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INTRODUCCION
Tradicionalmente, la conservacion de especies se ha centrado en la variabilidad genética nuclear y
mitocondrial para definir unidades de manejo y evaluar riesgos de extinciéon. Sin embargo, se ha
evidenciado que la microbiota no solo juega un papel fundamental en la salud y adaptacion de los
organismos, sino que también puede estar influenciada por la genética del huésped. En poblaciones
con baja variabilidad genética, como aquellas amenazadas o sometidas a procesos de domesticacion
y seleccién artificial intensos, la consanguinidad podria afectar no solo a la diversidad genética y la
depresion consanguinea del huésped, sino también comprometer la estabilidad y funcionalidad de la
microbiota, un aspecto que aun esta poco investigado. Por tanto, el objetivo de este estudio es evaluar
el impacto de la consanguinidad del huésped sobre la diversidad de la microbiota vaginal en ovejas de
tres razas ovinas espafiolas, y determinar su influencia en la tasa de prefiez por inseminacion artificial.

MATERIAL Y METODOS

Se genotiparon 243 ovejas de las razas Manchega, Latxa y Rasa Aragonesa utilizando un chip de 606K
SNPs. Se estimaron distintos coeficientes de consanguinidad gendmica, incluyendo aquellos basados
en la proporcion de genotipos homocigotos (FneJ), la proporcion de segmentos de homocigosis (Fron)
y los derivados de la matriz de relaciones gendmicas (Fvr y Fvang) (ver Villanueva et al., 2021). La
ocurrencia de depresion consanguinea para prefiez se evalué utilizando un modelo mixto umbral en el
que el coeficiente de consanguinidad se incluyé como covariable. La microbiota vaginal de las mismas
ovejas se secuencié mediante metabarcoding de las regiones V3-V4 del ARN ribosémico 16S, y
mediante una aproximacion metagendmica utilizando la tecnologia de secuenciacidén por nanoporos.
La diversidad de la microbiota se cuantificd, para diferentes niveles taxondémicos, a través de
estimadores de diversidad alfa, como son la riqueza observada, el indice de Chao1, el indice de
Shannon y el indice de Simpson. La relacion entre el coeficiente de consanguinidad y la diversidad
microbiana se evalué mediante analisis de correlacion de Spearman, y la significaciéon estadistica se
determiné mediante un t-test corregido para multiples comparaciones.

RESULTADOS Y DISCUSION

Se detecto depresion consanguinea significativa para la tasa de prefiez. Los estimadores de diversidad
alfa obtenidos mediante metabarcoding y metagendmica, mostraron correlaciones negativas
significativas con los coeficientes de consanguinidad gendémica, excepto en el caso de los indices de
Shannon y Simpson. Esta ausencia de correlacion puede explicarse porque estos indices estan
ponderados por la abundancia relativa y la equitatividad en la distribucion de los taxones. Las
correlaciones mas fuertes se dieron con Fyang (—=0.19) y las mas débiles con Fvr (—0.08). Nuestros
resultados muestran una tendencia similar a los encontrados en estudios recientes en cerdos, donde
se ha observado una disminucion en la diversidad de la microbiota intestinal asociada al aumento de la
consanguinidad del huésped (Wei et al., 2020), asi como una mayor diversidad microbiana relacionada
con un incremento en el niumero de copias en el genoma del huésped (Ramayo-Caldas et al., 2023).

CONCLUSION
Los resultados de este estudio sugieren que el aumento de la consanguinidad no solo reduce la eficacia
biolégica de los animales estudiados, sino que también afecta a su capacidad para mantener una
microbiota sana y diversa. Esto puede deberse tanto al efecto genético del huésped sobre el ambiente
en el que se desarrolla como a interacciones genéticas huésped-microbiota que intensifican estos
efectos, subrayando la importancia de preservar la variabilidad genética en los programas de seleccion.
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