyes fueron colectadas durante los afios 2016-
2018 en 6 departamentos del Peru (Cajamarca, Puno, Junin,
Huancavelica, Cusco y Apurimac)

Coleccion de ADN de Animales de Granja del Laboratorio de Biologia
Molecular y Genomica de la Direccion de Recursos Genéticos y
Biotecnologia

Base de datos SIMAGRA (Sistema Molecular de Animales de Granja)

19
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. i Extraccion de ADN mediante protocolos
Almacenamiento de muestras de foliculos estandarizados en el laboratorio (cloroformo)

pilosos
INICIO

Evaluacion de la integridad
de ADNg
(Electroforesis)

El ADNg cumple con
los requisitos?

Cuantificacion de
concentracion por
espectrofotometria

(Nanodrop!

=

Secuenciamiento
GBS

4

o
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o or e E# LS R T TR L -
1139 1138 4i3e 1IME UIBE 1N 3i3e 40 VST NEIT gaae VNP
- . (3 o L L) oA - c o

-Cuantificaciony verificacion de la calidad de
ADN
-Homogenizacion de concentracion a 20-30 ng/ul

Purificacion de ADN Almacenamiento de ADN a -80°C

ADN liofilizado y
empaquetado para
envio a
Secuenciamiento
por GBS

con perlas
magneticas y

Columnas
Evaluacion de ADN

. Electroforesis

Extraccion de ADN - -
con perlas : ~
magneticas .
:

-

-

-

-

-

:

-

-

-

Cuantificacion de

concentracion por

LA AR R AR R R R R R R R LR RN °sp°ct°'°lom°lrla
(Nanodrop)
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Genotipado por secuenciacion
(GBS, Genotyping by Sequencing )

Sample preparation
Esta técnica permite determinar Nlalll

las diferencias en la

/ , ) Unique Restriction sites
composicion genética de los e y \X; /D betoods MspLApeKY
individuos combinando el BT\ m " Y
genotipado y el NGS. DNA 5,;:';?(;,“;:,' Foruand .
Mspl,ApeKI) adaptor adaptor
Statistical analysis

Aplicaciones

-Descubrimiento de marcadores -
genéticos

-Identificacion de haplotipos m """"llg- A

«Caracterizacion de QTLs :
*Estudios de asociacibn GWAS Structure analysis Sequence alignment
*Estudios de seleccion genética

j' ! ?| Siempre
i '% 11 con e pueblo

Pool samples PCR amplification

lllumina Platform

Taranto, Francesca, Nunzio D’Agostino, and Pasquale Tripodi. "An overview of genotyping by sequencingin
crop speciesand its application in pepper." Dynamics of Mathematical Models in Biology (2016): 101-116.
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Equipos para el procesamiento de datos

Servidor BioAnimal

Marca: HPE

Modelo: ProLiant ML350 Gen10

CPU: 2 procesadores Intel Xeon Gold
5118 (12 Core) 2.30 GHz

Memoria RAM: 160GB

Almacenamiento: 2 x2.4TB SAS 1 x 240GB SATA SSD

Aymuray

Cluster de alto Rendimiento
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ANALISIS BIOINFORMATICO ()

Analisis de
Datos

L dinamica e
ooblacional Geograficos
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Resultados preliminares
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La calidad de ADN a partir de pelo
fueron Optimas para el GBS.
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Individuals

Cantidad de lecturas por individuo.

7500000 -

5000000

2500000 -
&
&

speai Jo SUoJ|IA

Individuals

Call rate por individuos.

En 40 muestras con una tasa de mapeo de 88.53% y una tasa de error de 0.032%
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Resultados preliminares
-

* Se identificaron 39,232 SNPs validos para el analisis de
diversidad genética (n=40)

*+ Se determind la heterocigosidad; siendo H0=0.1216 y
He=0.3918, indicando un déficit de heterocigotos.

* El promedio de diversidad genética total (Ht) fue 0.3957,
siendo esta cantidad mayor a la reportada en ganado
vacuno, ovino y equino (Gurgul 2019).

* Los indices de diversidad genética interpoblacional indicaron
endogamia y Fis=0.6896.

PIC
MAF
Ho
F

Ho

0.39
0.31
0.31
0.12
0.69

Hs

0.02
0.02
0.01
0.12
0.67

Ht

| Siempre
conel pueblo

T

0.50
0.38
0.50
0.13
0.69

Fis
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En proceso

- Secuenciamiento de 55 muestras

adicionales.
* Analisis con relacion a variables

geogréficas y climaticas . R
« Comparacion con el genoma de cuy Peru. 0
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Indicadores del proyecto
indoador  |eedweo

Numero de articulos presentados en revistas
indizadas

Se ha presentado 01 articulo (Short comunication) en la revista
Indizada Animal Genetics

Tesis para optar el titulo profesional
presentada para la sustentacion

Presentacion de la tesis de pre grado. “Analisis de la diversidad
gendmica y estructura poblacional de cuyes no mejorados (Cavia
porcellus) en la sierra del Perd” UNALM . Bach. Maria Victoria Borja
Lozano.

Ponencia de resultados en evento nacional
y/o Internacional

Avances preliminares fueron presentados en el primer Simposio de
Estudiantes Hispanohablantes de Bioinformatica y Biologia
Computacional (SEH2Bioinfo 2022)

Fortalecimiento de Capacidades en
Bioinformatica

Formacion académica de Jovenes en Bioinformatica.
*Fortalecimiento de las lineas de investigacién de la DRGB y de las
Universidades Colaboradoras.

18
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Participacion en eventos

Simposio de Estudiantes Hispanohablantes de
Bioinformatica y Biologia Computacional

[ERN - e

Identificacién de polimorfismos de nucleétido simple en cuyes (Cavia
porcellus L) de las zonas altoandinas del Peru a través de genotipado
basado en secuenciamiento (GBS)

Maria Victoria Boria Lozano®, Bianca Vigil Santillan, Manusl J. More Montoya®, Jonathan A. Morén Barraza’, Aura Liz Garcia-Serquin', Gustave
Gutiérrez Reynoso’, Claudia E. Yalta-Macedo!

1 Laboratorio de Bislogia Malecular y Gendmica, Direccidn de Recursos Genéticos y Biotecnologia, Instituto Nacional de Innovacion Agraria (INIA).
Av. La Molina IMI 15024 Lima, Peri.

2 ias, Universidad Ant . Av.de . Cusco, Per.

3 Instituto de Bioquimiea y Biologia Moleeular y Facultad de Zooteenia, Univeesidad Nacional Agraria La Molina (UNALM), Av. La Molina t/n,
15024 Lima, Peru.

Introduccion

El cuy es un mamifero nativo sudamericann, conocido por su gran capacidad de adaptacidén a diversas condiciones climiticas; asi mismo; es
considorado Por Ia FA, un products animual valioss para I seguridad alimentaria, debido a s alto valor nutricional.Por elo, u carctarizacion

gentmicaes v iniciativas o finde asegrar su manejo
La utilizacion de utilizadas en nativas del Peri como en
alpacas, pero leado eninvestigaci per
Objetivo
1a téenica de Genotipado por secuencianbents (GBS) para estudiar Ia diversidad
Materiales y métodos
6 muestras. !
M — — ——— ]
l——————— i oV
TT'— Trmoomati
1l =t — fastaC
BWA zowxu
Figura 1. qmpurduu,umnpmnnn ] Jadogonst —v sntiese
utilizada en el estudia B Nartoat — dwenidod
STACKS = VCFtools = @ =
&l analisis de
Resultados Figura 2. GBS en cuyes.
. D lidad 639232 SNPs, en d
* L v Hs) indicaron la i déficit de
* Elpromedi e diversidad genica otal Ht fue 0.3957, mayor a 1a reportadas en ganado vacuno, vinoy equino (Gurgul 2019,
+ Finalmente, el valor d i Fat ¥ elvalor Fis,
ublu 1. qu&mwv: \hlu sm: ldmlnudos
I I o ) B o
Conclusiones
Estos resultados iniciales sugleren de GB! il para de SNP, con MAF mayores
8 i L unslisis, podri o , puesto que
gemer: Estos son los pe tecnalogia
U P Jisis final,
w
Referencias
Gurpl, A, Msza Cybuha, A, Sermatss T, sles, | A, Forn a8 "

speces. Genamics. 111121, 186-195.
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Primer Simposio de Estudiantes Hispanohablantes
de Bioinforméatica y Biologia Computacional
(SEH2Bioinfo 2022)
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Comentarios finales

« Para el almacenamiento de ADN a -80°C y para estudios de GBS, es
necesario, que estén libres de contaminantes y RNAsa.

« Se identificaron 39,232 SNPs validos para el analisis de diversidad
genetica.

 El resultado de Heterocigosidad bajo podria atribuirse a la endogamia.

« Este es el primer reporte de analisis de SNPs a mediante el método de
GBS en cuyes.

 El presente proyecto ha permitido la formacion y fortalecimiento de jovenes
mujeres en bioinformatica.
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Conservacion del Bovino Criollo

Caracterizacion genética
de proteinas lacteas

Estudios de diversidad y
fillogenia

" : Animal Genetic Resources, 2010, 46, 67-72. © Food and Agriculture Organization of the United Nations, 2010
B doi:10.1017/52078633610000718

Livestock Science

vy Volume 244, February 2021, 104376
ELSEVIER

Paternal ancestry of Peruvian creole cattle

Caracterizacion genética de Kappa caseinas y Beta
lactoglobulinas del bovino criollo de cuatro

inferred from Y-chromosome analysis 7757 = comunidades andinas del Peru
) .;"A _j,, =, E. Veli' y E. Rivas'?
Claudia E. Yalta-Macedo * A &, Eudosio A. Veli ? Gerardo R. Diaz ?, Adriana Vallejo-Trujillo ® - i
beDIVERSIDADGENE TICA MITOCONDRIAL EN POBLACIOI:I[:; ’DE’ i o f.ﬁ: ":?ff.‘ 232_PI "IDENTIFICACION DE PROTEINAS LACTEAS Holstein Brown Swiss
BOVINOS CRIOLLOS PERUANOS " 5 i ASOCIADAS A CARACTERISTICAS DE IMPORTANCIA .
= EN LA INDUSTRIA LECHERA" 6» ?p
MITOCHONDRIAL GENETIC DIVERSITY IN PERUVIAN CREOLE CATTLE POPULATIONS % d
Vallejo AR, Risco R.>", Yalta C.2, Veli E? R Tesis de licenciatura en desarrollo W auar
[ A1A2
c . Criollas Apurimac Criollas Amazonas
VARIABILIDAD GENETICA DE BOVINOS CRIOLLOSDEPERU  s¢: o - . B a2n
UTILIZANDO MARCADORES MICROSATELITES iz s W Caracterlzacpn genetlca_l de la _protema beta- : A
o AL caseina en bovinos criollos
GENETIC VARIABILITY OF CRIOLLO CATTLE OF PERU USING Alelos para BN 1824

MICROSATELLITE MARKERS

Aquino Y.N., E.A. Veli, E. Rivas Seoane, V. Rivas Palma y R. Estrada Caracterizacién genética de |aS protel'nas 081 _

caseina y aS2-caseina en bovinos criollos y de
raza

Actas Iberoamericanas de Conservacion Animal AICA 4 (2014) 129-131

POLIMORFISMOS DEL GEN BoLA DRB3 - exén 2 en BOVINOS CRIOLLOS
PERUANOS MEDIANTE EL METODO SSCP

DETECTION OF BoLA DRB3 -2 GENETIC POLIMORPHISM IN PERUVIAN CREOLE CATTLE BY
SSCP

35 33 4D 41 42 43 4 45 .

) G AAAGATCTA
Vallejo A.R.'", Poquioma V 3, Yalta C.%, Veli E? 7
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Salud tecnol. vet. 2014;2: 134-145.

Variabilidad genética y deteccion de error
en filiacion utilizando microsatélites en dos
rebaiios de alpacas Huacaya (Vicugna pacos).

Genetic variability of Peruvian Alpacas (Vicugna pacos) by using microsatellite markers.

Arxe2(240%)

Claudia Yalta', Giovanna Sotil®, Eudosio Veli'

Tabla 6. Probabilidad de exclusion combinada (PEC) en términos de nimero de microsatélites usados ordenados de mayor a menor PE

STR o 3 4 5 & ™ 8 o 10+
YWLLOS (0885 0835 0885 088 0,885 0,885 0885 0885 0,885 0,885
YWLL44 0736 073% 0736 0,736 06 0736 0736 076 0736
Genetic Diversity and Population LCA3T 0729 079 0729 079 0729 0729 0729 0729
Structure of LlamaS (Lama glama) YWLL36 0,721 0,721 0,721 0721 0721 0,721 0,721

from the Camelid Germplasm
Bank—Quimsachata LCAS 0,701 0,701 0701 0701 0,701 0,701
Ch'aku Qara LCAGE 0689 0689 0689 0689 0689
Volume 11 - Issue 5 | May

LCA90 0674 0674 0674 0674
f)\PI/J A Estructuracion poblacional y proporcién de ancestria mediante el voLPa2 066s  0ss4 066t
e andlisis factorial de correspondencia y andlisis Bayesiano LCA%4 082 o6
LCAS 0,584

Gabnela F Paredes 1’*’T’CIaUdia E Yalta_ PEC 0,835 096964 0991772 0997705 0,999314 0999787 0,99993 0999977 0999992  0,999997
Macedo ,Gustavo A. Gutierrez and Eudosio A. “Numero de Loci
Veli-Rivera 1,*
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Caracterizacion de los recursos zoogenéticos nativos y naturalizados
de importancias para la seguridad alimentaria del Pera.

» Este estudio analiza la diversidad y estructura de un recurso zoogenético nativo (pato criollo) y tres
recursos zoogenéticos naturalizados: (ovino, caprino y porcino), utilizando marcadores microsatelites
y mitocondriales (citocromo b y region control).

* Los resultados permitieron el desarrollo un Plan de Conservacion y Gestion Sostenible de los
Recursos Zoogenéticos estudiados.

Amazonas
n=16

PCA eigenvalues

Lambayeq ~

Distribucion de las frecuencias de haplotipos
con marcador del gen mitocondrial citocromo b
de patos.

Piura
n=41 Loreto :‘x\ . .
LAMBAYEQUE _i—:
:_m: T
j — PIURA ° :_:‘,“‘ ,.AMAZONAS
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N DA eigenvalues

Haplotipo R
T T .

Hap_2 ”"‘WMM PUB (ORETO Awazonss U
. Hap_3
| Estructuracién poblacional y proporcion de ancestria
B has mediante PCA en poblaciones de patos nativos utilizando 25
= Hap_6 marcadores microsatélites.

Hap_7

P Transferibilidad de marcadores microsatélites de
doi: http://dx doi.org/10.15381/rpb.v2712.15015 Anas platyrhynchos al pato criollo peruano Cairina
ISSN-L 1561-0837; elS5N: 1727-9933 mOSChGIG domesﬁfa

Universidad Macional Mayor de 5an Marcos

_ Cross species transferability of microsatellite markers from

Presentado: 12/02/2019 Anas platyrhynchos to Peruvian Muscovy Duck Cairina mos-

Aceptado: 23/07/2019 X
Publicado online: 25/05/2020 chata domestica
Resumen

Editor:
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Estructura poblacional mediante un analisis discriminante de

componentes principales en poblaciones de cuyes mejorados y

nativos (Apurimac, Cusco , Puno Cajamarca ,Junin
Huancavelica) utilizando 28 marcadores microsatélites

y

Red de haplotipos de cuyes mejorados y nativos
determinados al analizar el gen Citocromo b mitocondrial.
Se determinaron 3 haplogrupos importantes.
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Dendograma de genomas mitocondriales. Se observa que la Raza
Peru (INIA) presenta una distancia filogenética marcada con los
cuyes nativos de Apurimac y agrupa con secuencias de Cavia
porcellus de referencia.

Comparacion a nivel de mitogenomas de C. porcellus (mejorado
Raza Peru, nativo Andahuaylas ) C. tschudii ( Pantanos de villa ) y
Cavia. Sp (Andahuaylas).
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Seleccion de muestras biologicas

« Coleccionde ADN de Animalesde Granja del Laboratorio de Biologia
Moleculary Genomica de la Direccion de Recursos Genéticos y
Biotecnologia DRGB-INIA.

* Base de datos SIMAGRA (SISTEMA MOLECULAR DE ANIMALES DE
GRANJA) de |la DRGB.

« Las muestras de pelo de cuyes fueron colectadas durante los afos 2016 al
2019 en 6 departamentos del Peru (Cajamarca, Puno, Junin
Huancavelica, Cusco y Apurimac).
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Banco de ADN de cuyes mejorados y no mejorados

-Analisis de cantidad y

Almacenamiento de Extraccion de ADN mediante

i . calidad del ADN Almacenamiento de ADN
muestras: de foliculos protocolos estandarizados en el ., g ,
pilosos . - Preparacion de diluciones a-80°C
laboratorio
(30 ng/ul)

ADN de 964 muestras de cuyes de razas y nativos.



