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Resumen 
  

Mediante simulaciones por ordenador se ha investigado la precisión en la estimación 
de la tasa de depresión consanguínea en una población utilizando distintas medidas de la 
consanguinidad obtenidas con marcadores moleculares SNP. Se han evaluado los estimadores 
descritos por Li y Horvitz (FLH1 y FLH2), VanRaden (FVR1 and FVR2), Yang y colaboradores 
(FYA1 y FYA2), y los basados en la homocigosis de marcadores (FHOM) y el pedigrí (FPED), en 
comparación con los valores obtenidos a partir de medidas de la identidad por descendencia 
(FIBD). Cuando se conocen las frecuencias alélicas de la población base que se utiliza de 
referencia para estimar el coeficiente de consanguinidad, todos los estimadores moleculares 
de la consanguinidad, excepto FVR2 y FLH2, muestran generalmente una alta correlación con 
FIBD y proporcionan buenas estimaciones de la tasa de depresión consanguínea. Cuando se 
desconocen las frecuencias alélicas de la población base y, por ello, se utilizan las frecuencias 
alélicas de la población en su momento actual para el cálculo de los estimadores, FLH1 es el 
estimador más correlacionado con FIBD, y FYA2 es el que proporciona las mejores estimaciones 
de la tasa de depresión consanguínea. Utilizando datos de SNPs (hasta un millón) de una 
población de Drosophila melanogaster se deduce que, con tan sólo 17 individuos no 
emparentados secuenciados, es posible estimar la tasa de depresión consanguínea de la 
población para el carácter productividad de pupas y una medida de la eficacia competitiva, y 
que estas estimas se ajustan con suficiente precisión, a las obtenidas mediante cruces entre 
hermanos. 
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