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RESUMEN

Se reporta el resultado del andlisis citogenético realizado en el Laboratorio de
Genética Humana de la Facultad de Ciencias Bioldgicas de la UNMSM, en 21 llamas
(Lama glama) y 26 alpacas, (Vicugna pacos) procedentes de Huari (Huancavelica) y
Acopampa (Junin), con edades entre 4 - 8 afios, aparentemente sanos y de ambos

SEXO0S.

En las dos especies se encontrdé un ndmero diploide de 74 cromosomas (2n =74) y la
misma morfologia en todos los cromosomas, excepto en el par 35 que es
metacéntrico en llamas y subtelocéntrico en alpacas y a la fecha es la diferencia

cromosOmica mds notable reportada entre todas las especies de la familia Camelidae.

Los cromosomas sexuales son metacéntricos, siendo el X el metacéntrico de mayor
Longitud Relativa (LR) y constituye aproximadamente el 5% del genoma, mientras
que el Y es el metacéntrico mds pequefio del cariotipo y representa alrededor del

0.9% del genoma de llamas y alpacas.

Para determinar la ubicacion de cada par cromosémico en el cariotipo, estimamos la
LR de cada uno en concordancia con Levan et al. (1964), mientras que la morfologia
fue determinada a partir del Indice Centromérico (IC). La distribucién de la
heterocromatina constitutiva es centromérica 6 pericentromérica en casi todos los
cromosomas, pero en algunos de los mds pequeiios se extiende hasta la region

telomérica del brazo corto (p).

Nuestros resultados sustentan una diferencia morfologica en el par 35 de llamas y
alpacas, adicionalmente, encontramos un heteromorfismo en el p del cromosoma 1
de alpacas que determina 2 tipos de cromosomas 1: la y 1b, ampliamente
distribuidos en las poblaciones de alpacas analizadas, pero no en las de llamas que
son homomorficas para el cromosoma 1 del tipo b: (1blb). Ambas variables podrian

haberse originado a consecuencia de una inversion pericéntrica.

Palabras clave: Camélidos sudamericanos, cariotipo, cromosomas, aislamiento

reproductivo, especiacion.



ABSTRACT

Cytogenetic analysis results in 21 llamas (Lama glama) and 26 alpacas (Vicugna
pacos) from Huari (Huancavelica), Acopampa (Junin) and Melgar (Puno), of both
sexes, between 4 and 8 years old and apparently healthy, made in the Laboratory of

Human Genetics, Biology Science Faculty of San Marcos University is reported.

Both karyotypes shows the same chromosome number (2n = 74), and the
morphology of each pair is identical in all cases, except for the pair 35 which is
subtelocentric in alpaca and metacentric in llamas, and it is the most remarkable

morphological difference between both species.

The sex chromosomes are metacentric in the two species, where the X is the
metacentric greater relative length and represents approximately 5% of the genome
of both species, while the Y chromosome is the littlest metacentric chromosome and

represents approximately 0.9% of the genome in both species.

The CBG technique allows us to analize the pericentromeric constitutive
heterochromatin in almost all of the chromosomes, but in smaller chromosomes

extends up to the telomeric region of the short arm (p).

To estimate the position of each chromosome pair in the karyotype, we determine the
Relative Length (LR) of each chromosome, while the chromosome morphology was
determined with the value of the Index Centromeric (IC), in accordance with the

criteria of Levan ef al. (1964).

Our results support a morphological difference in the 35 chromosome pair of llamas
and alpacas and heteromorphism in 1p, both can be explained if we imagine the
occurrence of an perinv on the ancestral chromosome, and to date represents the
morphology difference more remarkable reported among the karyotypes of the

Camelidae phamily.

Key words: Sudamerican camelids, karyotype, chromosomes, reproductive

isolation, speciation.



CAPITULO 1: INTRODUCCION

a.- Situacion problematica.- La eleccion del tema de estudio como
materia experimental en una Tesis es una decision principal y requiere de un

andlisis muy reflexivo.

Al iniciar la redaccién de mi Tesis Doctoral he considerado pertinente explicar la
razon por la cual en el Laboratorio de Genética Humana de la Facultad de Ciencias
Bioldgicas de la UNMSM, se decidi6 hace varios afios, trabajar con los cromosomas
de los camélidos sudamericanos (CSA), eligiendo para este efecto a la alpaca
(Vicugna pacos) y la llama (Lama glama), Linneo (1758), Cabrera (1932), Kadwell
et al. (2001), Gentry et al. (2004), ambas especies domesticadas, y aunque la
pregunta nunca fue planteada en esos términos, todos los integrantes del Laboratorio
coincidimos en la importancia que encierra la especie bioldgica a elegir como
material experimental, especialmente, por los atributos que debe contener desde dos
puntos de vista: el primero se refiere a la posibilidad de resolver un problema
biologico trascendente para las especies mencionadas y que, naturalmente el
laboratorio estd en condiciones de trabajar y el segundo, al significado socio-
econdmico que dichas especies representan para las poblaciones peruanas, que en

este caso corresponden especificamente a las alto-andinas dedicadas a su crianza.

El aspecto cientifico a tratar se relaciona con algunas caracteristicas de los CSA, que
a la fecha constituyen un enigma, se trata de un problema estructural y fisiol6gico no
totalmente explicado y que se refiere al hecho de haberse registrado en la literatura el
“mismo cariotipo” numérica (2n = 74 cromosomas) y morfolégicamente para todas
las especies de la familia Camelidae, incluyendo a los camélidos del antiguo

continente. (Samman ef al. 1992).

Esta situacion nos conduce directamente a considerar algunos de los problemas mds
fascinantes de las Ciencias Bioldgicas, como son la “génesis” y la “evolucion” de los
seres vivos, que involucran a su vez a los mecanismos de especiacion y de
aislamiento reproductivo y su relacion con la estructura cromosémica, considerando

que es a éste nivel donde se organiza la unidad biolégica moduladora y efectora de



los mecanismos genéticos relacionados con la duplicacién, combinacidn,
recombinacion, segregacion, transmision y expresion del material hereditario en

todos los seres vivos.

Adicionalmente a los atributos de las especies elegidas como tema de estudio, es
posible encontrar en la naturaleza y algunos centros de crianza, individuos ‘“hibridos
inter especificos y fértiles” Calle (1982), hallazgo que nos plantea una dificultad
adicional para la interpretacion de algunos conceptos bioldgicos un tanto clésicos,
como son el “aislamiento reproductivo” y la “especiacion”, y del mismo modo el
significado biologico que representan las mutaciones cromosOmicas para la
Evolucion de los seres vivos. Dutrillaux (1979), Cérdova y Lamas (1997), Robinson

(2001), Cordova y Descailleaux (2005), Robinson y Yang (2012).

La segunda condicién a considerar en la eleccion, estd referida a la importancia
socio-economica que representan las llamas y las alpacas por conformar las especies
ganaderas mdas importantes para un sector de la poblacion peruana alto-andina, la
cual ha sido estimada en aproximadamente 1500000 habitantes. De Los Rios (2006),
Fernandez Baca (2005). Estos organismos son los mayores proveedores de lana,
carne y cuero, Montes (2007), habiendo sido utilizados también como un medio de
transporte en aquellas regiones andinas carentes de vias de comunicacion

motorizadas hasta la actualidad y que, en el Pert son numerosas.

Las primeras experiencias del Laboratorio de Genética Humana con los cromosomas
de los CSA datan de fines de la década del 80, estdn representadas por el analisis
citogenético realizado en algunas alpacas que registraron un buen crecimiento
linfocitario, permitiéndonos establecer nuestros primeros contactos con los
cromosomas metafdsicos de los CSA y reconocer las enormes dificultades que
encierra su identificacion inequivoca, sin embargo por razones no académicas
debimos postergar la continuidad de nuestro trabajo que intentaba responder a las
enormes interrogantes que encierran y a las cuales esperamos hacerlo ahora,
subsisten a la fecha algunas dificultades de infraestructura y presupuesto que
lentamente se van superando, siendo la parte mds alentadora de ésta primera etapa el
éxito obtenido en el cultivo de linfocitos que nos permitié reconocer algunas de las

caracteristicas citogenéticas de la especie como el nimero diploide de 74



cromosomas, Hsu y Benirschke (1967, 1974) y la distribucién centromérica 6
pericentromérica de la heterocromatina constitutiva en todos o casi todos los
cromosomas, Larramendy et al. (1984), Bunch et al. (1985), Bianchi et al. (1986) y
que en algunos casos alcanzaba a cubrir gran parte del brazo corto de los

cromosomas mds pequefios.

Actualmente en la problematica genética y citogenética de las llamas y alpacas, viene
trabajando un nimero importante de investigadores en diferentes Universidades del
pais y del extranjero, es claro que el apoyo logistico y econdmico en el exterior suele
ser mayor al que podemos acceder los investigadores peruanos, no obstante estamos
convencidos que la solucién a los problemas de los CSA en general debe llegar
principalmente por la via de los cientificos peruanos y/o de los paises que cuentan
con poblaciones naturales como son: Bolivia, Romero Pefia (2016), Argentina,
Bustamante et al. (2006) y Chile, Marin et al. (2007). Sin embargo, la manera como
entiende el gobierno peruano el desarrollo cientifico nacional y los criterios que los
organismos rectores utilizan para alcanzar estos objetivos, muestran claramente que
los gobernantes de turno, ain no logran entender la importancia que encierra el
desarrollo de la “ciencia basica” para que el pais pueda convertirse en “creador de

conocimientos” y aspirar a alcanzar el bienestar de las poblaciones humanas.



b.-  Formulacion del problema: Aspectos biolégicos de llamas y

alpacas

Con la finalidad de brindar una breve sinopsis acerca de la Biologia de llamas y
alpacas, intentaré referirme a algunas de las caracteristicas bioldgicas de ambas
especies que faciliten la comprension de las razones que hacen de estos mamiferos
organismos muy especiales para los estudios bioldgicos, en nuestro caso particular,
los relativos a la Citogenética, la Evolucién y la Sistemética de los seres vivos,
convirtiendo a la familia Camelidae en un grupo taxonémico con caracteristicas

particularmente apreciadas por los cientificos.

1.- Sobre la génesis de los camélidos

Las evidencias arqueo-zooldgicas de los camélidos no son muy abundantes pero las
pocas que han sido publicadas, coinciden en sugerir que los camélidos actuales se
habrian originado en Norte América durante el Eoceno, aproximadamente 45
millones de afos atrds, y su antecesor habria sido Protilopus petersoni, una especie
pequena de aproximadamente 30 cm de alzada y cuyo esqueleto ha sido descrito
como similar a los camélidos actuales, Harrison (1979), Stanley et al. (1994),
Heitzman (2015), pero con una contextura muscular aparentemente més desarrollada,

De Lamo (2011).

Protilopus petersoni habria originado a Poebetherium wilsoni, especie que Vivi0
durante el Oligoceno medio hace aproximadamente 25 - 30 millones de afos,
habiendo sido considerado como el camello ancestral por ser muy similar al guanaco
actual, De Lamo (2011), P. wilsoni muestra los espacios inter-incisivos, inter-
caninos, e inter-premolares adaptados para triturar la vegetacion mdas dura del
ambiente y poseia también dos dedos en cada pata. Hasta hace unos 20 millones de
afios, los precursores de los camélidos actuales dominaban las zonas planas de Norte
América, habiéndose reconocido 4 grupos principales: Titanotylopus, Paracamelus,
Megatylopus y Hemiauchenia, considerdindose a Hemiauchenia como el ‘“ancestro

comun” de los CSA. Stanley et al. (1994), De Lamo (2011). Ver figura 1.



El analisis de la secuencia nt del mtDNA en los camélidos actuales (C. bactrianus
ferus y Lama pacos) sugiere que el proceso de diferenciacion entre las tribus
Camelini y Lamini, se habria iniciado muy precozmente en Norte América, en una
época que corresponderia a 20 — 25 millones de afios atrdas (Mioceno precoz) Cui et
al. (2007), mientras que el andlisis de los restos 6seos sugieren que la division entre
Camelini y Lamini habria ocurrido en Norte América hace aproximadamente 11

millones de afos, Harrison (1979), Webb (1965), Webb y Meachen (2004).

La tribu de los Lamini habria estado representada por fésiles del género Pliauchenia,
el mismo que se habria originado hace 9 a 11 millones de afios, al oeste de Norte
América, Harrison (1979). A partir de Pliauchenia los autores consideran que surgio
el género Hemiauchenia, aproximadamente 10 millones de afios atrds. Webb (1965),

Webb y Meachen (2004), Bravo-Cuevas et al. (2012).

Algunas especies del género Hemiauchenia, habrian migrado hacia América del Sur
durante la transicidn del Plioceno al Pleistoceno, alrededor de 3 millones de afos
atrds, coincidiendo con la formacién del istmo de Panamd, evento que ha sido
considerado como aparentemente “reciproco y simétrico” para los mamiferos

terrestres. (Marshall et al. 1982, Wheeler 1995), (Ver fig. 1).

Por esa misma época, los antecesores de la tribu Camelini representados por
Paracamelus, habrian migrado al Asia a través del actual estrecho de Behring,
originando las tres especies actuales: Al camello Camelus bactrianus, al dromedario
Camelus dromedarius, ambas especies actualmente domesticadas, Pinto et al
(2010); y también al Camelus ferus Przewalski, 1878, Hare (1997, 2008) especie
silvestre considerada en peligro de extincién y que habita en la actualidad en cuatro
zonas desérticas de la China, Dochindorj ef al. (2006), Silbermayer et al. (2010),
Chuluunbat et al. (2014), Almathen et al. (2016). El andlisis comparativo de las
secuencias nucleotidicas del DNA mitocondrial realizado en las especies del viejo
continente, ha mostrado que Camelus ferus, no es la forma ancestral de las especies
domésticas actuales como inicialmente se habia interpretado, todo indica que las tres
especies serian descendientes de especies ancestrales diferentes y desaparecidas en la

actualidad. Ji et al. (2008), Jirimutu et al. (2012).



Es muy importante mencionar que los problemas sufridos por las poblaciones de los
CSA en Sudamérica, se han registrado también en los camélidos del viejo continente,
con algunos matices que resultan propios del medio ambiente especifico, pero que
finalmente para las caracteristicas de temperaturas extremas, tierras infértiles,
escasez de agua y alimentos, la familia Camelidae ha mostrado una gran capacidad
adaptativa para sobrevivir en un medio ambiente muy severo y donde muy pocas
especies han podido adaptarse y sobrevivir. Bustinza (1989), Sumar (2005),
Yadamsuren et al. (2010), Yacobacchio y Vild (2010),

Figura N° 1.- Ruta migratoria probable de la familia Camelidae.- Las evidencias
arqueo-zooldgicas sugieren que la familia Camelidae habria aparecido al oeste de
América del Norte durante el Mioceno, los antecesores de la tribu Camelini habrian
migrado al viejo continente a través del estrecho de Behring, hace aproximadamente
3 millones de afios, originando a los camélidos actuales del Viejo Mundo. Por la
misma época los antecesores de la tribu Lamini (Hemiauchenia), se habrian dirigido
hacia América del Sur después de la formacion del istmo de Panamd, dando origen a
los CSA de la actualidad. Fuente: Informacion tomada de Pinto et al. (2010).



2.- Los géneros Lama y Vicugna en América del Sur

Mientras que en América del Norte Hemiauchenia se diversificaba, coincidentemente
con la formacién del istmo de Panama los antecesores de los CSA inician la
colonizacién de Sudamérica conjuntamente con muchas otras especies, en el marco

del gran intercambio americano a inicios del pleistoceno, Marshall et al. (1982).

Varios autores estiman que la separacion entre los géneros Lama y Vicugna ocurri
hace dos millones de afos, y que el proceso de domesticacion se habria iniciado en la
region correspondiente a la puna de los Andes centrales del Pert, especificamente en
las alturas de Junin, entre 6500 y 6000 afios AC. Wheeler (1991), Wheeler (1995),
Wheeler (2003), De Lamo (2011). No obstante, indicios adicionales muestran
domesticacion en la zona Sur de los Andes peruanos sobre los 3000 msnm, y del
mismo modo, se ha encontrado también evidencias de domesticacion de CSA en la
costa norte del Pert, todo lo cual sugiere que el proceso de domesticacién de los
CSA ha estado relacionado con su utilizacién para la obtencion de carne, lana, piel, e

igualmente como animales de carga. Uzawa (2008), Goepfert et al. (2013).

Adicionalmente, se ha registrado evidencias de domesticacién de los CSA en los
Andes centrales y en el sur de Chile, Gallardo y Yacobaccio (2007), asi como en el
Noroeste de Argentina, Yacobachio y Vila (2012), las mismas que habrian ocurrido
muchos afios después de la registrada en la region central de los Andes peruanos en
varios sitios de la puna de Junin, que oscilan entre los 9000 y 2500 AC, y a una

altitud de 4000 msnm. Wheeler (1995).

3.- Aspectos taxonomicos de la familia Camelidae

La familia Camelidae pertenece a la clase de los Mamiferos, al orden Artiodactyla y
al suborden Tylopoda, comprende dos tribus: Camelini en el viejo Continente y
Lamini en Sudamérica, Camelini cuenta con un solo género que es Camelus y

Lamini con dos géneros que son Lama y Vicugna. Pinto et al. (2010), (Ver figura 2).
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La familia Camelidae actualmente cuenta con 7 especies, 3 de ellas se encuentran en
el Viejo Continente y son el camello (Camelus bactrianus) que habita en el este de
Asia, el dromedario (Camelus dromedarius) que lo hace en el norte de Africa y el
sudoeste asidtico, ambas especies son domesticadas. A las dos anteriores se debe
adicionar a Camelus ferus, que a la fecha es la unica especie silvestre de la tribu
Camelini, habita actualmente en las areas desérticas del Asia central, encontrandose
restricto a tres enclaves desérticos separados en China (Gashun Gobi, Lop Nur, y
Taklamakan) y uno en Mongolia (Great Gobi-SPA) y con una poblacién estimada en
1600 individuos. Hare (1997), Hare (2008), Reading et al. (2005), Dochindorj et al.
(2006), Ji et al. (2009), Adiya et al. (2010), Silbermayr et al. (2010), Jirimutu et al.
(2012), Kasensky et al. (2014), Chuluunbat et al. (2014), Almathen et al. (2016).
Con la inclusion de Camelus ferus la familia Camelidae pasa a contar con 7 especies,

siendo 3 de ellas propias del Viejo Continente. (Ver fig N° 2).

Las 4 especies restantes habitan en Sudamérica y conforman el grupo de los CSA. La
llama (Lama glama), el guanaco (Lama guanicoe), la vicufia (Vicugna vicugna) y la
alpaca (Vicugna pacos) son propias del continente sudamericano y se encuentran
distribuidas entre los 3000 y 5000 msnm. Linnaeus (1758), Molina (1782), Marin et
al. (2007a y 2007b), Marin et al. (2012). La llama y la alpaca son especies
domesticadas, mientras que la vicufia y el guanaco permanecen aun en estado
silvestre. Wheeler (1986), Vidal Rioja et al. (1994), Wheeler (1995), Wheeler
(2003).

La vicufa (Vicugna vicugna) y la alpaca (Vicugna pacos) conforman el género
Vicugna, mientras que el guanaco (Lama guanicoe) y la llama (Lama glama)
conforman el género Lama; ambos géneros conforman la tribu Lamini. Wheeler
(2012), Jimenez et al. (2010), Marin et al. (2007a). En todos los casos los autores
han considerado a la especie doméstica como la especie derivada, en concordancia

con los postulados de Gentry et al. (2004).
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Fig. N’ 2.- Taxonomia de la familia Camelidae.- En éste esquema se ha incluido a
nuestra iniciativa, a la especie del Viejo Continente Camelus ferus Przewalski, 1878,
especie silvestre del género Camelus actualmente en peligro de extincién. (Hare,
2008). Fuente: Imagen tomada de Pinto et al. 2010 y modificada por nosotros.

4.- La Biologia reproductiva de llamas y alpacas

La vida reproductiva de llamas y alpacas tiene un promedio de 14 afios, aunque
algunos ejemplares pueden alcanzar algo més de 20, son animales poliéstricos, de
ovulacion inducida y su gestacion en promedio dura 340 dias, es decir algo mas de
11 meses, registrando una Unica cria por parto. Las hembras pueden ser fecundadas
desde los dos afios y en los centros de crianza por lo general son destinadas a la
reproduccién cuando alcanzan el 60% de su peso adulto. (Montes 2007) igualmente
es frecuente verificar en los criaderos la asignacion de 2 machos por cada 20

hembras para garantizar los programas reproductivos.

5.- Hibridos inter especificos fértiles
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La existencia de hibridos inter-especificos tanto en la naturaleza como en algunos
centros de crianza de CSA, es conocida desde tiempos remotos, adiciondndose que
biolégicamente es extrafio que el hibrido resultante tenga capacidad reproductiva.
Este hibrido inter-especifico puede ser generado en cruzamientos que involucran la
participacion de las cuatro especies de CSA con ejemplares de ambos sexos, sin
embargo, en algunos tipos de cruzamiento la participacién de la especie ocurre
Unicamente a través de las hembras y en otros inicamente con el macho. (Ver figura
3). Ocasionalmente algunos centros de crianza han propiciado determinados
cruzamientos en la busqueda hasta la fecha infructuosa, de resultados beneficiosos en

la calidad de fibra y/o carne. Calle (1982), Bustinza (1989), Wheeler ef al. (1992).

De manera andloga, entre los camélidos del Viejo Continente, el cruzamiento de un
camello macho con una hembra de dromedario o viceversa, genera el nacimiento de
hibridos inter-especificos fértiles. Gray (1972), Skidmore et al. (1999), Winblad von
Walter et al. (2015), Wani et al. (2017).

Los citogenetistas han intentado explicar esta cualidad de los hibridos, como una
consecuencia de exhibir las cuatro especies el “mismo cariotipo”, caracteristica que
ha llevado a plantear que en el “proceso de especiaciéon” de los CSA y aun de la
familia Camelidae, no se ha logrado alcanzar atn el “aislamiento reproductivo” y por
lo tanto, tampoco el status de “especie plena”. Baker et al. (2006), Balmus et al.
(2007).
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Figura N° 3.- Cruzamientos inter-especificos registrados entre los CSA. Se
puede apreciar los diferentes tipos de cruzamientos inter especificos e inter genéricos
registrados entre las 4 especies de camélidos sudamericanos. Observando el sexo de
los progenitores en cada tipo de cruzamiento se puede verificar que, la hembra del
guanaco no registra apareamiento con el macho de las otras especies, mientras que el
macho del guanaco registra apareamiento Unicamente con la hembra de la llama.
Fuente: Imagen tomada de Calle (1982).

Adicionalmente, en algunos criaderos de camélidos con el apoyo de los laboratorios
de “Biotecnologia reproductiva”, se ha reportado la obtenciéon de hibridos “inter-
genéricos” como producto del cruce entre un macho de “dromedario” Camelus
dromedarius, (Viejo Continente) y una hembra de “guanaco” Lama guanicoe (CSA),
generando el nacimiento de una “hembra hibrida inter genérica”. Sin embargo, la
biopsia gonadal practicada detect6 la existencia de algunas malformaciones ovdricas
que vaticinaban una incapacidad para formar gametos viables y fértiles, es decir se

trataba de un ejemplar “hibrido inter - genérico estéril”. Skidmore et al. (1999).

6.- Aspectos citogenéticos de la familia Camelidae

i .- Generalidades

En los organismos eucaridticos, los cromosomas representan la estructura

organizativa y fisiolégica del genoma nuclear, por tanto contienen toda o casi toda la

informacion genética de un individuo, la expresion “casi toda” hace referencia a la
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existencia del genoma mitocondrial, constituyen por tanto las estructuras celulares
que los citogenetistas, genetistas y citélogos utilizan cldsicamente para el estudio de
las caracteristicas genéticas de los seres vivos, siendo visibles inicamente durante la

divisioén mitdtica.

Conceptualmente por “cariotipo” los citogenetistas entendemos el arreglo
sistematizado de los cromosomas de una célula en division, y estd conformado por el
conjunto diploide de los cromosomas de un individuo, los mismos que han sido
ordenados sistemdticamente segin las normas establecidas por los Comités de
Nomenclatura Internacional y puede ser representativo de la célula, del individuo y

aun de la especie. ISCN (1978), ISCN (2013).

El cariotipo de los organismos eucariéticos encierra en su estructura organizativa el
genoma nuclear y es analizado a partir del conjunto de los cromosomas metafésicos,
debemos anotar que el arreglo sistematizado de los cromosomas de una metafase, nos
permite conocer el cariotipo, el cual considera algunos criterios actualmente cldsicos
y que han sido de gran utilidad en el desarrollo metodolégico de la Citogenética
Humana y son los siguientes: 1.- La estimativa de la “Longitud Relativa (LR) del
cromosoma” permite determinar la “posiciéon” o lugar que le corresponde a cada
cromosoma en el cariotipo, en un sistema de ubicacion de mayor a menor LR,
correspondiéndole ser el “cromosoma nimero uno” al cromosoma de mayor LR, el
cromosoma ndmero dos, al que le sigue en LR, y asi sucesivamente, siendo que en el
caso del cromosoma 22 humano, “tedricamente es el cromosoma autosomico mas

pequeio del cariotipo”.

Otro criterio de gran valor para los citogenetistas es el Indice Centromérico (IC), que
es un parametro que define la morfologia del cromosoma y se determina también por
la estimativa de un indice, donde IC = p/p+q, siendo p = brazo pequefio y q = brazo
largo. (Levan etr al. 1964). Los valores del IC que permiten definir la morfologia

cromosoOmica se pueden apreciar en la tabla N° 1 que aparece en la pagina 42.

Desde los albores de la Citogenética humana, los citogenetistas humanos han
mostrado un enorme interés por el conocimiento de los cariotipos de mamiferos, y

los camélidos no han sido la excepcion, al inicio de la década del 60 se describié un
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cariotipo con 72 cromosomas para los camélidos de ambos continentes por autores
de dos laboratorios diferentes: la primera descripcion fue realizada por Capanna &
Civitelli (1965) y la segunda por Hungerford y Snyder (1966), ambos fueron
rdpidamente corregidos por varios autores: Hsu TC & Benirschke K (1967), Taylor
et al. (1968), y nuevamente Hsu TC y Benirschke K en 1974; quienes determinaron
el nimero diploide actual de 2n = 74 cromosomas para las 6 especies, con un
mecanismo de determinacion sexual del tipo XX/XY, con la particularidad de que el
cariotipo descrito era numérica y morfolégicamente el mismo para las 6 especies que

conformaban la familia Camelidae.

La aplicacion de las técnicas de diferenciacion longitudinal del cromosoma
aparecidas en la década del 70 (Caspersson et al. 1970 y Dutrillaux & Lejeune 1971)
en los CSA y del viejo continente, mostré una gran similitud en la distribucién de los
patrones de marcacién cromosémica en todas las especies analizadas, y varios
autores concluyeron que en las 6 especies estudiadas de la familia Camelidae, se
encontraba el mismo patron de diferenciacion longitudinal del cromosoma (GTG) y
la misma distribucién pericentromérica de la heterocromatina constitutiva (CBG), las
regiones organizadoras de nucléolo (NOR) igualmente mostraban niimero y patrén
de distribucion semejante, y obviamente el mismo nimero cromosdmico, es decir,
existia una extraordinaria similitud en los cariotipos de las 6 especies, reforzando la
idea de que estdbamos en presencia de un tunico cariotipo en toda la familia
Camelidae, siendo calificado como un “cariotipo extraordinariamente conservado”

Larramendy et al. (1984), Bunch et al. (1985), Bianchi et al.(1986).

ii.-  Algunos hallazgos controversiales en la Citogenética de camélidos

Realizando una breve revision de los estudios citogenéticos de la familia Camelidae
publicados a la fecha, hemos podido apreciar que en algunos casos los autores han
informado de resultados un tanto inesperados y que escapan un poco a las
interpretaciones de “uniformidad cariotipica” generalmente encontradas y se refieren

principalmente a los siguientes cromosomas:
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a.- La morfologia del cromosoma Y

La identificacioén del cromosoma Y en mamiferos generalmente no exhibe mayores
dificultades puesto que, al carecer de homdlogo en el sexo masculino, el Y es un
“cromosoma unico” y por lo general es el “cromosoma de menor tamafio en todo el
cariotipo”. En la familia Camelidae, el cromosoma Y ha sido descrito por algunos
autores como siendo el mds pequefio del cariotipo y de morfologia metacéntrica:
Koulischer et al. (1971), Bunch et al. (1985), Di Berardino et al. (2006) en alpacas,
Ramos (2014) en alpacas y llamas, Samman et al. (1992) lo describieron también
como metacéntrico pero de dimensiones mayores. Mientras que otros como
Larramendy et al. (1984), Bunch et al. (1985), Bianchi et al. (1986) y Marin et al.

(2007a) lo han descrito como siendo del tipo acrocéntrico.

La interpretacion a esta heterogeneidad descriptiva para el cromosoma Y podria ser
explicada como una consecuencia de la existencia real de un cromosoma Y
verdaderamente dimorfico, o caso contrario, a una conclusion errada en la
identificacion del cromosoma Y, probablemente por ser un cromosoma muy
pequeio, de muy dificil individualizacién y erréneamente se hubiera sefialado como
Y a cromosomas diferentes, siendo ésta la causa de la descripcion heterogénea de la

morfologia del cromosoma Y. (Ver fig 4).
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Fig. 1. C-banded karyotype of male
C. dromedarius. * 5000

Figura N’ 4.- Morfologia del cromosoma Y segun diferentes autores: Fuente: a:
Bianchi et al. (1986), b: Marin et al. (2007a), ¢: Iannuzzi y Di Berardino (2008). d.-
Avila et al. (2012). e.- Sammamn et al. (1992). Los tres primeros autores muestran al
cromosoma Y de las cuatro especies de CSA como acrocéntrico, en d y e se aprecia
la morfologia del Y de alpacas coloreado con diferentes técnicas de coloracién y en
ambas aparece como metacéntrico, pero en e, el Y del dromedario es metacéntrico
pero muy grande y diferente al Y de las llamas y alpacas.
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b.- El brazo corto del cromosoma 1 en los CSA.

Al cromosoma 1 le corresponde por definicion, ser el cromosoma de mayor Longitud
Relativa del cariotipo, su identificacién por tanto no reviste de mayores dificultades,
en los CSA y en toda la familia Camelidae es acrocéntrico, habiendo sido reportado

por Marin et al. (2007a) como heteromorfico para el brazo corto. Ver figura N° 5.

Las imdgenes de Marin et al. (2007a), permiten apreciar en alpacas y vicufias una
banda G positiva proximal (1p12), mientras que en llamas y guanacos dicha banda G

positiva es de posicion terminal (1p13).

Este resultado no ha sido confirmado por otros autores hasta la fecha, sin embargo,
es muy probable que, de confirmarse, sea el producto de una inversion paracéntrica

en 1p.

Nosotros presentaremos nuestros hallazgos en relacion al 1p que confirman

parcialmente las comunicaciones de Marin et al. (2007a).

Adicionalmente, la existencia de una banda G positiva en el Ipter (banda telomérica
en el brazo corto del cromosoma 1) de llamas y guanacos, sugieren que ambas
especies serian filogenéticamente muy proéximos, y del mismo modo, la ausencia de
dicha banda en alpacas y vicufias, las relaciona estrechamente y fortalece la
existencia de 2 clados filogenéticos. En ambos casos los autores concuerdan con el
criterio de Gentry et al. (2003) para considerar a las especies silvestres como las

ancestrales.

Una revision a las publicaciones previas a la de Marin ef al. (2007a) nos muestra que
dicha diferencia posicional de la banda G positiva situada en 1p proximal 6 terminal,
ha sido fotografiada 21 afios antes por Bianchi ef al. (1986), por tanto, ambos
resultados muestran el mismo patron de bandas G reportado por Marin en el 2007a, y
que le ha permitido sugerir las relaciones de parentesco entre la alpaca y la vicufia e
igualmente entre la llama y el guanaco, sugerencia que ha sido reforzada con los

hallazgos del mtDNA. (Ver fig. 5).
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Figura N° 5.- Diferenciacion longitudinal del tipo GTG en 1p.- Las imagenes
muestran el dimorfismo de la banda G positiva ubicada en el brazo corto del
cromosoma | de los CSA. Se puede apreciar que la banda G+ es centromérica en
vicufias y alpacas, mientras que en la llama y el guanaco es terminal,
Adicionalmente, los autores muestran el par 1 perteneciente a un individuo hibrido
resultante de un cruce entre una llama y una alpaca. Fuente: Marin et al. (2007a)

C.- La morfologia de los cromosomas 34 y 35

Recientemente Mariela Ramos (2014) al sustentar su Tesis de Maestria, mostré por
primera vez que en llamas los cromosomas 34 y 35 son submetacéntricos y
metacéntricos respectivamente, mientras que en alpacas ambos cromosomas son
subtelocéntricos, confirmando adicionalmente, qué en ambas especies los
cromosomas sexuales X e Y son metacéntricos, correspondiéndole al X ser el
metacéntrico de mayor longitud relativa del cariotipo, y al Y ser el cromosoma mas
pequeno del cariotipo y morfolégicamente metacéntrico, tanto en llamas como en

alpacas. (Ver figura 6)

Alpacas Llamas
A - B -
m: ome  cmm: E-
34 35 34 35

Figura N’ 6.- Morfologia de los cromosomas 34 y 35 de llamas (A) y alpacas (B).
La diferencia més nitida se puede apreciar en el par 35, que aparece como sub
metacéntrico en alpacas y como metacéntrico en llamas. Coloracién con Acridine
orange, Fuente: Tesis de Maestria de Ramos (2014)
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En el Laboratorio de Genética Humana consideramos que el dimorfismo del
cromosoma 35 entre llamas y alpacas, es crucial para diferentes topicos de la
Biologia de los CSA, que involucran aspectos variados con posibilidades enormes de
repercusion tanto en el drea de la Citogenética y Evoluciéon Molecular, como en el
inicio de la elaboracién de un mapa fisico determinador de las regiones
cromosoOmicas de réplica precoz del DNA o secuencias nucleotidicas marcadoras,
con miras a optimizar la performance reproductiva y/o aspectos de salubridad de
ambas especies y mejorar la economia de la poblacién andina. Naturalmente que la
respuesta a esta problemdtica involucra la participaciéon de diferentes disciplinas
bioldgicas que comprenden a Laboratorios especializados de Citogenética Molecular,

Reproduccion y Crianza, Biologia Evolutiva, Sistematica, etc.

Adicionalmente, la diferencia morfoldgica encontrada en el cromosoma 35 de llamas
y alpacas estarfa reforzando la clasificacion de ambas especies en géneros diferentes,
a pesar de la aparente similitud (homeologia) en los otros pares de cromosomas, sin
embargo la existencia de cruzamientos inter especificos (Llama x alpaca) con el
nacimiento de hibridos fértiles, levanta una interrogante acerca de los mecanismos
cromosOmicos que garantizan la produccién de gametos viables, capaces de
conformar zigotos igualmente viables y cromosémicamente balanceados. Este
comportamiento reproductivo levanta la pregunta acerca del status evolutivo de los
CSA y también de los del viejo continente, que adicionalmente lo confieso, me
fascina la idea de algin dia poder realizar el estudio citogenético de algunas de sus

especies.

iii.- La dificultad de tener 74 cromosomas

Por otro lado, es importante y debe repararse que la presencia de 74
cromosomas en el nicleo de una célula linfocitica de aproximadamente 6 mm de
didmetro, representa un nimero muy elevado de cromosomas, los cuales se
distribuyen ordenadamente en un espacio muy pequefio como es el que corresponde

a las dimensiones del nucleo celular.

Como un punto referencial es importante recordar que el Homo sapiens tiene como

nimero diploide 2n = 46 cromosomas, y que el incremento del nimero diploide se
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obtiene generalmente por rearreglos del tipo de las fisiones céntricas, las que
determinan la aparicion de 2 nuevos cromosomas de dimensiones menores al original
y la génesis de al menos un neo-centrémero, sin alteracion significativa de la
cantidad total del DNA nuclear, pero que representan finalmente un grado de
dificultad adicional para el andlisis citogenético, siendo este incremento del nimero
cromosOmico a nuestro entender, la causa mds probable para que los autores hayan
registrado algunas imprecisiones en la identificacion de los cromosomas de

camélidos, especialmente entre los mas pequefios.

Por otro lado, la variabilidad encontrada en el nimero diploide de los mamiferos es
bastante grande y algunos autores han reportado un ndmero cromosémico tan
pequeiio como en la hembra del Muntiacus muntjac, con un 2n = 6, y tan grande
como en la vizcacha roja (Tympanoctomys barrerae), con un 2n = 102, Scherthan
(2012). Es verdad que estos nimeros representan los valores extremos del nimero
cromosOmico reportado en mamiferos, siendo muy probable que los nudmeros
intermedios sean los mds estudiados por los citogenetistas porque representan a los

mamiferos mds facilmente encontrados y por lo tanto, estudiados.

Respecto a los mecanismos cromosomicos involucrados en el incremento del nimero
cromosOmico de las especies, las fisiones registradas en las regiones cromosdmicas
alejadas de los centromeros o de las regiones pericentroméricas, suelen representar
secuencias nucleotidicas carentes de informacién vital, y en el caso de los
cromosomas humanos representan regiones cromosomicas con un registro

significativo de rrearreglos cromosomicos.

C.- Justificacion teorica

La raison d’etre de la Universidad es la ‘“creacién del conocimiento”, y éste se
sustenta en la investigaciéon bdsica, la Universidad también puede formar
profesionales tal como lo hacen los Institutos Tecnoldgicos 6 Politécnicos, pero

como una actividad complementaria de la primera.
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Esta suficientemente claro que una Universidad que no implementa sus programas de
investigacion, no puede “crear” conocimiento y sus aulas muy pronto se convertiran
en entes “meramente repetitivos del conocimiento ajeno”, que ha sido “aprendido”
por los profesores que no hacen investigacion, a partir de la “lectura de los libros de

texto”, carece de capacidad creativa y muy pronto dejard de ser Universidad.

Las razones para justificar nuestra eleccion de estudiar las caracteristicas
estructurales y fisiolégicas de los cromosomas de llamas y alpacas de Junin y
Huancavelica, se sustentan en los resultados de investigaciones desarrolladas por
numerosos investigadores que previamente han mostrado la importancia de conocer

los aspectos biologicos que regulan la vida de los CSA,

La comprension de los mecanismos bioldgicos (genético, citogenético, reproductivo,
fisiolégico, y evolutivo) que regulan la salud y la reproduccién de los CSA, es un
proceso paulatino y necesario, pero también es un pre requisito para elaborar mejores
programas de mejoramiento genético en dichos mamiferos, que capaciten a los
criadores y los especialistas para la obtencidén de una mejor calidad de sus productos

y de ésta forma posibilitar el mejor desarrollo de las comunidades alto-andinas.

No obstante, es indispensable que los responsables de la crianza de llamas y alpacas
reciban el apoyo y asesoramiento del estado peruano, los cuales deberian ser
canalizados a través de las Instituciones responsables de cautelar el desarrollo de las
poblaciones peruanas, esta claro que la Universidad cuenta con los recursos humanos
mas capacitados para esta mision, asi como también con los laboratorios mejor
equipados, y adicionalmente los alumnos mas interesados en trabajar estos problemas
biolégicos porque finalmente sus resultados serdn el sustento de sus Tesis de pre y/o
pos grado, por tanto deberian brindar los mejores programas orientados a los
criadores de los CSA a fin de resolver los problemas de crianza, reproduccion y salud

en llamas y alpacas.

Adicionalmente quisiera expresar que, en relacion a la eleccion del cromosoma como
material de estudio bioldgico, €ste representa un nivel superior de organizacidon
estructural de las moléculas quimicas, involucradas directamente en los aspectos

conformacionales y fisiologicos del “material hereditario” y es muy probable que
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cuando entendamos integramente al cromosoma, logremos comprender algunos de

los aspectos mas complicados de la evolucion de los seres vivos.

Esta “ubicacion y arreglo” de las moléculas responsables por la transmision y
regulacion de la expresion de los caracteres hereditarios de los seres vivos, representa
finalmente la conformacion de “unidades bioldgicas” de un nivel organizativo
superior de los seres vivos, que se hace evidente cuando se le compara por ejemplo
con los genes individuales (mendelianos) que representan unidades discretas de
menor jerarquia organizacional, y por tanto con potencialidad menor para determinar

un rol en los mecanismos bioldgicos responsables por la génesis de las especies.

d.-  Justificacion practica

El material hereditario de todos los seres vivos estd representado por los acidos
nucleicos, el DNA en eucariotes y procariotes, y el RNA en algunos virus y fagos.
En el caso de los eucariotes, el DNA se ubica en los cromosomas que es una
estructura nuclear de una organizacién compleja que le posibilita cumplir
eficientemente con las funciones bioldgicas indispensables para asegurar la

duplicacién y transmision del material hereditario.

El ordenamiento sistematizado de los cromosomas metafasicos de los seres vivos
recibe el nombre de cariotipo, y cada cromosoma puede ser considerado como una
estructura celular que se expresa, duplica y se transmite actuando e interactuando en
un medio celular complejo que ha sido preservado por la naturaleza desde el inicio
de la vida en el planeta hasta nuestros dias. El cariotipo de una célula es
representativo de la célula, del individuo y atn de la especie. ISCN (1978), ISCN
(2013).

Los pardmetros citogenéticos resultan bdsicos para cualquier programa de
mejoramiento genético que se intente implementar en las poblaciones naturales y en
cautiverio de los CSA, y a pesar de las enormes dificultades que representan la

implementacién de tales programas, consideramos que los criterios citogenéticos
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juegan un rol determinante en el proceso de aislamiento reproductivo y especiacion

bioldgica, y en el caso de los CSA requieren una atencion preferencial.

Por otro lado, quisiera remarcar que en la evolucién de las especies los conceptos
referentes al aislamiento reproductivo de naturaleza bioldgica basado en una
diferenciacién cromosOmica, representa un mecanismo bioldgico central para la
especiacion y el aislamiento reproductivo, especialmente a través de la produccién de
individuos hibridos generados a partir de dos poblaciones en vias de especiacion.

Malet (2007).

En la naturaleza se registran muchos casos de aislamiento reproductivo por causales
de indole cromosOmica, y algunos han sido reportados en las poblaciones naturales,
una proporcioén importante se registra en los mamiferos, especialmente en el grupo de
los primates, tanto del tipo de los Catarrhini como de los Platyrrhini, por ejemplo con
46 cromosomas tenemos el cariotipo del hombre (Homo sapiens) y con 48 el del
chimpancé (Pan paniscus), orangutdn (Pan troglodita) y gorila (Gorilla gorilla) las
cuatro especies exhiben una similitud cromosémica casi total y registran claras
evidencias de aislamiento reproductivo. De Grouchy et al. (1978), Dutrillaux (1979),

Yunis & Prakash. (1982).

De manera antagénica en el género Aotus (Platyrrhini) se han registrado al menos 10
especies diferentes y cada especie registra un cariotipo especifico, la variabilidad
cariotipica encontrada oscila entre 46 hasta 58 cromosomas como numeros diploides,
Arenas et al. (2012) y con aislamiento reproductivo en la mayoria de las especies,
pero con evidencias de produccion de hibridos naturales fértiles inter poblacionales

de manera aleatoria. Descailleaux et al. (1990).

e.-  Objetivos

Los objetivos propuestos son de dos tipos:

1.- Objetivo General
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Verificar la existencia de una diferencia cariotipica generada por la

morfologia de los pares cromosdmicos 34 y 35 en los cariotipos de llamas y

alpacas.

2.-

Objetivos especificos

Estimar la longitud relativa (LR) de cada cromosoma del cariotipo de
llamas y alpacas, y determinar su ubicacién cariotipica en
concordancia con los criterios de Levan ef al. (1964), Morton et al.

(1991), ISCN (1978), ISCN (2013).

Estimar el Indice centromérico (IC) de los cromosomas de llamas y

alpacas y determinar el tipo morfolégico segtin Levan et al. (1964).

Describir el cariotipo de llamas y alpacas en concordancia con los

resultados de la LR de cada cromosoma.

Utilizando las técnicas de diferenciacion longitudinal del cromosoma
analizar comparativamente la morfologia de los cromosomas X, Y, 1,

34 y 35 de llamas y alpacas.
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CAPITULO 2: MARCO TEORICO

a.-  Marco Filoséfico o epistemolégico de la investigacion en el

area de la Genética

En este capitulo intentaré enfocar la problemadtica cromosémica de los CSA, en el
marco de la “creacion del conocimiento” a través de la actividad de investigacion
cientifica, modalidad que se realiza rutinariamente en las unidades académicas de la

UNMSM como es la Facultad de Ciencias Bioldgicas.

Haré referencia especifica al LGH de la Facultad de Ciencias Bioldgicas, pero quiero
dejar claramente establecido que la labor es extensiva a todos los Laboratorios de
investigacion de la UNMSM, para lograrlo intentaré desarrollar el Capitulo

dividiéndolo en los 4 temas siguientes:

b.-  La Genética como disciplina cientifica

La Genética es una ciencia relativamente ‘“joven”, pudiendo afirmarse que
“oficialmente” nace a inicios del siglo XX, con el “redescubrimiento” del trabajo de
Mendel por 3 cientificos europeos que, casi simultineamente publicaron sus
resultados experimentales de hibridizacion de plantas en 1900, las experiencias
fueron realizadas individualmente por Correns, De Vries y Tschermak, Ilas
referencias indican que los tres cientificos tuvieron el gesto hidalgo de reconocer que
varias décadas antes que ellos, Mendel en 1965, habia obtenido resultados idénticos,
habia llegado a las mismas conclusiones y tenia un nimero de datos experimentales

analizados, mucho mayor que los tres juntos. Moore (1985).

El nombre para la nueva disciplina cientifica llega en 1905, cuando Bateson, Bidlogo
de origen inglés, brillante defensor e impulsor del trabajo de Mendel, propuso la
palabra “Genética” para denominar a la “ciencia” que habia nacido a la luz de los
resultados experimentales de Mendel, y que a partir de esta fecha intentara definir

especificamente los campos que le competen estudiar y que algunos afios mas tarde
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los genetistas intentaron identificar en base a la respuesta formulada a tres preguntas
fundamentales que podriamos resumir asi: 1: Coémo se transmite el material
hereditario? 2: Cudl es la naturaleza quimica del material genético? 3: Cudl 6 cudles
son los mecanismos que regulan la expresion del gen? L. E. de Magalhdes (1968,

comunicacion personal), Moore (1985).

1.- El hombre es un “genetista innato”.- Por otro lado, es importante
recordar que en la naturaleza existe un buen nimero de evidencias mostrando que el
hombre desde su aparicion en la tierra, fue un “genetista innato”, no es dificil mostrar
que en todas o en “casi todas” las culturas humanas, el hombre aplicé los principios
de la “Genética experimental” para obtener mejores resultados en el cultivo de las
plantas y animales que habia “seleccionado” para su alimentacion, obtener ayuda en
su trabajo rutinario, remediar los males y enfermedades que aquejaban su salud, e
igualmente la de los animales y plantas domesticadas, y realizé diversos
“cruzamientos” entre los individuos portadores de las mejores caracteristicas con el
fin de “conservar y mejorar” las cualidades seleccionadas. Es importante resaltar que
la “seleccion” realizada por el hombre es un tipo de “seleccién” adicional a la que la

“naturaleza” ha realizado durante toda la vida.

Para ilustrar estas afirmaciones podemos remitirnos a los resultados encontrados en
todas o “casi todas” las civilizaciones humanas, pues existen notables evidencias
mostrando que “seleccionaron” las variedades de animales y plantas que producian
las mejores carnes, leche, frutos, semillas, y las “cruzaron” y/o “hibridizaron” con las
variedades que le permitieron obtener “mejores cosechas”, posibilitando la
“preservacion” y el “mejoramiento” cuali y/o cuantitativo de las mismas, de ésta
forma pudieron garantizar el “alimento” de las poblaciones humanas desde los
inicios de la civilizacién hasta los tiempos modernos, y que en la hora actual estdn
representados por un nimero importante de especies como la papa, el maiz, el arroz
el trigo, el ganado vacuno, ovino, porcino, equino, etc, es decir, las “mismas
especies” o “casi las mismas” que desde hace varios milenios, se han constituido en

los alimentos rutinarios y mas consumidos por la humanidad. FAO (2017).

Estas conductas milenarias de “seleccion” y “cruzamientos” de individuos portadores

de las mejores caracteristicas, también fueron aplicadas para obtener y preservar
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plantas que posibilitaran proteger a las poblaciones humanas de las enfermedades
mads frecuentes, conocimiento acopiado de manera tradicional por las poblaciones
humanas y que en el caso de las poblaciones peruanas, estan consideradas como
poseedoras de una “medicina popular” muy “rica y variada” por haber brindado a la
humanidad una de las farmacopeas mds prolificas e interesante del mundo actual.

Brack (2003), Cabieses (2007).

Es importante dejar constancia que el Homo sapiens, en ésta busqueda de mejores
resultados para su alimentacién y salud, también incursioné en la busqueda de
satisfaccion de objetivos propios del “ser humano”, como por ejemplo su capacidad
para el deleite artistico y que podemos evidenciar al percatarnos de la belleza de
plantas ornamentales con flores de colores hermosos y aromas exquisitos, asi como

también de animales que exhiben formas y desplazamientos armoénicos y bellos.

Resulta interesante recordar que el mundo cientifico “pre mendeliano” atn mostraba
la influencia del pensamiento aristotélico, y las ideas “preformistas” acerca de la
génesis de la vida continuaban dominando el pensamiento de las clases sociales
gobernantes. Este pensamiento fue puesto en tela de juicio por la aparicion de la
generacion de los “experimentadores” representados entre otros por Hertwig y Wolf;
quienes habian iniciado una nueva etapa del conocimiento basada en la
“experimentacion”, implementada principalmente a partir de la “observacion” del
desarrollo del huevo de aves, este tipo de trabajo permitid a los “experimentadores”,
verificar que durante el desarrollo embrionario se habia producido algo mas que el
simple crecimiento de las “partes en miniatura” que, supuestamente se encontraban

al interior del huevo de las aves. Hertwig (1895), Vogel y Motulsky (1997).

c.- La Genética como Ciencia y el paradigma de Kuhn

El desarrollo de la Genética como “disciplina cientifica” es un bello ejemplo para
referirme al “paradigma de Kuhn” Kuhn(1962). Antes del redescubrimiento del
trabajo de Mendel, los mecanismos de transmision de las caracteristicas hereditarias
continuaban siendo “misteriosos”, los pensadores y cientificos de la época aun
“evocaban” las ideas de los filésofos griegos para intentar explicar la herencia de las

caracteristicas hereditarias.
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En la segunda mitad del XIX, las ideas més importantes acerca de los mecanismos de
transmision de las caracteristicas hereditarias, estaban lideradas por la escuela
britanica representada por Galton y Pearson, que eran dos experimentadores notables
interesados en conocer entre otros temas la herencia del “talento y la inteligencia”,
habiendo elegido algunas caracteristicas ‘“‘continuas” para responder a las
interrogantes acerca de su transmision. Ellos representan el pensamiento “pre
mendeliano” y en el esquema de Khun, al “Viejo Paradigma”, que sustentaba sus
conceptos en la transmision de las caracteristicas hereditarias a través de los
“fluidos” o “mezcla de sangre”, como hipoétesis para explicar el mecanismo de la
“transmision de los caracteres hereditarios”, y opusieron gran resistencia para aceptar
el trabajo mendeliano y defender sus postulados y planteamientos. Vogel y Motulsky

(1997).

Comprender el trabajo mendeliano necesit de los avances registrados en el drea de
la Citologia durante las dos ultimas décadas del siglo XIX, especialmente los
conceptos acerca de la division celular y el ciclo del cromosoma, que habia sido
interpretado brillantemente por Fleming, y cuyos resultaron fueron determinantes
para la comprension del trabajo de Mendel, su redescubrimiento generd un gran
entusiasmo en las nuevas generaciones de cientificos, y resulta muy util para ilustrar
el pensamiento paradigmatico de Kuhn, en el que representan al “Nuevo Paradigma”.

Moore, (1985), Vogel y Motusky, (1997).

Mendel supo elegir muy bien su material experimental, y era un gran conocedor de
las caracteristicas bioldgicas y reproductivas del Pisum sativum, todos los caracteres
seleccionados por €l fueron del tipo “discontinuo”, y el analisis estadistico realizado
fue interpretado asumiendo algunas ‘“presunciones geniales”, que solo pudieron ser
entendidas por los citélogos de la época, 35 afios después de su publicacion, cuando
los conceptos acerca de la “division celular” y el “ciclo cromosdémico” habian sido
interpretados brillantemente por Fleming, posibilitando la comprensién del trabajo
mendeliano acerca de la “segregacion de los genes alelos” como fundamento fisico

para la “transmision de los caracteres hereditarios”.
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Algunos afios mas tarde, los trabajos de Fisher y otros “matematicos - genetistas” ¢
“genetistas - matematicos” mostraron que la Genética mendeliana representando al
“nuevo paradigma” y el “viejo paradigma” de Galton y Pearson eran dos caras de la
misma moneda, se hacian compatibles, la diferencia quedaba explicada si
pensabamos en la accion génica diferencial del “gen sobre el caracter”. En algunos
casos el gen determinador del caricter era el inico responsable de la manifestacion
del caricter (Caracteres discontinuos) y en otros el gen actuaba sobre la
manifestacion del cardcter de manera parcial (Herencia cuantitativa); pero los
conceptos mendelianos encajaban perfectamente en el andlisis de las caracteristicas
discontinuas elegidas para su estudio por Galton y Pearson, es decir en ambos casos
los “genes alelos” se comportaban de acuerdo con la primera ley de Mendel, es decir

“segregaban”. Fisher (1918).

La “Genética mendeliana” llegd para reemplazar al viejo paradigma representado por
la escuela britdnica Galtoniana, influenciada ain por el pensamiento aristotélico,
cuya vigencia habia perdurado por casi 20 siglos y se encontraba reflejada en el
pensamiento preformista que aun era mayoritario en el mundo “cientifico” pre-
mendeliano, hasta la aparicion de la generacién de los experimentadores

representados por Hertwig y Wolf entre otros, Hertwig (1895).

d.- Las bases fisicas de la herencia

Inmediatamente después del redescubrimiento del trabajo de Mendel y la difusion de
las nuevas ideas acerca de los mecanismos de transmision de las caracteristicas
hereditarias, muchos investigadores mostraban su voluntad para incursionar en la
nueva disciplina que mostraba sus inmensas posibilidades de trabajar
experimentalmente, sin embargo la idea del “gen mendeliano” no lograba ain ser
conceptualizada por muchos especialistas, y es que en la época el gen mendeliano era
una concepcion abstracta que representaba a la “unidad genética” o ““factor”
postulado por Mendel, del cual se habia tomado conocimiento a partir de la
“observacion de un caracter” que se manifestaba en las plantas pero el “factor
responsable” por su manifestacion no era materializado, ni visualizado ni tampoco

mensurado. Solo podia ser imaginado.
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La solucién a esta dificultad llegd con los trabajos de Boveri (1902), un citélogo
aleman y Sutton (1903), un estudiante norteamericano, quienes de manera simultanea
pero totalmente independiente, estaban trabajando en el andlisis del comportamiento
de los cromosomas homologos durante la division celular meidtica, los organismos
experimentales fueron el erizo de mar (Equinoderma) en el caso de Boveri, mientras
que Sutton trabajaba con el saltamontes (Orthoptera), y ambos observaron que: “Los

cromosomas homologos segregaban durante la division meiotica”.

Enseguida, ambos compararon sus resultados con la primera ley de Mendel, que
establecia que: “Los genes alelos segregan”, es decir encontraron una “analogia” en
el comportamiento de los “genes alelos” de Mendel y los “cromosomas homologos”
durante la meiosis. Los genes alelos “segregan” y los cromosomas homologos
“también segregan”, basados en esta “analogia de comportamiento” concluyeron que
los cromosomas eran el ente fisico donde se alojaban los “genes mendelianos”,
dando lugar al nacimiento de la “Teoria cromosdémica de la herencia”, que nace como
una “hipotesis”, pero afios mas tarde se convertiria en una “teoria”, con la
demostracién de Morgan de que el gen mutante “ojo blanco” de la Drosophila, se
encontraba ubicado en el cromosoma X. La verificacion experimental convertia a la
Hipotesis inicial en una Teoria que fuera denominada: “La Teoria cromosomica de la

Herencia”, Crown y Crown (2002).

A partir de ella, muchos cientificos comenzaron a trabajar con los cromosomas de
muchos organismos vivos, dando lugar al nacimiento de una nueva disciplina
cientifica que fue bautizada como “Citogenética” y que era una conjuncion de dos
especialidades: La Citologia con un recorrido académico importante y la Genética

que recién nacia pero que habia despertado el interés de muchos cientificos.

En la especialidad naciente se privilegié en una primera etapa el desarrollo del
analisis cromosomico de algunas especies de insectos que podian ser manipulados
facilmente en el Laboratorio como es el caso de la Drosophila, y de algunos
vegetales como el maiz, sin embargo a mediados de la década del 50 el estudio de los
cromosomas humanos cobrd una importancia singular al verificarse que algunas
mutaciones cromosdmicas estaban relacionadas con la génesis de malformaciones

congénitas, retardo mental, problemas de diferenciacion sexual, enfermedades
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malignas y otras patologias, ocasionando un crecimiento espectacular que fue

extensivo al desarrollo de la citogenética de otros mamiferos.

Si quisiéramos ubicarnos en el desarrollo histérico de la Genética, el trabajo de
Mendel marca una linea divisoria muy nitida, y es muy fécil e ilustrativo trazar una
linea demarcatoria en el desarrollo de la Genética con un “antes” y un “después” de
Mendel, de manera resumida podemos referirnos a las respuestas que los genetistas
han desarrollado para responder a las preguntas que constituyen el quehacer central

de la Genética planteadas linea arriba.

1.- ., Como se transmite el material hereditario?

Esta pregunta fue respondida brillantemente por Mendel en 1865, al comunicar a la
comunidad cientifica de la época sus resultados experimentales, obtenidos a partir de
numerosas experiencias de cruzamientos de variedades de arvejas (Pisum sativum),
contabilizadas y analizadas estadisticamente, y con una interpretacion “genial” que
tuvo como autor a Mendel, y hoy la conocemos como la primera ley mendeliana:
“Los genes alelos segregan”, y que se convirtido en la Ley mas “general” de las

Ciencias Bioldgicas. Moore (1985).

2.- ;Cuadl es la estructura quimica del material hereditario?

La respuesta a ésta pregunta fue brindada por Watson y Crick en 1953 al proponer el
modelo estructural de la molécula del DNA y que los hiciera merecedores al premio

Nobel de Medicina en 1953, conjuntamente con Wilkins.

A partir de esta fecha la Genética inicia una fase de desarrollo impresionante que de
manera resumida podemos sintetizar que se inicia con el nacimiento de un “dogma
central” de la Biologia que se puede sintetizar con la frase: “DNA — RNA —
Proteina”; la misma que debid ser modificada muchas veces, al aparecer numerosas
publicaciones mostrando evidencias de reacciones bioldgicas que escapaban al
dogma central no previstos anteriormente, como por ejemplo la posibilidad de
obtener DNA a partir de RNA tal como lo mostré el descubrimiento de la

transcriptasa reversa en 1969 por Temin y Baltimore. Strachan & Read (2011).
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3.- ; Cuales son los mecanismos que regulan la expresion génica?

La tercera pregunta estd referida a dilucidar los mecanismos de regulacién de la
expresion génica, en este item se pueden encontrar las mayores sorpresas de la
Genética y que hasta la fecha a pesar de los grandes avances registrados, s6lo exhibe
respuestas parciales que involucran a muchos de los organismos estudiados, pero que
en el dia a dia continda sorprendiendo a los expertos tal como se ha conocido
recientemente en la enorme variabilidad reconocida en los tipos y funciones de la
molécula del RNA, y que nos recuerda algunas concepciones de brillantes genetistas
moleculares de hace algunas décadas tal como el caso de Carl Woese, quien en 1960
propuso al RNA como la estructura més adecuada para representar a la “primera
molécula” capaz de haber sido la precursora del DNA en las etapas iniciales de
nuestro mundo actual, principalmente porque podia almacenar informacién y regular
su expresion y que recibiera el nombre “El Mundo del RNA”. Woese (1968),
Strachan & Read (2011).

e.- La Citogenética Humana y las técnicas de diferenciacion

longitudinal del cromosoma: La Citogenética Molecular

El estudio de los cromosomas humanos se inicia con la publicacién de Tjio y Levan
de 1956, mostrando que el nimero diploide del hombre era de 46 cromosomas, y
adicionalmente, que el cultivo de células era la metodologia adecuada para el anélisis
citogenético en el hombre. A partir de ésta fecha un buen niimero de investigadores
interesados en la Genética Humana orientardn sus trabajos al andlisis de los
cromosomas humanos, intentando verificar la hipdtesis postulada afos atrds por
Fleming (1882) y Waarderburg (1932), vistos en Vogel y Motulsky (1997), acerca de
la génesis de sindromes malformativos congénitos y/o retardo mental, desbalances de
la determinacién sexual y enfermedades malignas en las poblaciones humanas a

partir de las mutaciones cromosomicas.

En 1959, Lejeune et al. (1959). publicaron el primer cariotipo mostrando una
mutacién cromosdémica, la trisomia del cromosoma 21, como agente etioldgico de un

sindrome especifico, denominado “Sindrome de Down”, caracterizado por la
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existencia de malformaciones congénitas multiples y retardo mental, por ser
ocasionado por un cromosoma 21 supernumerario se propone la denominacién de
“sindrome de la trisomia 21” en alusidén al agente etiologico, meses después se
detectaron otras mutaciones cromosomicas generadoras de sindromes especificos que
confirman la relacion entre las “mutaciones cromosémicas y la patologia humana”.
Estas comunicaciones marcan una primera etapa que corresponde a los primeros 11
afios del desarrollo de la Citogenética Humana y que desperté enormes expectativas
en el mundo cientifico pero que solo fueran alcanzadas cuando se logré superar
algunas limitaciones en el andlisis citogenético que fueron superadas con el avance

de las metodologias de estudio que aparecieron a partir de la década del 70.

A inicios de la década del 70, Caspersson et al. (1970), publicaron los primeros
resultados mostrando un patrén especifico de “diferenciacion longitudinal” de los
cromosomas humanos, empleando para tal efecto la mostaza de quinacrina
(fluorocromo) y un microscopio de fluorescencia equipado con una ldmpara de Hg,
filtros de “excitacion” y de “bloqueo” para la UV, y una camara fotografica, los
resultados mostraban que existia un patrén de diferenciacién longitudinal del
cromosoma, “especifico” para cada par, consistente en una secuencia de bandas
fluorescentes y bandas no-fluorescentes a lo largo del cromosoma, permitiendo el
reconocimiento inequivoco de “cada uno de ellos”, poco después se verifico que el
patrén de fluorescencia especifico de cada cromosoma se fundamentaba en la
“estructura quimica del cromosoma”. Thompson y Thompson (1985), Holmquist
(1992), Therman y Susman (2012). Por haberse utilizado la mostaza de Quinacrina
como fluorocromo, el patrén de diferenciacion longitudinal fue denominado como

“bandas Q.

Algunos meses mds tarde, Dutrillaux y Lejeune (1971), publicaban sus resultados de
diferenciacion longitudinal del cromosoma utilizando el fluorocromo ‘“Acridine
Orange” (AO), que permitia obtener también un patrén de diferenciacion
longitudinal del cromosoma, pero que resultd ser exactamente “inverso” al patron
obtenido con la quinacrina, razén por la cual la marcacién obtenida con el AO fue

bautizado como marcacion en “bandas R” (reversa).
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En ambos casos, la mayor dificultad de los tratamientos era derivada de la fugacidad
de la fluorescencia, razén por la cual los cromosomas deberian ser inmediatamente
fotografiados, los citogenetistas humanos comenzaron a buscar tratamientos
cromosOmicos que permitieran la observacion permanente del patréon de
diferenciacion longitudinal y sin los inconvenientes derivados del uso de los

fluorocromos. Therman y Susman (1992).

Los resultados no tardaron en llegar y muy rdpidamente aparecieron tratamientos
diversos que mostraba patrones de diferenciacion longitudinal del cromosoma que no
eran fugaces y no desaparecian, puesto que se habia utilizado el Giemsa como
colorante y por tanto podian ser fotografiados algunos dias después del tratamiento,

Arrighi y Hsu (1971), Drets y Shaw (1972), Drets (2002).

La apariciéon de estas nuevas metodologias de estudio cromosémico en muy corto
tiempo transformo a la Citogenética Humana clésica en una Citogenética Molecular,
puesto que las caracteristicas de diferenciacion longitudinal obtenidas era una
consecuencia de la estructura quimica del cromosoma, y cuando observamos
cromosomas tratados con la quinacrina o el acridine orange, estibamos observando
regiones del cromosoma ricas en un determinado tipo de DNA y con caracteristicas

especificas de replicacion del DNA. Holmquist (1992).

Las regiones cromosdmicas con bandas Q positivas mostraron ser portadoras de un
DNA rico en bases AT, que corresponden a regiones carentes de genes y replican su
DNA tardiamente. Mientras que las regiones cromosomicas con bandas R positivas
son portadoras de un DNA rico en bases CG, corresponden a regiones cromosomicas

ricas en genes y replican su DNA precozmente, durante la fase inicial de “S”.

Simultdneamente aparecieron otras técnicas de diferenciacion longitudinal del
cromosoma, algunas de ellas marcaban regiones especificas del cromosoma, como
por ejemplo la técnica CBG que caracteriza la ubicacién del DNA altamente
repetitivo, cuya ubicacién es preferencialmente centromérica o pericentromérica,
similarmente, la técnica NOR que utiliza el nitrato de Ag para caracterizar los genes
responsables por la sintesis del rRNA activos durante el dltimo ciclo celular.

Goodpasture y Bloom (1975).
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Es oportuno senalar que hasta esos afios la Citogenética Humana tenia apenas 11
afios de vigencia en el mundo, y a pesar de la gran difusién por su importancia
singular en las poblaciones humanas, los avances registrados no eran de las
dimensiones que los expertos habian estimado, la dificultad principal era atribuida a
la imposibilidad de reconocer inequivocamente a todos los cromosomas humanos,
que a pesar de tratarse apenas de 23 pares, en algunos casos de rrearreglos
cromosOmicos era imposible reconocer con certeza a los cromosomas que
participaban en el rearreglo. Por tanto, la llegada de las técnicas de diferenciacion
longitudinal del cromosoma a inicios de la década del 70, tuvieron la virtud de
posibilitar este reconocimiento inequivoco de los cromosomas participantes en la

mutacion y abrieron las puertas al arribo de la Citogenética Molecular.

Casi que simultidneamente, las metodologias de la Citogenética humana fueron
transferidas a la citogenética de los mamiferos y de otros vertebrados, principalmente
porque la Citogenética Humana inicio el estudio de los cromosomas de mamiferos y
su traslado metodolégico fue relativamente simple permitiendo un desarrollo
vertiginoso que se ha extendido con muy pequefias modificaciones al estudio
citogenético de practicamente todos los seres vivos, sus resultados permiten apreciar
que los mecanismos bioldgicos son idénticos y recientemente en un caso de pérdida
embrionaria en alpacas, se ha reportado una deleciéon del cromosoma 36, como

agente causal del cuadro patolégico. Fellows ef al. (2012).

En nuestro caso especifico, adicionalmente a las estimativas cario-morfo-métricas
utilizadas, hemos empleado las técnicas de diferenciaciéon longitudinal del
cromosoma para verificar algunas de las caracteristicas de los cromosomas de los

CSA analizados.

Se puede inferir que la Genética como ciencia ha impactado en todos los aspectos y
especialidades de las Ciencias Bioldgicas y en la actualidad se ha convertido en la
“disciplina central” que marca el avance registrado por el hombre, siendo innegable
que el Proyecto del “Genoma Humano” es el mas importante que la humanidad ha
desarrollado durante toda su historia, Unicamente comparable con el proyecto

“Apolo” que llevo al hombre a la superficie lunar.
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CAPITULO 3: METODOLOGIA

a- Poblacion estudiada

El total de animales estudiados de ambas especies alcanza el nimero de 47

individuos, de los cuales 21 son alpacas y 26 son llamas.

Las 21 alpacas estudiadas registran la siguiente procedencia: 12 (8 hembras y 4
machos) eran procedentes del centro poblado de Huari, Distrito de Acoria, Region de
Huancavelica 12°03°31.5468” S, 74°59°3.3144” W, y 9 (3 machos y 6 hembras),
procedian de la SAIS Tupac Amaru, Distrito de Canchayllo, Provincia de Jauja,

Region Junin; 11°47' 9.9594" S, 75° 43' 4.44"W,

Mientras que las llamas estudiadas fueron 26, siendo: 15 (7 machos y 8 hembras)
procedentes de la hacienda Acopalca — Distrito y Provincia de Huancayo, Region
Junin, 11°59.11.6664”S, 75°06°9.6588” W. y 11 (2 machos y 9 hembras) eran
procedentes del centro poblado de Huari, Distrito de Acoria, Regiéon de Huancavelica

12°03°31.5468” S, 74°59°3.3144” W.

Todos los animales seleccionados eran adultos, con edades entre 4 y 8 afios y
aparentemente sanos, es importante mencionar que en todos los casos la seleccion de
los ejemplares a estudiar fue realizada por el Médico Veterinario encargado del

cuidado de la salud de los animales.

b.-  Muestra bioldgica

1.- Obtencion de la sangre periférica en el campo
En todos los casos se obtuvo una muestra de sangre periférica de la vena femoral 0
yugular en condiciones de asepsia, se utilizaron agujas y jeringas estériles del tipo

descartables, la sangre obtenida fue recibida directamente en tubos estériles y

descartables del tipo vacutainer, conteniendo heparina de Li como anticoagulante. El
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tubo fue invertido suavemente varias veces para asegurar la mezcla de la sangre con

la heparina.

2.- Transporte de la sangre al Laboratorio de Genética Humana

Con la finalidad de realizar el cultivo de linfocitos en el Laboratorio de Genética
Humana de la UNMSM, los tubos heparinizados conteniendo la sangre de los
animales seleccionados, fueron colocados de pie en soportes de plastico y
acondicionados en cajas térmicas para su transporte a Lima, para tal efecto se

utilizaron cubos de hielo que permiten mantener una temperatura entre 4 — 8° C.

Debemos anotar que la operacién de transporte de la muestra sanguinea al
Laboratorio en Lima, es un paso crucial para obtener divisiones mitéticas de las
células linfociticas, en media se estima que entre la toma de muestra y el sembrado
de la sangre periférica el nimero de dias transcurrido no debe ser superior a 3, las
experiencias nos indican que a menor tiempo entre la toma de la sangre y el
sembrado en el medio de cultivo, la morfologia del cromosoma a observar suele ser

de mejor calidad.

C.- El cultivo de linfocitos

Se realiz6é aplicando la técnica rutinaria para el cultivo de linfocitos humanos de
nuestro Laboratorio, modificada para los CSA por Ramos (2014), en ningun caso
transcurrieron mas de 48 h entre la toma de muestra y el inicio del cultivo.

Describimos los pasos del cultivo de linfocitos.

1.- Siembra

Utilizamos el medio TC 199 enriquecido con suero bovino fetal, la Concanavalina A

como agente mitogénico, los linfocitos fueron incubados a una temperatura de 37° C

durante 72 h y se sembraron al menos 2 tubos por cada animal.
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2.- Preparacion citologica

La preparacioén citologica es una etapa muy importante del proceso citogenético total
y cada uno de los pasos debe ser ejecutado con mucha prolijidad a fin de obtener
cromosomas metafdsicos 0 prometafdsicos de muy buena calidad. A priori,
podriamos decir que se inicia con la preparacién de los linfocitos para su observacion

durante la metafase, es decir con la adicién de la colchicina.

i.- Adicion de la colchicina

A las 70 h, se adicioné a cada tubo de cultivo 0.1 ml de una solucién de colchicina a
una concentracion de 4 pg/ml, y en seguida los tubos fueron colocados nuevamente

en la estufa a 37° C por 2 horas adicionales.

ii.- Hipotonizacion

A las 72 h se realiz6 la hipotonizacién, utilizando una solucién de KC1 0.075M a 37°
C por 15 minutos, luego procedimos a centrifugar la muestra para eliminar el
sobrenadante. En todos los casos las centrifugaciones fueron programadas a 400

gravedades (g) durante 10 minutos.

iii.- Fijacion

Como fijador utilizamos una solucion de Carnoy recientemente preparada, en una
proporcion de 3 de alcohol etilico para 1 de 4cido acético glacial, a cada tubo se le

aplicé 2 bafios sucesivos de 30 minutos cada uno.

iv.-  Preparacion de laminas

El pellet obtenido después de la dltima fijacién es diluido con el fijador Carnoy
recientemente preparado, hasta alcanzar un volumen de 0.3 a 0.5 ml de acuerdo a la
magnitud del pellet, se homogeniza suavemente y se colocan 2 gotas del pellet
diluido en una ldmina porta objetos limpia, lavada previamente y conservada en agua

destilada helada en la refrigeradora. Se coloca 1 gota en un extremo de la ldmina y la
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siguiente gota en la parte media, el extremo de la Idmina no utilizado se reserva para
colocar el nombre y/6 nimero del animal, fecha, técnica de cultivo y otras
anotaciones que permitan reconocer el animal y el proceso utilizado. La ldmina se

deja secar al medio ambiente, en concordancia con Dutrillaux y Couturier (1981)

d.- Coloracion

Se realiz6 con el colorante Giemsa diluido al 2% en buffer fosfato, a pH 6.8 y por un
tiempo de 10 minutos, el lavado de las ldminas coloreadas se realiza con agua de
cafio y se dejan secar al medio ambiente y luego se guardan en cajas de ldminas hasta

su observacion.

e.-  Observacion al microscopio

Inicialmente se realiza con el objetivo de 10 X que nos permite ubicar las metafases
y realizar una primera selecciéon de aquellas sin sobreposiciones cromosémicas, y
luego con el objetivo de 100 X para afinar la observacion y seleccionar las mejores
metafases, con cromosomas numéricamente completas y que serdn fotografiadas para

ser analizadas.

f.- La impresion fotografica de las metafases seleccionadas para

el analisis

El andlisis citogenético se realiz6 en las metafases fotografiadas que habian sido
previamente seleccionadas para la impresion fotografica por reunir los siguientes

criterios de seleccion:

Nuimero cromosémico completo (74).
Metafase sin sobreposiciones o muy pocas.
Cromosomas uniformemente coloreados.

Morfologia cromosémica claramente discernible.
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En algunos casos se considerd a las metafases con cromosomas elongados del tipo de

los metafasicos precoces 6 prometafésicos.

Las fotografias se imprimieron en los microscopios del Laboratorio de Genética
Humana, utilizamos el Dialux 20 y el Leica 2000 para las metafases coloreadas con
Giemsa, y en el caso de las laminas tratadas por las técnicas RHG, GTG y CBG, el
Leica 2500 del Laboratorio especializado que cuenta con la cdmara fotografica y el

software karyotype.

g.-  El andlisis citogenético

El andlisis citogenético se realiz6 en las fotografias de las placas metafdsicas o pro

metafdsicas que mostraban 74 cromosomas, elongados y sin sobreposiciones.

A fin de asignar con seguridad la posicion de cada par cromosomico en el cariotipo
de llamas y alpacas estudiadas, procedimos a estimar las medidas de la Longitud
Relativa (LR) y del Indice centromérico (IC) de cada cromosoma en 5 metafases
seleccionadas de las llamas y alpacas analizadas. En cada caso se analizé un minimo

de 5 placas metafasicas o pro-metafasicas por animal. (Ver tabla N°2 en pag 51)

Los resultados de estas estimativas se ordenaron para cada metafase, habiéndose
analizado un minimo de 5 metafases por cada animal estudiado. (Ver tablas 6 — 19 en

pag 101)

h.- Estimativa de la LR de cada cromosoma

Para estimar la LR de cada par cromosémico, se procedi6 de la siguiente manera:

€ % cC_ 9

1.- Medir separadamente el “p” y el “q” de ambas cromatides hermanas en cada

cromosoma homologo, desde el centrémero hasta el teldémero de cada brazo.

2.- Anotar el resultado de la medida en un casillero especifico para cada cromosoma

homdlogo, sus dos cromatides hermanas y ambos brazos cromosémicos (p y q).
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3.- La suma de ambos brazoz (p+ q) representa la longitud de cada crométide

hermana.

4.- Las medias de ambas cromdtides hermanas representan la LR de cada

cromosoma.

5.- La LR estimada para cada cromosoma es comparada con la posicién asignada en
el cariotipo visualmenet. En caso de duda prevalece la posiciéon estimada con el

software Katyotype.

i.- Estimativa del IC y la morfologia del cromosoma segin

Levan ef al. (1964)

Para estimar el IC de cada cromosoma, aplicamos los criterios de Levan et al, (1964),
estimando la longitud de cada brazo cromosémico y aplicando la férmula IC =
p/p+q, que permite obtener un cuociente para cada cromosoma y verificar su
morfologia en concordancia con los valores de Levan et al. (1964). Ver tablas: N° 1

en esta pag, N° 2 en pag 51 y del 6 al 19 en pag 101 al 127.

Tabla N° 1.- Morfologia cromosémica segiin los valores del IC de Levan

etal. (1964)
MORFOLOGIA VALORES DEL INDICE
CROMOSOMICA CENTROMERICO
Metacéntrico 0.50 - 038
Sub metacéntrico 037 -0.26
Sub telocéntrico 0.25-0.13
Telocéntrico 0.12 -0.09
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J- La confeccion del cariotipo de llamas y alpacas basados en la

LR

La confeccién de los cariotipos de llamas y alpacas a partir de las metafases
coloreadas con Giemsa, se inicia con la elaboracién del cariotipo basados en la
apreciacion visual, enseguida se procede a la estimativa de la LR y el IC de los
cromosomas utilizando el software Karyotype, el cariotipo confeccionado
visualmente serd verificado con las estimativas de la LR y corregido cuando se

encuentra una discordancia.

Esta metodologia permite la correccién de los errores de apreciacién cometidos
involuntariamente, y que de manera general podemos afirmar que fueron muy pocos

en las metafases analizadas.
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CAPITULO IV: RESULTADOS

a.- Presentacion de los resultados

Para facilitar la comprension de nuestros resultados los presentaremos de manera
ordenada y sencilla, por esta razén se han organizado temdticamente respetando la
secuencia expuesta en la Metodologia y tomando como punto referencial los
objetivos trazados, haremos énfasis en aquellos que representan una importancia
singular para la problemdtica citogenética de la familia Camelidae en general y

especificamente para la genética y evolucion de las llamas y alpacas

Presentaremos los resultados en tablas y figuras de manera secuencial, partiendo de
la estimativa de la LR y el IC de los cromosomas metafédsicos y/o prometafasicos de
llamas y alpacas coloreados con Giemsa, continuaremos con las imagenes de las
metafases y cromosomas especificamente estudiados con otras metodologias como

las técnicas RHG, GTG y/o CBG, y que han brindado una valiosa informacion.

Hemos dividido los resultados en 4 titulos asigndndoles una secuencia que guarda
relacion con el desarrollo del proyecto y la complejidad de cada uno en el panorama
general del significado de las mutaciones cromosémicas en la evolucién de las
especies estudiadas y de la familia Camelidae en general, con las limitaciones

propias de las muestras especificas analizadas.

-Sobre la LR y el IC de los cromosomas de llamas y alpacas.

-La morfologia de los cromosomas sexuales de llamas y alpacas y la familia

Camelidae.

-Sobre la morfologia diferencial de los cromosomas 34 y 35 en llamas y

alpacas.

-El polimorfismo del brazo corto del cromosoma 1 de llamas y alpacas.
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En todos los casos ilustraremos nuestros resultados con imagenes y tablas que

faciliten la comprensién de los mismos.

b.-  Sobrela LRy el IC de los cromosomas de llamas y alpacas

Las estimativas de la LR fueron realizadas en las metafases obtenidas a partir del
cultivo de linfocitos de llamas y alpacas, y coloreadas con el Giemsa como colorante.
Los valores de la LR y el IC de los cromosomas fueron obtenidos a partir de 5
metafases seleccionadas en cada ejemplar estudiado, y en ellas se tomaron las
medidas del p y del q de ambas cromdtides de cada cromosoma homélogo. En todos
los casos las medidas fueron realizadas aplicando los criterios de “seleccion de

metafases” definidos en la Metodologia.

Con las estimativas del p y g, se calcularon la LR y el IC de cada cromosoma, los
resultados obtenidos se pueden apreciar en las figuras numeradas del 6 al 9 de los
“Resultados” (pag 47 — 50), y en las tablas numeradas del 10 al 23 de la seccién
“Anexos” (pag. 102 — 128), que hacen un total de 14 tablas con las estimativas
cromosOmicas mencionadas, incluyendo los valores del IC y de la LR obtenidos para
cada par cromosomico de las llamas y alpacas analizadas en la tesis, estimamos que
las metafases son representativas de ambas especies. La tabla N° 2 (pag. 51) contiene
la informacién correspondiente a la media de las medidas obtenidas en 5 metafases
de una alpaca del sexo masculino, indicando que en nuestros archivos guardamos un

nimero mayor de tablas y fotos que pueden ser obtenidas a solicitud.

Aplicando los resultados de la estimativa de la LR y el IC de cada cromosoma, se
introdujeron las correcciones necesarias en los cariotipos de llamas y alpacas que

previamente habiamos confeccionado considerando unicamente la capacidad visual.

Esta metodologia nos brinda la posibilidad de corregir errores involuntariamente
cometidos con la seguridad de encontrar la correspondencia entre los cromosomas
“homeologos” (homodlogos interespecificos) de llamas y alpacas, 6 procedentes del

mismo ancestro segin Lacadena, (1996). Es decir una “cierta garantia” de la
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identificacion de los cromosomas “homdlogos” inter-especificos de llamas y alpacas.

(Ver figuras del N° 6 al 9 y de las pag. 47 - 50).

Con los valores del IC, los cromosomas de cada especie fueron clasificados
morfolégicamente de acuerdo a los criterios de Levan ef al. (1964) y la distribucién
de cada tipo cromosémico en ambas especies se puede apreciar en las tablas N° 3 y
N° 4. (Pag. 55) La comparacién de ambas tablas nos permite distinguir claramente
que en llamas existe un par cromosdmico metacéntrico adicional al que poseen las
alpacas, mientras que con respecto a los cromosomas subtelocéntricos, en las llamas

existe un par menos que en las alpacas. (Ver tablas N° 3, 4 y 5 en pag 53).

La diferencia en el numero de cromosomas subtelocéntricos y metacéntricos entre los
cariotipos de llamas y alpacas, es originada en la morfologia diferencial del
cromosoma 35, que se aprecia como un metacéntrico en llamas y como
subtelocéntrico en alpacas, tal como se puede observar en las figuras del 7 al 10 (Pag.
47 - 50), que corresponden a 4 cariotipos provenientes de 2 metafases de cada
especie, siendo un individuo de cada sexo, en ambos casos han sido coloreados con
Giemsa. En la seccion de los “anexos” se podra encontrar un nimero mayor de
metafases y cariotipos de llamas y alpacas de ambos sexos que permiten apreciar
nitidamente la caracteristica morfologica diferencial del cromosoma 35 que se
definié como metacéntrico en llamas y subtelocéntrico en alpacas, en la totalidad de

las metafases estudiadas.

Adicionalmente, es importante manifestar que los cromosomas sexuales (X e Y) de
ambas especies son metacéntricos, correspondiéndole al X ser el “metacéntrico”
mayor, y al Y el cromosoma més pequefio del cariotipo e igualmente metacéntrico.
En sintesis, podemos afirmar que la estimativa de la LR y el IC en los cromosomas
metafasicos y/o prometafasicos de llamas y alpacas coloreados con Giemsa nos ha

permitido verificar las siguientes caracteristicas cariotipicas de ambas especies:

1.- Las llamas y las alpacas son portadoras de un cariotipo con 74 cromosomas y

un mecanismo de determinacion sexual del tipo XX/XY.
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Ambos cromosomas sexuales son metacéntricos, el X es el cromosoma
metacéntrico mayor del cariotipo y representa aproximadamente el 4.7% del
genoma, mientras que el Y es el cromosoma metacéntrico menor del cariotipo

y representa aproximadamente el 0.7% del genoma en ambas especies.

El cromosoma 1 es el de mayor LR y representa aproximadamente el 5.7%
del genoma de alpacas y llamas, mientras que el cromosoma 36 es el
autosémico de menor LR y representa aproximadamente el 1% del genoma de

ambas especies.

El cromosoma 35 es subtelocéntrico en alpacas y metacéntrico en llamas.

La estimativa de la LR de cada cromosoma, nos permitié determinar la
posicién inequivoca de cada par en el cariotipo y analizar comparativamente

los homedlogos de ambas especies.

A continuacién, presentaremos en ésta misma seccidn, algunas de las
metafases y cariotipos de ambas especies y de ambos sexos, a fin de ilustrar
una parte de los resultados obtenidos y que corresponden a la coloraciéon con

el Giemsa. Ver figuras del N° 7 al N° 10 en las paginas 47 - 50.

En la secciéon de Anexos (Pag. 88 - 100) presentamos un nimero adicional de
metafases y cariotipos analizados en las dos especies estudiadas, y que nos
permiten ilustrar los resultados experimentales obtenidos, utilizando otras
metodologias citogenéticas que permiten un andlisis del patron de
diferenciacién  longitudinal de los cromosomas metafdsicos y/o
prometafésicos de las poblaciones analizadas, mientras que en las paginas 101
al 128 presentamos 14 tablas con las medidas del p y q y las estimativas de la

LR y del IC en ambas especies.



c.- Figuras del 7 - 10, de 4 metafases de llamas y alpacas de ambos sexos.

Figura N° 7.- Metafase de alpaca & coloraciéon Giemsa y el cariotipo. Se puede
apreciar que la metafase tiene 74 cromosomas,
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bastante elongados y sin

sobreposiciones, siendo relativamente facil apreciar la ubicacién del centrémero en

todos los casos. Observar que el Y es el metacéntrico mas pequeiio del cariotipo de

alpacas y también en llamas, mientras que el 34 y el 35 son subtelocéntricos.
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UNMSM

Figura N° 8.- Metafase de alpaca 3 coloreada con Giemsa y el cariotipo.
Observar que el cromosoma 35 es subtelocéntrico.
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Fig. N° 9.- Metafase de una llama ¢ coloreada con Giemsa y cariotipo. Apreciar
que en llamas el cromosoma 35 es metacéntrico.
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Figura N° 10.- Metafase de llama & coloreada con Giemsa y cariotipo.
Observar que en llamas el cromosoma 35 es metacéntrico.



d.- TABLA N° 2.-  Estimativas promedio de la LR y del IC en §
metafases de una alpaca del sexo masculino.

CROMOSOMA | | c MORFOLOGIA
N° CROMOSOMICA
1 5.78 0.21 St
2 5.41 0.19 St
3 4.80 0.13 St
4 4.20 0.15 St
5 3.98 0.17 St
6 3.77 0.15 St
7 3.59 0.17 St
8 3.47 0.23 St
9 3.30 0.18 St
10 3.27 0.22 St
11 3.19 0.27 Sm
12 3.12 0.23 St
13 3.00 0.34 Sm
14 2.93 0.29 Sm
15 2.70 0.29 Sm
16 2.59 0.39 M
17 2.55 0.24 St
18 2.45 0.32 Sm
19 233 0.20 St
20 2.21 0.26 Sm
21 2.07 0.31 Sm
22 1.96 0.32 Sm
23 1.93 0.37 M
24 1.89 0.32 Sm
25 1.87 0.43 M
26 1.79 0.34 Sm
27 1.71 0.30 Sm
28 1.67 0.37 M
29 1.63 0.39 M
30 1.59 0.25 Sm
31 1.53 0.39 M
32 1.44 0.24 St
33 1.35 0.23 St
34 1.29 0.30 Sm
35 1.19 0.26 Sm
36 1.07 0.21 St
X 4.41 0.40 M
Y 0.98 0.42 M
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e.- La morfologia de los cromosomas sexuales de llamas y

alpacas

1.- La morfologia del cromosoma X

El cromosoma X de llamas y alpacas es metacéntrico, y le corresponde ser el

cromosoma metacéntrico de mayor LR en ambas especies. (Ver fig. N° 11)

fs Bl

Figura N° 11.- Los cromosomas X en una llama del sexo femenino. La coloracién

con Giemsa, permite apreciar la morfologia metacéntrica del cromosoma X.

Adicionalmente, quisiera recordar que el cromosoma X en el caso de los mamiferos
del tipo eutheria, estd considerado como el cromosoma “mejor conservado” en
términos de secuencias nt y genes funcionales y equivale aproximadamente al 5% del

genoma nuclear (Ohno 1967, Morton 1991).
2.- La morfologia del cromosoma Y

El cromosoma Y de llamas y alpacas también es morfolégicamente metacéntrico,
representa al cromosoma mds pequefio de todo el cariotipo y es equivalente
aproximadamente a un valor algo menor al 1% del genoma nuclear. (Ver figura N°

12).

Su morfologia es relativamente de facil diferenciacion, pues al encontrarse en dosis
unica en los individuos del sexo masculino es el “Unico” que carece de pareja, es el
cromosoma mas pequefio del cariotipo a la observacion microscépica y las

estimativas de la LR y del IC lo han confirmado. Su reconocimiento es posible de ser
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realizado en las metafases coloreadas con Giemsa que reunan los pre requisitos

definidos en la Metodologia para ser fotografiados.

CROMOSOMA Y
ALPACA LLAMA
23 o
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Figura N° 12.- El cromosoma Y de llamas y alpacas coloreado con Giemsa. En
ambas especies el cromosoma Y es nitidamente metacéntrico, de dimensiones

equiparables y no deja ninguna duda acerca de la posicion central del centromero.

3.- La morfologia del cromosoma Y de llamas y alpacas con el

tratamiento GTG

Utilizando la coloracion GTG el cromosoma Y de llamas y alpacas muestra una

morfologia nitidamente metacéntrica y adicionalmente, la misma secuencia de

diferenciacion longitudinal. (Ver fig N° 13)

CROMOSOMA Y
ALPACA LLAMA
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Figura N° 13.- La técnica GTG y el cromosoma Y de alpacas y llamas.- El
tratamiento GTG permite verificar la morfologia metacéntrica del cromosoma Y en
llamas y alpacas, e igualmente se aprecia la misma secuencia de diferenciacién

longitudinal del cromosoma.
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f.- Sobre la morfologia diferencial de los cromosomas 34 y 35 en

llamas y alpacas

El andlisis de los cariotipos coloreados con Giemsa, mostrd la existencia de una
correspondencia de la homeologia cromosomica “casi total” entre llamas y alpacas,
las dnicas diferencias morfoldgicas detectadas estdn representadas por los pares 34 y
35 siendo éste Ultimo par, portador de la méds notable de todas ellas, puesto que en
llamas ¢l 35 es de “morfologia metacéntrica” mientras que en alpacas aparece como
un cromosoma ‘“‘subtelocéntrico”, tal como lo reportara Ramos en su Tesis de

Maestria (2014). (Ver figuras del 7 al 10)

En relacién al cromosoma 34 de ambas especies, se debe manifestar que no ha sido
posible confirmar la existencia de una diferencia morfologica clara como la
observada para el cromosoma 35, las estimativas del IC en ambas especies no
muestran valores diferentes y no se ha detectado una morfologia diferencial con la
metodologia empleada, pero tampoco podemos negarla, es posible que la diferencia
sea tan pequefia que podria caer en el limite de la capacidad resolutiva del ojo
humano. (Ver Figura N° 6). No obstante, se puede apreciar en las mejores
preparaciones una pequeiiisima diferencia muy “sutil” entre los cromosomas 34 de
ambas especies, con un cromosoma 34 submetacéntrico en llamas y subtelocéntrico
en alpacas. y creemos que amerita la aplicacion de una metodologia de mejor nivel
resolutivo que podria ser la del FISH (Fluorescence in situ hybridization). (Ver

figuras del 7 al 10).

En las tablas N° 3, 4 y 5 de la pag. 55, se puede apreciar que el cromosoma 35 en las
llamas es del tipo metacéntrico, mientras que en las alpacas es del tipo
subtelocéntrico. Por otro lado el cromosoma 34 en ambas especies es del tipo

subtelocéntrico.
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Tabla N° 3.- Valores de LR, IC y morfologia cromosémica para los pares
34 y 35 de llamas y alpacas.

Cromosoma LR |IC | Morfologia

34 de Llamas | 1.27 | 0.06 | Sub telocéntrico
34 de Alpacas | 1.23 | 0.06 | Subtelocéntrico
35 de Llamas | 1.21 | 0.38 | Metacéntrico

35 de Alpacas | 1.16 | 0.06 | Subtelocéntrico

Tabla N° 4: Morfologia cromosémica en alpacas segin los valores del

IC.
Tipo cromosémico N° de pares cromos6micos TOTAL
Telocéntrico 0 0
Subtelocéntrico 1-11, 13, 15, 17, 28, 30, 34, 35 18
Submetacéntrico 14, 18, 21, 23-26, 32, 33 10
Metacéntrico 12, 16, 19, 20, 22, 27,31, 36, X, | 8A + X +Y

Tabla N° 5.- Morfologia cromosomica en llamas segin los valores del

ic.
Tipo cromosémico Pares cromosomicos TOTAL
Telocéntrico 0 0
Subtelocéntrico 1-11, 13, 15, 17, 28, 30, 34, 17
Submetacéntrico 14, 18, 21, 23 - 26, 29, 32, 33 10
Metacéntrico 12, 16, 19, 20, 22,27,31,35, X, Y 9A, X, Y

Apreciar que la unica diferencia en la morfologia cromosémica del cariotipo de
llamas y alpacas se encuentra en la comparacion morfologica del cromosoma 35 que

es metacéntrico en llamas y subtelocéntrico en alpacas.

g.- Comparacion de la morfologia del cromosoma 34 de llamas y

alpacas tratados con diferentes metodologias citogenéticas
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En las imédgenes que se adjuntan se puede apreciar la morfologia del cromosoma 34
de alpacas y llamas con las técnicas de coloracion de Giemsa. CBG y RHG. (Ver fig

14,15y 16)

CROMOSOMA 34
ALPACA | LLAMA
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Figura N° 14.- El cromosoma 34 de alpacas y llamas coloreado con Giemsa. Se
puede apreciar un ligero esbozo de morfologia submetacéntrica del cromosoma 34 de
las llamas, mientras que en alpacas claramente es del tipo subtelocéntrico.

1.- Comparacion del cromosoma 34 de llamas y alpacas aplicando la

técnica CBG

La técnica CBG es especifica para localizar la heterocromatina constitutiva y se ha
convertido en la metodologia de eleccion para caracterizar a los centrémeros y las
regiones pericentroméricas, en algunos casos la marcaciéon positiva es muy clara en
las regiones ricas en DNA altamente repetitivo como en el brazo largo del Y, y las
constricciones secundarias de los cromosomas 1, 9 y 16 del hombre. En el caso del
cromosoma 34 de llamas y alpacas se aprecia una marca muy tenue que indica ser
portador de una escasa cantidad de heterocromatina constitutiva, en algunas
metafases se puede apreciar una banda positiva centromérica muy discreta en alpacas
pero casi inexistente en llamas. Adicionalmente el brazo corto en ambas especies es

muy corto y no ha sido posible apreciar una diferencia clara. (Ver fig. 15).
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CROMOSOMA 34

ALPACA LLAMA

Figura N° 15.- El cromosoma 34 de alpacas y llamas tratados con la técnica
CBG. Se puede apreciar que la heterocromatina constitutiva en ambas especies es
muy poco abundante y casi inexistente en las regiones centroméricas. Asimismo la
morfologia del 34 en ambas especies es del tipo subtelocéntrico.

2.- La técnica RHG aplicada en el cromosoma 34 de llamas y alpacas

La aplicacion de la técnica RHG muestra la existencia de bandas R terminales
positivas en los telomeros de ambos brazos del cromosoma 34 de llamas y alpacas,
asimismo se puede apreciar que el brazo corto del 34 es ligeramente mds largo en
llamas que en alpacas, sin embargo esta diferencia solo se puede apreciar en algunas

metafases. (Ver fig. N° 16).
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Figura N° 16: El cromosoma 34 de alpacas y llamas tratado por la técnica RHG.
La diferencia del brazo corto entre ambos cromosomas es practicamente inexistente,
y la morfologia es del tipo subtelocéntrica de observacion muy nitida.

h.-  Aplicacion de las técnicas CBG, RHG y GTG sobre el cromosoma

35 de llamas y alpacas

Los resultados obtenidos sobre la morfologia del cromosoma 35 de llamas y alpacas
nos permiten afirmar que difieren nitidamente, en alpacas el 35 es subtelocéntrico y
en llamas es metacéntrico. Las imdgenes que se muestran en las figuras del 7 al 10
sustentan nuestras afirmaciones y han sido obtenidas aplicando la coloracién
convencional de Giemsa, y adicionalmente las técnicas CBG, GTG y RHG ((Ver

figuras N°. 17, 18, 19 y 20)
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Figura N° 17.- El cromosoma 35 de alpacas y llamas coloreado con Giemsa. Es
posible apreciar nitidamente la morfologia metacéntrica del cromosoma 35 de
llamas, mientras que en las alpacas el 35 es subtelocéntrico.

CROMOSOMA 35
ALPACA | LLAMA
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Figura N’ 18.- Morfologia comparativa del cromosoma 35 en alpacas y llamas
aplicando la técnica CBG. En alpacas el cromosoma 35 es subtelocéntrico y la
heterocromatina constitutiva es muy escasa, mientras que en llamas el cromosoma 35
es metacéntrico y la heterocromatina es algo menos escasa, adicionalmente se puede
apreciar que la marca C(+) se extiende cubriendo casi totalmente el p.

Aplicando la técnica GTG, el cromosoma 35 de alpacas y llamas aparece claramente
diferenciable, en llamas es metacéntrico y apreciamos una banda G positiva muy
nitida en cada brazo, mientras que en las alpacas es subtelocéntrico y la banda G

positiva aparece en el brazo largo, esta imagen refuerza nuestra interpretacion inicial
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de la ocurrencia de una inversion pericéntrica que podria haber ocurrido en el

ancestro de ambas especies. (Ver fig. N° 19)

CROMOSOMA 35
ATLPACA | LLAMA
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Figura N° 19.- El cromosoma 35 de alpacas y llamas tratado por la técnica
GTG. La morfologia metacéntrica del 35 en llamas y subtelocéntrica en alpacas es
claramente apreciable.

Aplicando la metodologia RHG, el andlisis comparativo del cromosoma 35 en
alpacas y llamas permite apreciar muy nitidamente la morfologia metacéntrica en
llamas y subtelocéntrica en alpacas, en el cromosoma de llamas se puede apreciar
una banda q telomérica muy notable, y una banda mediana en p como la maés

importante (Ver fig. N° 20).

CROMOSOMA 35
ALPACA | LLAMA
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Figura N’ 20.- Comparacion de la morfologia del cromosoma 35 de llamas
y alpacas tratados por la técnica RHG, El cromosoma 35 de alpacas es del tipo
subtelocéntrico y el de llamas es metacéntrico, morfologia que se aprecia claramente
en la imagen que se muestra.
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i.- El polimorfismo del cromosoma 1p en llamas y alpacas

Los antecedentes acerca del polimorfismo del brazo corto del cromosoma 1 de
llamas y alpacas, se remontan a la publicacion de Marin er al (2007a), en la que
basados en la existencia de un dimorfismo de una banda G(+) terminal (telomérica) o
centromérica en el brazo corto del 1 y en los resultados del andlisis del DNA
mitocondrial de los CSA, propusieron una relacién filogenética de dos lineas
ancestrales que relacionan al guanaco (Lama guanicoe) con la llama (Lama glama)
como integrantes de un grupo parafilético: EI Género Lama;y a la alpaca (Vicugna
pacos) con la vicufia (Vicugna vicugna) como integrantes del otro grupo ancestral

que en este caso corresponde al Género Vicugna.

J- Variables del cromosoma 1p de alpacas y llamas con el

tratamiento GTG

Nuestros hallazgos en el andlisis del cromosoma 1 de llamas y alpacas con las
metodologias GTG y RHG, nos muestra claramente la existencia de dos tipos de
cromosomas 1: cromosoma 1 tipo a y cromosoma 1 tipo b. (Ambos tipos

cromosémicos son evidentes con el tratamiento GTG y RHG):

El cromosoma 1 “tipo a”, presenta una secuencia GTG que se inicia con una banda
G(-) en el centrémero, seguida por una banda G(+), luego una banda G(-) y finaliza

con una banda G(+) terminal. (Ver fig. N° 21).

Mientras que el cromosoma 1 “tipo b”, se inicia con una banda G(-) proximal al
centromero, para terminar con una G(+) ter muy notable, haciendo un total de dos
bandas marcadoras. (Ver fig. N° 21). En las mejores preparaciones citolégicas las 4

bandas descritas son apreciables nitidamente.
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Figura N° 21.- Tipos de cromosoma 1 observados en alpacas y llamas con el
tratamiento GTG. En alpacas se puede observar ambos tipos de cromosomas 1: a'y
b; mientras que en las llamas tinicamente se ha encontrado el cromosoma 1 del tipo
b, lo cual determina que en todos los casos las llamas sean homozigéticas para la
variable b del cromosoma 1 (bb)

a partir del andlisis de la secuencia de diferenciacion longitudinal del brazo corto del

cromosoma 1 con ambas técnicas de tratamiento. (Ver Fig. N° 21)

k.-  Distribucion del heteromorfismo del 1p en alpacas y llamas

En la poblacion de alpacas analizadas hasta la fecha se ha observado ambos tipos de
cromosomas 1 (a y b), mientras que en las llamas de Junin y Huancavelica solo se ha
identificado el cromosoma 1 del tipo b, es decir, todas las llamas analizadas son
homozigéticas (bb) para la variable b del cromosoma 1, mientras que las alpacas
pueden conformar las tres combinaciones posibles del cromosoma 1: aa, ab y bb, en

proporciones aun no determinadas. Ver fig. 22 y 23.
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Figura N° 22.- Distribucion heteromoérfica del cromosoma 1p con la técnica
GTG en alpacas

Se observa el heteromorfismo del cromosoma 1 en alpacas procedentes de Huari; en
la figura N° 22 se puede apreciar la conformacién heteromorfica del brazo corto del
1 en los animales analizados, mientras que en la dltima columna se muestra la
representacion esquemadtica de la diferenciacion GTG.
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Figura N° 23.- Distribucion homomorfica del cromosoma 1p en llamas con la

técnica GTG.

Se observa el homomorfismo para el cromosoma 1 del tipo “b” en una alpaca, con
ambos homologos presentando el tipo de marcacion “b”, segun el esquema.

Teodricamente deberiamos esperar el homomorfismo para la variable cromosémica
“a” (aa). A priori podriamos pensar en dos eventualidades: 1. Encontramos la forma
“aa”, 2. no encontramos la forma “aa”. En el segundo caso de no encontrarse, la
hipdtesis mas probable de la diferencia de las variables “a” y “b” podria ser que “a”
se origind a consecuencia de una delecién, la misma que seria inviable en

homocigosis.
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L.- El cromosoma 1p tratado con la técnica RHG

La técnica RHG tiene la virtud de colorear positivamente las regiones terminales de
los cromosomas humanos y de mamiferos, en las figuras 24 y 25 que se adjuntan se
puede apreciar el resultado obtenido en las metafases de 3 llamas y 3 alpacas, en las
que aparentemente unicamente la alpaca muestra la existencia de un dimorfismo para

la banda R (+) terminal del p del cromosoma 1.

Las imédgenes permiten apreciar con nitidez que en relacion a la secuencia de bandas
R, en las llamas existe un unico tipo de cromosoma 1, el 1b; por tanto podemos
afirmar que en las llamas el par 1 es homomorfico, siendo en todos los casos del tipo

1blb.

Mientras que en las alpacas el brazo corto del cromosoma, 1 se aprecia con un
dimorfismo en la secuencia de bandas R, verificandose ambos tipos de cromosomas
1: el 1a y el 1b, lo que determina que en alpacas el par puede aparecer con los tres

tipos posibles de distribucién: lala, lalb y 1blb.
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Figura N° 24.- Tipos de cromosoma 1 con el tratamiento RHG. Se puede apreciar
dos tipos de cromosoma 1, el tipo a muestra una banda R(+) terminal muy notoria y
ha sido encontrado unicamente en alpacas, mientras que el tipo b muestra una banda
R(+) terminal muy fina y una centromérica mds notoria, habiendo sido observado
tanto en llamas como en alpacas.
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El dimorfismo del 1p también se puede advertir en relacion a la magnitud de las
bandas R positivas que consiste en la “ausencia aparente” de una banda terminal R

positiva en uno de los miembros del par (tipo b).

m.- El heteromorfismo del cromosoma 1 en alpacas

En alpacas se ha encontrado ambos tipos de cromosoma 1: 1a 'y 1b. (Ver fig 25)
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Figura N’ 25: El par 1 de 5 alpacas de ambos sexos, tratados con la técnica
RHG, los 5 pares muestran la distribucién heteromoérfica de ambos tipos de
cromosoma 1 en todos los individuos analizados. Todos los pares son del tipo ab. El
esquema de la secuencia de bandas grafica la distribucion de las bandas R(+) y R(-)
en el p del cromosomal. En los 5 pares del cromosoma 1 que se observan, se puede
apreciar que todos son del tipo heteromorficos.

Los 5 pares de cromosomas 1 que se muestran en la figura 25 estdn conformados por
un cromosoma 1 del tipo a, y un cromosoma 1 del tipo b, conformacién

heteromorfica del par 1 en las 5 metafases analizadas procedentes de 5 alpacas.

Las imdgenes permiten apreciar que la banda R(+) terminal (telomérica) es bastante
nitida, y concordante con las caracteristicas de la marcacion positiva en las regiones

teloméricas de los cromosomas metafasicos.
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n.- El homomorfismo del cromosoma 1 en llamas

Debemos indicar que nuestro andlisis poblacional ain lo consideramos preliminar,
pero a la fecha podemos afirmar que en las llamas de Huari se ha observado un unico
tipo de cromosoma 1, tal como se indica en el esquema de la figura 24, determinando
que todos los individuos de Lama pacos analizados en relacién al par 1 son del tipo b

conformando un par 1 del tipo: 1b1b (homomorfico) en todos los casos.

Somos conscientes de la necesidad de incrementar el numero de llamas a analizar, y

por tanto nuestros resultados deben ser considerados como preliminares.
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Figura N° 26.- El par cromosémico 1 en 3 llamas con tratamiento RHG. Se
puede observar que en todos los casos el par 1 es homomorfico para el tipo 2. En el
esquema se puede apreciar la secuencia de las bandas R.

Nuestros resultados en relacion al heteromorfismo del 1p nos ha permitido verificar
que las metodologias de andlisis citogenético RHG y GTG han evidenciado en las
especies analizadas la consducta antitética en la diferenciacion longitudinal del
cromosoma, que en el caso especifico estd referido al brazo corto del cromosoma 1

de llamas y alpacas.
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CAPITULO 5: DISCUSION

En este capitulo intentaré enfocar los siguientes aspectos:

a.- El cariotipo de los camélidos sudamericanos
b.- La morfologia diferencial de los cromosomas 34 y 35 en llamas y
alpacas
C.- Sobre el cromosoma 1 de llamas y alpacas
d.- La morfologia de los cromosomas sexuales de llamas y alpacas
e.- El aislamiento reproductivo, la especiacion y los cromosomas de la

familia Camelidae

a.-  El cariotipo de los camélidos sudamericanos

En primer lugar, debo manifestar que el cariotipo de los camélidos es un cariotipo
dificil de analizar, principalmente por el nimero elevado de cromosomas que
contiene (2n = 74), por la morfologia similar que exhiben los cromosomas “mads
pequeiios” que mayoritariamente son del tipo subtelocéntricos, y porque
adicionalmente muestran una LR con una diferencia muy pequefia entre los pares
contiguos, lo que ocasiona que puedan ser muy facilmente confundidos. La
estimativa de la LR es un valioso auxiliar para establecer la posicion de cada par
cromosémico en el cariotipo en orden decreciente, y se convierte de esta forma en
una metodologia de gran valor para el andlisis citogenético de los CSA y de la

familia Camelidae en general.

La coloraciéon convencional con Giemsa nos ha permitido reconocer con bastante
precision la morfologia de los cromosomas de llamas y alpacas, principalmente por
ser la identificaciéon del centromero mucho mds simple y segura que con los
diferentes tratamientos para obtener los patrones de diferenciacién longitudinal del
cromosoma, que eventualmente podrian alterar algunas regiones del cromosoma, y
por tanto dificultar las estimativas de las dimensiones del p y del q, e indirectamente

la definicién del IC y la LR de cada par cromosémico.
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Conocer los parametros de la LR de los cromosomas metafdsicos, nos ha permitido
asignar con “mayor precision” la ubicacién de cada cromosoma en el cariotipo de
ambas especies, y en concordancia con la Nomenclatura de la Citogenética Humana,
cuyo desarrollo sistemdtico data de la década del 60 y ha incorporado regularmente
los avances metodoldgicos que han aparecido a lo largo de los afos, sirviendo de
modelo para las metodologias del andlisis citogenético implementado en otros
organismos vivos, especialmente en mamiferos y algunos vertebrados. ISCN (1978),

ISCN (2013).

Las estimativas de los valores del IC, permiten definir la morfologia de cada
cromosoma, y con ello poder realizar el andlisis morfolégico comparativo entre los
cariotipos de llamas y alpacas con pardmetros confiables. Quisiéramos remarcar que
nuestros resultados son los primeros que se realizan incluyendo un estudio
comparativo de los cromosomas metafasicos entre dos especies de camélidos
sudamericanos, adjuntando informacion acerca de la LR, el IC y las fotografias de las
metafases originales. Es decir, hemos podido ubicar a los pares cromosémicos inter-
especificos (cromosomas homedlogos) de ambas especies con una probabilidad

mayor de no cometer errores sistematicos propios de la averiguacion.

Por otro lado, quisiera resaltar que algunos de los trabajos publicados sobre los
cromosomas de los CSA incluyen unicamente ‘“hemicariotipos”, modalidad que
reporta tan solo uno de los cromosomas homoélogos de cada par en las especies
analizadas, esta modalidad de publicaciones no permite el anélisis de la variabilidad

al interior de cada par de cromosomas homdlogos.

De manera adicional a la metodologia de andlisis citogenético empleado, hemos
utilizado varias metodologias que incluyen las técnicas de diferenciacion longitudinal
del cromosoma, tales como la coloracion RHG, CBG y/o GTG, que han permitido
caracterizar los pares cromosémicos con mayor precision, pues la secuencia de
diferenciacion longitudinal es coincidente en los cromosomas homélogos y permiten
su identificacion como pares, mientras que las caracteristicas morfoldgicas son
apreciadas con mayor nitidez en los cromosomas mds elongados, por esta razén

hemos privilegiado la obtencién de cromosomas pro metafasicos.
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b.- La morfologia diferencial de los cromosomas 34 y 35 en llamas y

alpacas

En relacién al andlisis comparativo de los cromosomas 34 y 35 de llamas y alpacas,
debemos comentar que no ha sido posible confirmar la diferencia morfolégica
encontrada por Ramos (2014) para el cromosoma 34, pues en las dos especies
estudiadas el resultado muestra que el par 34 es del tipo subtelocéntrico, y aunque no
podemos negar la sugerencia de Ramos, la diferencia reportada podria ser muy tenue
y ocasionada por mutaciones cromosdémicas 0 microcromosémicas que involucran
muy pocas bases nt que escapan a la capacidad resolutiva del ojo humano y se
requiera por tanto, de una metodologia de mayor sensibilidad, como es la del FISH

(Fluorescence in situ hybridization).

Con respecto al cromosoma 35, se ha podido verificar que la morfologia difiere
nitidamente entre las llamas y alpacas, siendo del tipo “metacéntrico” en llamas y del
tipo “subtelocéntrico” en alpacas. Este resultado ha sido encontrado en la totalidad de
llamas y alpacas estudiadas en el Laboratorio y no hemos detectado hasta la fecha,
una variacion de tipo geografico y/o del tipo de “variable polimorfica” en las alpacas

y/o llamas analizadas.

En relacién a la génesis del rearreglo, por el momento no contamos con algin
marcador citogenético que pueda brindar alguna sefial indicadora, pero como se
registra en casos similares, es muy probable que la diferencia haya sido provocada
por la ocurrencia de una inversién pericéntrica en la especie ancestral mas proxima
de ambas, sin embargo, a la fecha no tenemos ninguna evidencia que sustente esta
afirmacion. Es cierto también por otro lado que atn nos falta analizar los cariotipos
de guanacos y vicufias para poder estimar en qué momento evolutivo podria haberse

registrado el rearreglo.

Quisiéramos manifestar que observando con atencion la figura 1 de Marin et al,
(2007a) se puede apreciar que el cromosoma 35 reportado para llamas,

morfolégicamente es metacéntrico o sub metacéntrico, sin embargo se debe precisar
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que la designacion del “cromosoma 35 en el cariotipo confeccionado por Marin et
al, (2007a), no guarda correspondencia con el nuestro por haber sido elaborado con
una metodologia diferente, que no considera el criterio de la LR del cromosoma para

su ubicacidn en el cariotipo.

El sistema de clasificacion cariotipica utilizado por Marin et al. (2007a) no es el
sistema utilizado en la Citogenética Humana, (ISCN, 2013), se puede verificar que
algunos cromosomas pequefios, con una LR menor, aparecen clasificados en el
cariotipo antes que varios cromosomas con valores mayores de LR. Por tanto, no
existe posibilidad de comparacién entre ambos cariotipos, especificamente en el caso
del cromosoma 35 nuestro, con los cromosomas de otros autores, de lo cual se puede
deducir la necesidad de utilizar un sistema internacional de nomenclatura
citogenética de mamiferos, que posibilite la realizacion de andlisis citogenéticos

comparativos entre los diferentes autores y Laboratorios especializados.

C.- Sobre el cromosoma 1 de llamas y alpacas

En el caso del cromosoma 1, debemos manifestar que por tratarse del par
cromosOmico de “mayor dimension” en el cariotipo de los CSA, si es posible
diferenciarlo en los cariotipos de los autores que no han utilizado la informacién de
la LR para su localizacién en el cariotipo. En el caso particular del cromosoma 1

quisiéramos comentar algunos aspectos inherentes al cariotipo de los Camélidos.

Respecto a los hallazgos reportados por diferentes autores en relacion al patron de
diferenciacion longitudinal del cromosoma 1, quisiera referirme en primer lugar al
heteromorfismo de la banda 1pl12 (brazo pequeiio del cromosoma 1) en alpaca y

vicufas reportado por Marin et al. (2007a).

La marcacién G positiva del 1pter reportada por Marin en el 2007a, se puede apreciar
nitidamente en los hemicariotipos publicados por Bianchi et al en el afio 1985, pero
sin hacer referencia a la marcacién diferencial de los homdlogos, aparentemente con
la misma distribucién especifica, lo que indicaria que la marcacion diferencial no fue
percibida, nosotros la hemos apreciado tal como indica Marin, pero con alguna

diferencia en la distribucidn especifica, y alguna heterogeneidad en la secuencia de
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diferenciacion observada en las poblaciones de llamas y alpacas que marcan alguna

diferencia que nos gustaria comentar.

La génesis de este polimorfismo cariotipico podria encontrarse en la ocurrencia de
una inversion paracéntrica en 1p (brazo corto del cromosoma 1), en un individuo

ancestral del género de la vicuiia, o tal vez de la tribu Lamini.

Nuestros resultados confirman la existencia de un heteromorfismo de una banda R
positiva, con ubicacion centromérica en alpacas y telomérica en llamas, sin embargo,
la distribucién poblacional en las alpacas nos muestra la existencia de algunos
individuos que son portadores de ambos cromosomas marcadores, lo cual levanta la
interrogante acerca de la distribucidon poblacional y la génesis del heteromorfismo.
Como corolario en relacién al heteromorfismo del cromosoma 1, nuestros resultados
con la marcacion RHG nos sugieren la existencia de al menos “2 variables
morfoldgicas del brazo pequefio del cromosoma 17, sin embargo, la distribucion
poblacional en las alpacas analizadas, sugiere la existencia de una mayoria de
individuos del tipo heterocigoto. La respuesta a esta dificultad estimamos que debe
llegar aplicando la metodologia FISH, en concordancia con Graphodatsky et al.

(2011).

d.- La morfologia de los cromosomas sexuales de llamas y alpacas

El cromosoma Y es el mdas pequefio del cariotipo de llamas y alpacas, es
metacéntrico y representa algo menos del 1% del material hereditario en ambas
especies. El cromosoma Y por ser exclusivo del sexo masculino es relativamente
simple de ser identificado, pues es el tinico que aparece en dosis Unica, por carecer de

homdlogo en los individuos del sexo masculino.

En llamas y alpacas se ha podido caracterizar sin ninguna ambigiiedad la morfologia
metacéntrica del cromosoma Y, principalmente por tratarse del cromosoma mds
pequeio del cariotipo. Los trabajos que sefialan al Y como un cromosoma
acrocéntrico de dimensiones comparables a los autosémicos menores, podrian
haberse originado en la gran dificultad para el reconocimiento e identificacién

inequivoca de los cromosomas autosémicos mas pequenos.
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En relacién al cromosoma Y metacéntrico o submetacéntrico, pero de mayor LR,
reportado para el camello Camelus Bactrianus por Sammam et al en 1992, no es de
facil interpretacion, principalmente porque tan solo se puede observar el cariotipo
publicado, pero no se puede observar la metafase de procedencia. Sin embargo, en
mi opinidén es posible que se pueda haber cometido un error de apreciacién en el
apareamiento de los cromosomas autosémicos menores y el cromosoma Y sefalado,
corresponda a un cromosoma autosémico mayor. Es decir, nuestros resultados
sustentan como la hipdtesis més probable, que el cromosoma Y sefialado por
Sammam et al. (1992), no corresponde realmente al cromosoma Y de llamas y
alpacas, que tedricamente, deberia ser el mismo en las diferentes especies de la

familia Camelidae reportadas hasta la actualidad.

e.-  El aislamiento reproductivo, la especiacion y los cromosomas de la

familia Camelidae

Los hallazgos citogenéticos reportados hasta la fecha para los CSA y la familia
Camelidae, son concordantes con un proceso de especiacion que se encontraria en
una etapa inicial y que exhibe una gran parsimonia aparentemente fuera de lo comun.
Esta afirmacion esté sustentada en la existencia del mismo cariotipo en las 6 especies
estudiadas citogenéticamente, que exhiben el mismo nimero diploide (2n=74) y una
taxa de mutaciones cromosOmicas relativamente pequefia, especialmente si la
comparamos con la enorme variabilidad cariotipica encontrada en otros taxones de
mamiferos, como por ejemplo los primates del Orden Platyrrhini, que muestran gran
variabilidad especifica, siendo posible encontrar hasta 10 cariotipos diferentes en las
10 especies pertenecientes a un mismo género, tal como se ha registrado en el género
Aotus, que muestra 10 especies fenotipicamente diferentes y cada una es portadora de

un cariotipo propio. Arenas et al. (2000), Defler et al. (2007).

Por otro lado, el registro de hibridos inter especificos y fértiles, es una evidencia de
la ausencia de aislamiento reproductivo, no obstante, no es muy dificil deducir que la
capacidad reproductiva de los hibridos inter-especificos y/o inter-genéricos debe ser

inferior a la de los organismos parentales, por ser capaces de originar una proporcion
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de gametos cromosOmicamente desbalanceados, en frecuencia relativa mayor que los
individuos parentales, principalmente por la ocurrencia de intercambios meidticos en
la regiones cromosdémicos que registran la mutacién estructural y que suelen originar

una frecuencia de gametos cromosémicamente desbalanceados.

En relacion a la existencia de 2 cariotipos diferentes para llamas y alpacas, a causa de
poseer ambas especies 74 cromosomas, pero diferenciados por la morfologia del
cromosoma 35, estimo que en este caso “a priori” se podria considerar como un
proceso “inicial” de diferenciacién cariotipica, conducente a un aislamiento
reproductivo, al menos en una etapa inicial del proceso, que seria equivalente a la
produccion de gametos normales en “frecuencia inferior” a la que producen las

clases parentales.

Mientras que, en el caso de las variables encontradas en el 1p de llamas y alpacas,
consideramos que es altamente probable que se trate de regiones cromosomicas
polimorficas para cada especie, adicionalmente se puede sugerir que se trataria de
regiones centroméricas o pericentroméricas positivas al tratamiento CBG, es decir
son ricas en DNA altamente repetitivo y nos permite predecir que en esta region
cromosOmica la existencia de genes importantes para la sobrevida de la especie no

seria abundante (Dobigny et al, 2017).

1.- Las variables del brazo corto del cromosoma 1.- Aparentemente
sugieren que se trataria de mutaciones cromosOomicas capaces de conformar

“variables polimorficas™ en las especies reportadas de los CSA.

2.- Las variables morfologicas del “cromosoma 35.- En llamas y
alpacas, constituyen una mutacién proveniente de un rearreglo capaz de introducir
una disminucién importante en la capacidad reproductiva de llamas y alpacas. La
razén principal “a priori” la encontramos en la capacidad disminuida para la
produccién de gametos normales, viables y fértiles en los individuos descendientes
de un cruzamiento hibrido, y por tanto portador de un cromosoma 35 proveniente de
llama (metacéntrico) y el otro de la alpaca (subtelocéntrico) que durante la meiosis
registraran apareamiento no longitudinal de las cromatides hermanas como resultado

del rrearreglo que origind ambos cromosomas 35, morfolégicamente diferentes
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(metacéntrico y subtelocéntrico) y que formardn una “asa” a causa del segmento
invertido. Esta variable cromosémica como factor de especiacion puede considerarse
como un argumento antipddico al planteado por Brown et al. (2010) y por Brekke et

al. (2014).

Si a la fecha la mutacién del 35 en llamas y alpacas no ha logrado introducir una
condicién de aislamiento reproductivo entre los individuos portadores de la
mutacion, seria a consecuencia en dltima instancia de la estructura nucleotidica de las

regiones cromosOmicas involucradas en los rearreglos.

Sin embargo, las sugerencias deben esperar una confirmacion utilizando una
metodologia analitica a nivel molecular, como es la que representa la técnica del

FISH.

Finalmente, quisiera referirme a la existencia de “dos cariotipos diferentes” entre las
llamas y alpacas, o quizd tan solo se trataria de un “estado polimérfico” de algunos
cromosomas que estarian al inicio de una via evolutiva que debe conducir a la
poblacién a la conformacién de cariotipos diferentes capaces de crear una barrera de
aislamiento reproductivo, en el seno de una familia que registra el mismo cariotipo,
probablemente por un periodo de afios que debe exceder la fecha de su migracion al
Asia via estrecho de Behring y a Sudamérica via el istmo de Panamd, pues no hay
duda que antes de abandonar Norteamérica, los antecesores de los actuales camélidos

ya contaban con el mismo cariotipo (2n= 74 cromosomas).

Adicionalmente se puede afirmar que en la poblacion analizada citogenéticamente de
alpacas se ha identificado un heteromorfismo del brazo corto del 1 en una proporcién

importante de los ejemplares analizados.

En las llamas, hasta la fecha el cromosoma 1 encontrado es del tipo homomorfico,
Lo que sugiere que aparentemente la mutacién cromosdmica podria haberse

registrado en las alpacas.
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Este caricter condiciona un polimorfismo poblacional, que podria haber sido
ocasionada por la hibridacion inter especifica que se registra en las poblaciones de

llamas y alpacas peruanas.

3.- El cromosoma 1 de llamas. - Este cromosoma es portador de una
banda G positiva en 1pter, mientras que el cromosoma 1 de alpacas es portador de
una banda G negativa en Ipter. El cardcter dimérfico del cromosoma 1 en llamas y
alpacas ha sido sefialado como compartido con vicufias y guanacos (Marin et al.
2007) y sustenta la ancestria postulada para guanaco como ancestral de las llamas y

la vicufia como ancestral de las alpacas.

Nosotros pensamos que en los CSA al menos, el nacimiento de hibridos fértiles inter-
especificos, deberia ser interpretado como el resultado de una similitud cromosémica
total o “casi total” en los cariotipos de las cuatro especies, lo que permitiria el
apareamiento, combinacidén, recombinacion y segregacion normal de los
cromosomas “homeologos” (Lacadena 1996, pag 473) del hibrido durante la
gametogénesis, la produccién de gametos normales, viables, fértiles con la misma o
“casi la misma” probabilidad de fecundaciéon y desarrollo de zigotos igualmente

viables y normales.

Nuestra hipétesis es que la variable del cromosoma 35 es una mutacion estructural en
“via a” producir un “aislamiento reproductivo” o con mayor probabilidad de llegar a
convertirse en “causal de esterilidad”, mientras que la variable del cromosoma 1,
aparentemente constituye un tipo de rearreglo estructural probablemente en una
regién cromosémica con un contenido importante en DNA altamente repetitivo, 1o

que la convertiria en una variable polimoérfica en el cariotipo de los CSA.
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CAPITULO 6: IMPACTOS

Quisiéramos indicar que nuestros hallazgos son confirmatorios de una apreciaciéon
reportada inicialmente por Ramos al sustentar su Tesis de Maestria en el 2014,
respecto a la existencia de 2 cariotipos diferentes para llamas y alpacas. En aquella
oportunidad su trabajo incluia el andlisis de alpacas nacidas en Italia y la dnica llama
reportada en su trabajo era nacida en Alemania, lo cual levanta una interrogante

acerca de su procedencia y sus posibles implicancias poblacionales.

Nuestros resultados nos muestran claramente que la llama y la alpaca son portadores
de cariotipos con el mismo nimero cromosémico (2n = 74), pero con una diferencia
morfolégica en el cromosoma 35, que aparece como metacéntrico en las llamas y
subtelocéntrico en alpacas, y por tanto condiciona o estd en via a condicionar 2

cariotipos diferentes en las llamas y alpacas.

Por otro lado, es oportuno recordar que las mutaciones cromosémicas son capaces de
provocar un aislamiento reproductivo cuando el rearreglo es de tal magnitud que
impide la formacion de gametos y/o zigotos cromosOmicamente fértiles y viables en

los individuos hibridos.

Sin embargo, algunas mutaciones como las translocaciones robertsonianas y/o las
fisiones céntricas o de otra indole, son capaces de afectar parcialmente la capacidad
reproductiva de los gametos portadores del cromosoma mutante, en concordancia

con las secuencias nucleotidicas ubicadas en el segmento cromosémico rearreglado.

Nosotros consideramos que la descendencia de un cruce entre la llama y la alpaca
serd capaz de formar hibridos con un déficit en la capacidad reproductiva porque

existe una diferencia morfolégica en el par 35.

Por andlisis del DNA mitocondrial varios autores han postulado que la alpaca
procede de la vicuia y la llama del guanaco, siendo que la alpaca ha sido rebautizada

como Vicugna pacos, (Marin et al. 2007a, Marin et al. 2007 b, Wheeler et al. 2012,)
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CAPITULO 7.- CONCLUSIONES

El cromosoma 35 es morfolégicamente subtelocéntrico en alpacas vy
metacéntrico en llamas, representa aproximadamente el 1.23 % del genoma y

constituye un cardcter cromosémico diferencial entre ambas especies.

El cromosoma X es el metacéntrico de mayor LR de llamas y alpacas, y

representa aproximadamente el 4.63 % del genoma nuclear en ambos casos.

El cromosoma Y es el metacéntrico de menor LR de llamas y alpacas, y

representa aproximadamente el 0.7% del genoma nuclear de ambas especies.

El cromosoma 1 de alpacas y llamas es subtelocéntrico, representa
aproximadamente el 5.9% del genoma en ambas especies, y en alpacas la
secuencia de bandas GTG y RHG determina 2 tipos de cromosomas 1: la 'y
Ib que condiciona un heteromorfismo en alpacas con la siguiente

distribucién: 1ala; lalb; 1blb.

La distribucion de las variables del cromosoma 1 en llamas muestra un dnico

tipo de distribucion siendo todas las llamas analizadas homomorficas: 1ala.

A la fecha no se puede afirmar que los cariotipos de llamas y alpacas son dos
cariotipos diferentes o solo constituyen variables polimérficas del mismo

cariotipo.
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CAPITULO 8: RECOMENDACIONES

Incrementar el nimero de metafases analizadas por cada animal mediante la
adquisicién de un software analizador de los cromosomas para su instalacion

en el fotomicroscopio del Laboratorio de Genética Humana.

Complementar los estudios citogenéticos mediante la implementacién de un
Banco de DNA de los ejemplares utilizados para el andlisis citogenético a fin
de establecer una correlacién entre los cromosomas y las secuencias nt de

ambas especies.

Aumentar el nimero de animales estudiados con especimenes de otras dreas

del pais como son Ayacucho, Nasca, Puno, Cerro de Pasco etc.

Coordinar con las Instituciones encargadas de la regulacion de la crianza de
los CSA para el estudio de las especies silvestres como son las vicufias y el

guanaco.

Propiciar el intercambio de experiencias del Laboratorio de Genética Humana
mediante la participacion activa en los eventos cientificos y la suscripcion de

convenios cooperativos con otras Unidades Académicas de Investigacion.

Propiciar el equipamiento de un Laboratorio de Citogenética de CSA y de
mamiferos en general, con la adquisicion de un fotomicroscopio de
fluorescencia (FISH) que permita la deteccion de rearreglos cromosémicos

muy pequefios no detectables con la microscopia clésica.
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ANEXOS:
Lista de figuras
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Figura N° 27.- Metafase y cariotipo de alpaca &' coloreado con Giemsa

Se aprecia que los cromosomas estin bien elongados, sin sobreposiciones y el
centromero puede ser facilmente sefializado. El cromosoma Y es metacéntrico y el
35 subtelocéntrico.
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Figura N° 28.- Metafase y cariotipo de alpaca coloreado con Giemsa
La metafase tiene 74 cromosomas, el 34 y el 35 son subtelocéntricos, el Y es
metacéntrico y el mds pequeiio del cariotipo.



90

Y
4] ? Y >
& 2 Do ?
'§._. o & y
¢ L
b paViRss g S
\\1 4#* {)oh d
— 1 b ey 4
= b e
- 69* 4%9:’&
e :\,f ¢

oo or 68 gt NG
g oo WX B¥ ogp oG

XY AKX QR B8 WA R

19 20 21 22 23 24
Al X XN BR wxx an

25 26 27 28 29 30
aw nn na

31 32 33 R
an ~0 24 -

34 35 36

LABORATORIO DE GENETICA HUMANA
FACULTAD DE CIENCIAS BIOLOGICAS
UNMSM

Figura N° 29.- Metafase y cariotipo de alpaca J coloreada con Giemsa



an
o

an
*n

19

31

-

34

32
28

35

21
A=

27
S

33
- .

36

91

O a8 AN
B HR AR

16 7 18

AN > -, "-n
22 23 24
-~ -~ L
28 29 30
x- -
X Y

LABORATORIO DE GENETICA HUMANA
FACULTAD DE CIENCIAS BIOLOGICAS
UNMSM

Figura N° 30.- Cariotipo de una llama del sexo 3 coloreado con Giemsa.

Se puede apreciar que el cromosoma 35, el cromosoma X y el cromosoma Y son

metacéntricos.
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Fig. N° 31.- Cariotipo de una llama del sexo ¢ coloreado con Giemsa.

Se puede apreciar que el cromosoma 35 y ambos cromosomas X son metacéntricos.
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Figura N° 32.- Metafase y cariotipo de alpaca ¢ tratada con la técnica CBG. Se
puede apreciar que la distribucion de la heterocromatina va desde el centrémero
hasta el pter de los pares 9, 16, 19, 24, 25, 26, 28, 30, 31, 32 y 36.
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Figura N° 33.- Metafase y cariotipo de llama &' usando la técnica CBG. La

distribucién de heterocromatina se extiende hasta el qter en los pares 9, 16, 19, 24,
25, 26, 28, 30, 32,35,36¢e Y.
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Figura N° 34.- Metafase y cariotipo de una alpaca © tratada con la técnica
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Figura N° 35.- Metafase y cariotipo de una alpaca &' tratado con la técnica RHG.
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Figura N° 37.- Metafase y cariotipo de llama G tratado con la técnica RHG
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Tabla N° 6: Medidas de los cromosomas de una metafase de llama &
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PAR LONG HOMOL 1 HOMOL 2 Ctl\ \Ctz ReL c TIPO
CROM | BRAZ ctl,ct2 ct3,ct4 U CROM
ct3, ctd
ctl ct2 ct3 ct4
p 27.89 | 27.85 27.87 20.47 20.53 20.50 24.19
1 q 113.89 | 117.22 | 115.55 | 106.82 107.65 107.24 111.40 5.84 0.18 St
p+q 141.78 | 145.07 | 14342 | 127.30 128.18 127.74 135.58
p 15.74 | 16.54 16.14 14.07 15.07 14.57 15.36
2 q 115.66 | 115.69 | 115.68 119.51 118.60 119.05 117.37 5.71 0.12 T
p+q 131.40 | 132.24 | 131.82 | 133.59 133.67 133.63 132.72
p 1590 | 15.90 15.90 11.30 10.78 11.04 13.47
3 q 106.24 | 107.43 | 106.83 | 101.71 | 100.80 | 101.26 104.04 5.06 0.11 T
p+q 122.13 | 123.32 | 122.73 | 113.01 111.58 112.29 117.51
p 26.22 | 30.04 28.13 20.25 20.52 20.38 24.26
4 q 79.82 | 85.21 82.52 83.65 83.44 83.54 83.03 4.62 0.23 St
p+q 106.04 | 115.25 | 110.65 | 103.90 103.95 103.93 107.29
p 11.54 | 13.16 12.35 9.68 10.61 10.14 11.25
5 q 88.32 | 87.77 88.05 84.52 85.86 85.19 86.62 421 0.11 T
p+q 99.86 | 100.93 | 100.40 94.20 96.48 95.34 97.87
p 18.34 | 15.03 16.69 21.35 22.28 21.82 19.25
6 q 84.30 | 82.29 83.29 71.31 71.03 71.17 77.23 4.15 0.20 St
p+q 102.64 | 97.32 99.98 92.66 93.31 92.99 96.48
p 8.53 8.14 8.33 12.02 11.32 11.67 10.00
7 q 85.03 | 84.25 84.64 76.66 76.79 76.72 80.68 3.90 0.11 T
p+q 93.56 | 92.39 92.97 88.68 88.11 88.39 90.68
p 1546 | 15.46 15.46 15.96 15.73 15.85 15.65
8 q 63.13 | 64.56 63.85 70.24 71.94 71.09 67.47 3.58 0.19 St
p+q 78.59 | 80.02 79.30 86.19 87.67 86.93 83.12
p 3543 | 36.89 36.16 36.03 31.65 33.84 35.00
9 q 42.53 | 46.30 44.42 38.62 39.17 38.89 41.66 3.30 0.46 M
p+q 77.96 | 83.20 80.58 74.65 70.82 72.73 76.66
p 11.59 | 12.75 12.17 8.79 10.41 9.60 10.88
10 q 63.85 | 64.93 64.39 67.21 63.23 65.22 64.81 3.26 0.14 St
p+q 75.44 | 77.67 76.56 76.01 73.64 74.82 75.69
1 p 13.44 | 13.31 13.37 16.04 17.32 16.68 15.03
q 63.83 | 56.98 60.41 59.37 57.58 58.48 59.44 3.20 0.20 St
p+q 77.27 | 70.28 73.78 75.42 74.89 75.16 74.47
p 27.07 | 25.08 26.07 23.24 26.67 24.96 25.51
12 q 50.72 | 51.15 50.93 48.96 43.59 46.27 48.60 3.19 0.34 Sm
ptq 77.79 | 76.22 77.00 72.20 70.26 71.23 74.12
p 11.16 10.86 11.01 8.53 9.50 9.02 10.01
13 q 57.68 | 58.75 58.22 63.92 63.34 63.63 60.92 3.05 0.14 St
ptq 68.84 | 69.62 69.23 72.45 72.84 72.65 70.94
p 19.46 | 20.32 19.89 18.35 17.04 17.70 18.79
14 q 46.78 | 47.31 47.04 55.03 55.54 55.28 51.16 3.01 0.27 sm
p+q 66.24 | 67.63 66.94 73.38 72.58 72.98 69.96
p 20.55 | 20.26 20.41 13.96 12.53 13.25 16.83
15 q 45.87 | 46.65 46.26 52.57 52.49 52.53 49.39 2.85 0.25 sm
p+q 66.43 | 6691 66.67 66.53 65.02 65.77 66.22
p 19.20 | 16.29 17.74 15.92 15.49 15.71 16.73
16 q 39.69 | 42.95 41.32 45.91 42.05 43.98 42.65 2.56 0.28 sm
ptq 58.89 | 59.24 59.06 61.84 57.54 59.69 59.37
p 17.74 17.24 17.49 16.53 16.46 16.50 16.99
17 q 40.15 | 40.63 40.39 35.70 35.53 35.61 38.00 2.37 0.31 sm
ptq 57.89 | 57.87 57.88 52.23 51.99 52.11 54.99
p 23.11 | 23.05 23.08 24.83 25.18 25.00 24.04
18 q 29.25 | 29.08 29.17 29.56 28.19 28.88 29.02 2.28 0.45 m
p+q 52.36 | 52.13 52.25 54.39 53.36 53.88 53.06
p 23.21 22.34 22.77 16.65 16.49 16.57 19.67
19 q 27.13 | 26.01 26.57 30.58 31.67 31.12 28.85 2.09 0.41 m
p+q 50.34 | 48.35 49.34 47.23 48.16 47.69 48.52
p 16.83 18.45 17.64 15.50 15.07 15.28 16.46
20 q 28.36 | 27.14 27.75 29.37 28.65 29.01 28.38 1.93 0.37 sm
ptq 45.19 | 45.59 45.39 44.87 43,72 44.29 44.84
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p 1192 | 1112 | 1152 | 1075 | 1056 | 10.66 11.09

21 q 3135 | 3151 | 3143 | 2997 | 3071 | 3034 30.88 1.81 | 026 sm
p+q 4326 | 42.63 | 4295 | 4072 | 4127 | 40.99 41.97
P 13.99 | 13.90 | 13.95 | 1522 | 1436 | 14.79 1437

” q 2411 | 2534 | 2472 | 2961 | 2373 | 2667 25.70 172 | 036 sm
p+q 38.10 | 39.24 | 38.67 | 44.83 | 38.09 | 41.46 40.06
P 713 | 825 | 7.69 6.87 7.63 725 747

23 q 31.90 | 30.90 | 3140 | 3299 | 32.08 | 3254 31.97 170 | 0.19 st
pHq 39.03 | 39.15 | 39.09 | 39.86 | 39.71 | 39.79 39.44
b 1406 | 1332 | 13.69 | 801 973 8.87 11.28

24 q 2479 | 24.62 | 2470 | 2895 | 2997 | 29.46 27.08 165 | 029 sm
p+q 38.85 | 37.94 | 3840 | 3696 | 39.70 | 38.33 38.36
b 1157 | 1032 | 1094 | 1126 | 11.10 | 1L18 11.06

25 q 25.75 | 2573 | 2574 | 2661 | 2646 | 26.54 26.14 160 | 030 sm
p+q 3732 | 36.04 | 36.68 | 37.88 | 3755 | 3772 37.20
P 856 | 864 | 860 | 1173 | 11.69 | 11.71 10.15

26 q 2780 | 28.84 | 2832 | 25.70 | 2478 | 2524 26.78 159 | 027 sm
pHq 36.35 | 37.47 | 3691 | 3743 | 3647 | 3695 36.93
P 1732 | 1527 | 1630 | 1738 | 1674 | 17.06 16.68

27 q 2041 | 21.15 | 2178 | 17.86 | 18.18 | 18.02 19.90 157 | 046 m
p+q 39.73 | 36.42 | 38.07 | 3524 | 3492 | 35.08 36.58
b 777 | 1080 | 928 | 1042 | 948 9.95 9.62

28 q 2589 | 24.84 | 2537 | 2596 | 26.86 | 26.41 25.89 153 | 027 sm
p+q 33.66 | 35.64 | 3465 | 3638 | 3633 | 3635 35.50
b 210 | 273 | 242 0.63 0.30 0.46 144

29 q 31.90 | 31.70 | 31.80 | 3547 | 35.16 | 35.32 33.56 151 | 0.04 t
p+q 3400 | 3443 | 3422 | 36.10 | 3545 | 35.78 35.00
P 11.97 | 11.81 | 11.89 | 631 6.29 6.30 9.10

30 q 2532 | 2617 | 2575 | 2517 | 2601 | 2559 25.67 150 | 026 sm
p+q 3729 | 37.97 | 37.63 | 3148 | 3231 | 31.89 34.76
P 950 | 10.04 | 9.77 5.96 549 572 775

31 q 2344 | 22.04 | 2274 | 27.86 | 2734 | 27.60 25.17 142 | 024 st
p+q 32.93 | 32.08 | 32.51 | 33.82 | 32.83 | 33.32 32.92
b 954 | 978 | 9.66 6.21 651 6.36 8.01

32 q 2113 | 22.97 | 22.05 | 2393 | 2540 | 24.67 23.36 135 | 026 sm
p+q 30.67 | 3275 | 3171 | 30.14 | 3191 | 31.03 3137
b 504 | 677 | 590 728 777 753 6.71

33 q 2450 | 23.95 | 2422 | 2462 | 2158 | 23.10 23.66 131 | 022 st
p+q 2953 | 30.72 | 30.13 | 31.90 | 2935 | 30.62 30.38
P 697 | 526 | 6.12 6.24 6.62 6.43 6.27

34 q 2231 | 2376 | 23.04 | 2170 | 2048 | 21.09 22.06 122 | 022 st
p+q 2928 | 29.02 | 29.15 | 27.93 | 27.10 | 27.52 28.33
P 13.99 | 1220 | 13.10 | 9.29 7.97 8.63 10.86

35 q 1632 | 13.69 | 1501 | 1933 | 19.66 | 19.49 17.25 121 | 039 m
p+q 3031 | 25.90 | 28.10 | 28.62 | 27.63 | 28.12 28.11
) 1176 | 1259 | 12.17 | 1028 | 10.14 | 1021 11.19

36 q 1559 | 13.63 | 14.61 | 12.10 | 13.29 | 12.69 13.65 107 | 045 m
p+q 2735 | 2622 | 2678 | 2238 | 2342 | 22.90 24.84
b - - - 4620 | 4692 | 46.56 46.56

X q - - - 7295 | 72.68 | 72.82 7282 | 5.14 | 039 m
p+q - - - 119.16 | 119.61 | 11938 | 119.38
P 962 | 989 | 9.76 - - - 9.76

Y q 1238 | 12.81 | 12.59 - - - 1259 | 096 | 044 m
p+q 22.00 | 2270 | 22.35 - - - 22.35

Leyenda:

p = brazo corto

ct = cromatide

m = metacéntrico

sm = submetacéntrico

LR = Longitud relativa del cromosoma

q = brazo largo

st = subtelocéntrico

t = telocéntrico

IC = Indice centromérico



Tabla N° 7.- Medidas de los cromosomas de una metafase de llama ¢

HOMOLOGO 1

HOMOLOGO 2

PAR | LONG X X X TIPO
CROM | BRAZ ctl 2 cB.ctd Ccté iﬁ RCL 1 IC | crom
ctl ct2 ct3 ct4 '

p 1946 | 21.12 | 2029 | 2489 | 2561 2525 | 22.77

1 q 139.56 | 142.34 | 14095 | 14401 | 13926 | 141.64 | 14129 | 572 |0.14| St
p+q 159.02 | 16346 | 16124 | 16890 | 164.87 | 166.89 | 164.06
P 19.33 17.23 1828 | 2130 | 23.87 | 2259 | 2043

2 q 125.00 | 133.08 | 129.04 | 129.08 | 12559 | 12734 | 128.19 | 5.18 |0.14| St
p+q 14433 | 15031 | 14732 | 150.38 | 149.46 | 149.92 | 148.62
p 14.69 13.31 14.00 13.12 13.76 13.44 13.72

3 q 100.06 | 100.59 | 10033 | 12147 | 12094 | 121.21 | 11077 | 434 |0.11 T
ptq 11475 | 11390 | 11433 | 13459 | 13470 | 134.65 | 124.49
p 2375 | 26.18 | 2497 | 2263 | 3178 | 27.21 26.09

4 q 104.89 | 114.00 | 109.45 | 87.45 8720 | 8733 | 9839 | 434 |o021 St
ptq 128.64 | 140.18 | 13441 | 110.08 | 11898 | 114.53 | 124.47
p 22.23 1976 | 21.00 | 2231 2264 | 2248 | 21.74

5 q 86.74 | 8453 | 8564 | 8580 | 8542 | 85.61 85.62 | 3.74 |020| St
p+q 108.97 | 10429 | 106.63 | 108.11 | 108.06 | 108.09 | 107.36
P 2906 | 2888 | 2897 | 2728 | 2643 | 2686 | 27.91

6 q 7757 | 7438 | 7598 | 77.86 | 83.78 | 80.82 | 7840 | 370 |026| Sm
p+q 106.63 | 103.26 | 10495 | 105.14 | 11021 | 107.68 | 106.31
p 10.76 10.25 10.51 12.19 13.02 12.61 11.56

7 q 9736 | 8558 | 9147 | 9195 | 102.68 | 97.32 | 9439 | 3.69 |0.11 T
p+q 108.12 | 95.83 | 101.98 | 104.14 | 11570 | 109.92 | 105.95
p 16.49 15.78 16.14 | 2075 | 20.65 | 20.70 18.42

8 q 83.86 | 77.69 | 80.78 | 77.33 | 7939 | 7836 | 79.57 | 3.41 |0.19 St
p+q 10035 | 93.47 | 9691 98.08 | 100.04 | 99.06 | 97.99
p 12.21 12.00 12.11 13.02 14.42 13.72 12.91

9 q 87.86 | 85.63 | 86.75 8130 | 8507 | 83.19 | 8497 | 341 [0.3 St
p+q 10007 | 97.63 | 98.85 | 9432 | 9949 | 96.91 97.88
p 1923 | 2082 | 20.03 14.15 14.71 14.43 17.23

10 q 70.83 | 72.61 7172 | 8069 | 7418 | 77.44 | 7458 | 320 |0.19 St
p+q 90.06 | 9343 | 9175 | 9484 | 88.89 | 91.87 | 91.81
p 47.19 | 4557 | 4638 | 41.18 | 4379 | 4249 | 4443

11 q 5580 | 4697 | 5139 | 4160 | 4459 | 43.10 | 4724 | 3.19 |048| M
p+q 10299 | 9254 | 97.77 | 8278 8838 | 8558 | 91.67
p 2371 2849 | 2610 | 2978 | 31.90 | 30.84 | 28.47

12 q 62.67 | 5826 | 6047 | 6236 | 5946 | 60.91 60.69 | 3.11 |032| Sm
p+q 86.38 86.75 8657 | 92.14 | 9136 | 91.75 89.16
p 28.02 | 3275 | 3039 | 2664 | 2773 | 27.19 | 2879

13 q 7030 | 59.87 | 6509 | 5199 | 5256 | 5228 | 58.68 | 3.05 |033| Sm
p+q 9832 | 9262 | 9547 | 7863 8029 | 7946 | 87.47
P 15.00 15.26 15.13 14.24 15.37 14.81 14.97

14 q 7020 | 68.62 | 69.41 64.10 | 7206 | 68.08 | 6875 | 292 |0.18 St
p+q 8520 | 83.88 | 8454 | 7834 | 8743 | 8289 | 83.71
p 12.81 13.60 13.21 17.03 16.28 16.66 14.93

15 q 7134 | 6956 | 7045 | 5926 | 6124 | 6025 | 6535 | 2.80 |0.19 St
p+q 84.15 83.16 | 8366 | 7629 | 7752 | 7691 80.28
p 17.80 16.55 17.18 16.88 16.37 16.63 16.90

16 q 6093 | 5658 | 5876 | 5826 | 6091 5959 | 59.17 | 2.65 |0.22 St
p+q 7873 | 7313 | 7593 | 7514 | 7728 | 7621 76.07
p 3023 | 2951 2987 | 3135 | 29.04 | 3020 | 30.03

17 q 4377 | 39.89 | 41.83 | 43.01 4219 | 4260 | 4222 | 252 |042| M
p+q 7400 | 69.40 | 7170 | 7436 | 7123 | 72.80 | 7225
P 2500 | 23.16 | 2408 | 2062 | 2360 | 22.11 23.10

18 q 5944 | 4086 | 50.15 | 4245 | 4268 | 4257 | 4636 | 242 |033| Sm
p+q 8444 | 64.02 | 7423 | 63.07 | 66.28 | 64.68 | 69.45
p 2202 | 2500 | 2351 30.00 | 31.00 | 3050 | 27.01

19 q 4350 | 4136 | 4243 | 3639 | 3560 | 36.00 | 3921 | 231 |041 M
p+q 6552 | 6636 | 6594 | 6639 | 66.60 | 66.50 | 66.22

20 p 15.81 15.81 15.81 14.21 15.23 14.72 1527 | 220 [024] st
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q 5021 | 4535 | 4778 | 4550 | 49.92 | 47.71 | 47.75
pra_ | 66.02 | 6116 | 6359 | 5971 | 65.15 | 6243 | 63.01
p 1500 | 1432 | 1466 | 17.03 | 1666 | 1685 | 1575

21 q 3806 | 5023 | 4415 | 5019 | 4659 | 4839 | 4627 | 216 |025| Sm
prq_ | 5306 | 6455 | 5881 | 6722 | 6325 | 6524 | 62.02
p 1526 | 1860 | 1693 | 2332 | 2640 | 24.86 | 20.90

2 q 3744 | 3834 | 3789 | 30.84 | 3178 | 3131 | 3460 | 193 [038| M
ptq | 5270 | 56.94 | 5482 | 5416 | 58.18 | 56.17 | 55.50
P 1389 | 1063 | 1226 | 1581 | 1581 | 1581 | 14.04

23 q 4412 | 4519 | 4466 | 3819 | 3804 | 3812 | 4139 | 193 [025| Sm
ptq | 5801 | 5582 | 5692 | 5400 | 53.85 | 5393 | 5542
p 922 | 1140 | 1031 | 1131 | 11.66 | 1149 | 10.90

24 q 4419 | 4486 | 4453 | 3620 | 4525 | 4073 | 42.63 | 1.87 [020| St
ptq | 5341 | 5626 | 5484 | 4751 | 5691 | 5221 | 53.52
p 1844 | 1921 | 1883 | 1921 | 17.80 | 1851 | 18.67

25 q 3561 | 3386 | 3474 | 3606 | 3362 | 3484 | 3479 | 186 |035| Sm
ptq | 5405 | 53.07 | 5356 | 5527 | 5142 | 53.35 | 53.45
p 2377 | 1838 | 2108 | 2270 | 24.50 | 23.60 | 2234

26 q 2008 | 33.08 | 31.08 | 2883 | 2990 | 29.37 [ 3022 | 183 |042| M
ptq | 5285 | 5146 | 5216 | 5153 | 5440 | 5297 | 52.56
p 1204 | 1334 | 1269 | 1476 | 13.00 | 13.88 | 1329

27 q 4027 | 3770 | 3899 | 3860 | 38.65 | 3863 | 3881 | 182 [026| Sm
prq | 5231 | 5104 | 5168 | 5336 | 5165 | 5251 | 52.09
p 1562 | 1500 | 1531 | 1640 | 1612 | 1626 | 1579

28 q 3235 | 3017 | 3126 | 3708 | 3670 | 36.89 | 3408 | 174 [032| Sm
pta_ | 47.97 | 4517 | 4657 | 5348 | 5282 | 53.15 | 49.86
p 17.80 | 1860 | 1820 | 1942 | 2062 | 2002 | 19.11

29 q 3207 | 3005 | 3106 | 3087 | 2892 | 2990 | 3048 | 173 [039| M
prq | 4987 | 4865 | 4926 | 5029 | 49.54 | 49.92 | 49.59
P 2220 | 1970 | 2095 | 2581 | 2159 | 2370 | 22.33

30 q 2500 | 2901 | 27.01 | 2746 | 2720 | 27.33 | 27.07 | 172 |045| M
ptq | 4720 | 4871 | 47.96 | 5327 | 4879 | 51.03 | 49.49
p 1030 | 1082 | 1056 | 1476 | 1720 | 1598 | 13.27

31 q 3008 | 3239 | 3124 | 2760 | 2983 | 2872 | 2998 | 151 [031| Sm
prq | 4038 | 4321 | 41.80 | 4236 | 47.03 | 4470 | 43.25
p 640 | 806 | 723 | 800 | 922 | 861 | 7.92

32 q 3358 | 3614 | 3486 | 39.06 | 31.65 | 3536 | 35.1 | 1.50 |0.18| St
pra_ | 3998 | 4420 | 4209 | 47.06 | 40.87 | 4397 | 43.03
P 1898 | 1849 | 1874 | 1880 | 17.64 | 1822 | 1848

33 q 2583 | 2250 | 2417 | 1932 | 1942 | 1937 | 2177 | 140 |046| M
pra_ | 4481 | 4099 | 4290 | 3812 | 3706 | 3759 | 40.25
p 1082 | 1000 | 1041 [ 1063 | 1030 | 1047 | 1044

34 q 2683 | 3089 | 2886 | 2508 | 2821 | 2665 | 2775 | 133 |027| Sm
ptq | 37.65 | 40.89 | 3927 | 3571 | 3851 | 37.11 | 38.19
p 1345 | 1281 | 13.13 | 1565 | 1562 | 1564 | 1438

35 q 2012 | 2390 | 2201 [ 2561 | 2462 | 2512 | 2356 | 132 |038| M
pta | 3357 | 3671 | 3514 | 4126 | 4024 | 40.75 | 37.95
p 1703 | 1720 | 1712 | 1697 | 1664 | 1681 | 1696

36 q 1980 | 1887 | 1934 | 1924 | 1990 | 1957 | 1945 | 127 |047| M
pra_ | 3683 | 3607 | 3645 | 3621 | 3654 | 3638 | 36.41
P 56.16 | 5821 | 57.19 | 4550 | 4207 | 4379 | 5049

X q 93.94| 91.21] 9258 91.74| 86.65| 8920 | 90.89 | 493 |036| Sm
p+q 150.10 149.42 | 149.76 137.24 128.72 | 132.98 141.37

Leyenda:

p = brazo corto

ct = cromatide

m = metacéntrico

sm = submetacéntrico

LR = Longitud relativa del cromosoma

q = brazo largo

st = subtelocéntrico

t = telocéntrico

IC = Indice centromérico
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Tabla N° 8: Medidas de los cromosomas de una metafase de alpaca J.

PAR | LONG | HOMOLOGO 1 X HOMOLOGO 2 X X TIPO

CROM | BRAZ ctlct2 c3,ctd Ccté Cctti RCL 1 IC 1 crom
ctl ct2 ct3 ct4 ’
p 22.02 22.28 22.15 21.00 22.13 21.56 21.86

1 q 126.60 | 130.08 | 12834 | 129.77 | 13444 | 132.11 | 13022 | 622 |0.14 St
p+q 148.62 | 152.36 | 15049 | 150.77 | 156.57 | 153.67 | 152.08
p 11.91 11.01 11.46 11.91 13.91 1291 12.18

2 q 11638 | 117.59 | 11699 | 119.74 | 116.96 | 11835 | 117.67 | 531 |0.09 T
pt+q 12829 | 128.60 | 128.44 | 131.65 | 130.87 | 131.26 | 129.85
p 14.43 14.80 14.62 16.59 15.82 16.20 15.41

3 q 11171 | 11354 | 112.63 | 109.81 | 110.12 | 109.97 | 111.30 | 5.18 |0.12 St
ptq 126.14 | 12835 | 12724 | 12640 | 12594 | 126.17 | 126.71
p 10.81 10.14 10.48 19.37 19.65 19.51 14.99

4 q 102.68 | 98.58 | 100.63 | 93.32 91.90 92.61 96.62 | 4.56 |0.13 St
pt+q 11349 | 108.72 | 111.11 | 11270 | 111.55 | 112.12 | 111.62
p 13.11 15.95 14.53 19.97 21.02 20.50 17.51

5 q 86.08 87.78 86.93 87.58 84.26 85.92 86.42 | 425 |0.17 St
pt+q 99.19 | 103.73 | 10146 | 10755 | 10528 | 106.41 | 103.94
p 15.11 14.55 14.83 17.05 16.67 16.86 15.84

6 q 86.52 86.02 86.27 81.30 79.97 80.63 83.45 | 4.06 |0.16 St
p+q 101.64 | 10056 | 101.10 | 98.34 96.64 97.49 99.30
p 13.06 12.70 12.88 16.23 16.02 16.13 14.50

7 q 86.96 80.32 83.64 | 73.50 70.15 71.83 7173 | 3.77 |0.16 St
pt+q 100.02 | 93.02 96.52 89.73 86.17 87.95 92.24
p 12.53 12.70 12.62 14.84 14.86 14.85 13.73

8 q 70.55 67.21 68.88 72.13 70.28 71.21 70.04 | 3.43 |0.16 St
p+q 83.08 79.92 81.50 86.97 85.14 86.06 83.78
p 20.86 18.18 19.52 11.91 11.91 11.91 15.71

9 q 57.28 58.13 57.71 65.59 64.38 64.98 6134 | 3.15 |0.20 St
pt+q 78.14 76.31 77.23 77.50 76.28 76.89 77.06
p 24.32 26.54 2543 29.82 29.72 29.77 27.60

10 q 49.53 46.61 48.07 51.59 50.07 50.83 4945 | 3.15 |036| Sm
pt+q 73.85 73.15 73.50 81.42 79.79 80.60 77.05
p 7.7 6.05 691 6.20 10.13 8.17 7.54

11 q 69.96 73.15 71.56 67.34 66.80 67.07 69.31 | 3.14 |0.10 T
p+q 77.74 79.20 78.47 73.54 76.93 75.23 76.85
p 11.03 11.18 11.10 11.92 11.15 11.54 11.32

12 q 62.28 66.49 64.38 63.05 62.11 62.58 6348 | 3.06 |0.15 St
pt+q 73.31 77.67 75.49 74.97 73.26 74.12 74.80
p 32.25 32.19 32.22 31.71 32.13 31.92 32.07

13 q 38.50 38.93 38.71 42.33 42.96 42.65 40.68 | 297 | 044 M
pt+q 70.75 71.13 70.94 74.05 75.09 74.57 72.75
p 10.31 8.29 9.30 10.88 9.43 10.15 9.73

14 q 60.85 58.46 59.65 56.29 60.55 58.42 59.04 | 2.81 |0.14 St
pt+q 71.15 66.75 68.95 67.16 69.98 68.57 68.76
p 10.36 10.88 10.62 9.07 8.95 9.01 9.81

15 q 59.69 61.69 60.69 56.69 55.48 56.09 5839 | 2.79 |0.14 St
pt+q 70.05 72.57 71.31 65.76 64.43 65.09 68.20
p 15.60 16.23 15.91 16.57 16.63 16.60 16.26

16 q 46.93 47.67 4730 | 43.43 41.72 42.57 4494 | 250 |027| Sm
pt+q 62.53 63.90 63.21 60.00 58.36 59.18 61.19
p 24.53 24.07 24.30 28.77 28.12 28.45 26.37

17 q 34.61 35.28 34.94 32.30 33.02 32.66 33.80 | 246 | 044 M
pt+q 59.14 59.35 59.24 61.07 61.15 61.11 60.18
p 18.86 18.12 18.49 16.80 19.03 17.92 18.20

18 q 40.81 42.36 41.59 41.84 39.48 40.66 41.12 | 243 |031| Sm
pt+q 59.67 60.48 60.08 58.64 58.51 58.58 59.33
p 17.93 20.92 19.43 25.64 22.15 23.90 21.66

19 q 36.84 40.14 38.49 34.87 34.99 34.93 3671 | 239 |037 M
pt+q 54.77 61.07 57.92 60.52 57.14 58.83 58.37
p 25.21 23.88 24.55 21.00 21.77 21.39 22.97

20 q 25.39 34.85 30.12 28.24 25.17 26.71 2841 | 210 |04 M
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prq | 50.60 | 5873 | 54.67 | 4924 | 4695 | 4809 | 5138
p 1827 | 1605 | 17.16 | 2093 | 2148 | 2121 | 19.18

21 q 2888 | 2953 | 2920 | 31.60 | 32.17 | 31.88 | 30.54 | 203 (039 M
ptq | 47.15 | 4558 | 4636 | 5253 | 53.66 | 53.09 | 49.73
p 1356 | 1536 | 1446 | 1276 | 12.03 | 1240 | 1343

22 q 2844 | 3199 | 3022 | 4130 | 37.18 | 3924 | 3473 | 197 |028| Sm
prq | 4201 | 4735 | 4468 | 5406 | 4921 | 51.63 | 48.16
p 495 | 458 | 476 | 507 | 495 | 501 4.89

23 q 4537 | 4362 | 4449 | 4169 | 4220 | 41.94 | 4322 | 197 |010| T
ptq | 5032 | 4819 | 4926 | 4675 | 47.15 | 4695 | 48.10
p 1529 | 2095 | 1812 | 1639 | 1544 | 1592 | 17.02

24 q 2862 | 3170 | 30.16 | 2973 | 28.14 | 2893 | 2955 | 190 |037| Sm
ptq | 4391 | 5265 | 4828 | 46.12 | 43.58 | 4485 | 4657
p 1932 | 1900 | 19.16 | 20.09 | 21.84 | 2096 | 20.06

25 q 2511 | 2777 | 2644 | 2358 | 2511 | 2435 | 2539 | 1.86 |044| M
prq | 4443 | 4677 | 4560 | 43.67 | 4695 | 4531 | 4545
p 1098 | 653 | 875 [ 1101 | 1829 | 1465 | 11.70

26 q 20.66 | 31.96 | 30.81 | 3552 | 3252 | 3402 | 3242 | 180 |027| Sm
ptq | 40.64 | 3849 | 3957 | 4653 | 50.81 | 48.67 | 44.12
p 11.88 | 1449 | 13.19 | 11.81 | 1024 | 11.03 | 12.11

27 q 2890 | 2772 | 2831 | 2735 | 2791 | 27.63 | 2797 | 164 |030| Sm
prq | 4077 | 4222 | 4149 | 39.15 | 38.16 | 3865 | 40.07
p 14.84 13.21 14.02 12.02 10.31 11.16 12.59

28 q 20.16 | 26.00 | 23.08 | 2844 | 2517 | 2681 | 2494 | 153 |034| Sm
prq_ | 3501 | 3920 | 37.10 | 4046 | 3548 | 37.97 | 37.54
p 047 | 047 | 047 [ 820 | 671 746 | 3.96

29 q 36.12 | 3569 | 3591 | 2835 | 2991 | 2913 | 3252 | 149 |o0a1| T
ptq | 3659 | 36.16 | 3637 | 3655 | 36.62 | 36.58 | 3648
P 1428 | 1543 | 1485 | 1645 | 1472 | 1559 | 1522

30 q 1693 | 1868 | 1781 | 1692 | 1636 | 1664 | 1722 | 133 [047| M
prq | 3121 | 3411 | 3266 | 3337 | 31.08 | 3222 | 3244
p 676 | 697 | 687 | 946 | 936 | 941 8.14

31 q 2881 | 2690 | 27.85 | 2193 | 1565 | 1879 | 2332 | 129 |026| Sm
ptq | 3557 | 33.87 | 3472 | 3139 | 2501 | 2820 | 3146
D 1030 | 967 | 998 | 1055 | 763 | 9.09 | 953

32 q 2166 | 19.62 | 20.64 | 2399 | 2243 | 2321 | 21.93 | 129 [030| Sm
ptq | 3195 | 2929 | 30.62 | 3454 | 30.06 | 3230 | 3146
P 896 | 986 | 941 | 1280 | 1154 | 1217 | 10.79

33 q 1892 | 1905 | 1903 [ 1923 | 1893 | 19.08 | 1906 | 122 |036| Sm
prq | 27.88 | 2901 | 2844 | 3203 | 3047 | 3125 | 29.85
p 190 [ 234 | 212 1.28 133 130 171

34 q 2583 | 2880 | 2732 | 2842 | 2746 | 27.94 | 2763 | 120 |006| T
ptq | 2773 | 3115 | 2944 | 2970 | 2879 [ 29.24 | 29.34
D 3.17 160 | 239 105 | 226 165 | 2.02

35 q 27.63 | 2925 | 2844 | 2603 | 2597 | 2600 | 2722 | 120 [007| T
prq_ | 30.80 | 30.85 | 30.82 | 27.07 | 2823 | 27.65 | 29.24
P 1360 | 1274 | 13.17 | 906 | 1192 | 1049 | 11.83

36 q 1596 | 1394 | 1495 | 1150 | 13.67 | 1258 | 1377 | 1.05 [046| M
ptq | 2956 | 2668 | 2812 | 20.55 | 2560 | 23.07 | 25.60
p - - - 53.60 | 4237 | 47.99 | 47.99

X q - - - 6871 | 5696 | 6284 | 62.84 | 453 [043| M
ptq - - - 12231 | 9933 | 110.82 | 110.82
D 1089 | 1137 | 1113 - - - 1113

Y q 1275 | 1332 | 13.04 - - - 13.04 | 099 |046| M
prq | 23.64 | 2470 | 2417 - - - 24.17

Leyenda:

p = brazo corto
ct = cromatide
m = metacéntrico

sm = submetacéntrico

LR = Longitud relativa del cromosoma

q = brazo largo

st = subtelocéntrico

t = telocéntrico

IC = Indice centromérico
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Tabla N° 9.- Medidas de los cromosomas de una metafase de alpaca ¢

PAR LONG HOMOLOGO 1 X HOMOLOGO 2 X X TIPO
CROM | BRAZ ctl ct2 cieta | b2 | RCLIC 1 mpay
ct3, ctd
ctl ct2 ct3 ct4
p 22.12 21.47 21.79 2491 20.84 22.87 22.33
1 q 81.41 81.77 81.59 85.46 73.59 79.53 80.56 6.11 0.22 St
p+q 103.52 103.24 103.38 110.37 | 94.43 | 102.40 102.89
p 19.90 19.85 19.87 20.13 20.61 20.37 20.12
2 q 83.98 79.82 81.90 78.01 | 76.02 | 77.01 79.46 5.91 0.20 St
p+q 103.87 99.67 101.77 98.14 96.63 97.38 99.58
P 14.05 14.17 14.11 14.70 15.34 15.02 14.56
3 q 70.50 81.17 75.83 74.45 73.70 74.08 74.95 5.32 0.16 St
p+q 84.55 95.34 89.94 89.15 89.04 89.10 89.52
P 15.95 14.27 15.11 19.41 18.23 18.82 16.96
4 q 55.66 56.98 56.32 55.08 55.72 55.40 55.86 4.32 0.23 St
P+q 71.60 71.26 71.43 74.49 73.95 74.22 72.82
p 7.96 9.57 8.76 7.27 8.92 8.09 8.43
5 q 57.67 56.21 56.94 58.27 58.06 58.17 57.55 3.92 0.13 St
p+q 65.63 65.77 65.70 65.54 66.98 66.26 65.98
p 12.59 12.72 12.65 18.03 15.61 16.82 14.73
6 q 50.74 50.11 50.43 51.90 45.86 48.88 49.65 3.82 0.23 St
p+q 63.33 62.83 63.08 69.93 61.47 65.70 64.39
p 9.89 10.24 10.06 9.26 9.96 9.61 9.84
7 q 53.55 50.99 52.27 49.52 52.75 51.14 51.70 3.65 0.16 St
p+q 63.45 61.23 62.34 58.79 62.71 60.75 61.54
p 10.80 15.64 13.22 9.18 10.98 10.08 11.65
8 q 44.43 45.28 44.86 48.43 46.92 47.68 46.27 3.44 0.20 St
p+q 55.23 60.92 58.08 57.61 57.90 57.75 57.91
p 28.15 26.61 27.38 27.25 21.63 24.44 2591
9 q 30.29 29.58 29.93 36.65 29.19 32.92 31.43 3.40 0.45 M
p+q 58.44 56.19 57.31 63.90 50.82 57.36 57.34
p 9.05 9.41 9.23 6.99 7.61 7.30 8.27
10 q 45.25 49.32 47.29 47.22 46.49 46.86 47.07 3.29 0.15 St
p+q 54.30 58.73 56.52 54.22 54.10 54.16 55.34
p 18.72 17.23 17.98 14.90 14.65 14.78 16.38
11 q 37.96 37.00 37.48 35.47 38.55 37.01 37.24 3.18 0.31 Sm
p+q 56.68 54.24 55.46 50.37 53.20 51.79 53.62
p 11.94 12.50 12.22 10.08 9.47 9.78 11.00
12 q 35.66 38.72 37.19 43.98 45.55 44.76 40.98 3.09 0.21 St
p+q 47.59 51.22 49.41 54.06 55.02 54.54 51.98
p 8.68 7.89 8.28 12.19 12.43 12.31 10.30
13 q 39.10 40.92 40.01 37.70 36.20 36.95 38.48 2.90 0.21 St
p+q 47.77 48.81 48.29 49.88 48.63 49.26 48.77
p 16.01 17.24 16.62 17.77 16.72 17.25 16.93
14 q 31.31 31.56 31.43 27.56 28.85 28.20 29.82 2.78 0.36 Sm
p+q 47.32 48.80 48.06 45.33 45.57 45.45 46.75
p 24.11 21.87 22.99 19.72 19.36 19.54 21.26
15 q 24.69 27.27 25.98 20.01 20.19 20.10 23.04 2.63 0.48 M
p+q 48.80 49.14 48.97 39.72 39.55 39.64 44.30
p 15.84 15.38 15.61 15.93 15.06 15.50 15.55
16 q 27.72 27.55 27.63 28.93 27.71 28.32 27.98 2.58 0.36 Sm
p+q 43.55 42.93 43.24 44.86 42.77 43.81 43.53
p 12.97 14.42 13.69 15.11 12.22 13.66 13.68
17 q 26.68 26.47 26.57 31.68 28.53 30.11 28.34 2.50 0.33 Sm
p+q 39.65 40.89 40.27 46.79 40.75 43.77 42.02
p 6.08 5.45 5.77 10.21 11.45 10.83 8.30
18 q 32.60 3343 33.02 27.81 31.15 29.48 31.25 2.35 0.21 St
p+q 38.68 38.89 38.78 38.02 42.60 40.31 39.55
p 3.15 3.19 3.17 3.94 3.65 3.80 3.48
19 q 35.33 36.40 35.86 36.43 35.10 35.76 35.81 2.33 0.09 T
p+q 38.47 39.59 39.03 40.37 38.75 39.56 39.30
20 p 17.45 17.01 17.23 17.59 17.38 17.49 17.36 2.24 0.46 M
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q 21.04 | 2118 | 2111 | 2080 | 18.62 | 1971 | 2041
pHq 3849 | 3820 | 3834 | 3839 | 36.00]| 3720 | 37.77
P 18.18 | 1431 | 1624 | 18.83 | 1474 | 1679 | 1651

21 q 1932 | 1849 | 1890 | 1971 | 17.12 | 1842 | 1866 | 2.09 | 047 M
p+q 3749 | 32.80 | 35.14 | 3854 | 31.86 | 3520 | 35.17
P 1057 | 1069 | 1063 | 1002 | 999 | 1001 | 1032

22 q 2473 | 2321 | 2397 | 2631 | 25.15| 2573 | 2485 | 209 | 029 Sm
p+q 3529 | 3391 | 3460 | 3633 | 35.14 | 3574 | 3517
P 1486 | 1627 | 1556 | 1635 | 1506 | 1571 | 15.63

23 q 1891 | 2003 | 1947 | 1812 | 2071 | 1941 | 1944 | 2.08 | 045 M
p+q 3377 | 3630 | 3503 | 3447 | 3577 | 35.12 | 35.08
P 10.12 | 1105 | 1058 | 1336 | 1775 | 1555 | 13.07

24 q 23.63 | 2291 | 2327 | 1773 | 1872 | 1822 | 2075 | 201 | 039 M
p+q 3375 | 3396 | 33.85 | 31.09 | 3647 | 33.78 | 33.82
P 7.10 7.99 7.54 1337 | 1246 | 1292 | 10.23

25 q 2494 | 2242 | 2368 | 2054 | 2053 | 2053 | 2211 | 192 | 032 Sm
p+q 3204 | 3040 | 3122 | 3391 | 32.99 | 3345 | 3233
P 8.41 8.90 8.65 760 | 826 | 7.93 8.29

26 q 2464 | 1959 | 22,12 | 2359 | 21.84 | 2271 | 2242 | 182 | 027 Sm
p+q 3306 | 2848 | 30.77 | 31.19 | 30.10 | 30.65 | 30.71
P 1036 | 1206 | 1121 1358 | 11.76 | 12.67 | 11.94

27 q 1730 | 1738 | 1734 | 1429 | 14.14 | 1421 | 1578 | 1.65 | 043 M
p+q 2766 | 2943 | 2855 | 27.87 | 2590 | 2689 | 27.72
P 1028 | 1248 | 1138 | 1081 | 991 | 1036 | 10.87

28 q 1179 | 1684 | 1431 | 1609 | 1512 | 1561 | 1496 | 1.53 | 042 M
p+q 2208 | 2932 | 2570 | 2690 | 25.03 | 2597 | 25.83
P 1.05 234 1.70 107 | 297 | 202 1.86

29 q 2316 | 23.62 | 2339 | 2580 | 22.14 | 2397 | 2368 | 152 | 007 T
p+q 2421 | 2596 | 25.09 | 26.87 | 25.11 | 2599 | 25.54
P 1110 | 1060 | 10.85 909 | 825 | 8.67 9.76

30 q 1409 | 1540 | 1474 | 1654 | 1662 | 1658 | 1566 | 1.51 | 038 M
p+q 25.19 | 2599 | 2559 | 25.63 | 24.86 | 2525 | 2542
P 7.99 6.43 721 954 | 823 | 8.88 8.05

31 q 16.21 17.84 | 17.03 | 1568 | 1587 | 1577 | 1640 | 145 | 033 Sm
p+q 2419 | 2428 | 2423 | 2522 | 2410 | 2466 | 2445
P 1.13 0.86 1.00 105 | 147 | 126 1.13

32 q 20.11 | 2258 | 2135 | 2158 | 20.11 | 2084 | 21.09 | 132 | 005 T
p+q 2124 | 2345 | 2234 | 2262 | 2158 | 22.10 | 2222
P 4.53 3.68 4.10 623 | 682 | 652 531

33 q 1692 | 1949 | 1820 | 1571 | 1433 | 1502 | 1661 | 130 | 024 St
p+q 2145 | 23.16 | 2231 | 2194 | 21.15 | 2154 | 21.93
P 4.53 5.82 5.17 550 | 540 | 545 531

34 q 1692 | 1505 | 1599 | 1552 | 1625 | 1589 | 1594 | 126 | 025 St
p+q 21.45 20.88 21.16 21.02 21.66 21.34 21.25
P 3.06 234 270 108 | 299 | 203 237

35 q 1636 | 1927 | 1781 | 1812 | 1757 | 17.84 | 17.83 | 120 | 0.12 T
p+q 1941 | 2161 | 2051 1920 | 2055 | 19.88 | 20.20
P 8.28 7.46 7.87 879 | 927 | 9.03 8.45

36 q 1070 | 11.80 | 11.25 918 | 945 | 932 1028 | 1.11 | 045 M
p+q 1897 | 1926 | 19.11 1797 | 1872 | 1835 | 1873
P 28.80 | 28.05 | 2843 | 28.04 | 3395 | 31.00 | 2971

X q 4238 | 4959 | 4598 | 4021 | 43.64 | 4193 | 4396 | 437 | 040 M
p+q 7118 | 77.64 | 7441 | 6825 | 77.60 | 7292 | 73.67

Leyenda:

ct = cromatide
p = brazo corto

st = subtelocéntrico

t = telocéntrico

LR = Longitud relativa del cromosoma

IC = Indice centromérico

q = brazo largo

m = metacéntrico

sm = submetacéntrico



Tabla N° 10.- Medidas de los cromosomas de una metafase de llama &

METAFASE 1 (1614)

PAR
CRO- | LONG. | HOMOLOGO 1 _ 4 _ X
MOSO- | g < HOMOLOGO 2 % e v | CT}%;A
MICo Z0S ctl ct2 ctl, ct2 ct3 ct4 ct3, ct4 ct3, ctd
P 21.72 20.54 21.13 27.31 | 31.39 29.35 25.24
1 q 93.71 94.74 94.23 86.71 | 84.06 85.38 89.80 | 547 | 022 | AC
p+q 11543 [ 11528 | 11536 | 114.02 | 11545 | 11473 | 115.05
p 16.07 17.88 16.98 1598 | 15.70 15.84 16.41
2 q 98.82 | 10122 | 10002 | 94.10 | 95.32 94.71 9736 | 541 | 0.14 | AC
pt+q 11489 [ 119.11 | 117.00 | 110.08 | 111.02 | 11055 | 113.77
p 11.54 12.88 12.21 19.72 | 18.42 19.07 15.64
3 q 89.00 86.66 87.83 91.39 | 88.58 89.99 8891 | 497 | 015 | AC
p+q 100.54 | 99.54 | 100.04 [ 111.10 | 107.00 | 109.05 | 104.55
P 22.60 23.40 23.00 19.80 | 22.09 20.95 21.97
4 q 78.15 72.95 75.55 64.67 | 65.46 65.06 7031 | 439 | 024 | AC
p+q 100.75 | 96.36 98.55 84.47 | 87.55 86.01 92.28
p 13.45 11.93 12.69 8.51 7.64 8.07 10.38
5 q 75.66 79.23 77.45 76.70 | 75.46 76.08 76.76 | 4.14 | 0.12 TL
p+q 89.11 91.16 90.13 8520 | 83.10 84.15 87.14
p 17.62 17.52 17.57 1433 | 16.69 15.51 16.54
6 q 66.65 65.27 65.96 64.82 | 66.18 65.50 6573 | 391 | 020 | AC
pq 84.28 82.79 83.53 79.15 | 82.87 81.01 82.27
p 15.53 18.55 17.04 17.11 | 20.59 18.85 17.95
7 q 60.75 57.68 59.21 56.99 | 53.54 55.27 5724 | 358 | 024 | AC
p+q 76.27 76.23 76.25 74.11 | 74.14 74.12 75.19
p 17.09 17.41 17.25 1829 | 17.05 17.67 17.46
8 q 57.41 54.77 56.09 5552 | 55.77 55.65 5587 | 349 | 024 | AC
p+q 74.50 72.18 73.34 73.81 | 72.82 73.31 73.33
p 12.10 11.15 11.62 1171 | 11.13 11.42 11.52
9 q 58.44 57.14 57.79 62.34 | 62.48 62.41 60.10 | 341 | 0.16 | AC
pq 70.53 68.29 69.41 74.05 | 73.61 73.83 71.62
p 21.42 23.71 22.56 2048 | 20.73 20.60 21.58
10 q 47.43 4954 | 48.49 46.66 | 47.68 47.17 47.83 | 3.30 | 031 SM
pq 68.85 73.25 71.05 67.13 | 6841 67.77 69.41
p 9.73 9.79 9.76 9.04 | 1057 9.80 9.78
11 q 57.63 59.06 58.34 56.22 | 56.95 56.59 5746 | 320 | 0.15 | AC
p+q 67.36 68.85 68.10 65.26 | 67.52 66.39 67.25
p 12.69 12.16 12.43 13.85 | 13.39 13.62 13.02
12 q 51.10 51.26 51.18 52.84 | 52.14 52.49 51.84 | 3.09 | 020 | AC
p+q 63.80 63.42 63.61 66.69 | 65.53 66.11 64.86
p 16.57 15.19 15.88 13.42 | 11.87 12.64 14.26
13 q 47.12 47.78 47.45 50.24 | 50.66 50.45 4895 | 3.01 | 023 | AC
pq 63.69 62.97 63.33 63.66 | 62.53 63.09 63.21
p 32.51 31.88 32.20 29.16 | 29.62 29.39 30.79
14 q 33.99 32.28 33.13 31.06 | 31.07 31.06 32.10 | 299 | 049 | MT
p+q 66.50 64.16 65.33 60.22 | 60.69 60.45 62.89
p 11.06 11.20 11.13 10.84 | 10.44 10.64 10.88
15 q 51.55 51.62 51.58 48.78 | 49.43 49.11 5035 | 291 | 018 | AC
p+q 62.61 62.82 62.72 59.62 | 59.87 59.75 61.23
p 15.64 15.42 15.53 17.36 | 17.67 17.52 16.52
16 q 42.16 43.26 42.71 37.79 | 37.50 37.64 40.18 | 270 | 029 | SM
p+q 57.81 58.68 58.24 55.14 | 55.17 55.16 56.70
p 23.91 23.91 23.91 19.38 | 20.98 20.18 22.05
17 q 30.38 32.13 31.25 34.65 | 3322 33.94 32.60 | 2.60 | 040 | MT
pq 54.29 56.04 55.17 54.03 | 54.20 54.12 54.64
p 20.01 20.69 20.35 18.69 | 16.53 17.61 18.98
18 q 27.85 29.00 28.43 34.87 | 33.52 34.19 3131 | 239 | 038 | MT
p+q 47.86 49.69 48.78 53.56 | 50.05 51.80 50.29
P 18.20 19.32 18.76 17.04 | 15.58 16.31 17.53
19 q 28.48 30.81 29.64 30.80 | 30.59 30.69 3017 | 227 | 037 | SM
p+q 46.68 50.14 | 48.41 4784 | 46.17 47.00 4770
P 14.91 15.95 15.43 13.09 | 15.84 14.46 14.94
20 q 26.30 26.68 26.49 29.98 | 30.69 30.33 2841 | 206 | 034 | SM
pt+q 41.21 42.63 41.92 43.06 | 46.52 44.79 43.36
p 11.29 11.80 11.54 1243 | 12.65 12.54 12.04
21 q 28.47 31.43 29.95 27.97 | 28.95 28.46 2001 | 196 029 SM
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ptq 39.77 | 43.23 | 41.50 | 4041 | 4161 | 41.01 | 4125
p 9.03 | 1044 | 973 | 116l | 1114 | 1137 | 10.55

22 q 3145 | 3114 | 3130 | 2613 | 27.98 | 27.06 | 29.18 | 1.89 | 027 | SM
ptq 4048 | 41.58 | 41.03 | 37.74 | 39.12 | 3843 | 39.73
p 1594 | 1636 | 1615 | 17.69 | 1715 | 1742 | 16.79

23 q 2266 | 2276 | 2271 | 2396 | 2238 | 2317 | 2294 | 1.89 | 042 | MT
p+q 38.60 | 3912 | 3886 | 41.65 | 39.54 | 4059 | 39.73
p 1412 | 14.66 | 1439 | 13.35 | 1351 | 1343 | 1391

24 q 2491 | 2472 | 2481 | 2628 | 2658 | 2643 | 2562 | 1.88 | 035 | SM
ptq 39.03 | 3938 | 3920 | 39.63 | 40.10 | 3986 | 39.53
p 1821 | 1718 | 17.69 | 1828 | 1677 | 17.52 | 17.61

25 q 2055 | 2029 | 2042 | 1877 | 1892 | 1885 | 19.63 | 1.77 | 047 | MT
ptq 3876 | 3747 | 38.11 | 37.05 | 35.69 | 3637 | 37.24
p 1358 | 1321 | 13.39 | 13.81 | 11.87 | 12.84 | 13.12

26 q 2182 | 21.29 | 21.56 | 24.14 | 2693 | 2553 | 23.54 | 174 | 036 | SM
ptq 3540 | 3450 | 3495 | 3795 | 3880 | 3837 | 36.66
p 862 | 853 858 | 656 | 647 | 6.2 7.55

27 q 2926 | 2855 | 2890 | 2872 | 2875 | 2874 | 2882 | 173 | 021 | AC
ptq 37.88 | 37.09 | 3748 | 3528 | 3523 | 3525 | 36.37
p 1024 | 1076 | 1050 | 11.56 | 1273 | 1214 | 11.32

28 q 2654 | 27.15 | 2684 | 2321 | 22.17 | 2269 | 2477 | 172 | 031 | SM
ptq 36.78 | 37.91 | 3734 | 3477 | 3490 | 3484 | 36.09
p 1488 | 1506 | 1497 | 13.63 | 1536 | 1450 | 14.73

29 q 1994 | 1997 | 1995 | 1924 | 1912 | 1908 | 1957 | 1.63 | 043 | MT
ptq 3482 | 3503 | 3492 | 32.88 | 3448 | 3368 | 34.30
p 847 | 725 786 | 9.62 | 1028 | 995 8.90

30 q 2725 | 2563 | 2644 | 2467 | 23.34 | 2401 | 2522 | 162 | 026 | SM
p+q 3572 | 32.88 | 3430 | 3429 | 33.62 | 3395 | 34.13
p 1440 | 1390 | 1405 | 11.80 | 1149 | 11.64 | 12.90

31 q 2057 | 1745 | 1901 | 1923 | 1948 | 1936 | 19.018 | 1.53 | 040 | MT
p+q 3496 | 3135 | 3316 | 31.03 | 3097 | 31.00 | 32.08
p 603 | 540 | 572 | 974 | 881 9.28 7.50

32 q 2611 | 2491 | 2551 | 23.83 | 23.04 | 2343 | 2447 | 1.52 | 023 | AC
ptq 3204 | 3031 | 3123 | 3357 | 31.85 | 3271 | 3197
D 1268 | 1494 | 13.81 | 12.65 | 1250 | 12.58 | 13.19

33 q 1767 | 16.10 | 16.88 | 1570 | 1641 | 1606 | 1647 | 1.41 | 044 | MT
ptq 3035 | 31.04 | 3070 | 2836 | 2891 | 2863 | 29.67
p 879 | 859 | 869 | 612 | 745 6.79 774

34 q 1749 | 1842 | 1795 | 1978 | 19.66 | 1972 | 1884 | 1.26 | 029 | SM
ptq 2628 | 2701 | 2664 | 2590 | 27.11 | 2651 | 2657
p 1113 | 947 | 1030 | 11.78 | 1062 | 1120 | 10.75

35 q 1261 | 1126 | 1194 | 12.61 | 1153 | 1207 | 1200 | 1.08 | 047 | MT
ptq 2374 | 2073 | 2223 | 2439 | 22.16 | 2327 | 2275
D 1067 | 1070 | 1068 | 853 | 7.63 8.08 9.38

36 q 1120 | 1171 | 1146 | 1462 | 1483 | 1473 | 13.09 | 1.07 | 042 | MT
p+q 2187 | 2241 | 2214 | 23.5 | 2247 | 2281 | 2247
p - - - 3081 | 30.64 | 3073 | 30.73

X q - - - 53.93 | 5354 | 5374 | 5374 | 402 | 036 | SM
p+q - - - 84.74 | 84.19 | 8446 | 84.46
p 630 | 497 | 5.4 - - - 5.64

Y q 1446 | 1560 | 1503 - - - 1503 | 098 | 027 | SM
p+q 2077 | 2057 | 20.67 - - - 20.67

Leyenda:

p = brazo corto q = brazo largo

ct = cromatide

m = metacéntrico

sm = submetacéntrico

LR = Longitud relativa del cromosoma

st = subtelocéntrico

t = telocéntrico

IC = Indice centromérico
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Tabla N° 11.- Medidas de los cromosomas de una metafase de llama &

111

METAFASE 2 (613) ‘
PAR . .
CROM HOMOL 1 = HOMOL 2 -
OSOMI L&I\L(_}A X X X RCL | 1 | TIPO
co 70S ctl ct2 ct3 ct4 ctl, ct2, CROM
ctl,ct2 ct3, ctd | ct3, ctd
p 27.89 27.85 27.87 20.47 20.53 20.50 24.19
1 q 113.89 117.22 115.55 106.82 107.65 107.24 111.40 5.84 0.18 AC
p+q 141.78 145.07 143.42 127.30 128.18 127.74 135.58
p 15.74 16.54 16.14 14.07 15.07 14.57 15.36
2 q 115.66 115.69 115.68 119.51 118.60 119.05 117.37 5.71 0.12 TL
p+q 131.40 132.24 131.82 133.59 133.67 133.63 132.72
p 15.90 15.90 15.90 11.30 10.78 11.04 13.47
3 q 106.24 107.43 106.83 101.71 100.80 101.26 104.04 5.06 0.11 TL
p+q 122.13 123.32 122.73 113.01 111.58 112.29 117.51
p 26.22 30.04 28.13 20.25 20.52 20.38 24.26
4 q 79.82 85.21 82.52 83.65 83.44 83.54 83.03 4.62 0.23 AC
p+q 106.04 115.25 110.65 103.90 103.95 103.93 107.29
p 11.54 13.16 12.35 9.68 10.61 10.14 11.25
5 q 88.32 87.77 88.05 84.52 85.86 85.19 86.62 4.21 0.11 TL
p+q 99.86 100.93 100.40 94.20 96.48 95.34 97.87
p 18.34 15.03 16.69 21.35 22.28 21.82 19.25
6 q 84.30 82.29 83.29 71.31 71.03 71.17 77.23 4.15 0.20 AC
p+q 102.64 97.32 99.98 92.66 93.31 92.99 96.48
p 8.53 8.14 8.33 12.02 11.32 11.67 10.00
7 q 85.03 84.25 84.64 76.66 76.79 76.72 80.68 3.90 0.11 TL
p+q 93.56 92.39 92.97 88.68 88.11 88.39 90.68
p 15.46 15.46 15.46 15.96 15.73 15.85 15.65
8 q 63.13 64.56 63.85 70.24 71.94 71.09 67.47 3.58 0.19 AC
p+q 78.59 80.02 79.30 86.19 87.67 86.93 83.12
p 35.43 36.89 36.16 36.03 31.65 33.84 35.00
9 q 42.53 46.30 44.42 38.62 39.17 38.89 41.66 3.30 0.46 MT
p+q 77.96 83.20 80.58 74.65 70.82 72.73 76.66
p 11.59 12.75 12.17 8.79 10.41 9.60 10.88
10 q 63.85 64.93 64.39 67.21 63.23 65.22 64.81 3.26 0.14 AC
p+q 75.44 77.67 76.56 76.01 73.64 74.82 75.69
p 13.44 13.31 13.37 16.04 17.32 16.68 15.03
11 q 63.83 56.98 60.41 59.37 57.58 58.48 59.44 3.20 0.20 AC
p+q 77.27 70.28 73.78 75.42 74.89 75.16 74.47
p 27.07 25.08 26.07 23.24 26.67 24.96 25.51
12 q 50.72 51.15 50.93 48.96 43.59 46.27 48.60 3.19 0.34 SM
p+q 77.79 76.22 77.00 72.20 70.26 71.23 74.12
p 11.16 10.86 11.01 8.53 9.50 9.02 10.01
13 q 57.68 58.75 58.22 63.92 63.34 63.63 60.92 3.05 0.14 AC
p+q 68.84 69.62 69.23 72.45 72.84 72.65 70.94
p 19.46 20.32 19.89 18.35 17.04 17.70 18.79
14 q 46.78 47.31 47.04 55.03 55.54 55.28 51.16 3.01 0.27 SM
p+q 66.24 67.63 66.94 73.38 72.58 72.98 69.96
p 20.55 20.26 20.41 13.96 12.53 13.25 16.83
15 q 45.87 46.65 46.26 52.57 52.49 52.53 49.39 2.85 0.25 AC
p+q 66.43 66.91 66.67 66.53 65.02 65.77 66.22
p 19.20 16.29 17.74 15.92 15.49 15.71 16.73
16 q 39.69 42.95 41.32 4591 42.05 43.98 42.65 2.56 0.28 SM
p+q 58.89 59.24 59.06 61.84 57.54 59.69 59.37
p 17.74 17.24 17.49 16.53 16.46 16.50 16.99
17 q 40.15 40.63 40.39 35.70 35.53 35.61 38.00 2.37 0.31 SM
ptq 57.89 57.87 57.88 52.23 51.99 52.11 54.99
p 23.11 23.05 23.08 24.83 25.18 25.00 24.04
18 q 29.25 29.08 29.17 29.56 28.19 28.88 29.02 2.28 0.45 MT
p+q 52.36 52.13 52.25 54.39 53.36 53.88 53.06
p 23.21 22.34 22.77 16.65 16.49 16.57 19.67
19 q 27.13 26.01 26.57 30.58 31.67 31.12 28.85 2.09 0.41 MT
p+q 50.34 48.35 49.34 47.23 48.16 47.69 48.52
p 16.83 18.45 17.64 15.50 15.07 15.28 16.46
20 q 28.36 27.14 27.75 29.37 28.65 29.01 28.38 1.93 0.37 SM
p+q 45.19 45.59 45.39 44 .87 43,72 44.29 44 .84
21 p 11.92 11.12 11.52 10.75 10.56 10.66 11.09 1.81 0.26 SM
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q 3135 | 3151 | 3143 | 2997 | 3071 | 30.34 | 30.88
prq | 4326 | 4263 | 4295 | 4072 | 4127 | 40.99 | 41.97
Iy 1399 | 1390 | 1395 | 1522 | 1436 | 1479 | 1437

22 q 2411 | 2534 | 2472 | 2961 | 2373 | 2667 | 2570 | 1.72 | 036 | SM
p+q | 38.10 | 3924 | 3867 | 4483 | 3809 | 4146 | 40.06
D 713 | 825 | 769 | 687 | 763 | 725 | 7147

23 q 3190 | 3090 | 3140 | 3299 | 3208 | 3254 | 3197 | 170 | 0.9 | AC
p+q | 39.03 | 39.15 | 39.09 | 3986 | 39.71 | 39.79 | 39.44
Iy 1406 | 1332 | 1369 | 801 | 973 | 887 | 1128

24 q 2479 | 2462 | 2470 | 2895 | 2997 | 2946 | 27.08 | 165 | 029 | SM
prq | 3885 | 3794 | 3840 | 3696 | 39.70 | 3833 | 38.36
Iy 1157 | 1032 | 1094 | 1126 | 1110 | 1118 | 11.06

25 q 2575 | 2573 | 2574 | 2661 | 2646 | 2654 | 2614 | 160 | 030 | SM
prq | 3732 | 3604 | 36.68 | 37.88 | 37.55 | 37.72 | 37.20
Iy 856 | 864 | 860 | 1173 | 1169 | 1171 | 10.15

26 q 2780 | 2884 | 2832 | 2570 | 2478 | 2524 | 2678 | 159 | 027 | SM
p+q | 3635 | 3747 | 3691 | 3743 | 3647 | 3695 | 36.93
Iy 1732 | 1527 | 1630 | 1738 | 1674 | 17.06 | 1668

27 q 2241 | 2115 | 2178 | 1786 | 1818 | 18.02 | 1990 | 157 | 046 | MT
p+q | 3973 | 3642 | 3807 | 3524 | 3492 | 3508 | 36.58
Iy 777 | 1080 | 928 | 1042 | 948 | 995 | 962

28 q 2580 | 2484 | 2537 | 2596 | 2686 | 2641 | 2589 | 153 | 027 | SM
p+q | 33.66 | 3564 | 3465 | 3638 | 36.33 | 3635 | 35.50
D 210 | 273 | 242 | 063 | 030 | 046 1.44

29 q 3190 | 3170 | 31.80 | 3547 | 3516 | 3532 | 3356 | 151 | 004 | TL
prq | 3400 | 3443 | 3422 | 3610 | 3545 | 3578 | 35.00
D 11.97 | 1181 | 11.89 | 631 | 629 | 630 | 0.10

30 q 2532 | 2617 | 2575 | 2517 | 2601 | 2559 | 2567 | 150 | 026 | SM
p+q | 3729 | 3797 | 37.63 | 3148 | 3231 | 31.89 | 34.76
Iy 950 | 1004 | 977 | 596 | 549 | 572 | 775

31 q 23.44 22.04 22.74 27.86 27.34 27.60 25.17 1.42 0.24 AC
p+q | 3293 | 3208 | 3251 | 3382 | 3283 | 3332 | 32.92
Iy 954 | 978 | 966 | 621 651 | 636 | 801

32 q 2113 | 2297 | 2205 | 2393 | 2540 | 2467 | 2336 | 135 | 026 | SM
prq | 3067 | 3275 | 3171 | 30.14 | 3191 | 31.03 | 31.37
D 504 | 677 | 590 | 728 | 777 | 753 | 641

33 q 2450 | 2395 | 2422 | 2462 | 2158 | 23.10 | 2366 | 131 | 022 | AC
prq | 2953 | 3072 | 30.13 | 31.90 | 2935 | 3062 | 30.38
D 697 | 526 | 612 | 624 | 662 | 643 | 627

34 q 22.31 23.76 23.04 21.70 20.48 21.09 22.06 1.22 0.22 AC
p+q | 2928 | 29.02 | 29.15 | 2793 | 27.10 | 27.52 | 2833
Iy 13.99 | 1220 | 1310 | 929 | 797 | 863 | 10386

35 q 1632 | 1369 | 1501 | 1933 | 1966 | 1949 | 1725 | 121 | 039 | MT
prq | 3031 | 2590 | 28.10 | 2862 | 27.63 | 28.12 | 2811
p 11.76 12.59 12.17 10.28 10.14 10.21 11.19

36 q 1559 | 13.63 | 1461 | 1210 | 1329 | 1269 | 1365 | 1.07 | 045 | MT
ptq 27.35 26.22 26.78 22.38 23.42 22.90 24.84
D - - - 4620 | 4692 | 4656 | 46.56

X q - - - 7295 | 72.68 | 7282 | 7282 | 514 | 039 | MT
p+q - - - 119.16 | 119.61 | 11938 | 119.38
D 962 | 989 | 976 - - - 9.76

Y q 12.38 12.81 12.59 - - - 12.59 0.96 0.44 MT
prq | 2200 | 2270 | 2235 - - - 2235

Leyenda:

p = brazo corto q = brazo largo

ct = cromatide

m = metacéntrico

sm = submetacéntrico

LR = Longitud relativa del cromosoma

st = subtelocéntrico

t = telocéntrico

IC = Indice centromérico



Tabla N° 12.- Medidas de los cromosomas de una metafase de llama &
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METAFASE 3 (1481)

PAR

CROM | [ oNG HOMOL 1 HOMOL 2 — TIPO
OSOMI 2 ¥ X

BRAZO X X RCL | IC CRO

co S ctl ct2 ct3 ct4 ctl, ct2, M
ctl,ct2 ct3, ct4 ct3, ct4
p 26.46 22.82 24.64 26.58 27.80 27.19 25.92

1 q 102.92 | 98.38 100.65 109.20 | 106.82 | 108.01 104.33 543 | 020 | AC
p+q 129.38 | 121.20 125.29 135.78 | 134.62 | 135.20 130.25
P 10.91 11.40 11.15 17.42 16.54 16.98 14.07

2 q 107.79 | 107.27 107.53 102.10 | 101.88 | 101.99 10476 | 495 | 0.12 | TL
p+q 118.69 | 118.67 118.68 119.52 | 11843 | 118.97 118.83
P 19.06 17.16 18.11 18.03 18.50 18.26 18.19

3 q 94.01 92.90 93.45 98.77 99.09 98.93 96.19 477 | 016 | AC
p+q 113.07 | 110.05 111.56 116.80 | 117.59 | 117.19 114.38
p 25.38 25.10 25.24 25.53 25.28 25.40 25.32

4 q 77.65 7772 77.69 7674 | 77.37 77.06 77.37 428 | 025 | AC
p+q 103.04 | 102.83 102.93 102.27 | 102.66 | 102.46 102.70
p 31.87 30.69 31.28 27.97 28.61 28.29 29.78

5 q 71.49 71.41 71.45 70.45 71.23 70.84 71.15 421 | 030 | SM
p+q 103.36 | 102.10 102.73 98.42 99.84 99.13 100.93
p 20.40 20.87 20.63 25.72 22.15 23.94 22.28

6 q 71.26 70.94 71.10 68.83 67.93 68.38 69.74 383 | 024 | AC
p+q 91.66 91.81 91.74 94.55 90.08 92.31 92.03
p 6.18 6.91 6.55 19.64 20.21 19.93 13.24

7 q 82.88 81.03 81.96 70.18 70.09 70.13 76.04 372 | 015 | AC
p+q 89.06 87.94 88.50 89.81 90.30 90.06 89.28
p 7.19 7.93 7.56 10.17 10.71 10.44 9.00

8 q 79.64 76.78 78.21 78.07 76.39 77.23 77.72 361 | 010 | TL
p+q 86.84 84.71 85.77 88.24 87.10 87.67 86.72
p 15.83 14.37 15.10 19.83 18.90 19.37 17.23

9 q 68.01 69.29 68.65 59.60 59.67 59.64 64.14 339 | 021 | AC
p+q 83.84 83.67 83.75 79.44 78.58 79.01 81.38
p 25.02 25.63 25.33 17.50 14.65 16.08 20.70

10 q 52.10 52.17 52.13 62.73 62.27 62.50 57.32 325 | 027 | SM
p+q 77.12 77.80 77.46 80.23 76.93 78.58 78.02
p 23.08 24.26 23.67 24.34 24.00 24.17 23.92

11 q 53.10 52.60 52.85 49.24 51.80 50.52 51.69 3.15 | 032 | SM
p+q 76.18 76.86 76.52 73.58 75.80 74.69 75.61
p 1.64 1.39 151 3.53 3.66 3.60 2.56

12 q 72.87 72.24 72.56 67.41 65.54 66.48 69.52 3.00 | 004 | TL
p+q 74.51 73.63 74.07 70.94 69.21 70.07 72.07
p 11.46 20.27 15.87 8.29 9.55 8.92 12.39

13 q 57.89 56.06 56.98 61.39 59.12 60.26 58.62 296 | 0.17 | AC
p+q 69.36 76.33 72.84 69.68 68.68 69.18 71.01
p 31.99 31.58 31.79 30.86 30.86 30.86 31.32

14 q 37.99 37.13 37.56 38.35 38.43 38.39 37.97 289 | 045 | MT
p+q 69.98 68.72 69.35 69.21 69.29 69.25 69.30
p 32.85 30.38 31.62 29.51 27.58 28.55 30.08

15 q 36.13 37.75 36.94 35.37 35.82 35.59 36.27 276 | 045 | MT
p+q 68.98 68.12 68.55 64.88 63.40 64.14 66.35
p 17.73 17.22 17.48 13.72 13.00 13.36 15.42

16 q 45.06 4551 4528 51.33 52.06 51.70 48.49 266 | 024 | AC
p+q 62.79 62.73 62.76 65.06 65.05 65.06 63.91
p 10.28 10.12 10.20 16.33 17.29 16.81 13.51

17 q 53.19 52.44 52.82 40.12 40.02 40.07 46.44 250 | 023 | AC
p+q 63.47 62.56 63.02 56.45 57.31 56.88 59.95
p 20.27 20.40 20.33 13.82 13.01 13.42 16.88

18 q 42.23 41.63 41.93 4322 44.90 44.06 43.00 249 | 028 | SM
p+q 62.50 62.03 62.26 57.05 57.91 57.48 59.87
p 20.48 23.35 21.92 29.49 28.95 29.22 25.57

19 q 37.97 30.14 34.05 30.30 30.78 30.54 32.30 241 | 044 | MT
p+q 58.45 53.49 55.97 59.79 59.73 59.76 57.87
p 17.89 17.45 17.67 17.04 20.67 18.86 18.26

20 q 39.19 37.49 38.34 30.87 30.21 30.54 34.44 220 | 035 | SM
p+q 57.08 54.94 56.01 4791 50.88 49.40 52.70

21 P 25.96 23.82 24.89 22.45 22.86 22.65 23.77 2.14 | 046 | MT
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q 2827 | 2761 | 2794 | 2756 | 2735 | 2745 | 27.69
prq | 5422 | 5143 | 5283 | 5001 | 5021 | 50.11 | 5147
Iy 2150 | 21.09 | 2129 | 2271 | 22.83 | 2277 | 2203

22 q 2374 | 2377 | 2376 | 2298 | 2465 | 2382 | 2379 | 191 | 048 | MT
prq | 4524 | 4486 | 4505 | 4569 | 4748 | 4659 | 4582
D 1482 | 1476 | 1479 | 742 | 782 | 762 11.20

23 q 3153 | 3193 | 3173 | 41.69 | 33.09 | 37.39 | 3456 | 191 | 024 | AC
prq | 4634 | 4669 | 4652 | 49.11 | 4092 | 4501 | 45.76
D 1626 | 1558 | 1592 | 1515 | 1517 | 1516 | 1554

24 q 2995 | 3076 | 3035 | 29.10 | 3040 | 2975 | 3005 | 190 | 034 | SM
prq | 4621 | 4634 | 4627 | 4425 | 4557 | 4491 | 4559
b 1081 | 1012 | 1046 | 1311 | 1332 | 1321 | 11.84

25 q 3015 | 3110 | 3063 | 3670 | 3412 | 3541 | 33.02 | 187 | 026 | SM
prq | 4096 | 4122 | 41.09 | 4981 | 4743 | 4862 | 44385
b 2042 | 1945 | 1994 | 2068 | 2023 | 2045 | 20.19

26 q 2378 | 2430 | 2404 | 2076 | 2437 | 2256 | 2330 | 1.81 | 046 | MT
prq | 4420 | 4375 | 4397 | 4143 | 4460 | 43.02 | 4350
p 1658 | 1557 | 1608 | 1291 | 1409 | 1350 | 14.79

27 q 2962 | 3002 | 2982 | 2688 | 2534 | 2611 | 2797 | 178 | 035 | SM
prq | 4620 | 4559 | 4590 | 39.79 | 3943 | 3961 | 4275
D 1905 | 1986 | 1945 | 17.90 | 1676 | 1733 | 18.39

28 q 2428 | 2318 | 2373 | 2509 | 2472 | 2491 | 2432 | 178 | 043 | MT
prq | 4333 | 43.03 | 4318 | 4299 | 4149 | 4224 | 4271
D 1081 | 1223 | 1152 | 1155 | 1115 | 1135 | 1143

29 q 3079 | 3141 | 31.10 | 2662 | 2540 | 2601 | 2856 | 1.67 | 029 | SM
prq | 41.60 | 43.64 | 4262 | 38.17 | 3655 | 37.36 | 39.99
D 1478 | 1548 | 1503 | 1362 | 1381 | 1372 | 1442

30 q 2621 | 2556 | 2588 | 2131 | 22.66 | 21.99 | 2394 | 1.60 | 038 | MT
prq | 4099 | 41.03 | 4101 | 3494 | 3648 | 3571 | 3836
p 734 | 7179 7.57 183 | 168 | 1.6 4.66

31 q 3126 | 31.63 | 3144 | 3485 | 32.03 | 3344 | 3244 | 155 | 013 | AC
prq | 3860 | 3943 | 3901 | 3669 | 3371 | 3520 | 37.11
D 11.03 | 1265 | 1184 | 17.62 | 1546 | 1654 | 14.19

32 q 2391 | 2332 | 2362 | 1991 | 1830 | 1911 | 2136 | 148 | 040 | MT
prq | 3494 | 3597 | 3545 | 3752 | 33.76 | 3564 | 3555
D 1120 | 1164 | 1142 | 1243 | 1281 | 1262 | 12.02

33 q 1970 | 2072 | 2021 | 2087 | 1945 | 2016 | 20.19 | 134 | 037 | SM
prq | 3090 | 3237 | 3163 | 3331 | 3226 | 3279 | 3221
D 734 | 745 7.40 439 | 293 | 366 5.53

34 q 24.10 | 2475 | 2442 | 2529 | 2680 | 26.04 | 2523 | 128 | 0.18 | AC
prq | 3144 | 3220 | 3182 | 2968 | 2973 | 2970 | 30.76
D 1464 | 1516 | 1490 | 13.53 | 1327 | 1340 | 1415

35 q 1600 | 1741 | 1670 | 1517 | 1603 | 1560 | 16.15 | 126 | 047 | MT
prq | 3063 | 3256 | 3160 | 2870 | 2929 | 29.00 | 3030
D 1155 | 1184 | 11.69 746 | 738 | 742 9.56

36 q 1835 | 1818 | 1827 | 1826 | 738 | 1282 | 1554 | 1.05 | 038 | MT
prq | 2990 | 30.02 | 2996 | 2571 | 1476 | 2024 | 25.10
D - - - 4220 | 3894 | 4057 | 4057

X q - - - 61.64 | 57.64 | 5964 | 5964 | 418 | 040 | MT
P+ - - - 103.84 | 9659 | 10021 | 10021
D 1020 | 11.03 | 106l - - - 10.61

Y q 1291 | 1487 | 13.89 - - - 1389 | 1.02 | 043 | MT
prq | 2301 | 2589 | 2450 - - - 24.50

Leyenda:

p = brazo corto

ct = cromatide

m = metacéntrico

sm = submetacéntrico

LR = Longitud relativa del cromosoma

q = brazo largo

st = subtelocéntrico

t = telocéntrico

IC = Indice centromérico



Tabla N° 13.- Medidas de los cromosomas de una metafase de llama &
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METAFASE 4 (628)
PAR
CROM | [ oNG HOMOL 1 HOMOL 2 _ X TIPO
OSOMI | gRAZO X X RCL | IC | CRO
CO S ctl ct2 ct3 ct4 ctl, ct2, M
ctl,ct2 ct3, ctd ct3, ctd
p 2365 | 2460 | 2413 [ 20.12 | 2040 [ 20.26 22.19
1 q 12908 | 12683 | 127.96 | 124.34 [ 116.52 | 12043 | 124.19 | 590 | 0.15 | st
p+q | 15273 | 15143 | 15208 | 14446 | 13691 | 140.69 | 146.38
p 1576 | 1747 | 1662 | 1041 | 1939 | 14.90 15.76
2 q 11424 | 109.67 | 11195 [ 117.83 | 11448 [ 116.15 | 11405 | 524 | 0.12 | st
p+q | 13000 | 127.14 | 12857 | 12824 [ 133.87 [ 131.05 | 129.81
p 1996 [ 1671 | 1833 | 21.61 | 17.04 | 19.33 18.83
3 q 106.34 | 108.53 | 10744 [ 10598 | 106.98 | 10648 | 10696 | 5.07 | 0.15 | st
p+q | 12630 | 12524 | 12577 | 12759 | 12402 [ 12581 [ 12579
p 1331 [ 1191 [ 1261 | 19.08 | 1940 | 19.24 15.92
4 q 9744 | 10658 | 10201 | 85.18 | 86.08 | 85.63 9382 | 443 | 015 | st
p+q | 11075 | 11849 | 114.62 | 10426 | 10548 | 104.87 | 109.74
p 1773 [ 1731 | 17.52 | 21.13 | 2036 | 20.75 19.14
5 q 8360 | 8623 | 8492 | 9569 | 92.19 | 93.94 8943 | 438 | 0.8 | st
p+q | 101.34 | 103.55 | 10244 | 116.82 | 11255 | 114.68 | 108.56
p 1089 [ 959 [ 1024 [ 10.09 | 10.03 | 10.06 10.15
6 q 99.50 | 99.17 [ 9933 | 84.88 | 8247 | 83.68 9151 | 410 | 010 | t
p+q | 11040 | 108.76 | 109.58 | 9498 | 92.50 | 93.74 | 101.66
p 1522 [ 1508 [ 1515 | 8.62 9.38 9.00 12.08
7 q 7756 | 7752 | 7754 | 87.94 | 86.15 | 87.04 8229 | 381 | 0.13 | st
p+q | 9278 | 9261 | 9269 | 9656 [ 9553 [ 96.05 94.37
p 1727 [ 1672 [ 17.00 | 1941 | 19.09 [ 19.25 18.12
8 q 69.04 | 7238 | 7071 | 6605 | 66.02 | 66.03 6837 | 349 | 021 | st
p+q | 8631 | 89.11 | 8771 | 8546 | 85.11 | 85.28 86.49
p 3713 | 36.08 | 36.60 | 3359 | 3321 [ 33.40 35.00
9 q 5418 | 5338 | 5378 | 4383 [ 41.05 | 4244 4811 | 335 | 042 | m
p+q | 9131 | 8945 | 9038 | 7742 | 7426 | 75.84 83.11
p 1322 [ 1484 | 1403 | 1530 | 1478 | 1504 14.53
10 q 69.97 | 6555 | 67.76 | 64.56 | 64.40 | 64.48 66.12 | 325 | 018 | st
p+q 83.19 [ 8039 | 81.79 | 79.86 | 79.18 [ 79.52 80.65
p 1337 [ 1539 [ 1438 | 1954 | 1981 | 19.67 17.03
11 q 6398 | 6504 | 6451 | 6375 | 6190 | 62.83 63.67 | 325 | 021 | st
ptq | 77.35 | 8043 | 7889 | 8329 | 8171 | 8250 80.70
p 9.39 9.79 9.59 6.04 747 6.75 8.17
12 q 6724 | 7006 | 68.65 [ 7230 [ 7177 | 72.04 7034 | 3.7 | 010 | t
p+tq | 7663 | 79.85 | 7824 | 7834 | 7924 | 78.79 78.52
p 1519 [ 1531 [ 1525 | 1565 | 12.00 | 13.82 14.54
13 q 6265 | 6218 | 6242 | 6077 | 5773 | 59.25 6083 | 3.04 | 019 | st
p+q | 77.85 | 7749 | 77.67 | 7642 | 69.73 | 73.07 7537
p 2448 | 2102 | 2275 | 2532 [ 2459 | 2495 23.85
14 q 4809 | 4774 | 47.92 [ 4448 [ 4497 [ 4472 4632 | 283 | 034 | sm
p+q | 72.57 | 6876 | 7067 | 69.79 | 69.56 | 69.68 70.17
p 1080 [ 1098 | 10.89 | 1405 | 1416 | 14.11 12.50
15 q 60.66 | 6027 | 6046 | 48.74 | 4931 | 49.03 5475 | 271 | 019 | st
ptq | 7146 | 7125 | 7135 | 6280 | 6348 | 63.14 67.24
p 1239 [ 1002 [ 1120 | 1624 | 1514 | 15.69 13.45
16 q 49.94 | 4820 [ 49.07 [ 49.71 [ 49.78 [ 49.74 4941 | 253 | 021 | st
p+tq | 6234 | 5821 | 6027 | 6595 | 6492 | 6543 62.85
p 3114 [ 3139 | 31.27 | 2790 | 27.05 [ 27.48 29.37
17 q 3498 | 3287 | 3393 | 3241 | 3046 | 3144 3268 | 250 | 047 | m
p+q | 66.13 | 6427 | 6520 [ 6032 | 57.51 | 5891 62.05
p 1804 [ 1663 | 17.34 | 17.83 | 19.77 | 18.80 18.07
18 q 4241 | 4329 [ 4285 [ 4191 [ 4197 [ 41.94 4239 | 244 | 030 | sm
p+q | 6045 | 5992 | 60.18 | 59.74 | 61.74 | 60.74 60.46
p 2006 | 2178 [ 2092 [ 2268 [ 19.14 | 2091 20.92
19 q 3464 | 3462 | 34.63 | 3786 | 37.08 | 37.47 36.05 | 230 | 037 | sm
ptq | 5471 | 5640 | 5555 | 6054 | 5622 | 5838 56.97
p 2525 | 2401 | 24.68 | 2448 [ 2477 | 24.63 24.65
20 q 3154 | 3146 | 31.50 | 3096 | 3041 [ 30.68 3109 | 225 | 044 | m
p+tq | 56.80 | 5556 | 5618 | 5544 | 5518 | 5531 55.75
21 p 2124 | 21.16 | 2120 [ 1054 [ 1054 [ 10.12 1587 [ 207 | 031 | sm
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q 3148 | 3051 | 3099 | 3974 | 3974 | 3974 | 3537
prq | 5272 | 51.66 | 5219 | 5028 | 5028 | 5028 | 5123
Iy 1255 | 1248 | 1252 | 13.05 | 1259 | 1282 | 1267

22 q 3044 | 32.07 | 3126 | 3033 | 30014 | 3023 | 3074 | 175 | 029 | sm
prq | 4299 | 4455 | 4377 | 4338 | 4273 | 43.05 | 4341
p 994 | 849 | 921 | 885 | 841 | 863 8.92

23 q 3263 | 32.60 | 3261 | 3467 | 3258 | 3362 | 3312 | 170 | 021 | st
prq | 4258 | 41.08 | 41.83 | 4352 | 4099 | 4226 | 42.04
p 1636 | 1454 | 1545 | 1202 | 1152 | 1177 | 13.61

24 q 2787 | 2701 | 2744 | 2965 | 2899 | 2932 | 2838 | 1.69 | 032 | sm
prq | 4422 | 4155 | 4289 | 4167 | 4050 | 41.09 | 4199
b 1381 | 13.63 | 1372 | 1425 | 138 | 1371 | 1372

25 q 2879 | 2805 | 2842 | 27.08 | 29.07 | 2808 | 2825 | 1.69 | 033 | sm
prq | 4260 | 41.68 | 4214 | 4133 | 4225 | 4179 | 4197
b 1652 | 1665 | 1659 | 11.86 | 1033 | 11.10 | 13.84

26 q 2566 | 2501 | 2534 | 2595 | 2585 | 2590 | 2562 | 159 | 035 | sm
prq | 4218 | 41.66 | 4192 | 3781 | 36.17 | 3699 | 3946
D 1259 | 1270 | 12.64 | 1068 | 995 | 1031 11.48

27 q 2658 | 2624 | 2641 | 2821 | 2899 | 2860 | 2751 | 157 | 029 | sm
prq | 39.17 | 3894 | 39.05 | 3889 | 3894 | 3891 | 3898
D 1056 | 1091 | 1073 | 1641 | 1446 | 1544 | 13.08

28 q 27.03 | 2683 | 2695 | 2480 | 2345 | 2412 | 2554 | 156 | 034 | sm
prq | 37.59 | 37.78 | 37.69 | 41.21 | 37.90 | 39.56 | 38.62
D 710 | 635 | 672 | 741 | 735 | 738 7.05

29 q 3130 | 3111 | 3121 | 2733 | 3068 | 2900 | 30.10 | 150 | 0.19 | st
prq | 3840 | 3746 | 3793 | 3474 | 3803 | 3639 | 37.16
D 1254 | 1166 | 1210 | 1595 | 1579 | 1587 | 13.98

30 q 2198 | 2196 | 21.97 | 23.88 | 2463 | 2425 | 2311 | 150 | 038 | m
prq | 3452 | 3361 | 3406 | 39.83 | 4042 | 4013 | 37.09
3 1408 | 1569 | 1488 | 1495 | 1512 | 1503 | 14.96

31 q 2391 | 2226 | 2308 | 20.68 | 2045 | 2056 | 21.82 | 148 | 041 | m
prq | 3798 | 3794 | 3796 | 3563 | 3557 | 3560 | 3678
p 864 | 852 | 858 | 989 | 9.02 | 946 9.02

32 q 2624 | 2671 | 2647 | 2585 | 2777 | 2681 | 2664 | 144 | 025 | sm
prq | 3488 | 3522 | 3505 | 3574 | 3679 | 3626 | 3566
p 885 | 773 | 829 | 736 | 835 | 786 8.07

33 q 2620 | 2793 | 27.06 | 2652 | 27.06 | 2679 | 2693 | 141 | 023 | st
prq | 3504 | 3566 | 3535 | 33.89 | 3541 | 3465 | 3500
D 1454 | 1392 | 1423 | 1379 | 1338 | 1358 | 1391

34 q 1512 | 1675 | 1594 | 1565 | 1470 | 1517 | 1556 | 1.19 | 047 | m
prq | 2966 | 30.67 | 30.17 | 2944 | 2808 | 2876 | 2946
D 1365 | 1257 | 1311 | 583 | 460 | 521 9.16

35 q 1370 | 1483 | 1426 | 1844 | 1990 | 1917 | 1672 | 1.04 | 035 | sm
prq | 2735 | 2740 | 2737 | 2427 | 2450 | 2438 | 2588
p 399 | 276 | 337 | 148 | 1.07 | 128 233

36 q 2401 | 2369 | 2385 | 2081 | 2141 | 2011 | 2248 | 1.00 | 009 | t
ptq 28.00 26.44 27.22 22.30 22.48 22.39 24.81
P - - - 5135 | 5096 | 5115 | 5115

X q - - - 7154 | 7263 | 7209 | 7209 | 497 | 042 | m
ptq - - - 122.89 123.59 123.24 123.24
D 855 | 854 | 855 - - - 8.55

Y q 11.47 11.82 11.65 - - - 11.65 0.81 0.42 m
prq_ | 2003 | 2036 | 20.19 - - - 20.19

Leyenda:

p = brazo corto

ct = cromatide

m = metacéntrico

sm = submetacéntrico

LR = Longitud relativa del cromosoma

q = brazo largo

st = subtelocéntrico

t = telocéntrico

IC = Indice centromérico



Tabla N° 14.- Medidas de los cromosomas de una metafase de llama &
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METAFASE 5 (1475)

PAR

CROM | [oNG HOMOL 1 HOMOL 2 B % TIPO

OSOMI | grAZ0O X X RCL | IC | CRO

CcO S ctl ct2 ct3 ct4 ctl, ct2, M
ctl,ct2 ct3, ctd ct3, ct4
P 3228 | 3470 | 3349 | 3624 | 37.50 | 36.87 35.18

1 q 164.84 | 17025 | 16754 | 15442 | 154.88 | 15465 | 161.10 | 641 | 0.18 | st
p+q | 197.12 | 204.95 | 201.04 | 190.66 | 192.38 | 191.52 | 196.28
P 2216 | 2299 | 2258 | 2627 | 2656 | 2641 24.49

2 q 147.13 | 147.82 | 14748 | 15830 | 159.65 | 15897 | 15323 | 581 | 0.14 | st
p+q | 169.29 | 170.82 | 170.05 | 184.56 | 186.21 | 18539 | 177.72
p 18.63 | 2126 | 1995 | 1748 | 18.86 | 18.17 19.06

3 q 13891 | 136.18 | 137.55 | 13221 | 13118 | 131.69 | 13462 | 502 | 0.12 | st
ptq | 157.54 | 15744 | 15749 | 149.69 | 150.04 | 149.87 | 153.68
p 3503 | 35.18 | 35.10 | 3345 | 32.90 | 33.18 34.14

4 q 105.17 | 107.33 | 10625 | 114.28 | 11546 | 11487 | 11056 | 473 | 024 | st
ptq | 14020 | 14251 | 141.36 | 147.73 | 14837 | 148.05 | 144.70
P 1126 | 1049 | 1087 | 1588 | 1498 | 1543 13.15

5 q 12339 | 127.86 | 125.62 | 10504 | 10658 | 10581 | 11572 | 421 | 0.10 t
ptq | 13465 | 13834 | 13649 | 12092 | 121.56 | 121.24 | 128.87
P 2165 | 2154 | 21.60 | 2632 | 2579 | 26.05 23.82

6 q 9335 | 9486 | 9411 | 9267 | 99.90 | 9628 9520 | 3.89 | 020 | st
p+q_ | 11501 | 11640 | 115,70 | 118.99 | 125.68 | 122.34 | 119.02
P 1574 | 1527 | 1551 19.66 | 19.06 | 1936 17.43

7 q 9428 | 98.10 | 96.19 | 9440 | 9251 | 93.45 9482 | 3.67 | 0.16 | st
p+q_ | 11001 | 11337 | 111.69 | 114.05 | 11157 | 112.81 | 112.05
P 17.00 | 17.80 | 17.40 | 22.77 | 2374 | 23.25 20.33

8 q 86.50 | 8638 | 8644 | 81.14 | 83.54 | 8234 84.39 342 | 019 | st
p+q | 10350 | 104.18 | 103.84 | 103.90 | 107.28 | 10559 | 104.72
P 2246 | 2233 | 2240 | 21.64 | 21.66 | 21.65 22.02

9 q 76.15 | 7746 | 7680 | 7921 | 8039 | 79.80 7830 | 328 | 022 | st
ptq 9861 | 99.79 | 99.20 | 100.85 | 102.05 | 101.45 | 100.32
P 2169 | 2171 | 2170 | 22.62 | 2001 | 2132 21.51

10 q 7625 | 7613 | 7619 | 7732 | 77.10 | 7721 7670 | 321 | 022 | st
p+q 9794 | 9784 | 97.89 | 99.94 | 97.12 | 98.53 9821
P 1796 | 1717 | 1757 | 2336 | 18.93 | 21.14 19.35

11 q 7737 | 7716 | 7726 | 73.16 | 7069 | 71.92 74.59 307 | 021 st
p+q 9533 | 9432 | 9483 | 9652 | 89.62 | 93.07 93.95
P 2008 | 19.80 | 19.94 | 2376 | 2322 | 23.49 2172

12 q 7438 | 74.60 | 7449 | 6927 | 69.67 | 69.47 71.98 306 | 023 | st
p+q 9446 | 9439 | 9443 | 93.03 | 9289 | 92.96 93.69
D 3138 | 3002 | 3070 | 2598 | 32.14 | 29.06 29.88

13 q 6491 | 6158 | 6325 | 6391 | 5863 | 6127 62.26 301 | 032 | sm
p+q 9629 | 91.61 | 9395 | 89.89 | 90.77 | 90.33 92.14
P 4245 | 4821 | 4533 | 3517 | 3391 | 34.54 39.93

14 q 4691 | 52.83 | 49.87 | 4426 | 4662 | 4544 47.66 286 | 046 | m
p+q 89.36 | 101.04 | 9520 | 7943 | 80.53 | 79.98 87.59
P 2178 | 2058 | 2118 | 1805 | 1838 | 1821 19.70

15 q 5936 | 59.99 | 59.67 | 7244 | 71.80 | 72.12 6590 | 2.80 | 023 | st
p+q 81.14 | 8057 | 80.85 | 9049 | 90.17 | 90.33 85.59
P 3277 | 3346 | 3312 | 2069 | 2299 | 21.84 27.48

16 q 53.66 | 50.73 | 52.19 | 61.01 | 58.15 | 59.58 55.89 272 | 033 | sm
p+q 8643 | 84.19 | 8531 | 81.70 | 81.14 | 81.42 83.37
P 3896 | 37.76 | 3836 | 3620 | 3631 | 3626 3731

17 q 4109 | 4170 | 4139 | 4392 | 43.83 | 43.88 4264 | 261 | 047 | m
p+q 80.05 | 7946 | 79.75 | 80.13 | 80.14 | 80.13 79.94
) 2479 | 28.17 | 2648 | 2125 | 2156 | 21.41 23.94

18 q 5176 | 51.00 | 5138 | 52.16 | 53.15 | 52.65 52.02 248 | 032 | sm
p+q 7655 | 79.16 | 77.86 | 7341 | 7471 | 74.06 75.96
P 3422 | 3440 | 3431 | 3510 | 32.05 | 33.58 33.94

19 q 4123 | 4306 | 42.15 | 3737 | 3885 | 38.11 40.13 242 | 046 | m
p+q 7545 | 7746 | 7646 | 7247 | 7090 | 71.69 74.07
P 2228 | 2322 | 2275 | 2282 | 2220 | 2251 22.63

20 q 4171 | 41.16 | 4143 | 4056 | 3851 | 39.54 40.49 206 | 036 | sm
p+q 63.99 | 6438 | 6419 | 6338 | 60.71 | 62.05 63.12

21 P 2178 | 2194 | 2186 | 1553 | 1461 | 10.12 18.46 196 | 031 | sm
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q 3939 | 4098 | 40.19 | 4450 | 4172 | 43.11 | 41.65
prq | 6118 | 6291 | 6204 | 60.03 | 5633 | 58.18 | 60.11
Iy 1931 | 1942 | 1936 | 1783 | 1522 | 1652 | 17.94

22 q 31.08 | 3274 | 3191 | 4687 | 4591 | 4639 | 39.05 | 1.86 | 031 | sm
prq | 5038 | 5216 | 5127 | 6470 | 6113 | 6291 | 57.09
p 2006 | 1991 | 1998 | 18.18 | 1826 | 1822 | 19.10

23 q 36.16 | 3728 | 36.72 | 36.28 | 3552 | 3590 | 3631 | 181 | 034 | sm
ptq | 5622 | 5719 | 5671 | 5446 | 5378 | 5412 | 5541
D 1722 | 1615 | 1668 | 1806 | 1863 | 1834 | 1751

24 q 3681 | 3854 | 37.67 | 33.74 | 33.7 | 3345 | 3556 | 173 | 033 | sm
prq | 5403 | 5469 | 5436 | 5181 | 5179 | 51.80 | 53.08
b 1925 | 2433 | 2179 | 1581 | 1546 | 1564 | 181

25 q 3634 | 3451 | 3542 | 3244 | 3361 | 3303 | 3422 | 173 | 035 | sm
prq | 5559 | 58.83 | 5721 | 4825 | 49.07 | 48.66 | 5294
b 1497 | 1363 | 1430 | 346 | 390 | 368 8.99

26 q 37.87 | 3809 | 3798 | 49.38 | 49.89 | 4963 | 43.80 | 172 | 0.17 | st
prq | 5283 | 5171 | 5227 | 5284 | 5379 | 5331 | 52.79
D 2016 | 2323 | 21.69 | 2432 | 27.76 | 26.04 | 2387

27 q 2628 | 2524 | 2576 | 28.18 | 2833 | 2826 | 2701 | 166 | 047 | m
prq | 4644 | 4847 | 4745 | 5250 | 56.09 | 5429 | 5087
p 2030 | 2000 | 20.15 | 2259 | 23.57 | 23.08 | 2162

28 q 2537 | 2501 | 25.19 | 3347 | 3236 | 3291 | 2905 | 166 | 043 | m
prq | 4567 | 4501 | 4534 | 5605 | 5593 | 5599 | 5067
D 1467 | 1547 | 1507 | 481 | 1626 | 1054 | 1280

29 q 3446 | 37.06 | 3576 | 36.37 | 3651 | 3644 | 3610 | 160 | 026 | sm
prq | 4913 | 5252 | 50.82 | 4118 | 5278 | 4698 | 4890
D 624 | 701 | 663 377 | 228 | 303 4383

30 q 4151 | 4311 | 4231 | 4014 | 4137 | 4075 | 4153 | 151 | 010 | ¢
prq | 4775 | 5012 | 4893 | 4391 | 4365 | 43.78 | 4636
3 1151 | 1379 | 1265 | 1258 | 12.84 | 1271 | 12.68

31 q 3210 | 3256 | 3233 | 3152 | 3177 | 31.64 | 3199 | 146 | 028 | sm
prq | 4361 | 4635 | 4498 | 44.10 | 4461 | 4436 | 4467
p 866 | 1122 | 994 | 900 | 925 | 9.3 9.53

32 q 3024 | 3048 | 3036 | 3344 | 3317 | 3331 | 3183 | 135 | 023 | st
prq | 3890 | 41.69 | 4030 | 4244 | 4243 | 4244 | 4137
p 1452 | 1478 | 1465 | 1376 | 13.10 | 1343 | 14.04

33 q 24.14 | 2436 | 2425 | 2355 | 2399 | 2377 | 2401 | 124 | 037 | sm
prq_ | 3866 | 39.14 | 3890 | 3731 | 37.10 | 37.20 | 38.05
D 1040 | 968 | 1004 | 1464 | 1478 | 1471 | 12.38

34 q 2689 | 27.85 | 2737 | 21.64 | 2101 | 2133 | 2435 | 120 | 034 | sm
p+q | 3730 | 3753 | 3741 | 3629 | 3580 | 36.04 | 3673
D 1699 | 1748 | 1723 | 273 | 368 | 321 10.22

35 q 1854 | 1873 | 1863 | 27.94 | 27.13 | 2753 | 2308 | 1.09 | 031 | sm
prq_ | 3552 | 3621 | 3587 | 3067 | 3081 | 3074 | 3330
D 13.53 | 1448 | 1401 | 1294 | 1463 | 1379 | 1390

36 q 1450 | 1471 | 1460 | 1463 | 1419 | 1441 | 1451 | 093 [ 049 | m
prq | 2803 | 2920 | 2861 | 2758 | 2883 | 2820 | 2841
P - - - 4939 | 49.84 | 4961 | 49.61

X q - - - 7277 | 7168 | 7222 | 7222 | 398 | 041 | m
ptq - - - 122.16 121.51 121.84 121.84
D 095 | 101 | 098 - - - 0.98

Y q 22.98 22.52 22.75 - - - 22.75 0.77 0.04 t
prq_ | 2393 | 2352 | 2373 - - - 2373

Leyenda:

p = brazo corto

ct = cromatide

m = metacéntrico

sm = submetacéntrico

LR = Longitud relativa del cromosoma

q = brazo largo

st = subtelocéntrico

t = telocéntrico

IC = Indice centromérico



Tabla N° 15.- Medidas de los cromosomas de una metafase de llama ¢

METAFASE 1335

PAR
CROM HOMOL 1 — HOMOL 2 — =
OSOMI éﬁﬁz% X X X RCL | IC | PO
Cco S ctl ct2 ct3 ct4 ctl, ct2, CROM
ctl,ct2 ct3, ctd ct3, ctd
p 20.37 21.23 20.80 22.20 25.14 23.67 22.24
1 q 143.85 | 138.77 | 141.31 13542 | 14149 | 138.46 139.88 5.63 | 0.14 St
p+q 16422 | 160.00 | 162.11 157.62 | 166.63 | 162.13 162.12
p 18.78 20.25 19.52 21.10 21.93 21.52 20.52
2 q 13331 | 14135 | 137.33 137.69 | 139.13 | 138.41 137.87 5.50 | 0.13 St
p+q 152.09 | 161.60 | 156.85 158.79 | 161.06 | 159.93 158.39
p 24.24 24.04 24.14 19.10 24.19 21.65 22.89
3 q 128.46 | 140.18 | 134.32 12425 | 120.66 | 122.46 128.39 525 | 0.15 St
p+q 15270 | 164.22 | 158.46 14335 | 144.85 | 144.10 151.28
p 31.42 28.79 30.11 25.32 19.68 22.50 26.30
4 q 98.91 96.86 97.89 108.23 | 102.65 | 105.44 101.66 | 444 | 0.21 St
p+q 130.33 | 125.65 | 127.99 133.55 | 12233 | 127.94 127.97
p 21.02 22.80 21.91 22.80 25.37 24.09 23.00
5 q 103.00 | 96.83 99.92 92.01 90.06 91.04 95.48 4.11 | 0.19 St
p+q 124.02 | 119.63 | 121.83 114.81 11543 | 115.12 118.47
p 12.17 13.04 12.61 13.42 14.32 13.87 13.24
6 q 101.52 | 96.23 98.88 91.95 94.92 93.44 96.16 3.80 | 0.12 St
p+q 113.69 | 109.27 | 11148 105.37 | 109.24 | 107.31 109.39
p 20.62 22.20 21.41 22.85 23.26 23.06 22.23
7 q 85.87 82.90 84.39 84.18 81.24 82.71 83.55 3.67 | 0.21 St
p+q 106.49 | 105.10 | 105.80 107.03 | 104.50 | 105.77 105.78
p 15.81 13.42 14.62 17.00 17.00 17.00 15.81
8 q 94.41 89.57 91.99 94.03 81.96 88.00 89.99 3.67 | 0.15 St
p+q 110.22 | 102.99 | 106.61 111.03 98.96 105.00 105.80
p 20.22 23.15 21.69 23.717 21.38 22.58 22.13
9 q 87.14 75.02 81.08 79.88 78.49 79.19 80.13 3.55 | 0.22 St
p+q 107.36 | 98.17 102.77 103.65 99.87 101.76 102.26
p 23.32 21.02 22.17 25.07 26.81 25.94 24.06
10 q 73.44 77.26 75.35 66.90 72.66 69.78 72.57 335 | 0.25 St
p+q 96.76 98.28 97.52 91.97 99.47 95.72 96.62
p 31.55 30.76 31.16 29.13 28.29 28.71 29.93
11 q 56.07 57.18 56.63 60.28 59.27 59.78 58.20 3.06 | 0.34 Sm
p+q 87.62 87.94 87.78 89.41 87.56 88.49 88.13
p 17.09 16.12 16.61 15.23 17.20 16.22 16.41
12 q 70.55 71.89 71.22 72.04 63.72 67.88 69.55 298 | 0.19 St
p+q 87.64 88.01 87.83 87.27 80.92 84.10 85.96
p 22.14 22.85 22.50 19.32 19.72 19.52 21.01
13 q 63.86 63.57 63.72 61.50 63.56 62.53 63.12 292 | 0.25 St
p+q 86.00 86.42 86.21 80.82 83.28 82.05 84.13
p 17.65 16.16 16.91 12.21 14.21 13.21 15.06
14 q 58.57 63.22 60.90 74.64 73.44 74.04 67.47 2.86 | 0.18 St
p+q 76.22 79.38 77.80 86.85 87.65 87.25 82.53
p 41.63 37.92 39.78 33.24 32.59 32.92 36.35
15 q 45.28 44.15 44.72 39.44 36.74 38.09 41.40 270 | 0.47 M
p+q 86.91 82.07 84.49 72.68 69.33 71.01 71.75
p 25.94 27.20 26.57 26.53 26.97 26.75 26.66
16 q 50.23 48.41 49.32 44.60 40.54 42.57 45.95 252 | 037 Sm
p+q 76.17 75.61 75.89 71.13 67.51 69.32 72.61
p 17.69 24.34 21.02 14.76 13.60 14.18 17.60
17 q 62.11 58.31 60.21 46.56 46.13 46.35 53.28 246 | 0.25 St
p+q 79.80 82.65 81.23 61.32 59.73 60.53 70.88
p 33.44 32.66 33.05 23.43 28.75 26.09 29.57
18 q 38.53 36.17 37.35 40.14 34.26 37.20 37.28 232 | 0.44 M
p+q 71.97 68.83 70.40 63.57 63.01 63.29 66.85
p 26.61 25.18 25.90 27.47 25.64 26.56 26.23
19 q 38.60 37.24 37.92 41.58 39.25 40.42 39.17 227 | 0.40 M
p+q 65.21 62.42 63.82 69.05 64.89 66.97 65.39
p 17.80 19.00 18.40 17.69 18.38 18.04 18.22
20 q 43.11 44.93 44.02 36.50 44.67 40.59 42.30 2.10 | 0.30 Sm
p+q 60.91 63.93 62.42 54.19 63.05 58.62 60.52
p 13.89 14.14 14.02 16.64 15.52 16.08 15.05
21 q 43.61 42.76 43.19 37.82 37.69 37.76 4047 1.93 | 0.27 Sm
p+q 57.50 56.90 57.20 54.46 53.21 53.84 55.52
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p 1281 | 1082 | 1182 | 894 | 1044 | 9.69 10.75

22 q 4584 | 4485 | 4535 | 4465 | 4099 | 4282 | 4408 | 190 | 020 | St
p+q_ | 5865 | 5567 | 57.16 | 5359 | 5143 | 5251 | 54.84
p 2381 | 2332 | 2357 | 2139 | 2227 | 2183 | 2270

23 q 3174 | 31.04 | 3139 | 3311 | 3142 | 3227 | 3183 | 189 |042| M
p+q | 5555 | 5436 | 5496 | 5450 | 53.69 | 54.10 | 5453
P 2195 | 2185 | 21.90 | 2140 | 2387 | 2264 | 2227

24 q 3575 | 33.60 | 3468 | 3191 | 2608 | 29.00 | 31.84 | 1.88 | 041 | M
p+q | 5770 | 5545 | 56.58 | 5331 | 4995 | 5163 | 54.10
P 2059 | 2193 | 2126 | 1456 | 2280 | 18.68 | 19.97

25 q 3259 | 36.19 | 3439 | 3517 | 3042 | 3280 | 3359 | 186 |037| M
p+q_ | 5318 | 58.02 | 5565 | 49.73 | 53.22 | 5148 | 53.56
p 2528 | 2459 | 2494 | 2309 | 2328 | 23.19 | 24.06

26 q 2943 | 2751 | 2847 | 2809 | 2747 | 2778 | 2813 | 181 | 046 | M
p+q | 5471 | 5210 | 5341 | 5118 | 5075 | 5097 | 52.19
p 1191 | 1340 | 1266 | 990 | 1140 | 10.65 | 11.65

27 q 3752 | 3829 | 3791 | 4020 | 3615 | 3818 | 3804 | 1.72 | 023 | St
p+q | 4943 | 5169 | 5056 | 50.10 | 4755 | 48.83 | 49.69
P 1556 | 1640 | 1598 | 1664 | 1565 | 1615 | 16.06

28 q 3293 | 3431 | 33.62 | 3089 | 3314 | 3202 | 328 | 1.70 | 033 | Sm
p+q_ | 4849 | 5071 | 49.60 | 4753 | 4879 | 48.16 | 4888
p 1400 | 1562 | 1481 | 1442 | 1294 | 13.68 | 14.25

29 q 33.60 | 32.84 | 3327 | 3479 | 3142 | 3311 | 3319 | 1.65 [ 030 | Sm
p+q_ | 47.69 | 4846 | 4808 | 4921 | 4436 | 4679 | 47.43
P 1432 | 17.03 | 1568 | 2140 | 2280 | 22.10 | 18.89

30 q 2202 | 2774 | 2488 | 2859 | 28.11 | 2835 | 2662 | 158 |042| M
p+q_ | 3634 | 4477 | 4056 | 49.99 | 5091 | 5045 | 4550
P 1887 | 2500 | 21.94 | 1970 | 1879 | 1925 | 20.59

31 q 2052 | 2836 | 2444 | 2435 | 2069 | 2252 | 2348 | 153|047 | M
p+q | 3939 | 5336 | 4638 | 4405 | 3948 | 4177 | 4407
P 1456 | 1616 | 1536 | 1630 | 17.26 | 1678 | 16.07

32 q 30.99 | 3251 | 3175 | 2503 | 2296 | 2400 | 2787 | 153 | 037 | Sm
p+q_ | 4555 | 4867 | 4711 | 4133 | 4022 | 40.78 | 4394
P 1082 | 1221 | 1152 | 8.60 9.22 8.91 10.21

33 q 3224 | 3384 | 3304 | 3442 | 3231 | 3337 | 3320 | 151 | 024 | St
p+q | 43.06 | 4605 | 4456 | 43.02 | 41.53 | 4228 | 4342
P 1345 | 1217 | 1281 | 1221 | 1432 | 1327 | 13.04

34 q 2699 | 3215 | 2957 | 2766 | 2628 | 2697 | 2827 | 143 |032| Sm
p+q | 4044 | 4432 | 4238 | 3987 | 40.60 | 4024 | 4131
p 12.53 12.08 12.31 12.04 14.21 13.13 12.72

35 q 2036 | 21.06 | 2071 | 1803 | 1970 | 1887 | 1979 | 1.13 | 039 | M
p+q | 3289 | 33.14 | 33.02 | 3007 | 3391 | 3199 | 3250
P 860 | 825 8.43 1044 | 985 | 10.15 9.29

36 q 13.04 | 1300 | 1302 | 1803 | 1703 | 1753 | 1528 | 085 | 038 | M
p+q | 2164 | 2125 | 2145 | 2847 | 2688 | 27.68 | 24.56
P 5931 | 5877 | 59.04 | 5327 | 5520 | 5424 | 56.64

X q 87.26 | 8332 | 8529 | 8638 | 8457 | 8548 | 8538 | 493 | 040 | M
p+q | 14657 | 14209 | 14433 | 139.65 | 139.77 | 139.71 | 142.02

Y q - - - - - - - - - -
ptq - - - - - - -

Leyenda:

p = brazo corto
ct = crométide

m = metacéntrico

sm = submetacéntrico

LR = Longitud relativa del cromosoma

q = brazo largo

st = subtelocéntrico

t = telocéntrico

IC = Indice centromérico
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Tabla N° 16.- Medidas de los cromosomas de una metafase de llama ¢

METAFASE 578
PAR

CROM | 1 oNG HOMOL 1 _ HOMOL 2 = TIPO
OSOMI | BRAZ0 X - X

X RCL | IC | CRO

CO S ct1 ct?2 ct3 ct4 ctl, ct2, M
ctl,ct2 ct3, ctd | ct3, ct4
p 2555 | 2530 | 2543 | 24.35 2478 | 2457 | 25.00

1 q 129.34 | 128.68 | 129.01 | 132.39 | 129.60 | 131.00 | 130.00 | 5.77 | 0.16 St
pt+q 154.89 | 153.98 | 154.44 | 156.74 | 15438 | 155.56 | 155.00
p 21.84 | 23.81 22.83 | 20.00 21.90 | 20.95 21.89

2 q 11033 | 120.55 | 11544 | 12096 | 11588 | 11842 | 11693 | 5.16 | 0.16 St
pt+q 132.17 | 14436 | 138.27 | 14096 | 137.78 | 13937 | 138.82
p 3125 | 2753 | 2939 | 23.41 22.80 | 23.11 26.25

3 q 109.97 | 11333 | 111.65 | 111.21 | 11047 | 11084 | 11125 | 5.11 | 0.19 St
ptq 14122 | 140.86 | 141.04 | 134.62 | 13327 | 133.95 | 137.49
p 17.03 15.00 16.02 15.52 14.14 14.83 15.42

4 q 111.80 | 105.98 | 108.89 | 102.67 | 101.18 | 101.93 | 10541 | 4.49 | 0.13 St
ptq 128.83 | 12098 | 124.91 | 118.19 | 11532 | 116.76 | 120.83
p 14.87 15.81 15.34 14.56 15.23 14.90 15.12

5 q 98.70 | 9453 | 9662 | 10296 | 98.73 | 100.85 | 98.73 423 | 013 St
p+q 11357 | 11034 | 111.96 | 11752 | 113.96 | 11574 | 113.85
p 26.54 | 29.89 | 2822 | 24.70 2508 | 24.89 | 26.55

6 q 78.87 | 78.14 | 7851 73.14 76.87 | 75.01 76.76 384 | 026 | Sm
pt+q 105.41 | 108.03 | 106.72 | 97.84 | 101.95 | 99.90 | 103.31
p 1992 | 2147 | 2070 | 20.59 21.93 | 2126 | 20.98

7 q 76.29 | 7639 | 7634 | 76.43 72.41 7442 | 7538 358 | 022 St
pt+q 96.21 97.86 | 97.04 | 97.02 9434 | 9568 | 96.36
p 12.21 13.00 12.61 11.40 10.63 11.02 11.81

8 q 7638 | 8290 | 79.64 | 81.72 81.50 | 81.61 80.63 344 | 013 St
ptq 88.59 | 9590 [ 9225 | 93.12 92.13 | 92.63 92.44
p 14.42 14.32 14.37 17.69 16.12 16.91 15.64

9 q 7276 | 79.08 | 7592 | 68.01 67.51 67.76 | 71.84 325 | 0.18 St
ptq 87.18 | 93.40 | 9029 | 85.70 83.63 | 84.67 87.48
p 1970 | 21.82 | 2076 | 2252 2531 23.92 | 2234

10 q 62.77 | 6447 | 63.62 | 6439 67.61 66.00 | 64.81 324 | 026 | Sm
pt+q 8247 | 8629 | 8438 | 8691 9292 | 89.92 | 87.15
p 19.21 17.89 18.55 18.11 16.16 17.14 17.84

11 q 5835 | 62.17 | 6026 | 71.66 70.87 | 7127 | 65.76 3.11 | 021 St
pt+q 7756 | 80.06 | 78.81 89.77 87.03 | 88.40 | 83.61
p 1640 | 16.55 16.48 13.89 14.76 14.33 15.40

12 q 67.10 | 66.04 | 6657 | 6875 65.17 | 6696 | 66.77 3.06 | 0.19 St
ptq 8350 | 8259 | 83.05 82.64 79.93 | 81.29 82.17
p 3538 | 37.23 | 36.31 32.71 3525 | 3398 | 35.14

13 q 4513 | 4518 | 45.16 | 44.44 3625 | 4035 | 42.75 290 | 045 M
p+q 80.51 82.41 81.46 | 77.15 7150 | 74.33 77.89
p 2476 | 2644 | 25.60 | 20.10 2377 | 2194 | 23.77

14 q 50.99 | 53.92 | 5246 | 51.77 5548 | 53.63 53.04 | 2.86 | 031 | Sm
pt+q 75.75 | 80.36 | 78.06 | 71.87 7925 | 7556 | 76.81
p 2154 | 2279 | 2217 | 21.63 2360 | 22.62 | 2239

15 q 4746 | 5222 | 49.84 | 51.26 5457 | 52.92 | 51.38 274 | 030 | Sm
pt+q 69.00 | 75.01 72.01 72.89 78.17 | 75.53 73.77
p 19.21 20.00 19.61 16.64 15.62 16.13 17.87

16 q 51.14 | 5474 | 5294 | 5892 5384 | 5638 | 54.66 | 270 | 0.25 St
ptq 7035 | 7474 | 7255 | 75.56 6946 | 7251 72.53
p 2220 | 2378 | 2299 | 22.56 2193 | 2225 22.62

17 q 47.60 | 47.02 | 4731 | 4241 38.95 | 40.68 | 4400 | 248 | 034 | Sm
ptq 69.80 | 70.80 | 7030 | 64.97 60.88 | 62.93 66.61
p 14.76 14.21 14.49 18.79 17.80 18.30 16.39

18 q 47.02 | 4474 | 4588 | 48.12 48.68 | 4840 | 47.14 236 | 026 | Sm
pt+q 61.78 | 5895 | 6037 | 6691 6648 | 66.70 | 63.53
p 18.60 | 21.14 19.87 | 26.25 2640 | 2633 23.10

19 q 34.83 | 33.19 | 34.01 39.37 3939 | 3938 | 36.70 222 | 039 M
pt+q 5343 | 5433 | 53.88 | 65.62 6579 | 65.71 59.79
p 30.09 | 2761 28.85 | 30.09 27.61 28.85 28.85

20 q 3256 | 2881 30.69 | 32.56 28.81 3069 | 30.69 | 221 | 048 M
p+q 62.65 | 5642 | 59.54 | 62.65 5642 | 59.54 | 59.54
p 17.80 | 17.49 17.65 17.80 15.81 16.81 17.23

21 q 39.51 4137 | 4044 | 4074 38.31 39.53 39.98 213 | 030 | Sm
ptq 57.31 58.86 | 58.09 | 58.54 54.12 | 56.33 57.21
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p 2343 | 2202 | 2273 | 2433 | 23.80 | 24.07 | 2340

22 q 30.81 | 28.64 | 2973 | 3037 | 3342 | 31.90 | 3081 | 202 | 043 | M
p+q | 5424 | 50.66 | 5245 | 5470 | 5722 | 5596 | 5421
Iy 1345 | 1304 | 1325 | 1526 | 1476 | 1501 | 14.13

23 q 3734 | 3322 | 3528 | 4593 | 4170 | 4382 | 3955 | 200 | 026 | Sm
p+q | 5079 | 4626 | 4853 | 6119 | 5646 | 58.83 | 53.68
p 1140 | 1204 | 1172 | 1063 | 854 | 959 | 10.65

24 q 4163 | 4307 | 4235 | 3576 | 37.60 | 3668 | 3952 | 1.87 | 021 | St
p+q | 5303 | 5511 | 5407 | 4639 | 46.14 | 4627 | 50.17
p 1345 | 1432 | 1389 | 1345 | 1432 | 13.89 | 13.89

25 q 36.11 | 3577 | 3594 | 3611 | 3577 | 3594 | 3594 | 185 | 028 | Sm
p+q | 4956 | 50.00 | 49.83 | 4956 | 50.09 | 49.83 | 49.83
P 1612 | 1838 | 1725 | 1581 | 1487 | 1534 | 16.30

26 q 3215 | 3525 | 3370 | 3375 | 3165 | 3270 | 3320 | 184 | 033 | Sm
p+q | 4827 | 53.63 | 5095 | 49.56 | 4652 | 48.04 | 4950
P 1887 | 1640 | 17.64 | 21.93 | 2184 | 2189 | 19.76

27 q 2811 | 2421 | 2616 | 3041 | 2732 | 2887 | 2751 | 176 | 042 | M
p+q | 4698 | 40.61 | 4380 | 5234 | 49.16 | 50.75 | 4727
p 1985 | 1803 | 1894 | 1273 | 1432 | 13.53 | 16.23

28 q 3643 | 32.80 | 3462 | 2834 | 2623 | 2729 | 3095 | 175 | 034 | Sm
p+q_ | 56.28 | 50.83 | 53.56 | 41.07 | 4055 | 40.81 | 47.18
p 1063 | 854 | 959 | 707 9.43 8.25 8.92

29 q 39.00 | 3629 | 37.65 | 3846 | 3268 | 3557 | 3661 | 1.69 | 020 | St
p+q | 49.63 | 4483 | 47.23 | 4553 | 4211 | 4382 | 4553
D 762 | 738l 772 | 92 949 | 936 8.54

30 q 39.06 | 3591 | 3749 | 3506 | 3415 | 3461 | 3605 | 1.66 | 0.19 | St
p+q | 46.68 | 4372 | 4520 | 4428 | 4364 | 4396 | 4458
D 1077 | 854 | 966 | 1204 | 1044 | 11.24 | 1045

31 q 2856 | 2883 | 2870 | 2606 | 31.80 | 2893 | 2881 | 146 | 027 | Sm
p+q | 3933 | 3737 | 3835 | 3810 | 4224 | 40.17 | 39.26
P 13.60 | 1345 | 1353 | 1562 | 1442 | 1502 | 14.27

32 q 2154 | 2174 | 21.64 | 2665 | 2408 | 2537 | 2350 | 141 [ 038 | M
p+q | 3514 | 3519 | 3517 | 4227 | 3850 | 4039 | 37.78
p 1640 | 17.00 | 1670 | 1836 | 17.09 | 17.73 | 17.21

33 q 1910 | 1942 | 1926 | 20.02 | 1924 | 1963 | 1945 | 136 | 047 | M
p+q_ | 3550 | 3642 | 3596 | 3838 | 3633 | 3736 | 36.66
p 1393 | 1253 | 1323 | 1000 | 1221 | IL1I | 1217

34 q 1523 | 2193 | 1858 | 2441 | 2693 | 2567 | 2213 | 128 | 035 | Sm
p+q | 29.16 | 3446 | 3181 | 3441 | 39.14 | 36.78 | 3429
P 1342 | 1487 | 1415 | 1655 | 1460 | 1558 | 14.86

35 q 2005 | 1803 | 19.04 | 1924 | 1978 | 1951 | 1928 | 127 | 044 | M
p+q | 3347 | 3290 | 33.19 | 3579 | 3438 | 3509 | 34.14
p 12.08 12.08 12.08 12.08 14.32 13.20 12.64

36 q 1712 | 1702 | 1712 | 1616 | 1432 | 1524 | 1618 | 107 | 044 | M
p+q 29.20 29.20 29.20 28.24 28.64 28.44 28.82
p 58.87 | 5843 | 5865 | 53.83 | 4745 | 50.64 | 5465

X q 8217 | 8029 | 8123 | 72.19 | 6498 | 6859 | 7491 | 482 | 042 | M
p+q | 141.04 | 13872 | 139.88 | 12602 | 11243 | 11923 | 12955

Y q - - - - - - - - - -
ptq - - - - - - -

Leyenda:

p = brazo corto
ct = crométide

m = metacéntrico

sm = submetacéntrico
LR = Longitud relativa del cromosoma

q = brazo largo

st = subtelocéntrico

t = telocéntrico

IC = Indice centromérico
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Tabla N° 17.- Medidas de los cromosomas de una metafase de llama ¢

123

METAFASE (3b1-1131)

PAR
CROM HOMOL 1 _ HOMOL 2 — -
OSOMI | graz0 X X X et | e | O
CcO S ctl ct2 ct3 ct4 ctl, ct2, CROM
ctl,ct2 ct3, ctd | ct3, ct4
p 26.31 2720 26.76 27.89 25.50 | 26.70 26.73
1 q 138.50 150.84 | 144.67 149.38 143.72 | 146.55 145.61 5.21 0.16 St
p+q 164.81 178.04 | 171.43 177.27 169.22 | 173.25 172.34
p 25.54 27.87| 26.71 26.17 2344 24.81 25.76
2 q 133.65 137.00 | 135.33 139.47 12941 | 134.44 134.88 4.86 0.16 St
p+q 159.19 164.87 | 162.03 165.64 152.85 | 159.25 160.64
p 26.42 26.57| 26.50 29.07 29.60 | 29.34 27.92
3 q 119.05 124.11 | 121.58 110.77 110.78 | 110.78 116.18 4.36 0.19 St
p+q 145.47 150.68 | 148.08 139.84 140.38 | 140.11 144.09
p 21.40 24.80 | 23.10 19.10 19.72 19.41 21.26
4 q 118.74 125.19 | 121.97 114.04 119.43 | 116.74 119.35 4.25 0.15 St
p+q 140.14 149.99 | 145.07 133.14 139.15| 136.15 140.61
p 20.52 19.72 | 20.12 19.24 21.21] 20.23 20.17
5 q 119.66 116.41 118.04 122.13 106.37 | 114.25 116.14 4.12 0.15 St
p+q 140.18 136.13 | 138.16 141.37 127.58 | 134.48 136.32
p 21.21 22.80| 22.01 25.18 2524 25.21 23.61
6 q 108.64 93.29 | 100.97 110.25 101.49 | 105.87 103.42 3.84 0.19 St
p+q 129.85 116.09 | 122.97 135.43 126.73 | 131.08 127.03
p 21.93 21.75| 21.84 22.36 21.38 | 21.87 21.86
9 q 100.66 96.79 | 98.73 97.56 95.37| 96.47 97.60 3.61 0.18 St
p+q 122.59 118.54 | 120.57 119.92 116.75| 118.34 119.45
p 17.03 16.40 | 16.72 21.40 2397 | 22.69 19.70
7 q 99.07 104.59 | 101.83 89.59 91.23 | 90.41 96.12 3.50 0.17 St
p+q 116.10 120.99 | 118.55 110.99 11520 | 113.10 115.82
p 21.54 22.56 | 22.05 22.47 22.80 | 22.64 22.34
8 q 93.14 98.42| 95.78 89.89 92.31 91.10 93.44 3.50 0.19 St
p+q 114.68 12098 | 117.83 112.36 115.11 | 113.74 115.78
p 30.92 31.27 | 31.10 31.58 33.52 | 32.55 31.82
11 q 80.66 82.10 | 81.38 79.34 81.56 | 80.45 80.92 341 0.28 Sm
p+q 111.58 113.37 | 112.48 110.92 115.08 | 113.00 112.74
p 22.09 2298 | 22.54 16.55 21.26 18.91 20.72
10 q 89.31 92.05| 90.68 88.72 85.18 | 86.95 88.82 3.31 0.19 St
p+q 111.40 115.03 | 113.22 105.27 106.44 | 105.86 109.54
p 19.85 20.62 | 20.24 20.62 18.25 19.44 19.84
12 q 82.34 88.54 | 85.44 83.64 78.47| 81.06 83.25 3.12 0.19 St
p+q 102.19 109.16 | 105.68 104.26 96.72 | 100.49 103.08
p 24.04 27.90| 25.97 31.92 3326 | 32.59 29.28
14 q 75.55 71.97| 73.76 70.26 69.32 | 69.79 71.78 3.06 0.29 Sm
p+q 99.59 99.87 | 99.73 102.18 102.58 | 102.38 101.06
p 17.49 17.69 17.59 18.38 17.80 | 18.09 17.84
13 q 83.69 82.67 | 83.18 82.53 83.15| 82.84 83.01 3.05 0.18 St
p+q 101.18 100.36 | 100.77 100.91 100.95 | 100.93 100.85
p 45.88 43.82 | 44.85 49.68 41.83 | 45.76 45.30
15 q 46.08 49.66 | 47.87 54.72 46.25 | 50.49 49.18 2.86 0.48 M
p+q 91.96 9348 | 92.72 104.40 88.08 | 96.24 94.48
p 22.80 26.26 | 24.53 29.19 37.57| 33.38 28.96
16 q 52.44 55.30| 53.87 73.66 65.67 | 69.67 61.77 2.74 0.32 Sm
p+q 75.24 81.56 | 78.40 102.85 103.24 | 103.05 90.72
p 33.94 36.15| 35.05 40.63 42.17| 41.40 38.22
17 q 45.78 49.22 | 47.50 55.88 44741 50.31 48.91 2.63 0.44 M
p+q 79.72 85.37| 82.55 96.51 86.91 91.71 87.13
p 21.10 21.19 21.15 24.84 27.59 26.22 23.68
20 q 50.95 53.62 | 52.29 67.50 70.11 68.81 60.55 2.55 0.28 Sm
p+q 72.05 74.81 73.43 92.34 97.70 | 95.02 84.23
p 26.17 24.19 25.18 22.02 22.47 22.25 23.71
18 q 56.34 58.68 | 57.51 51.88 53.82| 52.85 55.18 2.39 0.30 Sm
ptq 82.51 82.87 | 82.69 73.90 76.29 | 75.10 78.89
p 22.85 21.63 22.24 27.40 25.75 26.58 24.41
19 q 46.91 47.04 | 46.98 41.63 50.59 | 46.11 46.54 2.15 0.34 Sm
p+q 69.76 68.67 | 69.22 69.03 76.34 | 72.69 70.95
21 p 30.68 29.27 | 29.98 30.48 27.68 | 29.08 29.53 2.12 0.42 M




q 3649  40.05] 3827 4331 4232] 4282 | 40.54
p+q 67.17]  69.32| 6825 7379 7000 71.90 | 70.07
p 2941 3385| 31.63 2670 | 2521 2596 | 28.79

22 q 4023 3642 3833 3523| 3601 3562 | 3697 | 199 | 044 | M
ptq 69.64| 7027 69.96 61.93| 61.22] 6158 | 65.77
p 1640 | 17.03] 16.72 17090 1836 17.73 | 17.22

23 q 4932 46.14] 4773 53.55| 4377 48.66 | 4820 | 198 | 026 | Sm
ptq 6572 6317 6445 70.64| 6213 | 6639 | 65.42
D 2062|1992 2027 20.62| 2280 2171 | 20.99

24 q 4223 4214 4219 37.98| 3924 3861 | 4040 | 1.86 | 034 | Sm
p+q 6285 6206 | 6246 58.60 | 6204 6032 | 61.39
p 2441 2640 2541 23.09] 2609 2459 | 25.00

27 q 3945| 3818 38.82 3240 3140 3190 | 3536 | 1.82 | 041 | M
p+q 63.86| 64.58 | 64.22 5549 5749 5649 | 60.36
p 24.04|  2335] 2370 1432 17.69] 1601 | 19.85

28 q 37.88| 39.74| 38381 4211 4218] 4215 | 4048 | 182 | 033 | Sm
ptq 61.92]  63.09] 6251 5643 | 5987 5815 | 60.33
D 1972 2335] 21.54 1556 | 1581] 1569 | 1861

33 q 46.07| 4637 4622 39.02| 37.00| 3801 | 4212 | 1.84 | 031 | Sm
ptq 6579]  69.72| 67.76 54.58| 5281 5370 | 60.73
p 854| 849] 852 985 860 923 | 887

26 q 60.59| 4698 53.79 4712 4816 47.64 | 5071 | 1.80 | 0.15 | St
p+q 69.13] 5547 6230 56.97| 5676 | 56.87 | 59.58
p 24.04| 2347 2376 2417  23.02| 23.60 | 23.68

25 q 36.21| 3596 36.09 3689 3311 3500 | 3554 | 179 | 040 | M
p+q 6025 5943 | 59.84 61.06| 56.13| 5860 | 59.22
p 1628 | 1628 16.28 1556 17.20] 16.38 | 16.33

29 q 4385 4258 4322 37.09] 3994 3852 | 4087 | 1.73 | 029 | Sm
ptq 60.13| 5886 59.50 5265| 5714 5490 | 57.20
D 18.03 | 1844 18.24 2040 2062 2051 | 1937

30 q 33.64] 3499 3432 36.34| 3474 3554 | 3493 | 164 | 036 | Sm
ptq 51.67| 5343 | 5255 56.74| 5536| 5605 | 54.30
D 1844 19.10] 18.77 1868 18.60 | 18.64 | 18.71

31 q 3114 3046 30.80 3342| 2968 3155 | 3118 | 151 | 038 | M
p+q 49.58| 4956 | 4957 5210 4828 50.19 | 49.88
p 1487 1649 15.68 1789 | 1556] 16.73 | 16.20

32 q 33.84| 3489 3437 31.95| 3140 31.68 | 33.02 | 149 | 033 | Sm
p+q 4871 5138 50.05 4984 | 4696 | 4840 | 49.22
p 21.26] 17.80| 1953 2000 2072 2036 | 19.95

35 q 2958 2792 2875 2280 2341 2311 | 2593 | 139 | 043 | M
ptq 5084 4572 4828 4280 4413 | 4347 | 4587
D 1442 1208] 1325 1044 | 1044 | 1044 | 1185

34 q 2643 2763 | 27.03 2693 29.86| 2840 | 2771 | 120 | 030 | Sm
p+q 4085 3971 4028 37.37] 4030 3884 | 39.56
D 1844 | 16.64| 17.54 1487 1432] 1460 | 16.07

36 q 1924  18.03] 18.64 1860 | 17.89] 1825 | 1844 | 1.04 | 047 | M
p+q 37.68 | 3467 36.18 3347 3221 3284 | 3451
D 6871 63.50| 66.11 63.88| 53.00| 5844 | 62.27

X q 89.00| 83.80| 8640 88.08| 83.25| 8567 | 8603 | 448 | 042 | M
prq | 15771| 14730] 15251 | 151.96| 13625| 144.11 | 14831
D - N - - - - -

Y q - - - - - - -
p+q - - - - - - -

Leyenda:

p = brazo corto

ct = cromatide

m = metacéntrico

sm = submetacéntrico

LR = Longitud relativa del cromosoma

q = brazo largo

st = subtelocéntrico

t = telocéntrico

IC = Indice centromérico
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Tabla N° 18.- Medidas de los cromosomas de una metafase de llama ¢

PAR

METAFASE 1310

cromos | Long | HOMOL 1 _ HOMOL 2 _ % TIPO

OMICO | BRAZ X X RCL | IC | CRO

oS ctl ct2 ct3 ct4 ctl, ct2, M
ctl,ct2 ct3, ctd ct3, ctd
b 1946 21.12| 20.29 2489 2561 2525 | 2277

1 q 13956 | 14234 | 14095 | 14401 | 13926] 14164 | 14129 | 573 | 0.14 | st
p+q | 159.02| 16346 16124 | 16890 | 16487 | 166.89 | 164.06
o 1933| 1723 1828 2030| 23.87] 2259 | 2043

2 q 12500 | 133.08| 129.04 | 129.08| 12559 127.34 | 128.19 | 519 | 0.14 | St
p+q | 14433| 15031 | 14732 | 15038 | 149.46| 149.92 | 14862
o 1469 1331 14.00 13.12| 13.76] 1344 | 1372

3 q 100.06 | 10059 | 10033 | 121.47| 12094 | 12121 | 11077 | 435 | 0.11 | T
p+q | 11475| 113.90] 11433 | 13459 13470 | 13465 | 12449
b 2375|  26.18| 2497 2263| 3178] 2721 | 2609

4 q 104.89 | 114.00| 109.45 8745| 8720| 8733 | 9839 | 435 | 021 | St
prq | 12864 | 140.18| 13441 | 11008 118.98 | 11453 | 124.47
b 2223] 19.76] 21.00 231| 2264] 2248 | 2174

5 q 86.74| 84.53| 85.64 85.80 | 85.42| 85.61 8562 | 375 | 020 | st
p+q | 10897] 10429| 10663 | 108.11| 108.06| 108.09 | 107.36
D 2006| 28.838| 2897 2728 2643 | 2686 | 2791

6 q 7757 7438| 7598 7786 | 83.78 | 80.82 | 7840 | 3.71 | 026 | Sm
p+q | 10663 | 103.26| 10495 | 105.14| 11021 ] 107.68 | 10631
D 1076 | 1025 10.51 1219 13.02] 12.61 11.56

7 q 9736 | 85.58| 9147 9195| 102.68] 9732 | 9439 | 370 |011 | T
ptq | 108.12] 9583 101.98 | 104.14]| 115.70] 109.92 | 10595
b 1649|1578 16.14 2075] 20.65] 2070 | 1842

8 q 83.86 | 77.69| 80.78 7733 | 7939] 7836 | 7957 | 342 | 019 | st
ptq | 10035] 9347 9691 98.08 | 100.04| 99.06 | 97.99
b 1221 12.00] 12.11 13.02] 1442] 1372 | 1291

9 q 87.86 |  85.63| 86.75 8130| 8507 83.19 | 8497 | 342 | 013 | St
p+q | 10007] 97.63| 98.85 9432| 99.49] 9691 | 97.88
D 1923 20.82| 20.03 1415 1471] 1443 17.23

10 q 70.83 | 7261 | 71.72 80.60 | 74.18| 7744 | 7458 | 321 | 0.19 | St
ptq 90.06 | 93.43| 91.75 9484| 8889] 91.87 | 9181
D 47.19| 4557 46.38 41.18| 43.79| 4249 | 4443

12 q 5580 |  4697| 5139 41.60| 4459| 4310 | 4724 | 320 | 048 | M
prq | 10299] 9254 97.77 8278 | 8838 | 8558 | 91.67
b 2371]  2849] 26.10 2078 31.90| 30.84 | 2847

1 q 62.67|  58.26| 6047 6236 59.46| 6091 | 6069 | 3.12 | 032 | Sm
ptq 8638 | 86.75| 8657 92.14] 9136] 9175 | 89.16
b 2802| 3275] 3039 2664 | 27.73] 27.19 | 2879

16 q 7030 | 59.87| 65.09 51.99| 5256| 5228 | 5868 | 3.06 | 033 | Sm
prq 9832| 92.62| 9547 7863 | 80.29| 79.46 | 8747
D 1500 1526 15.13 1424 1537] 1481 14.97

13 q 7020 | 68.62| 69.41 64.10] 72.06| 6808 | 6875 | 292 | 018 | st
prq 8520 | 83.88| 84.54 7834 | 87.43| 8289 | 8371
D 1281 13.60| 13.21 1703| 1628| 1666 | 1493

14 q 7134|  69.56| 70.45 5926 61.24] 6025 | 6535 | 280 | 0.19 | st
ptq 84.15| 83.16] 83.66 7629 77.52| 7691 80.28
b 17.80]  16.55| 17.18 1688 | 1637| 16.63 16.90

15 q 60.93 | 5658 58.76 5826 6091 5959 | 5917 | 266 | 022 | st
ptq 7873 | 73.13| 75.93 7514 7728 | 7621 76.07
b 3023 | 2951| 29.87 3135] 29.04] 3020 | 30.03

17 q 4377 39.89| 41.83 43.01| 42.19] 4260 | 42220 | 252 |042| M
ptq 7400|  69.40| 71.70 7436 7123 | 7280 | 7225
D 2500|  23.16| 24.08 2062] 23.60| 22.11 23.10

19 q 5044|  40.86] 50.15 4245| 42.68| 4257 | 4636 | 243 | 033 | Sm
ptq 8444 | 64.02| 7423 63.07| 6628 6468 | 6945
D 202 2500] 2351 30.00] 31.00] 30.50 | 2701

18 q 4350| 4136| 42.43 3639 35.60] 3600 | 3921 | 231 | 041 | M
ptq 6552|  6636] 65.94 6639| 6660 6650 | 6622
D 1581 1581 15.81 1421 1523] 1472 | 1527

21 q 5021 | 4535| 4778 4550 49.92| 4771 | 4775 | 220 | 024 | st
ptq 66.02|  61.16] 63.59 5071 65.15| 6243 | 6301

20 b 1500 1432 14.66 1703 16.66| 16.85 1575 | 247 | 025 | Sm
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q 3806 5023] 44.15 5019 46.59 | 4839 | 4627
p+q 53.06 | 6455 58381 6722 63.25| 6524 | 6202
D 1526 1860 1693 2332| 2640 2486 | 2090

22 q 37.44| 3834 37.89 30.84 | 3178 | 3131 | 3460 | 194 | 038 | M
p+q 5270 | 5694 54.82 5416 5818 56.17 | 5550
1y 1389 10.63| 12.26 1581 1581 15.81 14.04

23 q 4412 45.19| 44.66 3819 3804 38.12 | 4139 | 194 | 025 | Sm
p+q 5801 | 5582 5692 5400 | 53.85| 5393 | 5542
Iy 922 1140 1031 1131 11.66] 1149 | 10.90

27 q 4419 4486 4453 36.20 | 4525| 4073 | 4263 | 1.87 | 020 | St
p+q 5341 5626 54.84 4751 5691 | 5221 | 5352
Iy 1844 1921 18.83 1921] 17.80] 1851 18.67

24 q 35.61 | 33.86| 34.74 36.06 | 33.62| 3484 | 3479 | 187 [035| Sm
p+q 54.05 | 53.07| 5356 5527| 5142] 5335 | 5345
Iy 2377|1838 21.08 2270 2450 23.60 | 2234

25 q 20.08 | 33.08] 31.08 2883 2990 | 2937 | 3022 | 184 |042| M
pt+q 5285| 5146] 52.16 51.53 | 5440 5297 | 5256
Iy 1204|1334 12.69 1476 1300 1388 | 13.29

29 q 4027|3770 3899 3860 | 38.65| 38.63 | 3881 | 1.82 | 026 | Sm
p+q 5231 51.04] 51.68 5336 51.65| 5251 | 5209
Iy 1562 1500 1531 1640 16.12] 1626 | 15.79

26 q 3235] 30.17| 3126 37.08| 3670 | 3689 | 3408 | 1.74 | 032 | Sm
p+q 4797|  45.17| 4657 5348 5282| 53.15 | 49.86
Iy 17.80 | 18.60 | 18.20 1942 2062] 20.02 | 19.11

31 q 3207 30.05] 31.06 30.87| 2892] 2990 | 3048 | 173 | 039 | M
p+q 4987 |  48.65| 49.26 50.29 | 49.54| 49.92 | 4959
Iy 2220 1970 20.95 2581 21.59] 2370 | 2233

28 q 2500 | 29.01] 27.01 2746 2720] 2733 | 2717 | 173 | 045 | M
pH+q 4720 4871 4796 53.27| 4879 51.03 | 4949
Iy 1030 10.82| 10.56 1476 | _17.20| 1598 | 1327

32 q 30.08| 3239 31.24 27.60 | 2983 | 2872 | 2998 | 151 [ 031 | Sm
pH+q 4038 4321 41.80 4236 47.03| 4470 | 4325
Iy 640  806| 723 800 922] 86l 7.92

30 q 33.58 | 36.14] 34386 39.06 | 31.65| 3536 | 3511 | 150 | 0.18 | St
p+q 30.98 | 4420 42.09 47.06 | 4087| 4397 | 43.03
Iy 1898 1849 18.74 1880 17.64| 1822 | 1848

33 q 2583 | 2250| 24.17 1932 1942] 1937 | 2177 | 141 | 046 | M
p+q 44381 4099 | 4290 3812 37.06| 3759 | 4025
Iy 1082 10.00| 1041 1063 1030] 1047 | 1044

34 q 2683 |  30.89| 28.86 2508 | 2821 2665 | 2775 | 133 [ 027 | Sm
pH+q 37.65 | 4089 3927 3571 3851 37.11 | 38.19
D 1345 1281 13.13 1565 1562| 1564 | 1438

35 q 2012 23.90| 22.01 2561 2462] 2512 | 2356 | 133 | 038 | M
p+q 3357 3671 35.14 4126 4024 4075 | 3795
D 1703 __17.20| 17.12 1697|1664 | 1681 16.96

36 q 1980 1887 19.34 1924 1990] 1957 | 1945 | 127 | 047 | M
p+q 36.83| 3607 | 3645 36.21| 36.54| 3638 | 3641
Iy 56.16 | 5821 57.19 4550 42.07| 4379 | 5049

X q 93.94 9121] 9258 91.74 | 86.65| 8920 | 90.89 | 494 | 036 | Sm
p+q | 150.10 | 14942 14976 | 137.24| 12872 132.98 | 14137
o N 3 N 3

Y q - - - -
p+q - - - -

Leyenda:

p = brazo corto q = brazo largo

ct = cromatide

m = metacéntrico

sm = submetacéntrico

LR = Longitud relativa del cromosoma

st = subtelocéntrico

t = telocéntrico

IC = Indice centromérico
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Tabla N° 19.- Medidas de los cromosomas de una metafase de llama ¢

127

METAFASE 1 (3B1-1367)

PAR
CROM HOMOL 1 HOMOL 2 —
OSOMI | ‘g X X X | ge | 1c | PO
co 70S ctl ct2 ct3 ct4 ctl, ct2, CROM
ctl,ct2 ct3, ctd ct3, ctd
p 32.25 30.73 31.49 28.10 33.65 30.88 31.18
1 q 121.23 116.64 118.94 133.52 124.72 129.12 124.03 5.35 0.20 St
p+q 153.48 147.37 150.43 161.62 158.37 160.00 155.21
p 25.52 22.23 23.88 19.76 22.07 20.92 22.40
2 q 121.33 123.42 122.38 125.04 119.77 122.41 122.39 4.99 0.15 St
p+q 146.85 145.65 146.25 144.80 141.84 143.32 144.79
p 26.05 22.13 24.09 28.84 26.41 27.63 25.86
3 q 117.79 108.43 113.11 108.66 116.06 112.36 112.74 478 0.19 St
p+q 143.84 130.56 137.20 137.50 142.47 139.99 138.59
p 29.14 31.28 30.21 24.33 26.82 25.58 27.89
4 q 98.11 97.45 97.78 85.90 87.73 86.82 92.30 4.14 0.23 St
p+q 127.25 128.73 127.99 110.23 114.55 112.39 120.19
p 14.71 16.10 15.41 16.47 18.66 17.57 16.49
5 q 98.54 103.18 100.86 102.50 98.95 100.73 100.79 4.04 0.14 St
p+q 113.25 119.28 116.27 118.97 117.61 118.29 117.28
p 18.74 15.37 17.06 17.56 16.49 17.03 17.04
6 q 94.18 93.12 93.65 90.12 102.35 96.24 94.94 3.86 0.15 St
p+q 112.92 108.49 110.71 107.68 118.84 113.26 111.98
p 22.07 24.33 23.20 28.49 31.13 29.81 26.51
7 q 72.45 83.15 77.80 82.58 80.26 81.42 79.61 3.66 0.25 St
p+q 94.52 107.48 101.00 111.07 111.39 111.23 106.12
p 22.13 17.62 19.88 19.02 20.94 19.98 19.93
11 q 72.98 75.17 74.08 78.97 75.05 77.01 75.54 3.29 0.21 St
p+q 95.11 92.79 93.95 97.99 95.99 96.99 95.47
p 18.24 15.53 16.89 13.02 14.24 13.63 15.26
9 q 78.54 79.90 79.22 80.00 80.41 80.21 79.71 3.27 0.16 St
p+q 96.78 95.43 96.11 93.02 94.65 93.84 94.97
p 21.84 21.97 21.91 20.40 22.74 21.57 21.74
10 q 69.25 71.48 70.37 74.53 69.09 71.81 71.09 3.20 0.23 St
p+q 91.09 93.45 92.27 94.93 91.83 93.38 92.83
p 20.25 18.87 19.56 19.08 15.28 17.18 18.37
8 q 73.55 71.65 72.60 75.70 76.07 75.89 74.24 3.19 0.20 St
p+q 93.80 90.52 92.16 94.78 91.35 93.07 92.61
p 19.10 16.97 18.04 19.81 19.27 19.54 18.79
13 q 69.55 71.68 70.62 68.85 73.47 71.16 70.89 3.09 0.21 St
p+q 88.65 88.65 88.65 88.66 92.74 90.70 89.68
p 25.12 27.59 26.36 21.12 20.40 20.76 23.56
12 q 66.63 60.17 63.40 64.55 61.86 63.21 63.30 2.99 0.27 Sm
p+q 91.75 87.76 89.76 85.67 82.26 83.97 86.86
p 23.60 28.02 25.81 20.62 21.26 20.94 23.38
17 q 54.38 62.46 58.42 50.81 60.20 55.51 56.96 2.77 0.29 Sm
p+q 77.98 90.48 84.23 71.43 81.46 76.45 80.34
p 34.54 32.20 33.37 38.37 40.97 39.67 36.52
14 q 41.05 44.29 42.67 42.57 45.08 43.83 43.25 2.75 0.46 M
p+q 75.59 76.49 76.04 80.94 86.05 83.50 79.77
p 22.20 19.85 21.03 22.20 18.79 20.50 20.76
15 q 61.18 63.42 62.30 49.73 56.71 53.22 57.76 2.71 0.26 Sm
p+q 83.38 83.27 83.33 71.93 75.50 73.72 78.52
p 17.09 16.55 16.82 12.53 17.03 14.78 15.80
18 q 63.13 68.47 65.80 48.11 48.49 48.30 57.05 2.51 0.22 St
p+q 80.22 85.02 82.62 60.64 65.52 63.08 72.85
p 34.45 33.87 34.16 32.89 35.38 34.14 34.15
16 q 37.08 35.27 36.18 38.40 37.48 37.94 37.06 2.45 0.48 M
p+q 71.53 69.14 70.34 71.29 72.86 72.08 71.21
p 24.17 26.40 25.29 23.85 23.35 23.60 24.44
21 q 41.59 37.96 39.78 43.80 43.71 43.76 41.77 2.28 0.37 Sm
ptq 65.76 64.36 65.06 67.65 67.06 67.36 66.21
p 26.08 29.41 27.75 25.08 25.94 25.51 26.63
19 q 37.86 34.29 36.08 40.46 39.68 40.07 38.07 2.23 041
p+q 63.94 63.70 63.82 65.54 65.62 65.58 64.70
20 p 25.81 26.40 26.11 26.40 32.89 29.65 27.88 2.12 0.45
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q 3548 | 3140 | 3344 | 3138 | 36.66 | 3402 | 33.73
prq | 6129 | 5780 | 5955 | 5778 | 6955 | 63.67 | 6161
p 1487 | 17.80 | 1634 | 1442 | 17.00 | 1571 | 16.02

24 q 4332 | 3991 | 4162 | 47.11 | 4571 | 4641 | 4401 | 207 | 027 | Sm
p+q | 58.19 | 5771 | 5795 | 6153 | 6271 | 62.12 | 60.04
D 2102 | 2025 | 2064 | 1836 | 2062 | 1949 | 20.06

26 q 3995 | 3888 | 3942 | 4151 | 3846 | 3999 | 3970 | 206 | 034 | Sm
p+q | 6097 | 59.13 | 60.05 | 59.87 | 59.08 | 59.48 | 59.76
D 1360 | 1655 | 1508 | 1612 | 1746 | 1679 | 1593

22 q 4281 | 4317 | 4299 | 4306 | 4027 | 41.67 | 4233 | 201 | 027 | Sm
prq | 5641 | 5972 | 5807 | 59.18 | 5773 | 5846 | 58.26
p 2062 | 1970 | 20.16 | 1924 | 21.63 | 2044 | 2030

23 q 3329 | 3276 | 33.03 | 3844 | 3689 | 37.67 | 3535 | 192 | 036 | Sm
prq | 5391 | 5246 | 53.19 | 57.68 | 5852 | 58.10 | 55.64
p 2470 | 2343 | 2407 | 20119 | 2062 | 2091 | 2249

25 q 3561 | 3129 | 3345 | 3227 | 3096 | 3162 | 3253 | 190 | 041 | M
p+q | 6031 | 5472 | 5752 | 5346 | 5158 | 5252 | 55.02
D 922 | 922 | 922 | B854 | 1063 | 959 9.40

28 q 4438 | 3945 | 4192 | 4928 | 4516 | 4722 | 4457 | 186 | 0.17 | St
p+q | 53.60 | 4867 | 5114 | 5782 | 5579 | 5681 | 53.97
D 2693 | 2522 | 2608 | 2280 | 2209 | 2245 | 24.26

27 q 2746 | 2766 | 2756 | 2970 | 2997 | 29.84 | 2870 | 1.83 | 046 | M
prq | 5439 | 5288 | 53.64 | 5250 | 5206 | 5228 | 5296
p 13.04 | 1304 | 13.04 | 1442 | 1421 | 1432 | 1368

33 q 3648 | 3774 | 37.11 | 3815 | 3543 | 3679 | 3695 | 175 | 027 | Sm
prq | 4952 | 5078 | 5005 | 52.57 | 4964 | SLI1L | 50.63
p 20.00 | 2062 | 2031 | 1942 | 1746 | 1844 | 19.38

31 q 3080 | 3030 | 3060 | 27.78 | 2849 | 28.14 | 2937 | 168 | 040 | M
p+q | 5089 | 5092 | 5091 | 4720 | 4595 | 4658 | 48.74
D 1769 | 17.03 | 1736 | 1746 | 1562 | 1654 | 1695

30 q 3091 | 2947 | 30.19 | 3312 | 3061 | 3187 | 3103 | 1.65 | 035 | Sm
p+q | 4860 | 4650 | 4755 | 5058 | 4623 | 4841 | 4798
D 8.49 640 | 745 | 1030 | 1140 | 1085 | 9.15

32 q 3973 | 3673 | 3823 | 37.56 | 3743 | 3750 | 3786 | 162 | 0.19 | St
prq | 4822 | 4313 | 4568 | 47.86 | 4883 | 4835 | 47.01
p 1304 | 1204 | 1254 | 1118 | 1487 | 13.03 | 1278

34 q 31.89 | 33.02 | 3246 | 3457 | 2818 | 3138 | 3192 | 154 | 029 | Sm
prq | 4493 | 4506 | 4500 | 4575 | 4305 | 4440 | 4470
p 1360 | 13.60 | 13.60 | 1131 | 1204 | 1168 | 12.64

29 q 3425 | 3363 | 33.94 | 2421 | 2640 | 2531 | 2962 | 146 | 030 | Sm
p+q | 4785 | 4723 | 4754 | 3552 | 3844 | 3698 | 4226
D 1612 | 1910 | 1761 | 1838 | 21.19 | 1979 | 18.70

36 q 17.12 | 2052 | 1882 | 1879 | 23.02 | 2091 | 1986 | 133 | 048 | M
prq | 3324 | 3962 | 3643 | 37.17 | 4421 | 4069 | 3856
D 1910 | 1879 | 1895 | 1063 | 860 962 | 1428

35 q 26.63 | 2786 | 2725 | 1345 | 1749 | 1547 | 2136 | 123 | 040 | M
prq | 4573 | 4665 | 4619 | 2408 | 2609 | 2509 | 35.64
D 4718 | 49.17 | 48.18 | 5510 | 5511 | 5511 | 5164

X q 7555 | 7943 | 7749 | 7214 | 7930 | 7572 | 7661 | 442 | 040 | M
prq | 12273 | 12860 | 12567 | 127.24 | 13441 | 130.83 | 12825
D ] 3 N 5 5 N 3

Y q - - - - - - -
p+q - - - - - - -

Leyenda:

p = brazo corto q = brazo largo

ct = cromatide

m = metacéntrico

sm = submetacéntrico

LR = Longitud relativa del cromosoma

st = subtelocéntrico

t = telocéntrico

IC = Indice centromérico



