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INTRODUCCION

La consanguinidad (F) es consecuencia del apareamiento de individuos emparentados, incrementando
la homocigosis (Alemu et al., 2021). Tradicionalmente se ha utilizado el pedigri para medir la F, pero
las nuevas tecnologias moleculares han permitido el desarrollo de nuevos coeficientes. El tamafio
efectivo (Ne) es uno de los indicadores mas usados para evaluar la diversidad genética de una
poblacién y se puede calcular a partir del incremento de consanguinidad por generacion (AF). Se ha
llevado a cabo con éxito un experimento de seleccion divergente para variabilidad de peso al nacimiento
en ratones durante 26 generaciones creando dos lineas (Formoso-Rafferty et al., 2016). La mas
homogénea presento ventajas en productividad, bienestar animal y robustez (Formoso-Rafferty et al.,
2022). El objetivo de este estudio fue comparar distintas medidas de F y Ne en esta poblacién utilizando
informacion de pedigri y de marcadores moleculares.

MATERIAL Y METODOS

Se utilizé informacién del pedigri de las 26 generaciones de seleccion divergente y de 5 generaciones
previas. Se genotiparon 1,669 individuos de las lineas de seleccién con el chip de alta densidad
Affymetrix Mouse Diversity Genotyping Array. Se calcularon diferentes F usando varias metodologias:
basado en cadenas largas de homocigotos (Fron) (McQuillan et al., 2012) y los coeficientes de
consanguinidad de Nejati-dJavaremi (Fyes) (Nejati-dJavaremi et al., 1997), Li y Horvitz (F.sn) (Li y Horvitz,
1953) y de Yang (Fvan) (Yang et al., 2010), asi como el basado en el pedigri (Frpep) (Meuwissen y Luo,
1992). Fron, Fnes y FrLernfueron estandarizados por el promedio en una poblacién de referencia (RP),
siendo Frowo, Fneso Y Frsero, respectivamente. AF se calculé segun Gutiérrez et al. (2008) a partir de
Froro(AFrorHo), FNEJO(AFNES), FLan(AFLer) Y FraHo(AFLgro) Y FYan(AFYaN) Y Fpeo(AFrep). A partir de estos
AF se calcularonNerono, Nenejo, NergrHo, Nevany Nepepi por generacion. Asimismo, se calcularon las
correlaciones entre los distintos F. Para detectar los ROH se utilizé PLINK v1.9 (Chang et al., 2015) y
las matrices de relaciones gendmicas se construyeron utilizando un cédigo propio en R y las
correlaciones se calcularon utilizando la funcién “cor” en R (Rizopoulos, 2006).

RESULTADOS Y DISCUSION

Los valores mas altos fueron Fron Y Fnes. LOs valores mas bajos fueron detectados en Fign. Las
correlaciones mas altas con Fpep fueron detectadas con Fron (0.89) lo que sugiere que entre los
coeficientes moleculares Frown €s el mas representativo de identidad por descendencia (IBD) (Ceballos
et al., 2018). AFpep; presentd valores entre 0.00 y 0.02. Los AF calculados utilizando informacién
molecular fueron similares entre si. La tendencia de todos los Ne se estabilizé a partir de la décima
generacion. Nepepi presentd menor variabilidad. Neisy presentd valores extremadamente negativos
mientras que Ne_gHo presentd una tendencia mas estable, casi idéntica a Nenesjoy a Nepepi.

CONCLUSION
Esta poblacion seleccionada de ratones representa una buena base para estudiar distintas
metodologias y distintas fuentes de informaciéon para calcular coeficientes de consanguinidad y
tamafios efectivos. Frony Frep SOn mas representativos de IBD. Fue necesaria la informacion de varias
generaciones para observar una tendencia estable de Ne.
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