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RESUMEN 

El objetivo del presente trabajo fue identificar polimorfismos de nucleótido simple (PNSs) 

en genes de proteínas asociadas a las queratinas (KRTAPs) en alpacas (Vicugna pacos). Los 

objetivos específicos fueron: a) identificar las secuencias de genes de proteínas asociadas a 

queratinas en el VicPac3.1, b) identificar PNSs en la secuencia de los genes (exones, intrones 

o regiones no traducidas), y c) seleccionar los PNSs identificados, considerando parámetros 

de calidad (frecuencia del alelo menor, tamaño de la secuencia flanqueante y ausencia de 

PNS en la secuencia flanqueante). Se realizó el estudio en un total de 34 genes de proteínas 

asociadas a las queratinas, que se encuentran anotados en la base de datos del National Center 

for Biotechnology Information (NCBI). Para hallar los PNSs se comparó el genoma de 

referencia VicPac3.1. con nueve genomas (almacenados en NCBI) y reads de 300 

bibliotecas de representación reducida de ADN de alpacas, mediante el uso del BLASTN.  

Se halló la frecuencia del alelo menor (MAF) y la tasa de genotipificación (TG) con 

secuencias en los sitios del PNS, mediante el uso de los softwares KGD y PLINK, así como, 

el Illumina Score, mediante el Illumina Design Studio para cada PNS. Se seleccionaron 

marcadores con frecuencia de alelo menor (MAF) ≥ 0.05, tasa de genotipificación (TG) ≥ 

45% por PNS basado en secuencias reads y Illumina Score = 0.6. Se identificaron 67 PNSs 

ubicados en las regiones intrónicas, exónicas y no traducidas de los genes de proteínas 

asociadas a las queratinas, que cumplen con dichos parámetros. De estos, 35 PNSs fueron 

incluidos en una micromatriz de PNSs de Alpaca de los cuales 32 PNSs fueron confirmados. 

 

Palabras clave: Alpaca, PNS, proteínas asociadas a queratinas. 
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ABSTRACT 

The aim of this study was to identify single nucleotide polymorphisms (SNPs) in keratin-

associated protein genes, in alpacas (Vicugna pacos). The specific aims were a) identify the 

keratin-associated protein gene sequences in the VicPac3.1, b) identify SNPs in the gene 

sequences (exons, introns and/or untranslated regions), and c) select the identified SNPs, 

considering quality parameters (minor allele frequency, length of the flanking sequence and 

absence of additional SNPs in the flanking regions). The study was conducted on a total of 

34 keratin-associated protein genes (KRTAPs), which are annotated in the database of the 

National Center for Biotechnology Information (NCBI). To identify the SNPs, the reference 

genome VicPac3.1 was compared to nine genomes (stored in NCBI) and reads from 300 

alpaca reduce representation DNA libraries, using BLASTN. The minor allele frequency 

(MAF) and genotyping rate were calculated using KGD and PLINK software. While the 

Illumina Score was calculated through the Illumina Design Studio software for each SNP. 

Markers with MAF ≥0.05, a genotyping rate > 45 % per SNP based on read sequences and 

an Illumina Score ≥ 0.6 were selected. Sixty-seven SNPs identified in intron, exon and/or 

untranslated regions of the keratin-associated protein genes, met these parameters. Of these, 

35 SNPs were included in an alpaca SNP microarray and 32 SNPs were confirmed as true 

SNPs. 

Keywords: Alpaca, SNP, keratin-associated proteins. 

 

 



 

 

I. INTRODUCCIÓN 

Los Camélidos Sudamericanos pertenecen al Orden Artiodáctila y habitan a más de 4000 

m.s.n.m., a temperaturas de entre -15 y 20°C. (Pérez-Cabal et al., 2010). La alpaca, es uno 

de los dos Camélidos Sudamericanos domésticos y es criada principalmente para la 

producción de fibra. Las fibras de alpaca son flexibles y suaves al tacto, poco alergénicas y 

de bajo afieltramiento (Contreras, 2009). 

La fibra de alpaca, está compuesta por alfa queratinas y proteínas asociadas a las queratinas. 

Estas últimas, son un grupo complejo de proteínas, que poseen altos niveles de cisteína, o 

glicina y tirosina, debido a ello, se cree que estas proteínas desempeñan un papel importante 

en la definición de las propiedades físico-mecánicas de la fibra, por lo que la variación en la 

expresión de los genes que codifican a las proteínas asociadas a las queratinas en la alpaca, 

puede estar relacionada a una variación en la calidad de la fibra. (Gong et al., 2012; Powell 

y Rogers, 1997) 

El mejoramiento genético de las alpacas a través del uso de la selección, es de interés de los 

criadores y de la industria textil asociada al procesamiento de la fibra de alpaca. El criador 

busca mejorar sus ingresos vía el incremento de la cantidad de fibra por animal esquilado y 

disminuyendo el diámetro de fibra de sus vellones, y la industria busca adquirir un mayor 

volumen de fibra de calidad extrafina y fina, las cuales destinará a la producción de textiles 

de mayor valor económico en el mercado (Gutiérrez, 2008). 

Los marcadores moleculares son secuencias de bases nucleotídicas que están distribuidos a 

lo largo del ADN y se utilizan para seguir la transmisión de un segmento de cromosoma de 

una generación a otra, permitiendo identificar y/o diferenciar genotipos (FAO, 2007; Dunner 

y Cañon, 2001). Un tipo de marcador molecular de ADN, es el polimorfismo de nucleótido 

simple (PNS) que es usado en el mejoramiento genético en diferentes especies animales 

(selección genómica), ya que son muy frecuentes en el genoma y gracias a la constante 

evolución de las tecnologías moleculares, se está aumentando la automatización y 

disminuyendo el costo de genotipificación de PNSs (Balding, 2006; FAO, 2010).
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Dentro de esta perspectiva, la presente investigación tiene como objetivo general, identificar 

marcadores moleculares del tipo PNS en genes que codifican las proteínas asociadas a 

queratinas (KRTAPs) en alpaca (Vicugna pacos), teniendo como objetivos específicos; (1) 

identificar las secuencias de genes de proteínas asociadas a queratinas en el VicPac3.1, (2) 

identificar PNSs en la secuencia de los genes (exones, intrones y regiones no traducidas) de 

genes de proteínas asociadas a queratinas, y (3) seleccionar los PNSs identificados, 

considerando parámetros de calidad (frecuencia del alelo menor, tamaño de la secuencia 

flanqueante, entre otros). 



 

 

II. REVISIÓN DE LITERATURA 

2.1. LOS CAMÉLIDOS SUDAMERICANOS  

Los camélidos llegaron al continente norteamericano por el estrecho de Bering hace 45 

millones de años aproximadamente, a partir de un pequeño antecesor de 30cm de talla, un 

grupo de estos animales migró a Sudamérica formando así los camélidos del nuevo mundo 

o sudamericanos (Stanley et al., 1994). No existe acuerdo en cuanto a la cronología y si 

existieron uno o varios centros de domesticación, aunque se acepta por la mayoría de los 

investigadores que el origen de la domesticación de los camélidos sudamericanos se 

restringe a los Andes (Mengoni, 2008). Actualmente, habitan en Sudamérica cuatro especies 

de camélidos; dos especies silvestres: guanaco (Lama guanicoe) y vicuña (Vicugna vicugna) 

y dos especies domésticas: alpaca (Vicugna pacos) y llama (Lama glama) (Bonavia, 1996; 

Gentry et al., 2004). 

Las alpacas, llamas y vicuñas habitan la zona Altoandina, por encima de 3000 m.s.n.m., del 

Perú, Bolivia, Argentina y Chile, mientras que los guanacos habitan predominantemente 

zonas más bajas y desérticas, como la Patagonia Argentina y Chilena (Quispe et al., 2009). 

2.2. LA ALPACA 

Basados en estudios de ADN mitocondrial, la alpaca (Vicugna pacos) ha sido clasificada 

taxonómicamente (Kadwell et al., 2001; Gentry et al., 2004; Marín et al., 2007), de la 

siguiente manera: 

   Clase:   Mamalia 

  Orden:  Artiodáctyla 

  Suborden:  Tylópoda   

Familia:  Camelidae  

Tribu:   Lamini 

  Género:  Vicugna 

  Especie:  Vicugna pacos 
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La alpaca es un mamífero que se adapta a altitudes extremas, tolera bien las heladas y tiene 

muchas ventajas sobre el ganado introducido como el ovino y el vacuno. Por lo general, se 

cría principalmente para la producción de fibra y de manera complementaria para la carne. 

La industria textil se refiere a las fibras de alpaca como fibras especiales y los artículos 

confeccionados con ellas, están clasificados como artículos de lujo (Wang et al., 2003). 

Quienes llevan prendas de alpaca, las eligen debido a sus cualidades térmicas, así como por 

otros atributos como su impermeabilidad y anti inflamabilidad (Czaplicki, 2012). 

Hay dos razas de alpacas, la Huacaya y la Suri. La alpaca Huacaya se caracteriza por tener 

un vellón compacto y esponjoso, que se asemeja al vellón del ovino Corriedale que le 

atribuye una apariencia más voluminosa, con fibras finas suaves y onduladas, mientras que 

la alpaca Suri se caracteriza por tener fibras de gran longitud organizadas en rizos colgantes, 

que se asemeja a los rizos del ovino Lincoln, lo cual le atribuye al animal una apariencia 

angulosa (Hoffman y Fowler, 1995; Antonini et al., 2004). 

Población de alpacas 

La población de alpacas a nivel nacional es estimada en 3’685,500 cabezas, la que representa 

el 80% de la población mundial de alpacas. La mayor parte de la población pertenece a la 

raza Huacaya (80.4%), seguida de la raza Suri (12.2%) y finalmente las de fenotipo cruzado 

(7.3%) (FAO, 2005). De todos los departamentos del Perú, Puno es el que concentra la mayor 

población de alpacas (50%), seguida de otros departamentos como: Cusco, Arequipa, 

Huancavelica, Ayacucho y Apurímac (INEI, 2012). El Perú es considerado el principal 

productor de fibra de alpaca en el mundo. El 85% de la producción nacional es para el 

mercado internacional y representa el 1.35% de las exportaciones peruanas (FAO, 2005). 

2.3. LA FIBRA DE ALPACA 

Cada fibra de alpaca se desarrolla a partir de una estructura llamada folículo piloso (Orwin, 

1979). Esta estructura es muy conservada en los distintos taxones de los mamíferos (Rogers, 

2004). Sin embargo, el pelo o la fibra pueden variar considerablemente de especie a especie, 

estas diferencias se deben en parte a las familias de proteínas estructurales que la componen 

(Khan et al., 2014). Dos familias de proteínas (alfa queratinas y proteínas asociadas a 

queratinas (KAPs)), se expresan principalmente en las células estructurales de la fibra, 

(Powell y Rogers, 1997).  
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2.4. ALFA QUERATINAS 

Las alfa queratinas (queratinas para el resto del texto) pertenecen a la superfamilia de 

proteínas capaces de formar filamentos intermedios y se pueden clasificar en dos grupos, las 

del tipo I que son pequeñas y de carácter ácido y las del tipo II que son grandes y de carácter 

básico o neutro (Powell y Rogers, 1997; Rogers et al., 2006).  

Para la formación de los filamentos intermedios, se agrupan una cantidad equimolar de 

queratina del tipo I y otra del tipo II, de manera antiparalela y se mantienen unidas por efecto 

hidrofóbico, luego se forman los protofilamentos (dos heterodímeros), que forman las 

protofibrillas (dos protofilamentos) y finalmente cuatro protofibrillas constituyen un 

filamento intermedio (Figura 1) (Höcker, 2002; Wang et al., 2016). 

 

Figura 1: Esquema de la formación de filamentos intermedios. 

FUENTE: Modificado de Wang et al., 2016. 

2.5.  PROTEÍNAS ASOCIADAS A LAS QUERATINAS 

Las proteínas asociadas a las queratinas (KAPs), constituyen la matriz que rodea a los 

filamentos intermedios de queratina en las células corticales y de la cutícula (Rogers et al., 

2006). Son un grupo de hasta más de 100 proteínas diferentes, que presentan alta 

divergencia, lo que es consistente con la diversidad de fenotipos de pelo que se pueden 

observar en mamíferos (Powell y Rogers, 1997; Wu et al., 2008). Esta familia se describió 

por primera vez al aislar proteínas del folículo de oveja (Gillespie y Broad 1972; Gillespie, 

1972).  

Las KAPs interactúan con los filamentos intermedios durante el desarrollo de la fibra y se 

unen covalentemente a éstos, a través de un enlace cruzado extenso entre la cisteína en las 

KAP y en la cabeza y la cola de las queratinas (Powell y Rogers, 1997). Mientras que las 
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KAPs pueden tener poco, o ningún efecto perceptible en la estructura de los filamentos 

intermedios, su efecto en el ensamblaje de éstos en arreglos más grandes, es considerado 

como crucial. Por lo tanto, se cree que las KAPs desempeñan un papel importante en la 

definición de propiedades físico-mecánicas de la fibra (Plowman, 2003; Gong et al., 2016). 

Las KAPs se dividen en dos grupos principales, las que presentan un alto contenido de 

sulfuro y las que presentan un alto contenido de glicina y tirosina. El primero se puede 

separar en dos subgrupos, las proteínas con alto contenido de sulfuro con menos de 30% de 

residuos de cisteína y las de muy alto contenido de sulfuro que presentan más del 30% de 

residuos de cisteína (Gillespie y Broad 1972; Gillespie, 1972).  

2.6. GENES RELACIONADOS AL DESARROLLO DE LA FIBRA  

Las fibras están compuestas principalmente de proteínas de queratina, que son codificadas 

por genes de queratina (KRT) y genes de proteínas asociadas a las queratinas (KRTAP). Estos 

genes se expresan de manera altamente regulada durante el crecimiento del folículo piloso y 

fibra, reflejado por la distribución ordenada temporal y espacial de su ARNm y proteínas 

traducidas (Powell y Rogers, 1997; Langbein y Schweizer, 2005; Yu et al., 2009).  

La nomenclatura actual de los genes de queratina, es la propuesta por Schweizer et al. (2006), 

siguiendo la forma: 

KRT#$ 

Siendo “#” un número que depende del tipo y ubicación del gen (Tabla 1); y “$” una letra 

que representa la variante o alelo.  
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Tabla 1: Clasificación de los genes de queratina en los mamíferos. 

Ubicación 
Filamentos intermedios 

Tipo I Tipo II 

Epiteliales 

KRT9 

KRT12 al KRT20 

KRT23 al KRT25 

KRT1 al KRT5 

KRT6a, KRT6b, 

KRT6c 

KRT7, KRT8 

KRT71 al KRT80 

Fibra del 

folículo 

KRT31, KRT32 

KRT33a, KRT33b 

KRT34 al KRT40 

KRT81 al KRT87 

 

FUENTE: Modificado de Schweizer et al., 2006  

Por otro lado, los genes de proteínas asociadas a queratinas (KRTAPs) que son pequeños en 

masa atómica (10-30 kDa) y en su mayoría sin intrones (Rogers, 2006), se encuentran 

divididos en tres grupos (Tabla 2).  

La nomenclatura actual de los genes de las proteínas asociadas a las queratinas es la 

propuesta por Gong et al. (2012), siguiendo la forma: 

sp-KRTAPm-n(p/L)*x  

Siendo “sp” un código único basado en letras, obtenidas de la base de datos Uniprot 

(https://www.uniprot.org/docs/speclist), por ejemplo “SHEEP” para Ovis aries, “VICPA” 

para Vicugna pacos y “CAPHI” para Capra hircus, “m” es el número que identifica a la 

familia, “n” es el número del componente dentro de la familia, “p” significa pseudogen, 

mientras que “L” significa “like (parecido)” que hace referencia a una nomenclatura 

temporal hasta que se pueda comprobar que el gen pertenece a dicha familia o componente. 

Por último, “x” representa el número de variante o alelo.  
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Tabla 2: Clasificación de los genes codificantes de las proteínas 

asociadas a las queratinas en mamíferos.  

 

FUENTE: Adaptado de Gong et al., 2012 y Khan et al., 2014. 

2.7. POLIMORFISMOS DE NUCLEÓTIDO SIMPLE 

Los polimorfismos de nucleótido simple (PNSs), consisten en diferencias de base única en 

la secuencia de ADN (Figura 2) entre individuos de una especie, son numerosos y están 

presentes a lo largo de los genomas. Los PNSs son valiosos como marcadores en los estudios 

de asociación debido a su variabilidad y a la incidencia amplia a lo largo del genoma; y 

también son útiles para determinar las relaciones de parentesco ya que la mayoría de los 

PNSs son únicos dentro de una población. (Pierce, 2006) 

Los PNSs están distribuidos por todo el genoma y se pueden nombrar según la ubicación 

que tengan: iPNS, si están localizados en regiones intrónicas; cPNS, si están localizados en 

regiones codificantes (exones); rPNS, si están localizados en regiones reguladoras; y gPNS, 

si están localizados en regiones intergenómicas. Además, los cPNS pueden ser sinónimos 

(sPNS) o no sinónimos (nsPNS). (Cargill M, et al. 1999) 

Grupo         Familia 

 Alto contenido de sulfuro  

(<30 mol% de cisteína) 

KRTAP1 al KRTAP3 

KRTAP10 al KRTAP16 

KRTAP23 al KRTAP35 

Muy alto contenido de sulfuro 

(>30 mol% de cisteína) 

KRTAP4, KRTAP5 

KRTAP9, KRTAP17 

Alto contenido en glicina y tirosina 

(35-60 mol% de glicina y tirosina) 

KRTAP6 al KRTAP8 

KRTAP19 al KRTAP22 
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Figura 2: Polimorfismo de nucleótido simple. 

FUENTE: https://knowgenetics.org/snps/ 

El interés en los PNSs proviene y continúa dependiendo de la fusión de varias áreas de 

investigación, como el análisis del genoma a gran escala y la bioinformática (Brookes, 

1999). 

2.8. POLIMORFISMOS DE NUCLEÓTIDO SIMPLE EN ALPACAS 

De los estudios realizados de PNSs en alpacas, es importante mencionar que Salas (2019) 

encontró 34 variantes tipo PNS en genes involucrados en la estructura y desarrollo de la fibra 

de alpaca (KRT31, HOXC13 y EDAR); sin embargo, no se encontró asociación entre el 

diámetro de la fibra de alpaca y los fragmentos de los genes KRT31, HOXC13 y EDAR 

analizados. Asimismo, Foppiano (2016) identificó 27 marcadores PNSs en cinco genes de 

la familia de proteínas asociadas a la queratina (KRTAP1-2, KRTAP6-1, KRTAP9-2, 

KRTAP11-1, KRTAP13-1), y realizó un estudio de asociación entre el diámetro de fibra y 

dos PNSs del gen KRTAP11-1, pero no encontró una asociación significativa en muestras de 

152 alpacas huacaya blancas de la región Puno. Además, Fernández et al. (2019) identificó 

en alpacas un total de 48 PNSs en 22 genes de queratina de fibra, realizando un análisis 

bioinformático basándose en genes ortólogos de ovino, caprino y humano. Por último, 

Delgado de la Flor (2014) caracterizó marcadores PNSs en el gen de Tricohialina e identificó 

dos PNSs que se encuentran en desequilibrio de ligamiento con el gen Tricohialina, pero al 

analizar su posible asociación con el fenotipo Suri y/o Huacaya, no se encontró asociación 

de estos PNSs con dichos fenotipos. En 2021, Calderon et al. reportó el desarrollo de una 
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micromatriz de 76k de PNSs, de alpaca, en la cual incluyó 302 PNSs que se encontraban en 

genes candidatos para calidad de fibra y color.  

2.9. CENTRO NACIONAL DE INFORMACIÓN BIOTECNOLÓGICA (NCBI) 

El Centro Nacional de Información Biotecnológica (National Center for Biotechnology 

Information o NCBI) se creó en 1988 para desarrollar sistemas de información que puedan 

ser utilizados en la investigación de la biología molecular. Mantiene bases de datos de 

secuencias de ácidos nucleicos y bases de datos de secuencias de nucleótidos que recibe de 

tres fuentes: presentaciones directas de investigadores externos; colaboraciones o alianzas 

nacionales e internacionales con proveedores de datos y consorcios de investigación; y 

esfuerzos internos de conservación de datos. Además, el NCBI proporciona sistemas de 

recuperación de datos y recursos computacionales para el análisis de datos como PubMed, 

PubMed Central, Gene, the NCBI Taxonomy Browser, BLAST, SPLIGN, PRIMER-

BLAST, etc. Todos los recursos con los que cuenta el NCBI se encuentran 

en  www.ncbi.nlm.nih.gov  (NCBI Resource Coordinators, 2013). 

2.10. GENOMAS DE REFERENCIA EN ALPACAS 

El desarrollo de genomas de referencia de alta calidad cromosómicamente asignados, 

constituye una característica clave de la arquitectura del genoma de una especie y es 

fundamental para el descubrimiento de las huellas genéticas de los rasgos de importancia 

biológica. (Richardson et al., 2019) 

En la actualidad, hay tres conjuntos de secuencia anotados para la alpaca que están 

disponibles en navegadores como NCBI y Ensembl: VicPac1 (versión 1.0), VicPac2 (versión 

2.0.1) y VicPac3.1. Todos usaron el ADN de la misma hembra Huacaya individual. El 

primero se generó en el Broad Institute y tiene una cobertura de 2.51X, el segundo fue 

montado en la Universidad de Washington y tiene una cobertura de 22X, el tercero es un 

nuevo montaje que contiene el 90% del genoma de alpaca en 103 scaffolds y el 76% de todos 

los scaffolds han sido asignados a los 36 pares de autosomas de alpaca y el cromosoma X. 

(NCBI, 2019; Richardson et al., 2019). El genoma de referencia de alpaca VicPac3.1 

presenta una mejora significativa en integridad, contigüidad y precisión sobre VicPac2 y es 

una herramienta importante para el avance de la investigación genómica en todos los 

camélidos del Nuevo Mundo (Richardson et al., 2019). 



 

 

III. METODOLOGÍA 

3.1. DATOS GENÓMICOS  

La información genómica utilizada en el presente trabajo fue: 

- Un genoma de referencia: VicPac3.1, (Número de accesión GenBank: 

GCA_000164845.4). 

- Tres genomas (Número de accesión: PRJNA340289) publicados por la Universidad 

Peruana Cayetano Heredia (UPCH). 

- Seis genomas (Número de accesión: PRJEB42148) y 150 bibliotecas de representación 

reducida de ADN elaboradas con la enzima ApeKI y 150 de doble digestión con las 

enzimas PstI y MspI realizados por el proyecto N° 028-2016-INIA-PNIA/UPMSI/IE 

ejecutado por la Universidad Nacional Agraria La Molina (UNALM). 

3.2. REVISIÓN Y OBTENCIÓN DE UN LISTADO DE GENES DE PROTEÍNAS 

ASOCIADAS A LAS QUERATINAS EN ALPACAS   

Se buscó genes de proteínas asociadas a las queratinas (KRTAPs) en alpacas en la base de 

datos del National Center for Biotechnology Information (NCBI). Asimismo, se realizó un 

análisis comparativo con una especie productora de fibra (Capra hircus) (Genoma de 

referencia: ARS1) y una de lana (Ovis aries) (Genoma de referencia: ARS-UI_Ramb_v2.0), 

para comprobar la existencia de otros genes de proteínas asociadas a las queratinas en alpacas 

y que estos no se encuentren anotados en el NCBI. Esto se realizó utilizando las herramientas 

BLAST y Clustal Omega, mediante un alineamiento entre las secuencias de las otras 

especies y el genoma de referencia de la alpaca (VicPac3.1) (Figura 3). Además, para 

sustentar y comprobar la similitud existente entre genes de proteínas asociadas a las 

queratinas (KRTAP) en alpacas y las especies mencionadas, se realizó un análisis 

comparativo entre las secuencias de los KRTAPs anotados en el genoma de referencia de la 

alpaca (VicPac3.1) en el NCBI con los genomas de cabra (ARS1) y oveja (ARS-

UI_Ramb_v2.0), esto se  realizó con el mismo  procedimiento, utilizando las herramientas
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 BLAST y Clustal Omega, mediante un alineamiento entre las secuencias de las otras 

especies y el genoma de referencia de la alpaca (VicPac3.1). 

 

Figura 3: Configuración de entrada para realizar la comparación del genoma de la alpaca con el gen KRTAP1-

1 de oveja, haciendo uso de la herramienta BLAST.  
FUENTE: NCBI, 2021 

3.3. LOCALIZACIÓN DE GENES DE LAS PROTEÍNAS ASOCIADAS A LAS 

QUERATINAS EN EL VICPAC 3.1  

Para localizar las secuencias de nucleótidos de los genes de proteínas asociadas a las 

queratinas en el VicPac 3.1, se necesitaba obtener la posición inicial y final de cada exón, 

así como, de los intrones y/o regiones no traducidas (UTRs). Para ello, usando la base de 

datos del NCBI se colocó marcadores en la gráfica de cada gen y en cada marcador aparece 

un número que indica la posición (Figura 4).  

3.4. IDENTIFICACIÓN DE POLIMORFISMOS DE NUCLEÓTIDO SIMPLE  

Se utilizaron los genes que ya se encontraban anotados en el NCBI para una mayor precisión 

del estudio y habiendo obtenido las posiciones de cada exón, se generó un archivo de 

coordenadas (bed file) de los exones, intrones y UTRs de cada gen. Se identificó los 

polimorfismos de nucleótido simple (PNSs) localizados en dichas regiones, utilizando la 

herramienta vcftools y la base de datos (archivos vcf) de los PNSs identificados a partir de 

diferentes fuentes de información: 
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- Alineamiento entre datos de secuenciamiento de 150 bibliotecas de representación 

reducida obtenidas a partir de la digestión con enzima ApeKI y genoma de referencia 

VicPac3.1.  

- Alineamiento entre datos de secuenciamiento de 150 bibliotecas de representación 

reducida obtenidas a partir de la digestión doble con las enzimas MspI-PstI y genoma de 

referencia VicPac3.1. 

- Alineamiento entre datos de secuenciamiento de 6 genomas completos UNALM 

(Número de accesión: PRJEB42148) y genoma de referencia VicPac3.1. 

- Alineamiento entre datos de secuenciamiento de 3 genomas completos UPCH (Número 

de accesión NCBI: PRJNA340289) y genoma de referencia VicPac3.1. 

3.5. SELECCIÓN DE PNSs  

Para que los PNSs sean confiables y elevar la probabilidad de éxito al incorporar dichos 

PNSs en una micromatriz, se consideró, la frecuencia del alelo menor (MAF) y la tasa de 

genotipificación, porque los PNSs raros o poco comunes no se pueden detectar con una 

frecuencia razonable en la población. Además, para evitar errores en el diseño de cebadores 

y sondas para la genotipificación, se tomó en cuenta el Illumina Score y que no existan otros 

PNSs en las secuencias flanqueantes. Para seleccionar un PNS estos tuvieron que pasar por 

cuatro filtros:   

a. Que no existan otros PNSs en las secuencias flanqueantes del PNS (35 pb). 

b. Que la frecuencia del alelo menor (MAF) sea mayor o igual al 0.05. 

Se creó un archivo vcf con la información de genotipos usando el software KGD 

(https://github.com/AgResearch/KGD), y se calculó el MAF para cada PNS usando el 

software PLINK. 

c. Que la tasa de genotipificación sea mayor al 45 %.  

Se creó un archivo vcf con la información de genotipos usando el software KGD 

(https://github.com/AgResearch/KGD), y se calculó el parámetro usando el software 

PLINK.  

d. Que el Illumina Score sea mayor o igual a 0.6. 

Se utilizó el Illumina Design Studio (https://designstudio-array.illumina.com) para calcular 

el Illumina Score para cada PNS  



 

 

 

Figura 4: Ubicación del exón  

Ubicación de la posición final del exón del gen VICPA-KRTAP7-1, colocando un marcador en el NCBI. 

FUENTE: NCBI, 2021 
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Una vez identificados los PNSs, se creó una tabla de datos donde se registró cada PNS con 

su secuencia total de 71 nucleótidos, ubicándose el polimorfismo en el medio. 

Se realizó un análisis de los PNSs de los genes KRTAP incluidos en el chip (Calderon et al., 

2021), haciendo uso de la herramienta Genome Studio 

(https://support.illumina.com/array/array_software/genomestudio/downloads.html) para 

analizar el MAF en una población de 150 alpacas.  

 



  
  

 

IV. RESULTADOS Y DISCUSIONES 

4.1. GENES DE PROTEÍNAS ASOCIADAS A LAS QUERATINAS EN ALPACAS 

Se obtuvo la localización y secuencias de 34 genes KRTAP anotados en el genoma de 

referencia de alpacas de los cuales según la clasificación de Gong et al. (2012), 19 son genes 

con alto contenido de sulfuro, 6 son genes con muy alto contenido de sulfuro y 9 son genes 

con alto contenido en glicina y tirosina (Tabla 3). 

Tabla 3: Lista de KRTAPs en alpacas 

Grupo de KRTAPs 
Identificación del 

Locus 
Gen 

# de 

exones 

Alto contenido de 

sulfuro 

LOC102528693 KRTAP2-4L 1 

LOC102528725 KRTAP3-1 1 

LOC102528468 KRTAP3-3L* 1 

LOC102528209 KRTAP3-3L* 2 

LOC107034113 KRTAP10-1L 3 

LOC116284217 KRTAP10-10 5 

LOC102544905 KRTAP11-1 1 

LOC102528691 KRTAP12-1L* 1 

LOC116283958 KRTAP12-1L* 2 

LOC116280071 KRTAP12-2L* 1 

LOC102530622 KRTAP12-2L* 1 

LOC102533350 KRTAP13-1L* 1 

LOC102532866 KRTAP13-1L* 1 

LOC102532037 KRTAP13-1L* 1 

LOC102544939 KRTAP16-1 2 

LOC102532787 KRTAP24-1 1 

LOC107034115 KRTAP26-1 1 

LOC102533595 KRTAP27-1 1 

LOC102544666 KRTAP29-1 3 

Muy alto contenido 

de sulfuro 

LOC102543867 KRTAP4-1 2 

LOC102529268 KRTAP4-3L 2 

LOC107032861 KRTAP4-7L* 1 
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Continuación … 

Grupo de KRTAPs 
Identificación del 

Locus 
Gen 

# de 

exones 

Muy alto contenido 

de sulfuro 

LOC102529530 KRTAP4-7L* 12 

LOC102544126 KRTAP9-2L 1 

LOC102534338 KRTAP9-4L 2 

Alto contenido en 

glicina y tirosina 

LOC102544636 KRTAP7-1 1 

LOC116280298 KRTAP8-1 1 

LOC116276605 KRTAP19-1L 1 

LOC116280314 KRTAP19-3L 1 

LOC116286138 KRTAP20-2L* 1 

LOC116286182 KRTAP20-2L* 1 

LOC116276588 KRTAP20-2L* 1 

LOC116276577 KRTAP20-2L* 1 

LOC116286002 KRTAP21-1L 1 

*Genes que cuentan con más de una copia.  

FUENTE: Información tomada de NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) y clasificación adaptada 

de Gong et al. (2012) y Khan et al. (2014). 

En la Tabla 4 se presenta el listado de genes KRTAP de alpacas, cabras y ovejas equivalentes 

en nomenclatura anotada en el NCBI. 

Tabla 4: Listado de genes KRTAP de alpacas, cabras y ovejas 

equivalentes en nomenclatura.  

Genes en oveja Genes en cabra Genes en alpaca 

KRTAP1-1   

KRTAP1-3 KRTAP1-3  

 KRTAP1-4  

  KRTAP2-4L 
 KRTAP3-1 KRTAP3-1 

KRTAP3-2   

KRTAP3-3L KRTAP3-3 KRTAP3-3L 
  KRTAP4-1L 

KRTAP4-3  KRTAP4-3L 

KRTAP4-7L  KRTAP4-7L 

KRTAP4-8L KRTAP4-8L  

KRTAP4-9L KRTAP4-9  

KRTAP4-11p KRTAP4-11L  

KRTAP4-12L   

KRTAP5-4   

KRTAP6-1L KRTAP6-1  

KRTAP7-1L KRTAP7-1 KRTAP7-1 

KRTAP8-1 KRTAP8-1 KRTAP8-1 
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Continuación … 

Genes en oveja Genes en cabra Genes en alpaca 

KRTAP9-2 KRTAP9-2 KRTAP9-2L 
 KRTAP9-3L  

  KRTAP9-4L 

KRTAP9-7L   

 KRTAP 9-8L  

KRTAP9-9L KRTAP 9-9L  

 KRTAP 10-1 KRTAP10-1L 

KRTAP10-7L   

KRTAP10-8 KRTAP 10-8 KRTAP10-8L 
 KRTAP 10-9L  
  KRTAP10-10 

KRTAP10-11L KRTAP 10-11L  
 KRTAP 11-1 KRTAP11-1 

KRTAP12-1L KRTAP 12.1 KRTAP12-1L 

KRTAP12-2 KRTAP 12-2 KRTAP12-2L 

KRTAP13-1 KRTAP 13-1 KRTAP13-1L 

KRTAP13-2L   

KRTAP13-4L   

KRTAP16-1 KRTAP 16-1 KRTAP16-1 
 KRTAP 16-4  

KRTAP17-1 KRTAP 17-1  

  KRTAP19-1L 

KRTAP19-3L  KRTAP19-3L 

KRTAP20-2L  KRTAP20-2L 

KRTAP21-1L  KRTAP21-1L 

KRTAP24-1 KRTAP24-1 KRTAP24-1 

KRTAP26-1 KRTAP26-1 KRTAP26-1 

KRTAP27-1 KRTAP27-1 KRTAP27-1 

KRTAP29-1 KRTAP29-1 KRTAP29-1 

En la Tabla 5 se presentan los resultados del análisis comparativo entre las secuencias de los 

genes KRTAP de oveja que no tienen un equivalente en nomenclatura en alpaca, con el 

genoma de referencia (VicPac 3.1). Los porcentajes de identidad sombreados en amarillo 

son menores a 70%, para fines de la investigación estos genes no serán considerados como 

genes equivalentes a los genes de alpaca por su bajo porcentaje de identidad. 
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Tabla 5: Comparación entre las secuencias de genes KRTAP de oveja que no tienen un equivalente 

en nomenclatura en alpaca. 

 OVEJA ALPACA 

Gen Cromosoma Cromosoma Scaffold 
Posición en 

el scaffold 

% de 

identidad 

KRTAP1-1 OAR11 VPA16 
ABRR 

03077387.1 

500435-

500917 
90.68% 

KRTAP3-2 OAR11 VPA16 
ABRR 

03077387.1 

514734-

515030 
85.86% 

KRTAP4-12L OAR11 VPA16 
ABRR 

03077387.1 

411149-

411999 
71.01% 

KRTAP5-4 OAR21 na 
ABRR 

03077255.1 

84630-

85800 
74.11% 

KRTAP9-7L 

(LOC114116843) 
OAR11 VPA16 

ABRR 

03077387.1 

379100-

379872 
54.39% 

KRTAP9-7L 

(LOC114116851) 
OAR11 VPA16 

ABRR 

03077387.1 

379376-

379867 
84.87% 

KRTAP9-7L 

(LOC114116849) 
OAR11 VPA16 

ABRR 

03077387.1 

379376-

380328 
77.20% 

KRTAP10-7L 

(LOC101104456) 
OAR1 VPA1 

ABRR 

03000004.1 

1577928-

1578885 
75.79% 

KRTAP10-7L 

(LOC114110483) 
OAR1 VPA1 

ABRR 

03000004.1 

1621761-

1622791 
81.63% 

KRTAP13-2L OAR1 VPA1 
ABRR 

03000004.1 

12905032-

12905861 
80.75% 

KRTAP13-4L OAR1 VPA1 
ABRR 

03000004.1 

12911768-

12924277 
49.69% 

na: no asignado. 

OAR: Cromosoma de oveja (Ovis aries). 

VPA: Cromosoma de alpaca (Vicugna pacos). 

En la Tabla 6 se presentan los resultados del análisis comparativo entre las secuencias de los 

genes KRTAP de cabra que no tienen un equivalente en nomenclatura en alpacas, con el 

genoma de referencia (VicPac 3.1). Los porcentajes de identidad sombreados en amarillo 

son menores a 70%, para fines de la investigación estos genes no serán considerados como 

genes equivalentes a los genes de alpaca por su bajo porcentaje de identidad. 
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Tabla 6: Comparación entre las secuencias de genes KRTAP de cabra que no tienen un equivalente 

en nomenclatura en alpaca. 

CABRA ALPACA 

Gen Cromosoma Cromosoma Scaffold 
Posición en 

el scaffold 

% de 

identidad 

KRTAP1-4 CHI19 VPA16 
ABRR 

03077387.1 

497592-

498462 
86.90% 

KRTAP4-11L CHI19 VPA16 
ABRR 

03077387.1 

424685-

425393 
75.04% 

KRTAP9-3L CHI19 VPA16 
ABRR 

03077387.1 

379442-

379867 
75.53% 

KRTAP9-8L n/a VPA16 
ABRR 

03077387.1 

459928-

460936 
75.73% 

KRTAP10-9L CHI1 VPA1 
ABRR 

03000004.1 

1621743-

1622784 
81.83% 

KRTAP16-4 CHI1 VPA1 
ABRR 

03000004.1 

12496847-

12497483 
78.06% 

n/a: no asignado. 

CHI: Cromosoma de cabra (Capra hircus). 

VPA: Cromosoma de alpaca (Vicugna pacos). 

En la Tabla 7 se presentan los resultados del análisis comparativo entre las secuencias de los 

genes KRTAP de oveja y cabra que no tienen un equivalente en nomenclatura en alpacas, 

con el genoma de referencia (VicPac 3.1). Los porcentajes de identidad sombreados en 

amarillo son menores a 70%, para fines de la tesis estos genes no serán considerados como 

genes ortólogos a los genes de alpaca por su bajo porcentaje de identidad.  
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Tabla 7: Comparación entre las secuencias de genes KRTAP de oveja y cabra que no tienen un 

equivalente en nomenclatura en alpaca. 

Gen Especie Cromosoma 
Cromosoma 

en alpaca 

Posición en el 

scaffold de alpaca 

% de 

identidad 

KRTAP1-3 
OVEJA OAR11 

VPA16 
ABRR03077387.1: 

497652-498119 

83.29% 

CABRA CHI19 84.19% 

KRTAP4-8L 
OVEJA OAR11 

VPA16 
ABRR03077387.1: 

455442-455951 

80.00% 

CABRA CHI19 87.68% 

KRTAP4-9L 
OVEJA OAR11 

VPA16 
ABRR03077387.1: 

455442-455951 

81.33% 

CABRA CHI19 82.35% 

KRTAP6-1L 
OVEJA OAR1 

VPA1 
ABRR03000004.1: 

12655780-12655996 

80.00% 

CABRA CHI1 87.68% 

KRTAP9-9L 
OVEJA OAR11 

VPA16 
ABRR03077387.1: 

379361-379864 

78.66% 

CABRA CHI19 79.26% 

KRTAP10-

11L 

OVEJA OAR1 
VPA1 

ABRR03000004.1: 

1621806-1622875 

65.89% 

CABRA CHI1 66.02% 

KRTAP17-1 
OVEJA OAR11 

VPA16 
ABRR03077387.1: 

420026-420349 

53.77% 

CABRA CHI9 53.70% 
OAR: Cromosoma de oveja (Ovis aries). 

CHI: Cromosoma de cabra (Capra hircus). 

VPA: Cromosoma de alpaca (Vicugna pacos). 

En la Tabla 8 se presentan los resultados del análisis comparativo entre las secuencias de los 

genes KRTAP de alpaca anotados en el NCBI (Tabla 3) y los genomas de referencia de oveja 

y cabra. Para sustentar y comprobar la similitud existente entre los genes de estas especies. 

Los porcentajes de identidad sombreados en amarillo son menores a 70%, para fines de la 

tesis estos genes no serán considerados como genes ortólogos a los genes de alpaca por su 

bajo porcentaje de identidad. 



    

 

Tabla 8: Porcentaje de similitud de KRTAPs anotados en los genomas de referencia entre alpaca, cabra y oveja. 

Gen en Alpaca 
Cromosoma 

en Alpaca 
Especie Gen Cromosoma 

% de 

identidad 

% de 

identidad 

entre cabra y 

oveja 

KRTAP2-4L n/a 
CABRA Keratin IIIA3L 19 86.75% 

84.75% 
OVEJA Keratin IIIA3A 11 85.54% 

KRTAP3-1 16 
CABRA KRTAP3-1 19 80.74% 

96.88% 
OVEJA Keratin BIIIB2 11 79.15% 

KRTAP3-3L* 

(LOC102528468) 
16 

CABRA Keratin IIIB3 19 79.08% 
96.26% 

OVEJA Keratin IIIB3 11 80.29% 

KRTAP3-3L* 

(LOC102528209) 
16 

CABRA Keratin IIIB3 19 68.64% 
76.72% 

OVEJA Keratin BIIIB4 11 78.96% 

KRTAP10-1L 1 
CABRA KRTAP13-1* (LOC102181431) 1 64.35% 

79.75% 
OVEJA KRTAP13-1L* (LOC101115597) 1 80.68% 

KRTAP10-10 18 
CABRA 

Late cornified envelope like proline-rich 

protein 1 
25 67.14% 

99.11% 

OVEJA KRTAP10-2 24 88.25% 

KRTAP11-1 1 
CABRA KRTAP11-1 1 86.45% 

98.90% 
OVEJA KRTAP11-1 1 87.32% 

KRTAP12-1L* 

(LOC102528691) 
n/a 

CABRA KRTAP12-1 1 75.77% 
66.30% 

OVEJA KRTAP 12-2L 1 70.24% 

KRTAP12-1L* 

(LOC116283958) 
1 

CABRA KRTAP 12-1 1 67.55% 
66.30% 

OVEJA KRTAP 12-2L 1 63.55% 

KRTAP12-2L* 

(LOC116280071) 
1 

CABRA KRTAP 12-2* (LOC102189437) 1 75.54% 
86.54% 

OVEJA KRTAP 12-2L 1 77.16% 

KRTAP12-2L* 

(LOC102530622) 
n/a 

CABRA KRTAP 12-2* (LOC102189437) 1 73.55% 
86.54% 

OVEJA KRTAP 12-2L 1 76.66% 

 



    

 

Continuación … 

Gen en Alpaca 
Cromosoma 

en Alpaca 
Especie Gen Cromosoma 

% de 

identidad 

% de 

identidad 

entre cabra y 

oveja 

KRTAP13-1L* 

(LOC102533350) 
1 

CABRA KRTAP 13-1*( LOC102181160) 1 68.25% 
98.15% 

OVEJA KRTAP13-3 1 73.54% 

KRTAP13-1L* 

(LOC102532866) 
1 

CABRA KRTAP13-1*( LOC102181431) 1 64.64% 
72.98% 

OVEJA KRTAP13-1L* (LOC101106046) 1 79.43% 

KRTAP13-1L* 

(LOC102532037) 
1 

CABRA KRTAP13-1* (LOC102181160) 1 78.82% 
98.11% 

OVEJA KRTAP13-1* (LOC101115849) 1 79.63% 

KRTAP16-1 1 
CABRA KRTAP16-1 19 76.78% 

98.52% 
OVEJA KRTAP16-1 11 76.61% 

KRTAP24-1 1 
CABRA KRTAP24-1 1 77.69% 

96.66% 
OVEJA KRTAP24-1 1 79.05% 

KRTAP26-1 1 
CABRA KRTAP 24-1 1 49.76% 

96.66% 
OVEJA KRTAP24-1 1 49.94% 

KRTAP27-1 1 
CABRA KRTAP27-1 1 79.03% 

98.47% 
OVEJA KRTAP27-1 1 73.76% 

KRTAP29-1 16 
CABRA KRTAP29-1 19 68.30% 

97.56% 
OVEJA KRTAP29-1 11 69.42% 

KRTAP4-1 16 
CABRA KRTAP4-8L*(LOC102178767) 19 48.59% 

69.60% 
OVEJA KRTAP4-3 11 54.52% 

KRTAP4-3L 16 
CABRA Keratin B2D 19 82.88% 

97.61% 
OVEJA Keratin B2D 11 83.20% 

KRTAP4-7L* 

(LOC107032861) 
16 

CABRA KRTAP 4-8L* (LOC106503216) 19 64.75% 
93.02% 

OVEJA KRTAP 4-8L 11 64.86% 

KRTAP4-7L* 

(LOC102529530) 
16 

CABRA KRTAP 4-9L 19 73.29% 
89.84% 

OVEJA KRTAP 4-8L 11 73.96% 

  



    

 

Continuación … 

Gen en Alpaca 
Cromosoma 

en Alpaca 
Especie Gen Cromosoma 

% de 

identidad 

% de 

identidad 

entre cabra y 

oveja 

KRTAP9-2L 16 
CABRA KRTAP 9-8L ASM170441v1 74.41% 

96.94% 
OVEJA KRTAP 9-2L 11 71.49% 

KRTAP9-4L n/a 
CABRA KRTAP 9-3L 19 75.76% 

75.96% 
OVEJA KRTAP 9-2L 11 70.18% 

KRTAP7-1 1 
CABRA KRTAP 7-1 1 78.08% 

97.97% 
OVEJA KRTAP7 (KAP7) 1 78.09% 

KRTAP8-1 1 
CABRA KRTAP8-1 (KAP8) 1 76.10% 

97.30% 
OVEJA KRTAP8 (KAP8) 1 76.10% 

KRTAP19-1L 1 
CABRA KRTAP16-3 1 66.32% 

74.20% 
OVEJA KRTAP19-3L 1 51.48% 

KRTAP19-3L 1 
CABRA KRTAP16-3 1 58.33% 

74.20% 
OVEJA KRTAP19-3L 1 50.55% 

KRTAP20-2L* 

(LOC116286138) 
1 

CABRA KRTAP20-1 1 63.91% 
98.96% 

OVEJA  KRTAP20-2  1 68.48% 

KRTAP20-2L* 

(LOC116286182) 
1 

CABRA KRTAP22-2 1 75.66% 
77.89% 

OVEJA KRTAP22-1 (KAP22-1) 1 74.88% 

KRTAP20-2L* 

(LOC116276588) 
1 

CABRA KRTAP22-2 1 76.95% 
77.89% 

OVEJA KRTAP22-1 (KAP22-1) 1 77.33% 

KRTAP20-2L* 

(LOC116276577) 
1 

CABRA KRTAP22-2 1 76.40% 
77.89% 

OVEJA KRTAP22-1 (KAP22-1) 1 77.70% 

KRTAP21-1L 1 
CABRA KRTAP6-2 (KAP6-2) 1 72.43% 

86.43% 
OVEJA KRTAP21-1L 1 75.78% 

*Genes que cuentan con más de una copia.  



  

 

Tabla 9: Ubicación de genes, polimorfismos de nucleótido simple (PNSs) y secuencias flanqueantes a los PNSs (35pb) en el VicPac3.1 de KRTAPs que codifican 

proteínas con alto contenido de sulfuro.  

Gen Scaffold Cromosoma Región # PNS Secuencia de 71 pb 
Posición del PNS 

en el scaffold  

KRTAP3-1 ABRR03077387.1 16 
Exón 

único 
1 

ATCAGTCTCCTTCAGCCTACCTGCTG

CGACTGCTG[T/C]CCCCCACCCTGCT

GTGAGCCTGACACCTACGTGCC 

514886 

KRTAP3-3L 

(LOC102528468) 
ABRR03077387.1 16 

Exón 

único 
2 

GATAAGTCCTGCCGGTGTGGAGTCT

GCCTGCCCAG[T/C]ACCTGCCCACAC

ACGGTTTGGTTACTGGAGCCAAC 

526383 

TCACAACCTACActcagccctgctctgagccctg

C[G/A]TCCCAAGATGCTGCTGACCGA

TGACTGCTTCGCTC 

526561 

KRTAP3-3L 

(LOC102528209) 
ABRR03077387.1 16 Exón 2 2 

ATTCCCAAGGCCATGGCTTGCTGTG

TTTCCTGCGA[C/T]GGCTGCAGTGTT

CGCACCGGCCCCGCCACCACCAT 

532094 

GCCTGCCCAGCACCTGCCCACACAC

GGTTTGGTTA[C/T]TGGAGCCAACCT

GCTGTGACAActgccccccaccc 

532200 

KRTAP10-1L  ABRR03000004.1 1 

Exón 1 

10 

CTTTGATCTCAATACTCAGAAGGAT

CTAGACCCTC[A/G]GCAAGTTGAATA

ATAGAAACCAGAGCTAGAGATTG 

12853114 

ATGACTGGCAGCTGCTGGAGGTAAA

GCAGGTTGGA[C/G]GGCAGAATCTG

GATCCACAGCTCAGGGAGGGGAAG 

12853197 

Exón 3 

ATCAATAGAAGCCAGACTGACAGGT

TGGTCTGTAA[C/T]AGGATGATTGGC

AGCTCCTAGGGGCAAAGTAGGTT 

12888037 

 

  



    

 

Continuación … 

 Gen Scaffold Cromosoma Región # PNS Secuencia de 71 pb 
Posición del PNS 

en el scaffold 

KRTAP10-1L ABRR03000004.1 1 Exón 3 10 

TGATTGGCAGCTCCTAGGGGCAAAG

TAGGTTGGAC[G/A]GTAGAAACCGA

ATCCATGGCTCAGAGGAGGGAAGC 

12888077 

AAACCGAATCCATGGCTCAGAGGAG

GGAAGCCACA[G/T]ACTCCACAGCC

CAGGGGTCTGAAGCCATGGGACCC 

12888117 

TCTGAAGCCATGGGACCCAAAGCCC

AGTGAGTAGC[A/G]GCTTCTGGACCC

AGCGCCCAGGAAGCAGCCTCTTC 

12888170 

TCTTCCGGACCCAGAGCCTGGAGAC

CTAGCATAAG[T/C]TTTCTGGAAGGG

ACTGCAGAGCATGGAGGTCCTTG 

12888236 

CTGGAAGGGACTGCAGAGCATGGA

GGTCCTTGGGC[G/A]GTAGCAGGAT

GTCTGGCAGGGGCTGGATACCACAT 

12888275 

CAGGATGTCTGGCAGGGGCTGGATA

CCACATAAGA[C/T]GTCTGGCACCTG

ATAGGCTTACAACAGGTCTCCTG 

12888315 

CACCTGATAGGCTTACAACAGGTCT

CCTGACAGCC[G/A]CTGTGAAGAGA

GGAGTCCTGctggcaggtgctggg 

12888357 

KRTAP10-10 ABRR03077307.1 18 UTR 1 

CAAGCTCCGATGATGACCCAGTGTC

CCTGCCCCTT[G/T]GGGGAGCGGCCA

CCCCCCGGGGCCCACATGCCCTG 

8124973 

KRTAP11-1 ABRR03000004.1 1 
Exón 

único 
1 

ACATGTCCTACAACTGCTCCACAAG

GAATTGCTCT[T/G]CCAGGCTGATTG

GGGGACAATACTCTGTCCCCGTG 

12376109 

  



    

 

Continuación … 

Gen Scaffold Cromosoma Región # PNS Secuencia de 71 pb 
Posición del PNS 

en el scaffold 

KRTAP12-1L  

(LOC102528691) 
ABRR03009911.1 na 

Exón 

único 
1 

CACACACACAGGGGCTTGCAGCTCA

CGGGCAGGCG[C/T]GTGGTCAGCTTG

CAGCTCACAGGCACGCACACGAC 

764 

KRTAP12-1L 

(LOC116283958) 
ABRR03000004.1 1 Exón 1 1 

GGAGCCCAACCCTGCGGAAGAACCT

CCTGGATCAC[C/T]GAGTTTCCGCAT

CAAAGTTGGGGACGCTGTGCTTG 

3777628 

KRTAP12-2L 

(LOC116280071) 
ABRR03000004.1 1 UTR 1 

GGGAACCAGGGCTTCCAGAGGAGA

TGCGCAGATTC[A/G]TAGAAAGATC

CAGATCGTCCTGCCACGCTCTTGCC 

3775478 

KRTAP12-2L 

(LOC102530622) 
ABRR03001991.1 na UTR 3 

attaaaaaaaatggagggacACACTCCATTGA

GAA[A/T]GCATGATTTATTTGTCACA

CATGGGATGTGGCTTC 

807 

GGGAACCAGGGCTTCCAGAGGAGA

TGCGCAGATTC[A/G]TAGAAAGATC

CAGATCGTCCTGCCACGCTCTTGCC 

902 

GAGGGCGGTGATGTCTGCAGCCTCC

CTGCCCGGGC[G/T]GCCTTTATACCC

GGGCCGTGGGCGTCCCAGCAGCA 

1519 

KRTAP13-1L 

(LOC102533350) 
ABRR03000004.1 1 

Exón 

único 
4 

TGCTGCTCTGGAaacttctcctcctgctcccttgg

[G/A]GGCCACTTGCACTACCCAAGCT

CTTCCTGTGGCTC 

12923762 

TGTGGCTCCTCCTACCCCAGCAACC

TGATCTACAC[T/C]ACGGAcctctgctctcc

cagcacctgccagCTGAG 

12923825 

GTACAGTGGCTGTCAGGAGACCTGC

TGGGAGCCCA[C/G]CAGGTGCCAGA

TGTCCCATGGTGTGTCCAGCCCCT 

12923905 

  



    

 

Continuación … 

Gen Scaffold Cromosoma Región # PNS Secuencia de 71 pb 
Posición del PNS 

en el scaffold 

KRTAP13-1L 

(LOC102533350) 
ABRR03000004.1 1 

Exón 

único 
1 

CTCTGGGCTCTGGGTCCGGCAAAGG

CTACTTCCTG[G/T]TCTATGGATCCA

GAAGCTGTGGGTCCAGTGGATCT 

12924045 

KRTAP13-1L 

(LOC102532866) 
ABRR03000004.1 1 

Exón 

único 
1 

TACCGCTGGAAGACCTCCACGCTCT

GCCGTCCCTG[G/C]CAGACGACTTAC

TCTGGGTCTCTGGGCTTTGGCTC 

12846534 

KRTAP13-1L 

(LOC102532037) 
ABRR03000004.1 1 

Exón 

único 
2 

GTCAGGAGACCAGCTGTGAGCCTAT

CAGATGCCAG[G/T]CATCCTGCTGCC

CCCAGAGGACCTCCAAGCTCTGC 

12859532 

TGGGTCCAATTTCTGGTACCCAATC

AACTTTCCTT[C/G]CAGAAGTTTCTG

TTCATCTTGTTACTGGCCAATTT 

12859761 

KRTAP16-1 ABRR03077387.1 16 

Exón 1 

4 

AGGGCCTGTTTGCCTGCCCAGTTCCT

GCCGGAGCC[G/A]GACTTGGCAACT

GGTGACTCAAGATAGCTGCAGAT 

353702 

Exón 2 

AGTGTGCCCCACGCCTAGCTGCTGT

TCATCTGTCC[G/A]CTCCGTGGCCAA

TGGCCGCCAGTCTGTCTGCTGTG 

354957 

GCTGCCGCCCAGGGTCTTCTGCATC

TGTCATCTGC[C/A]GGCCAATTTGCT

CTCGAACTTTCTACATACCCAGC 

355358 

UTR 

AGAAAATGTGACTGCCCTCCCCAAA

GCTCATCTGA[C/T]ttagaatctttttctttctgcac

tATCACTCACCA 

355869 

 

 



    

 

Continuación … 

Gen Scaffold Cromosoma Región # PNS Secuencia de 71 pb 
Posición del PNS 

en el scaffold 

KRTAP24-1 ABRR03000004.1 1 
Exón 

único 
4 

ATATGCTACAGAACCCACTGTATTA

TCCCAGTGAC[T/G]CCTTCTGTTGCT

CTTTGCTCCAGCGATGTAAGCCC 

12979560 

TACCAAGGAACTCTCTGGCTTCTGG

ATAACTGCCA[A/T]GAAACCTGTGGT

GAAGCACCAATCTGTGAATCTCC 

12979659 

AGTGGGCAAAATACGCAGTGCCTGT

GAAACTACCA[A/G]TGTCGGACCCA

GCCCCAGCTGCAACCCATGCACTC 

12979802 

CATACCAAATGGCTTCTCACCCTCA

TCTTGTATTG[C/T]CAACAGCTGCCG

ATTCCaaaattatttaagaagaa 

12980054 

KRTAP26-1 ABRR03000004.1 1 
Exón 

único 
4 

GTCatatttctcttccctcctccattGCCCTCTGC[T

/C]CTACCAATGTGAGCTGTGGAGAT

GTCCTCTGCTTG 

12947455 

GAGACTTCCAGCTGCCCTTCCACTG

CTTGCTATGT[G/T]CCCAGACCCTGC

CAAGGGACCAACCTTCTTCCTGC 

12947628 

ctctggctcctgcctcccagtgTCCTGCAGACCT

C[T/A]GAGCTATGCGTCCAGCAGCTG

CCGACCCCTGAGCC 

12947708 

GATGCCAACCTCTGACACAAGTGTT

CAGTCCTTGT[C/T]GTCCATCCTGCT

CTGCATTGGGAGGCCAGTAGCTT 

12947881 

 

  



    

 

Continuación … 

Gen Scaffold Cromosoma Región # PNS Secuencia de 71 pb 
Posición del PNS 

en el scaffold 

KRTAP27-1 ABRR03000004.1 1 
Exón 

único 
3 

ggattttttttaccCAGCAGCTGCCACAGTA

GGAC[C/T]TGGCTCCTGGACAACTTT

CAAGAAACCTGTTGTGA 

12931105 

TGTCCACAGGGGATAGCTGTGTGCA

AACTGCCTGC[C/G]TCCCCCGAGTTG

TCCAAACGAATTGTTCTAATTCC 

12931214 

ACTTATGAGCCAACTTGCTGTGTTA

CTGGTGGTTT[G/A]CAGTTGCCTAGT

GAATgaagaatgtgaaaaatgtg 

12931576 

KRTAP29-1  ABRR03077387.1 16 Exón 2 3 

GTCTGCTACTTTTTTAAGTCTTGTCA

ATCAGTTCC[C/T]TGCGTGCCTGTGC

CCCACCAGCTGTGTCcttgtgt 

361421 

GTAAAGAACCCTTGCAAACCAGCTT

CCTGCAGCAC[C/T]GTCCCTTCTGGC

CAACCAACTTGTGGTGAACCTAC 

361604 

TCCAGTGGAGGTTCCAATCGCTTCC

GAACCACTGC[T/C]CCAAGTCTGCCA

GGCCAGCACCTGCTAGCCAACTTC 

361748 

na: no asignado.  
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4.2. POLIMORFISMOS DE NUCLEÓTIDOS SIMPLES (PNSs) EN KRTAPs EN 

ALPACAS  

4.2.1. GENES QUE CODIFICAN PROTEÍNAS CON ALTO CONTENIDO DE 

SULFURO 

Se ubicó un total de 48 PNSs en los genes KRTAP que codifican proteínas con alto contenido 

de sulfuro. La ubicación del gen (scaffold y cromosoma), la región en la que se encuentra el 

PNS, el número de PNS por gen, la secuencia flanqueante del PNS (35pb) y su posición 

dentro del scaffold, se encuentran disponibles en la Tabla 9 y los valores de los parámetros 

considerados para cada PNS se encuentran disponibles en el Anexo 1. No se encontró PNSs 

en el gen KRTAP2-4L. 

4.2.2. GENES QUE CODIFICAN PROTEÍNAS CON MUY ALTO CONTENIDO DE 

SULFURO  

Se ubicó un total de ocho PNSs en los genes KRTAP que codifican proteínas con muy alto 

contenido de sulfuro. La ubicación del gen (scaffold y cromosoma), la región en la que se 

encuentra el PNS, el número de PNS por gen, la secuencia flanqueante del PNS (35pb) y su 

posición dentro del scaffold, se encuentran disponibles en la Tabla 10 y los valores de los 

parámetros considerados para cada PNS se encuentran disponibles en el Anexo 2. No se 

encontró ningún PNS en la copia del gen KRTAP4-7L (LOC102529530). 

4.2.3. GENES QUE CODIFICAN PROTEÍNAS CON ALTO CONTENIDO EN 

GLICINA Y TIROSINA  

Se logró ubicar once PNSs en los genes KRTAP que codifican proteínas con alto contenido 

en glicina y tirosina. La ubicación del gen (scaffold y cromosoma), la región en la que se 

encuentra el PNS, el número de PNS por gen, la secuencia flanqueante del PNS (35pb) y su 

posición dentro del scaffold, se encuentran disponibles en la Tabla 11 y los valores de los 

parámetros considerados para cada PNS se encuentran disponibles en el Anexo 3. 

De los 67 PNSs identificados, 35 fueron incluidos en un chip de alpaca (Calderon et al., 

2021), que se analizó en una población de 150 alpacas (Anexo 1, 2 y 3), en la cual se obtuvo 

que tres PNSs fueron monomórficos (MAF=0), ocho presentaron MAF entre 0.007 y 0.044, 

y 24 presentaron MAF ≥ 0.05. Lo que indica que un 91.4% de los PNSs incluidos en dicha 

matriz son polimórficos para esa población, por lo que se consideran PNSs verdaderos. 



 

 

Tabla 10: Ubicación de genes, polimorfismos de nucleótido simple (PNSs) y secuencias flanqueantes a los PNSs (35pb) en el VicPac3.1 de KRTAPs que 

codifican proteínas con muy alto contenido de sulfuro. 

Gen Scaffold Cromosoma Región # PNS Secuencia de 71 pb 
Posición del PNS 

en el scaffold 

KRTAP4-1 ABRR03077387.1 16 

Intrón 

3 

TGTCGCCCCAGGTGCTGCAACTCCA

GCTGCTGCCG[C/G]CCCATCTGCTGA

GGATCCTCTTTTTGCTGAACTTC 

400197 

UTR 

gaCCACCAAGTTTATTATCCTGTGAC

ACTACCAAG[G/C]CACTGGAGAAAG

AGCCTCCATCTGCGTTCAGTACC 

403985 

GCTGTTACACTTGCCTTGACCTTCAT

AACTGCATG[T/C]TAACTATTTCTCA

ATAATACTATCTTGATATCATA 

404135 

KRTAP4-3L ABRR03077387.1 16 Exón 2 1 

CAGCTGTGAGACTGGCTGTGGCATT

GGTGGTAGCA[T/C]TGGCTGTGGCCA

GGAGGGTGGCAGCGGAGCTCTGA 

500673 

KRTAP4-7L 

(LOC107032861) 
ABRR03077387.1 16 

Exón 

único 
1 

CTGCTGCAGGCCCACCTGCTGCATC

TCTAGCTGCT[G/A]TCGTCCCAGCTG

CTACCAGACCACGTGCTGCCGCC 

411461 

KRTAP9-2L ABRR03077387.1 16 UTR 1 

GTCCAGCTGCTGCCAGCCCTCCTGC

TGATCACCTC[A/T]CCAAGAGCCATC

CCCTGCATCCAACACAATCTGTC 

379872 

KRTAP 9-4L ABRR03001291.1 na Exón 1 2 

GGTAGGCTGGCAGCAGGTTTGTCCA

CAGCTGCTGG[A/G]CTCACAGCAGG

TGGGCTGGCAGCAGGTGGTCACAC 

3527 

TGGGCTGGCAGCAGGTGGTCACACA

AGTAGGTTTG[C/T]GGCAGGTGGTGC

TGCAGCAGGTGGTCTGAGTAGCT 

3574 

na: no asignado.  



 

 

Tabla 11: Ubicación de genes, polimorfismos de nucleótido simple (PNSs) y secuencias flanqueantes a los PNSs (35pb) el VicPac3.1 de KRTAPs que codifican 

proteínas con alto contenido en glicina y tirosina. 

Gen Scaffold Cromosoma Región # PNS Secuencia de 71 pb 
Posición  del PNS 

en el scaffold 

KRTAP7-1 ABRR03000004.1 1 
Exón 

único 
1 

TATGGCGGCAGCTTCTGCAGGCCATG

GGGCTCCAG[C/G]TCTGGCTTTGGCTA

CAGCACCTTCTGATGGACCAA 

12420218 

KRTAP8-1 ABRR03000004.1 1 
Exón 

único 
2 

AGCACCTACTCCCCAGTGGGCTATGG

CTTCGGCTA[T/C]GGCTACAACGGCT

GTGGGGCTTTCGGCTACCGAAG 

12436062 

CAACGGCTGTGGGGCTTTCGGCTACC

GAAGATCCT[G/A]CCCATTCTTTTTCT

AGTGATTTGCTGAAATCCCCA 

12436103 

KRTAP19-1L ABRR03000004.1 1 UTR 1 

TAATTCTCTGCTTCATGTCTCTTATTT

GTGCTTTC[A/G]TAACTGTGGCATTTC

CCTATTCTTTTGCAATAAAT 

12804959 

KRTAP19-3L ABRR03000004.1 1 
Exón 

único 
1 

CTGGGCTATGGCTACGGCGCTGGCTA

TGGTGGCTA[T/C]GGATACGGCTGCT

ACCGCCCGTGTTACTACGGAAG 

12746893 

KRTAP20-2L 

(LOC116286138) 
ABRR03000004.1 1 

Exón 

único 
1 

ACCATAGCCACAGCCATAACCATAG

CCCAGGCCAC[C/T]GTAACCATAACC

CAGACCTCCATAGTAGTTGCCGT 

12616128 

KRTAP20-2L 

(LOC116286182) 
ABRR03000004.1 1 

Exón 

único 
1 

GCAGCATGGGCGGTAGCAGGCATAG

CCATAGCCAC[C/T]GTAGCCACATCC

ATAGCCACATCCCAGGCCACCAT 

12651734 

KRTAP20-2L 

(LOC116276588) 
ABRR03000004.1 1 

Exón 

único 
1 

GCAGCATGGGCGGTAGCAGGCATAG

CCATAGCCAC[C/T]GTAGCCACATCC

ATAGCCACATCCCAGGCCACCAT 

12660986 

  



    

 

Continuación … 

Gen Scaffold Cromosoma Región # PNS Secuencia de 71 pb 
Posición del PNS 

en el scaffold 

KRTAP20-2L 

(LOC116276577) 
ABRR03000004.1 1 

Exón 

único 
1 

ATGGGCGGTAGCAGGCATAGCCATA

GCCACCGTAG[C/T]CACATCCATAGC

CACATCCCAGGCCACCATAGCCA 

12678801 

KRTAP21-1L ABRR03000004.1 1 UTR 2 

AACCTCCTCTTTCAACCCACCTTAAT

TCACATCCT[T/C]TGACAACATGTGTT

GCAACTACTATGGCAACTCCT 

12501902 

GAAATTACATGCCTGAAAGAAGGTT

TGACCTCCAA[T/C]TACCCGGTTTTAG

ATTGGCATCTTTGTAGCCTGAG 

12502328 
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4.3. DISCUSIÓN 

De los 34 genes anotados en la base de datos del National Center for Biotechnology 

Information (NCBI) (Tabla 3), 6 genes (KRTAP3-3L, KRTAP4-7L, KRTAP12-1L, 

KRTAP12-2L, KRTAP13-1L, KRTAP20-2L) poseen una o más copias a lo largo del genoma. 

Según el genoma de referencia de la alpaca (VicPac3.1), 19 de estos genes se ubican en el 

cromosoma 1, 10 en el cromosoma 16, 1 en el cromosoma 18, el resto de genes aún no han 

sido ubicados en cromosomas. Dentro de los 19 genes ubicados en el cromosoma 1 se 

encuentran ubicadas una de las copias del gen KRTAP12-1L (LOC116283958) y del gen 

KRTAP12-2L (LOC116280071), las otras copias de cada gen LOC102528691 y 

LOC102530622 respectivamente, no han sido asignadas a cromosomas. La diferencia entre 

las copias de los 6 genes mencionados anteriormente, es principalmente el tamaño de la 

secuencia (pb) y el porcentaje de identidad entre las copias, que va entre 70 y 90%. 

El análisis comparativo de las secuencias de los genes KRTAP entre oveja y alpaca, nos 

permite reportar que los genes: 

a. KRTAP1-1, KRTAP3-2 y KRTAP4-12L (Anexo 4), que se encuentran ubicadas en el 

cromosoma 16 de alpaca (VPA16), estas mismas secuencias se encuentran localizadas 

en el cromosoma 11 de oveja (OAR11) siendo esto consistente ya que VPA16 tiene una 

región homóloga con el cromosoma humano HSA17q (Richardson et al., 2019), que a 

su vez es homóloga a BTA19 (Zimin et al., 2009) y OAR11 (Goldammer et al., 2009). 

Al analizar estas secuencias en el VicPac3.1, el gen SHEEP-KRTAP1-1 es equivalente 

al segundo exón del gen anotado como VICPA-KRTAP4-3; el gen SHEEP-KRTAP3-2 a 

VICPA-KRTAP3-1 y el gen SHEEP-KRTAP4-12L a VICPA-KAP4-7L 

(LOC10703281). 

b. KRTAP5-4 (Anexo 5) se encuentra ubicado en un scaffold de alpaca (ABRR03077255.1) 

que aún no ha sido asignado a algún cromosoma  mientras que el gen de oveja ha sido 

asignado al cromosoma 21 (OAR21), Sin embargo, OAR21 (Goldammer et al., 2009) 

tiene una región homóloga al cromosoma bovino BTA25 (Zimin et al., 2009), que tiene 

regiones homólogas a los cromosomas humanos HSA16p y HSA7, por lo tanto, también 

al cromosoma 18 de alpaca (VPA18) (Richardson et al., 2019), con lo cual se podría 

predecir que esta secuencia se ubica en dicho cromosoma. Al analizar esta secuencia en 

el VicPac3.1, SHEEP-KRTAP5-4 es equivalente a VICPA-KRTAP5-5L. 
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c. KRTAP9-7L tiene tres copias (LOC114116843, LOC114116849 y LOC114116851) 

ubicadas en el cromosoma 11 de oveja (OAR11), en alpacas sólo se encontraría la copia 

LOC114116849 (Anexo 6) que se encuentra ubicada en el cromosoma 16 de alpaca 

(VPA16), lo que sería consistente con las homologías anteriormente mencionadas. Con 

los datos que se tienen actualmente del secuenciamiento del genoma de la alpaca, no se 

encuentra la copia LOC114116843, el bajo porcentaje de similitud se debe a que en la 

secuencia hay bases nucleotídicas que no se han podido identificar (280 pb). En el caso 

de las copias LOC114116849 y LOC114116851, ambas tienen la misma posición de 

inicio, sin embargo, sólo en LOC114116849 se puede identificar un exón pequeño de 33 

aminoácidos, mientras que en el otro no se ha identificado el codón de inicio de 

transcripción, por lo que es probable que sea un pseudogen. Basados en la distancia 

evolutiva entre alpaca y oveja, el gen de alpaca, podría interpretarse como de un locus 

ancestral de los tres loci que presenta la oveja. Al analizar esta secuencia en el VicPac3.1, 

SHEEP-KRTAP9-7L (LOC114116849) es equivalente a VICPA-KRTAP9-2L. 

d. KRTAP13-2L y las dos copias del gen KRTAP10-7L (LOC101104456 y 

LOC114110483) (Anexo 7) se encuentran ubicadas en el cromosoma 1 de alpaca 

(VPA1); estas mismas secuencias se encuentran localizadas en el cromosoma 1 de oveja 

(OAR1q) siendo esto consistente con las homologías de VPA1 con las regiones de los 

cromosomas humanos HSA3q y HSA21q (Richardson et al., 2019), que a su vez tienen 

regiones homólogas a BTA1 (Zimin et al., 2009) y OAR1q (Goldammer et al., 2009). 

Al analizar estas secuencias en el VicPac3.1, SHEEP-KRTAP13-2L es equivalente a 

VICPA-KRTAP13-2p SHEEP-KRTAP10-7 (LOC101104456) al segundo exón de 

VICPA-KRTAP10-8L*3 y SHEEP-KRTAP10-7L (LOC114110483) a VICPA-

KRTAP10-12L. 

Además, el análisis comparativo de las secuencias entre oveja y alpaca nos indica que no 

existiría una secuencia equivalente al gen SHEEP-KRTAP13-4L en alpaca, el bajo 

porcentaje de similitud se debe a que existen muchos nucleótidos no identificados en la 

secuencia de la alpaca (365 pb).  

La comparación de las secuencias entre cabras y alpacas nos permite reportar equivalencias 

entre las secuencias de los genes: 

a. KRTAP1-4, KRTAP4-11L y KRTAP9-3L (Anexo 8), se encuentran ubicados en el 

cromosoma 19 de cabra (CHI19) y en el cromosoma 16 de alpaca (VPA16), siendo esto 
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consistente ya que CHI19 (Schibler et al., 2009) tiene una región homóloga al 

cromosoma humano HSA17, y este a su vez a VPA16 (Richardson et al., 2019). Al 

analizar estas secuencias en el VicPac3.1, CAPHI-KRTAP1-4 es equivalente al primer 

exón de VICPA-KRTAP4-3 y CAPHI-KRTAP4-11L codifica para el segundo y tercer 

exón del gen VICPA-KRTAP4-7L*3 (LOC102529530).  En el caso de la secuencia 

equivalente al gen CAPHI-KRTAP9-3L que no posee un codón de inicio de 

transcripción, por lo que es probable que sea un pseudogen. 

b. KRTAP9-8L (Anexo 9) se encuentra ubicado en el cromosoma 16 de alpaca (VPA16), 

sin embargo, en cabra no se ha asignado el scaffold donde se encuentra ubicado 

(ASM170441v1) a algún cromosoma, pero por homologías cromosómicas se podría 

predecir que este gen se encuentra en el cromosoma 19 en cabra (CHI19) ya que VPA16 

tiene regiones homólogas al cromosoma humano HSA17 (Richardson et al., 2019) y este 

a su vez a CHI19 (Schibler et al., 2009). Al analizar esta secuencia en el VicPac3.1, 

CAPHI-KAP9-8L es equivalente al gen VICPA-KRTAP4-7L*4 (LOC102529530). 

c. KRTAP10-9L y KRTAP16-4 (Anexo 10), que se encuentran ubicadas en el cromosoma 

1 de alpaca (VPA1); estas mismas secuencias se encuentran localizadas en el cromosoma 

1 de cabra (CHI1), siendo esto consistente con las homologías de VPA1 con las regiones 

de los cromosomas humanos HSA3 y HSA21 (Richardson et al., 2019), y estos a su vez 

con CHI1 (Schibler et al., 2009). Al analizar estas secuencias en el VicPac3.1, CAPHI-

KRTAP10-9L es equivalente a VICPA-KRTAP10-12L y CAPHI-KRTAP16-4 a VICPA-

KRTAP21-1L. 

La comparación de las secuencias entre las tres especies (Anexo 11) indica que los genes 

KRTAP1-3 y KRTAP9-9L se encuentran ubicados en el cromosoma 11, 19 y 16 de oveja, 

cabra y alpaca respectivamente y el gen KRTAP6-1L se encuentra ubicado en el cromosoma 

1 de las tres especies, siendo esto consistente con las homologías mencionadas 

anteriormente. Esta comparación también indica que los genes KRTAP4-8L y KRTAP4-9L 

(Anexo 12) se encuentran en la misma posición (455442-455951) en el scaffold de alpaca, 

lo que significaría que la alpaca posee sólo uno de estos dos genes, al analizar el alineamiento 

se encuentra una mayor similitud con el gen CAPHI-KRTAP4-8L, ya que poseen un gap en 

posiciones similares, sin embargo, el gap en alpaca es de 69 pb siendo menor que el gap en 

cabra (144 pb). Las otras alternativas son: que este locus represente el locus ancestral del 

cual evolucionaron los genes KRTAP4-8L y KRTAP4-9L en ovejas y cabras y/o que este 
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locus represente un locus especifico de alpaca de una proteína asociada a la queratina que 

no está presente en el genoma de oveja y cabra.  

En el caso de las secuencias equivalentes a los genes KRTAP1-3 (cabra y oveja) y CAPHI-

KRTAP1-4, se encuentran en posiciones superpuestas en el mismo scaffold, al realizar el 

análisis de las secuencias se identificó que ambas secuencias codifican para el mismo exón, 

el cual corresponde al primer exón del gen VICPA-KRTAP4-3L mientras que el gen SHEEP-

KRTAP1-1 codifica para el segundo exón de VICPA-KRTAP4-3L, por lo cual se presume 

que el gen KRTAP4-3L represente el locus ancestral del cual evolucionaron los genes 

mencionados en oveja y cabra. Asimismo, en las secuencias equivalentes a CAPHI-KAP10-

9L y el gen SHEEP-KAP10-7L (LOC114110483), también existe una superposición y ambas 

codifican para el mismo gen, que se encuentra anotado en el VicPac3.1 como VICPA-

KAP10-12L. 

Los genes KRTAP10-11L y KRTAP17-1, tienen un porcentaje de identidad muy bajo, lo que 

indicaría que no es un gen conservado entre estas especies o que son genes distintos. 

El análisis comparativo entre las secuencias de los 34 genes de proteínas asociadas a 

queratinas de alpaca anotados en el NCBI (Tabla 3) y los genomas de referencia de oveja y 

cabra nos permite reporta que 21 de estos genes tienen un porcentaje de identidad mayor al 

70% con los genes de cabra y oveja, 13 tienen un porcentaje de identidad menor al 70% con 

genes de cabra y 8 con los genes de oveja. Mientras que, entre oveja y cabra, sólo 3 tienen 

un porcentaje de identidad menor al 70%. Estos resultados sustentan la búsqueda de otros 

KRTAP mediante el análisis comparativo con las especies mencionadas. En cuanto a los 

análisis sobre homologías cromosómicas, son consistentes con lo mencionado 

anteriormente, las secuencias de genes que se encuentran ubicadas en el cromosoma 1 de 

alpaca (VPA1); tienen sus secuencias equivalentes localizadas en el cromosoma 1 de cabra 

(CHI1) y en el cromosoma 1 de oveja (OAR1), siendo esto consistente con las homologías 

de regiones cromosómicas de VPA1 con las cromosomas humanos HSA3 y HSA21 

(Richardson et al., 2019), y estos a su vez con CHI1 (Schibler et al., 2009) y OAR1 

(Dalrymple et al., 2007). Las secuencias de genes que se encuentran ubicadas en el 

cromosoma 16 de alpaca (VPA16), tienen sus secuencias equivalentes localizadas 

cromosoma 19 en cabra (CHI19) y en el cromosoma 11 de oveja (OAR11), siendo 

consistente ya que VPA16 tiene regiones cromosómicas homólogas al cromosoma humano 

HSA17 (Richardson et al., 2019) y este a su vez a CHI19 (Schibler et al., 2009) y OAR11 
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(Dalrymple et al., 2007). Además, la secuencia equivalente al gen KRTAP10-10 que se 

encuentra ubicado en el cromosoma 18 de alpaca (VPA18), se encuentra localizada en el 

cromosoma 24 de oveja (OAR24), siendo consistente ya que VPA18 tiene regiones 

cromosómicas homólogas al cromosoma humano HSA7 y HSA16p (Richardson et al., 2019) 

y estas a su vez con OAR24 (Dalrymple et al., 2007). 

Mediante este estudio bioinformático se logró identificar 67 marcadores de tipo PNS en 32 

de los 34 genes KRTAPs anotados en el NCBI. Esta técnica es eficiente cuando se posee la 

base de datos de por lo menos dos genomas. Además, al realizar el filtrado con los 

parámetros que se tomaron en cuenta para este estudio, se puede considerar que los PNS son 

informativos y confiables.  

En la identificación de polimorfismos de nucleótidos simples en los genes de proteínas 

asociadas a queratinas, según su clasificación se reporta lo siguiente:  

a. Genes KRTAPs que codifican proteínas con alto contenido de sulfuro 

Los genes LOC102528468 y LOC102528209, se encuentran anotados en el NCBI como 

genes modelo de VICPA-KRTAP3-3L. Sin embargo, al realizar un análisis de las secuencias 

de las proteínas para las que codifican estos genes son idénticas, lo que significaría que el 

primer exón de la versión del gen con dos exones (LOC102528209) podría tener una 

función reguladora. 

Se identificó un PNS (g.12376109T>G) en el gen KRTAP11-1, este resultado concuerda con 

lo hallado por Foppiano (2016), quien identificó este mismo PNS al cual señala como 

SNP330 y con el que realiza un análisis de asociación, sin obtener resultados significativos 

entre la asociación de este PNS con el diámetro de fibra en alpacas. Sin embargo, Foppiano 

(2016) identificó otros cinco PNSs en el gen KRTAP11-1, ello se puede deber a que en el 

presente estudio los PNSs deben cumplir parámetros de calidad como frecuencia del alelo 

menor, tamaño de la secuencia flanqueante, entre otros, mientras que Foppiano (2016) sólo 

consideró el parámetro de frecuencia alélica (5%). En ovejas, Gong et al. (2011) 

identificaron cinco posiciones polimórficas en la región codificante, de las cuales una 

produce un cambio en la secuencia de la proteína presentándose los aminoácidos Serina o 

Glicina, por el contrario, en este estudio el único PNS identificado, produce un cambio 

presentándose los aminoácidos Serina o Alanina en la secuencia de la proteína.  
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El gen KRTAP13-1 posee 3 copias (LOC102533350, LOC102532866, LOC102532037), el 

PNS (g.12846534G>C) identificado en KRTAP13-1 (LOC102532866) concuerda con el 

identificado por Foppiano (2016) menciona que produce un cambio de Triptófano a Cisteína 

en la secuencia de la proteína, lo que es consistente con el resultado del presente estudio. 

Cabe mencionar que Foppiano (2016) realizó un alineamiento entre el genoma de alpaca y 

la secuencia del gen KRTAP13-1 en humanos para obtener la secuencia del gen en alpacas. 

Además, identificó otros tres PNSs en la misma secuencia, ello se puede deber a que en el 

presente estudio los PNSs deben cumplir parámetros de calidad como frecuencia del alelo 

menor, tamaño de la secuencia flanqueante, entre otros, mientras que el autor mencionado 

sólo consideró el parámetro de frecuencia alélica (5%). La secuencia en la que Foppiano 

(2016) identificó dichos PNSs, corresponde a la copia del gen KRTAP13-1 

(LOC102532866), sin embargo, en la presente investigación se identificaron PNSs en todas 

las copias del gen anotadas en el NCBI, cuatro en LOC102533350 de los cuales dos son no 

sinónimos, produciéndose cambios en la secuencia de la proteína presentándose los 

aminoácidos Treonina o Serina (g.12923905C>G) y Valina o Fenilalanina 

(g.12924045G>T); y dos en LOC102532037 que producen cambios en la secuencia de la 

proteína presentándose los aminoácidos Alanina o Serina (g.12859532G>T) y Serina o 

Cisteina (g.12859761C>G). En cabras, Fang et al. (2010) identificaron un PNS en la región 

codificante para la proteína, dicho PNS está significativamente asociado con el diámetro de 

la fibra (cashmere) en cabras de la raza Xinjiang, por lo que sería importante considerar los 

PNSs identificados en este estudio para un análisis de asociación con características de la 

fibra en alpacas. 

En el gen KRTAP24-1, Wang et al. (2019) identificaron tres PNSs no sinónimos en caprinos 

c.301AT/C, c.319G/A y c.656T/C, que producen cambios en las secuencias de las proteínas 

presentándose los aminoácidos Cisteína o Arginina, Glicina o Arginina y Valina o Alanina 

respectivamente,  en dicho estudio se determinó que los cambios mencionados afectan el 

diámetro de la fibra (cashmere), mientras que en el presente estudio uno de los cuatro PNSs 

identificados también produce un cambio en la secuencia de la proteína presentándose los 

aminoácidos Alanina o Valina (g.12980054C>T), el cual sería importante considerar en un 

análisis de asociación con características de la fibra en alpacas. De igual manera, se deben 

analizar los otros PNSs identificados, un PNS sinónimo (g. 12979560T>G) y dos PNSs no 

sinónimos que producen cambios en las secuencias de las proteínas presentándose los 
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aminoácidos Glicina o Histidina (g.12979659A>T) y Asparagina o Serina 

(g.12979802A>G). 

En el gen KRTAP26-1, Li et al. (2017) identificaron cuatro PNSs de los cuales el 

denominado C (c.277A/G), produce un cambio de Serina a Glicina, que al realizar estudios 

de asociación en ovejas Merino x Southdown, aquellas que poseen C tienen en promedio 

una calidad de lana más alta, ya que tienen un diámetro medio de lana, desviación estándar 

de diámetro de lana y factor de confort promedio más bajo, y un mayor rendimiento al 

lavado, lo que es consistente con las correlaciones encontradas entre estos rasgos. En el 

presente estudio también se identificaron cuatro PNSs, sin embargo, ninguno produce un 

cambio de Serina a Glicina. Los PNSs identificados son: un PNS sinónimo y tres no 

sinónimos que producen los siguientes cambios en las secuencias de las proteínas 

presentándose los aminoácidos Serina o Prolina (g.12947455T>C), Leucina o Glutamina 

(g.12947708T>A), Arginina a Cisteína (g.12947881C>T), los cuales sería importantes 

considerar para un análisis de asociación con características de la fibra. 

b. Genes KRTAPs que codifican proteínas con muy alto contenido de sulfuro 

En el gen KRTAP9-2, Yu et al. (2008) identificaron en cabras productoras de fibra cashmere 

una variación del tipo inserción/deleción de 30 nucleótidos en el exón del gen. También, 

Wang et al. (2012) identificaron un PNS con variación C/T en este gen. En otro estudio, 

Wang et al. (2014) realizaron un perfil de expresión del gen en dos fases distintas del ciclo 

de la fibra y encontraron que existe una diferencia significativa en la expresión de este gen 

entre cabras con alta producción y baja producción de fibra cashmere. Por último, Foppiano 

(2016) identificó tres PNSs en el genoma de la alpaca, dos en el exón y uno en el 3’UTR, 

este último no cumplió con el parámetro de frecuencia alélica (5%), mientras que en el 

presente estudio se encontró un PNS en la región no traducida del gen KRTAP9-2, que no es 

el identificado por Foppiano (2016) y que sería importante seguir analizando ya que puede 

afectar la expresión del gen. 

c. Genes KRTAPs que codifican proteínas con alto contenido de glicina y tirosina 

En el gen KRTAP7-1, Jin et al. (2011) encontró en cabras Liaoning que la expresión de este 

gen en los folículos secundarios era 1.28 veces mayor que en los folículos primarios, lo que 

sugiere que el gen KRTAP7-1 probablemente tiene un rol importante en la regulación de la 

finura. Liu et al. (2014) identificó un PNS en oveja Merino China que producía un cambio 

en la secuencia de la proteína presentándose los aminoácidos Asparagina o Lisina. Sin 
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embargo, en el presente estudio se identificó un PNS no sinónimo en el único exón de este 

gen, el cual produce un cambio en la secuencia de la proteína presentándose los aminoácidos 

Serina o Arginina (g.12420218C>G).  

En el gen KRTAP8-1, Liu et al. (2011), encontró dos mutaciones sinónimas, de las cuales 

una de ellas T113G estaba significativamente asociada al peso del vellón de cashmere, pero 

no al diámetro de la fibra. Por el contrario, en el presente estudio se hallaron dos PNSs, uno 

es sinónimo (g.12436062T>C) y el otro es no sinónimo (g.12436103G>A), el cual produce 

un cambio en la secuencia de la proteína presentándose los aminoácidos Cisteína o Tirosina, 

que sería importante considerar para un análisis de asociación con características de la fibra. 

En el gen KRTAP20-2, Bai et al. (2018) identificaron una sustitución nucleotídica 

(c.160A>T) que produce un codón terminal prematuro, esta se asoció al diámetro medio de 

lana, pero además este rasgo en estas ovejas (Merino x Southdown) está correlacionado al 

diámetro de curvatura media. Sin embargo, en el presente estudio el único PNS no sinónimo 

produce un cambio en la secuencia de la proteína presentándose los aminoácidos Alanina o 

Valina (g.12678801C>T), mientras que los otros cuatro PNSs identificados son sinónimos. 

En el gen KRTAP21-1, Li et al. (2019) identificaron en corderos Merino x Southdown cuatro 

variantes ubicadas en el único exón del gen, de los cuales una se asoció con una variación 

positiva en el rendimiento al lavado. Por el contrario, en el presente estudio no se 

identificaron variantes en el exón, se identificaron dos PNSs en el UTR del gen KRTAP21-

1 en alpacas y sería importante seguir analizando ya que pueden afectar la expresión del gen. 

 



    

   

V. CONCLUSIONES 

- Se obtuvo la localización de 34 genes de proteínas asociadas a las queratinas en alpacas. 

- Se identificó y se extrajo la secuencia de 71 pb de 67 PNSs en genes de proteínas 

asociadas a las queratinas, con valores mayores o iguales a 0.05 para el parámetro de 

frecuencia del alelo menor, mayores o iguales a 0.6 para Illumina Score y una tasa mayor 

al 45% de tasa de genotipaje por PNS basado en secuencias reads en nueve genomas 

(almacenados en NCBI) y reads de 300 bibliotecas de representación reducida de ADN 

de alpacas. 

- Por homologías de regiones cromosómicas, se puede predecir que el scaffold 

ABRR03077255.1 de alpaca se ubicaría una región del cromosoma 16 (VPA16) y el 

scaffold ASM170441v1 de cabra en una región del cromosoma 19 (CHI19). 

 



    

 

VI. RECOMENDACIONES 

- Validar los PNSs identificados haciendo uso de técnicas como el desarrollo de pruebas 

de PCR para el genotipado de PNS, genotipado de PNSs con sondas TaqMan, entre otros. 

- Evaluar la asociación entre los PNS identificados en los genes de proteínas asociadas a 

las queratinas y las características de valor comercial de la fibra de alpaca. 

- Realizar la búsqueda de PNSs en las regiones cercanas al gen KRTAP2-4L y la copia del 

gen KRTAP4-7L (LOC102529530). 

- Hacer una evaluación bioquímica de los KRTAPs que se expresan en el folículo de la 

alpaca y alinear la nomenclatura dependiendo de los resultados. 
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Anexo 1: Valores de los parámetros considerados para cada PNS de los genes KRTAPs que codifican proteínas con alto contenido de sulfuro. 

Gen 
Posición en el 

scaffold 
Illumina Score 

                                    Frecuencia del alelo menor  
 

Genome  

Studio UNALM UPCH PstI_MspI ApeKI 

KRTAP3-1 514886 0.737 0.08333    
 

KRTAP3-3L 

(LOC102528468) 
526383 0.834 0.5 0.1667   0.387 

KRTAP3-3L 

(LOC102528468) 
526561 0.915 0.1667     

KRTAP3-3L 

(LOC102528209) 
532094 1 0.08333    0.007 

KRTAP3-3L 

(LOC102528209) 
532200 0.685 0.25    0.062 

KRTAP10-1L 12853114 0.988 0.25    0.098 

KRTAP10-1L 12853197 0.949 0.1667   0.02459 0.02 

KRTAP10-1L 12888037 1 0.08333     

KRTAP10-1L 12888077 0.949 0.08333   0.0303  

KRTAP10-1L 12888117 0.787 0.08333   0.05782  

KRTAP10-1L 12888170 0.737 0.25 0.1667  0.1681 0.168 
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Continuación… 

Gen 
Posición en el 

scaffold 
Illumina Score 

  Frecuencia del alelo menor 
Genome 

Studio UNALM UPCH PstI_MspI ApeKI 

KRTAP10-1L 12888236 0.834 0.1667 0.5 0.3533 0.4727 
 

KRTAP10-1L 12888275 0.915 0.1667 0.5  0.4815 
 

KRTAP10-1L 12888315 0.877 0.25 0.1667  0.2632 
 

KRTAP10-1L 12888357 0.949 0.3333 0.1667  0.2632 
 

KRTAP10-10 8124973 0.915 0.2   0 
 

KRTAP 11-1 12376109 0.996 0.1667 0.3333  0.445 
 

KRTAP12-1L 

(LOC102528691) 
764 0.633 0.08333    

 

KRTAP12-1L 

(LOC116283958) 
3777628 0.877 0.5    

 

KRTAP12-2L 

(LOC102530622) 
3775478 0.877 0.25 0.1667   

 

KRTAP12-2L 

(LOC116280071) 
807 0.996 0.25    0.31 

KRTAP12-2L 

(LOC116280071) 
902 0.877 0.25 0.1667   0.314 

KRTAP12-2L 

(LOC116280071) 
1519 0.633 0.25    0.331 
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Continuación… 

Gen 
Posición en el 

scaffold 
Illumina Score 

  Frecuencia del alelo menor 
Genome  

Studio UNALM UPCH PstI_MspI ApeKI 

KRTAP13-1L 

(LOC102533350) 
12923762 0.787 0.08333    0.044 

KRTAP13-1L 

(LOC102533350) 
12923825 0.877 0.5 0.1667   0.375 

KRTAP13-1L 

(LOC102533350) 
12923905 0.616 0.1667 0.5    

KRTAP13-1L 

(LOC102533350) 
12924045 0.949 0.08333    0.024 

KRTAP13-1L 

(LOC102532866) 
12846534 0.854 0.5 0.1667    

KRTAP13-1L 

(LOC102532037) 
12859532 0.877 0.25     

KRTAP13-1L 

(LOC102532037) 
12859761 1 0.08333    0.054 

KRTAP16-1 353702 0.915   0.2199 0.1235 
 

KRTAP16-1 354957 0.787 0.08333    0.007 

KRTAP16-1 355358 0.996 0.3333 0.1667 0.1081 0.1233 0.115 

KRTAP16-1 355869 0.949 0.5 0.1667 0.2028  0.262 

KRTAP24-1 12979560 0.949 0.25 0.3333   0.186 
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Continuación… 

Gen 
Posición en el 

scaffold 
Illumina Score 

  Frecuencia del alelo menor Genome  

Studio 
UNALM UPCH PstI_MspI ApeKI 

KRTAP24-1 12979659 1  0.1667   0.027 

KRTAP24-1 12979802 0.915 0.25 0.1667  0.2133 0.213 

KRTAP24-1 12980054 1  0.3333  0.1039 0.104 

KRTAP26-1 12947455 0.877  0.1667 0.01942   

KRTAP26-1 12947628 0.834 0.3333 0.1667 0.3514 0.2746 0.275 

KRTAP26-1 12947708 0.737 0.08333   0.03125  

KRTAP26-1 12947881 0.915 0.25 0.1667  0.2542  

KRTAP27-1 12931105 0.996 0.5 0.1667  0.3933  

KRTAP27-1 12931214 0.996  0.1667    

KRTAP27-1 12931576 1 0.08333 0.1667    

KRTAP29-1 361421 0.965 0.1667    0.142 

KRTAP29-1 361604 0.976 0.1667    0.142 

KRTAP29-1 361748 0.915 0.3333 0.3333   0.429 

 
UNALM: Datos de secuenciamiento de 6 genomas completos de la Universidad Nacional Agraria La Molina. 

UPCH: Datos de secuenciamiento de 3 genomas completos de la Universidad Peruana Cayetano Heredia. 

PstI_MspI: Datos de secuenciamiento de 150 bibliotecas de representación reducidas obtenidas a partir de la digestión doble con enzimas PstI_MspI. 

ApeKI: Datos de secuenciamiento de 150 bibliotecas de representación reducidas obtenidas a partir de la digestión con la enzima ApeKI. 
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Anexo 2: Valores de los parámetros considerados para cada PNS de los genes KRTAPs que codifican proteínas con muy alto contenido de sulfuro. 

Gen 
Posición en el 

scaffold 
Illumina Score 

Frecuencia del alelo menor 
Genome  

Studio 
UNALM UPCH PstI_MspI ApeKI 

KRTAP4-1 400197 0.976 0.3333 0.3333   0.405 

KRTAP4-1 403985 0.834 0.3333 0.3333   0.49 

KRTAP4-1 404135 0.662  0.1667   0.061 

KRTAP4-3L 500673 0.787 0.08333    
 

KRTAP4-7L 

(LOC107032861) 
411461 0.737 0.08333  0.06015  0.06 

KRTAP9-2L 379872 0.949 0.5    0 

KRTAP9-4L 3527 0.834 0.5 0.5   
 

KRTAP9-4L 3574 0.877 0.1667    
 

 

UNALM: Datos de secuenciamiento de 6 genomas completos de la Universidad Nacional Agraria La Molina. 

UPCH: Datos de secuenciamiento de 3 genomas completos de la Universidad Peruana Cayetano Heredia. 

PstI_MspI: Datos de secuenciamiento de 150 bibliotecas de representación reducidas obtenidas a partir de la digestión doble con enzimas PstI_MspI. 

ApeKI: Datos de secuenciamiento de 150 bibliotecas de representación reducidas obtenidas a partir de la digestión con la enzima ApeKI.  
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Anexo 3: Valores de los parámetros considerados para cada PNS de los genes KRTAPs que codifican proteínas con alto contenido en glicina y tirosina. 

Gen 
Posición en el 

scaffold 
Illumina Score 

Frecuencia del alelo menor por genoma  
Genome  

Studio 
UNALM UPCH PstI_MspI ApeKI 

KRTAP7-1 12420218 0.787  0.1667    

KRTAP8-1 12436062 0.834 0.08333 0.1667  0.02381  

KRTAP8-1 12436103 1 0.5 0.1667  0.4211 0.421 

KRTAP19-1L 12804959 0.858  0.1667   0.007 

KRTAP19-3L 12746893 0.685  0.1667   0.03 

KRTAP20-2L 

(LOC116286138) 
12616128 1 0.08333    

 

KRTAP20-2L 

(LOC116286182) 
12651734 0.787 0.5 0.5   

 

KRTAP20-2L 

(LOC116276588) 
12660986 0.787 0.5 0.5   0 

KRTAP20-2L 

(LOC116276577) 
12678801 0.787  0.1667   

 

KRTAP21-1L 12501902 1 0.08333     

KRTAP21-1L 12502328 1 0.08333     

 

UNALM: Datos de secuenciamiento de 6 genomas completos de la Universidad Nacional Agraria La Molina. 

UPCH: Datos de secuenciamiento de 3 genomas completos de la Universidad Peruana Cayetano Heredia. 

PstI_MspI: Datos de secuenciamiento de 150 bibliotecas de representación reducidas obtenidas a partir de la digestión doble con enzimas PstI_MspI. 

ApeKI: Datos de secuenciamiento de 150 bibliotecas de representación reducidas obtenidas a partir de la digestión con la enzima ApeKI. 
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Anexo 4: Alineamiento de las secuencias de los genes KRTAP1-1, KRTAP3-2 y KRTAP4-12L, con 

la herramienta Clustal Omega. 

-KRTAP1-1 

 

-KRTAP3-2 
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-KRTAP4-12L 
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Anexo 5:  Alineamiento de la secuencia del gen KRTAP5-4 con la herramienta Clustal Omega. 
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Anexo 6: Alineamiento de la secuencia del gen KRTAP9-7L (LOC114116849) con la herramienta 

Clustal Omega. 
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Anexo 7: Alineamiento de las secuencias del gen KRTAP13-2L y las dos copias del gen KRTAP10-

7L (LOC114110483 y LOC101104456) , con la herramienta Clustal Omega. 

- KRTAP13-2L 
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- KRTAP10-7L (LOC114110483) 
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- KRTAP10-7L (LOC101104456) 
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Anexo 8: Alineamiento de las secuencias de los genes KRTAP1-4, KRTAP4-11L y KRTAP9-3L 

con la herramienta Clustal Omega. 

-KRTAP1-4 
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-KRTAP4-11L  

 

-KRTAP9-3L 
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Anexo 9:  Alineamiento de la secuencia del gen KRTAP9-8 con la herramienta Clustal Omega. 
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Anexo 10: Alineamiento de las secuencias de los genes KRTAP10-9L y KRTAP16-4 con la 

herramienta Clustal Omega.  

- KRTAP10-9L 
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-KRTAP16-4 
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Anexo 11: Alineamiento de las secuencias de los genes KRTAP6-1L,  KRTAP1-3 y KRTAP9-9L 

con la herramienta Clustal Omega. 

-KRTAP6-1L  

 

-KRTAP1-3 
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-KRTAP9-9L 
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Anexo 12: Alineamiento de las secuencias de los genes KRTAP4-8L y KRTAP4-9L con la 

herramienta Clustal Omega. 

-KRTAP4-8L 
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-KRTAP4-9L 
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