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Diversidad genética y estructura poblacional del ovino Junin
mediante el uso de microarreglos de alta densidad de
marcadores polimorficos de nucleétido simple (SNP)

Genetic diversity and population structure of Junin sheep by high-density
microarrays of single nucleotide polymorphic markers (SNP)
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RESUMEN

El ovino Junin es una raza peruana rustica y adaptada a las zonas altoandinas de la
sierra central. Se inicié con una base poblacional de ovejas criollas cruzadas con ovinos
Corriedale y con posteriores cruces utilizando reproductores del oeste norteamericano
(Columbia, Panama y Warhill) asi como carneros Corriedale de EEUU y Nueva Zelandia.
La empresa ganadera SAIS Tupac Amaru Ltda. N.° 1 es la principal depositaria de una
poblacion de alrededor de 100 000 ejemplares. El presente estudio tuvo como objetivo
evaluar la diversidad genética y estructura poblacional de esta raza, asi como su relacion
con otras razas. Se analizaron 20 muestras de ovinos del plantel Junin y se emplearon
microarreglos de alta densidad de marcadores polimoérficos de nucledtido simple (SNP)
que contienen mas de 500 000 marcadores tipo SNP: El valor de heterocigosidad espera-
da (HE) fue de 0.429 y el coeficiente de endogamia de 0.02. En cuanto a la estructura
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poblacional, el ovino Junin es un grupo genético definido, lo cual sugiere una identidad
genética para esta raza. Los individuos son genéticamente cercanos a poblaciones crio-
llas de Brasil y comparte variabilidad con ovinos Corriedale, lo que es esperable por el
origen de las ovinos usados para su formacion. Los parametros determinados muestran
una buena diversidad genética para el ovino Junin, base para continuar su mejora y su
conservacion como recurso genético.
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ABSTRACT

The Junin sheep is a rustic Peruvian breed adapted to the high Andean areas of the
central highlands. It began with a population base of Creole sheep crossed with Corriedale
sheep and with subsequent crosses using males from the North American west (Colum-
bia, Panama and Warhill) as well as Corriedale rams from the USA and New Zealand. The
livestock company SAIS Tupac Amaru Ltda. N.° 1 is the main depository of a population
of around 100 000 animals. The present study aimed to evaluate the genetic diversity and
population structure of this breed, as well as its relationship with other breeds. In total, 20
samples of sheep from the Junin herd were analyzed and high-density microarrays of
single nucleotide polymorphic markers (SNPs) containing more than 500 000 SNP-type
markers were used. The expected heterozygosity (HE) value was 0.429 and the inbreeding
coefficient was 0.02. Regarding the population structure, the Junin sheep is a defined
genetic group, which suggests a genetic identity for this breed. The individuals are
genetically close to the Brazilian Creole populations and share variability with Corriedale
sheep, which is expected due to the origin of the animals used for their formation. The
studied parameters showed a good genetic diversity for the Junin sheep, a basis for

continuing its improvement and its conservation as a genetic resource.
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INTRODUCCION

La ganaderia ovina es una de las activi-
dades mas importante para la poblacion rural
en especial en las zonas altoandinas del Pert
(INEL 2013). En la década de 1950 la Divi-
sion Ganadera de la empresa Cerro de Pasco
Corporation inici6 la formacion de una nueva
raza ovina rustica y adaptada a las condicio-
nes ambientales de la sierra central peruana.
La base para la formacion del ovino Junin
comprendio borregas criollas que fueron cru-
zadas inicialmente con carneros Corriedale
de origen chileno (Snyder, 1959; Narvaez et
al., 2005). Las borregas, producto de estos
cruces, formaron cuatro grupos para ser

empadradas, de forma selectiva y cerrada,
con reproductores de dos razas reciprocas
norteamericanas (Columbia y Panama) y el
tipo Warhill (Wyoming, USA) y Corriedale
de distintos origenes (norteamericano y Nue-
va Zelanda) (Snyder, 1959). Los animales de
estos cruces fueron posteriormente seleccio-
nados y apareados siguiendo el método Neale
de la Universidad de Nuevo México y con-
sistente en cruzar animales de la misma cali-
dad fenotipica(Snyder, 1959; Narvaez et al.,
2005; Rojas, 2014). La aplicacion de este
método y el manejo del rebafio genéticamente
cerrado utilizando seleccién masal con
aparecamientos selectivos y/o correctivos lle-
g6 a incluir 14 lineas hasta fusionarlas en una
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sola linea, llegando en menos de 10 afios a
formar el Tipo Junin (Snyder, 1959; Gamarra
y Villarroel, 1978).

Las caracteristicas de este animal fue-
ron identificadas posteriormente por la Dra.
H.N. Turner del Commonwealth Scientific
and Industrial Research Organization
(CSIRO) de Australia en 1973 que finalmen-
te derivo en el reconocimiento de Raza Junin
(Rojas, 2014). El ganado Junin es un ovino
de doble proposito (carne y lana), posee ro-
bustez, conformacion equilibrada y adapta-
cion al pastoreo en zonas altoandinas a cam-
po abierto, donde es criada y se encuentra
aclimatada para la region de los Andes entre
3500 a 4500 msnm (Rojas, 2014).

El proceso de seleccion fue iniciado por
la entonces Division Ganadera de la Cerro
de Pasco Corporation durante las décadas
del 50 y 60 y que se han mantenido hasta la
fecha por la Sociedad Agricola de Interés
Social (SAIS) Tupac Amaru Ltda. N.°1, quie-
nes son depositarios de mas 100 mil ejempla-
res de esta raza. Con esta poblacion, la SAIS
Tupac Amaru inicié en 2010 el registro
genealogico oficial de estos animales para la
formacion del Libro de Pedigri de la raza Junin
(Rojas, 2014). No obstante, a pesar de la im-
portancia econdmica para el pais y como re-
curso genético a conservar no existen estu-
dios respecto de la variabilidad genética ni
estructura poblacional del ovino Junin. El co-
nocimiento de la diversidad genética de las
poblaciones domésticas es importante para
la implementacion de planes de mejoramien-
to exitosos y para la conservacion del recur-
so genético (FAO, 2015; Fabbri et al., 2019).

El uso de secuenciamiento de alto ren-
dimiento para la caracterizacion genética de
animales domésticos se ha vuelto comtn en
la Giltima década gracias al abaratamiento de
la tecnologia (Eusebi et al., 2020). El uso de
microarreglos de alta densidad de marcado-
res polimoérficos de nucledtido simple (SNP)
permite estudiar miles de marcadores de este
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tipo en todo el genoma, lo cual permite ca-
racterizar la diversidad genética, evolucion y
adaptacion de los animales domésticos con
una mayor precision que con otros marcado-
res como el uso de microsatélites (Lenstra et
al., 2012).

En el presente trabajo se evaluaron 20
animales del plantel de ovinos de raza Junin,
usando microarreglos de alta densidad de mas
de 600 mil marcadores de tipo SNP para es-
tudiar la diversidad y la estructura poblacional
de ovinos de esta raza. Asimismo, se realiza-
ron comparaciones de la variabilidad genética
encontrada con lo reportado para otras razas
de ovinos de distintos origenes.

MATERIALES Y METODOS

Lugar de estudio y muestras

Se colectaron muestras de sangre de 20
ovinos de raza Junin de la SAIS Tupac Amaru
Ltda. N.° 1 ubicada en el distrito de
Canchayllo, provincia de Jauja, region Junin,
Perti, en septiembre de 2019. Los animales
(10 hembras y 10 machos) pertenecian a la
clase superior (Plantel) de la Unidad de Pro-
duccion Pachacayo. La sangre fue colecta-
da por puncién de la vena yugular o cefélica
en tubos con EDTA y almacenado a 4 °C
hasta el analisis genético. Adicionalmente se
muestrearon 10 ovinos de raza Corriedale de
la provincia de Junin a fin de comparar la
diversidad genética de ambas poblaciones.

Secuenciamiento de microarreglos de
SNPs

Las 30 muestras fueron genoti-
pificadas usando el microarreglo de SNPs
Ovine600Kv1 (Illumina). Este microarreglo
contiene 606 006 marcadores SNPs distribui-
dos a lo largo de todos los cromosomas de la
oveja, incluidos los cromosomas sexuales y
mitocondrial.
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Base de datos SNP de ovinos

A fin de poner los datos genomicos del
ganado Junin en un contexto amplio en com-
paracion a otras razas de ovejas, se descar-
garon los datos genomicos publicos de Kijas
etal.,2012 yBeynon et al.,2015 que contie-
nen informacion de SNP de 21 razas de ove-
jas: Africa (Dorper), Medio Oriente (Afshari),
Espafia (4 razas: Altamurana, Castellana,
Churra y Aragonesa), Reino Unido e Irlanda
(7 razas: Badger Faced, Black Welsh
Mountain, Border Leicester, Dorset Horn,
Suffolk Irlandesa, Lleyn y Wiltshire), Francia
(Ramboullet), Alemania (Texel Alemana), las
Américas (6 razas: Black Belly de Barba-
dos, Criolla Brazilera, Nativa del Golfo, Mo-
rada Nova, Santa Inés y St. Elizabeth). Se
incluy6 la informacion generada en este es-
tudio para la raza Junin y de laraza Corriedale
(ambos de Pert) y se conformé una base de
datos final de 23 razas con 862 individuos.
Dado que los datos publicos de las 21 razas
fueron genotipadas usando el microarreglo de
marcadores tipo SNP Ovine50K que contie-
ne 50 mil marcadores SNP, se filtraron los
marcadores comunes a ambos microarreglos
(Ovine50K y Ovine600Kv1) y se obtuvieron
42 000 marcadores compartidos que fueron
tomados en cuenta en adelante.

Se utilizé el software Plink v. 1. 9
(Purcell et al., 2007) para obtener marcado-
res con bajo desequilibrio de ligamiento. Los
datos se filtraron asumiendo ventanas de 50
SNPs donde se calcul6 el desequilibrio de
ligamiento entre todos los pares de SNPs y
se descartd un SNP al azar cuando la corre-
lacion entre los alelos de los dos SNPs era
mayor al 1%. Las ventanas para este calculo
se deslizaron a lo largo de cada cromosoma
dando un salto cada 10 SNPs. Se removie-
ron aquellos SNPs cuando el alelo de menor
frecuencia tenia una frecuencia de 1% o
menos, lo que dejo un total de 8176 SNPs
genotipificados en 862 individuos de las 23
razas.

Determinacion de valores genéticos
poblacionales y andlisis de estructura
poblacional mediante andlisis de escala
multidimensional (MDS)

Se calcul6 la heterocigosidad esperada
para cada cromosoma de la raza Junin usan-
do el programa Plink v. 1.9. Del mismo modo,
se evaluo la presencia de equilibrio de Hardy-
Weinberg mediante un test exacto de Fisher
entre el nimero de alelos observados y espe-
rados para cada locus. Para visualizar la es-
tructura poblacional de las razas analizadas
se llevd a cabo un andlisis de escala multidi-
mensional (MDS) usando PLINK v1.9 y el
paquete BITE (Milanesi ef al., 2017) en el
ambiente R.

RESULTADOS

La raza Junin presenta una heteroci-
gosidad esperada de 0.429 (+ 0.007) estima-
da a partir de 8173 SNPs de los cromosomas
autosoémicos del 1 al 26. El cromosoma X
estaba representado por solo 3 SNPs y por lo
tanto no fue incorporado en estos analisis.
En promedio el nimero de marcadores por
cromosoma fue de 314 (+ 190) variando des-
de un maximo de 871 (cromosoma 1) a un
minimo de 152 (cromosoma 24) (Cuadro 1).
Ninguno de los autosomas presento desvia-
cion del equilibrio Hardy-Weinberg (valores
de la probabilidad de significacion de p>0.05).
El desequilibrio de ligamiento por cromosoma
fue bajo en promedio (8 £ 0.6%).

La variabilidad genética de las 23 razas
de ovejas fue bastante similar, aunque algu-
nas razas como la Wiltshire (Reino Unido)
presentaron niveles relativamente bajos de
heterocigosidad esperada. La raza Junin pre-
senta una mayor heterocigosidad esperada
que 10 de las otras razas incluyendo todas
las britanicas, pero menor que la heteroci-
gosidad esperada de las razas espaiiolas, fran-
cesa y alemana. Aun asi, la raza Junin pre-
senta un menor coeficiente de endogamia que
todas las otras razas analizadas (Cuadro 2).
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Cuadro 1. Valores de heterocigosidad esperada (He), desviacion del equilibrio de Hardy
Weinberg (H-W) y desequilibrio de ligamiento para los cromosomas del ovino

Junin
, Significancia de Desequilibrio de
Cromosoma Nu;nlgi)(; de He desviacion de ligamiento
equilibrio H-W (%)
1 871 0.427 0.65 0.088
2 793 0.435 0.64 0.091
3 701 0.436 0.64 0.089
4 439 0.432 0.65 0.088
5 364 0.431 0.67 0.093
6 355 0.439 0.67 0.096-
7 323 0.430 0.63 0.096
8 336 0.426 0.66 0.087
9 358 0.428 0.63 0.089
10 262 0.434 0.65 0.11
11 204 0.418 0.63 0.09
12 247 0.422 0.68 0.089
13 265 0.427 0.64 0.09
14 217 0.426 0.63 0.081
15 253 0.418 0.68 0.089
16 242 0.436 0.66 0.083
17 264 0.423 0.63 0.086
18 242 0.432 0.64 0.088
19 175 0.440 0.62 0.083
20 209 0.425 0.63 0.088
21 152 0.430 0.66 0.078
22 202 0.423 0.66 0.085
23 219 0.429 0.64 0.082
24 152 0414 0.69 0.075
25 173 0.439 0.67 0.082
26 155 0.441 0.60 0.088
X 3 0.197 NA NA

El andlisis de estructura poblacional uti-
lizando el analisis de escala multidimensional
(MDS) encontr6é que la mayor divergencia
entre las razas fue de 5.5%, lo que es consis-
tente con la literatura de ovinos utilizando
microsatélites, SNPs y genomas completos.
Los animales de la raza Junin se agruparon
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unos con otros reflejando la uniformidad de
la raza. Ademas, estos individuos se super-
pusieron parcialmente con los individuos de
la raza Corriedale muestreados en Junin
(Pert) y con animales de la raza Nativa Cos-
ta del Golfo (Figura 1). Los individuos de la
raza Junin también quedaron mas cerca de
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Cuadro 2. Valores de heterocigosidad esperada (He) y coeficiente de endogamia (CoE) para
23 razas de ovejas de diversas partes del mundo incluyendo la raza Junin y

Corriedale evaluadas en este estudio

Desviacion Desviacion

Region Raza He estandar de CoE estandar de
He CoE
Africa Dorper 0.391 0.0176 0.1362 0.039
Medio Oriente Afshari 0.412 0.0173 0.0889 0.038
Espafia Altamurana 0.416 0.0256 0.0801 0.056
Castellana 0.440 0.0183 0.0279 0.040
Churra 0.421 0.0419 0.0690 0.092
Rasa Aragonesa 0.446 0.0336 0.0143 0.074
Reino Unido e Badger Faced 0.426 0.0136 0.0569 0.030
Irlanda Black Welsh Mountain 0.362 0.0465 0.2000 0.102
Border Leicester 0.339 0.0123 0.2498 0.027
Dorset Horn 0.361 0.0223 0.2008 0.049
Suffolk Irlandesa 0.364 0.0071 0.1949 0.015
Lleyn 0.422 0.0271 0.0673 0.059
Wiltshire 0.309 0.0312 0.3155 0.069
Francia Rambouillet 0.402 0.0349 0.1106 0.077
Alemania Texel Alemana 0.403 0.0250 0.1081 0.055
Américas Black Belly (Barbados) 0.368 0.0118 0.1860 0.026
Criolla Brazilera 0.378 0.0096 0.1638 0.021
Nativa Costa del Golfo 0.419 0.0338 0.0734 0.074
Morada Nova 0.359 0.0225 0.2052 0.049
Santa Inés 0.401 0.0083 0.1134 0.018
St. Elizabeth 0.429 0.0255 0.0521 0.056
Peru Corriedale 0.432 0.0149 0.0437 0.032
Peru Junin (Canchayllo) 0.439 0.0177 0.0296 0.039

los individuos Criollos Brasileros que de las
razas espafiolas, resaltando que la raza Junin
tiene un componente criollo en sus antece-
dentes genéticos.

DiScUuSsION

El ovino Junin es una raza formada en
el Pertt mediante seleccion genética masal
utilizando a ovejas criollas y cruzadas pro-

gresivamente con reproductores machos de
hasta cinco razas procedentes del oeste nor-
teamericano. La seleccion genética selecti-
va y cerrada se inicié hace 50 afios y a pesar
de su importancia en la ganaderia de la sierra
central peruana poco se conoce sobre su
genética y diversidad. En este trabajo se usa-
ron microarreglos de SNP de alta resolucion
para estudiar la diversidad genética de la raza.
Se encontro que los valores de variabilidad
en el ganado Junin son muy similares a otras
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Figura 1. Grafico de escala multidimensional a partir de marcadores SNP para 862 ovinos de 23
razas incluyendo la raza Junin. Los 20 individuos de raza Junin presentan una estruc-
tura genética particular que lo diferencia de otras razas

razas (Kijas et al., 2012; Beynon et al.,
2015). La heterocigosidad esperada calcula-
da para la poblacion del ovino Junin fue de
0.429y con un bajo coeficiente de endogamia
sugiriendo una buena variabilidad genética
para esta poblacion. La alta diversidad
genética sugiere el buen manejo reproductivo
de los rebafios, seguramente como resultado
del mejor control genealdgico emprendido en
la tltima década.

En el analisis de escalas multidimen-
sionales para las 23 razas en estudio se ob-
servo un agrupamiento de la variabilidad de
la poblacion de ovino Junin, lo que sugiere
una identidad de la raza. Este estudio pre-
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senta por primera vez evidencia molecular
de la individualidad de la raza Junin frente a
otras razas. Esta individualidad tal vezrefleje
la participacion de tres razas norteamerica-
nas muy pocas veces utilizadas en mejora-
miento genético en otras regiones del pais.
Se observa una cercania de la poblacion del
ovino Junin con la raza Corriedale, raza predo-
minante en el Pert y base inicial de las borre-
gas (criollas vs Corriedale) y con las poblacio-
nes de ovino criollo de Brasil, de ascendencia
de ovejas espafiolas. Estos resultados son es-
perados dado que el ovino criollo peruano y el
ovino Corriedale fueron usados para la forma-
cion de laraza Junin, de alli que comparten par-
te de esa diversidad genética (Rojas, 2014).



D. Carhuaricra et al.

El ovino Junin es un importante recurso
genético de los Andes peruanos, pues es la
tercera poblacion existente en el Peru adap-
tada para zonas altoandinas, con buen rendi-
miento de carne y lana. La informacion brin-
dada en este trabajo puede servir como base
para implementar medidas de conservacion
necesarias para asegurar un desarrollo ga-
nadero del ovino Junin compatible con el uso
sostenible de la diversidad genética (FAO,
2007). La falta de viabilidad economica de
los sistemas de produccion ganadera y a la
destruccion de los habitats de las razas gana-
deras nativas, como acontece en la ganade-
ria andina actual, puede llevar a la pérdida de
la diversidad genética y acelerar la erosion
genética como ocurre con casi 30% de razas
de ganado de todo el mundo, en especial en
paises en vias de desarrollo (FAO, 2015;
Zhang et al., 2018). Por ello es importante
conocer la diversidad genética de las razas
ganaderas adaptadas a la geografia peruana
como el ovino Junin y las poblaciones criollas
de ovinos para conservarlas y asegurar el
recurso genético para el futuro.

CONCLUSIONES

Los analisis realizados corroboran que
el ovino Junin corresponde a una raza con
alta diversidad genética, y se encuentra rela-
cionada a la raza Corriedale y al ovino criollo
brasilero.
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