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INTRODUCCION

La consanguinidad es un indicador de la variabilidad genética, y su evaluacioén y control son esenciales
en los programas de mejora genética. Mediante el analisis de las regiones de homocigosis (ROH) a
través del genotipado de SNPs se puede calcular la consanguinidad gendémica utilizando el coeficiente
de consanguinidad Frox (Saura et al., 2013). Ademas, las ROHs son una herramienta poderosa para
investigar la estructura genética de una poblacién. El objetivo de este estudio fue calcular los indices
de consanguinidad Fron y estimar el nimero, la longitud y la frecuencia de las ROHSs, asi como analizar
la presencia de islas de ROH, definidas como regiones gendémicas con una alta densidad de
homocigosidad compartida por un porcentaje significativo de individuos, en una poblacion cerrada de
cerdos Ibéricos.

MATERIAL Y METODOS

Los animales analizados en este estudio pertenecen a una poblacién de cerdos Ibéricos propiedad de
la empresa Sanchez Romero Carvajal (SRC), que se mantiene cerrada desde hace mas de 20 afios,
con una poblacién base de 600 cerdas y 15 verracos. En total, se genotiparon 523 individuos, nacidos
entre 2016 y 2021 provenientes de 500 cerdas y 20 verracos, representativos de la piara, utilizando el
lllumina PorcineSNP60 BeadChip. El control de calidad se realizd con el software PLINK, mientras que
el paquete detectRuns se empled para identificar las ROHs mediante la opcién de ventana deslizante,
estableciendo una longitud minima de 1 Mb y un minimo de 15 SNPs para cada ROH. Las ROHs se
clasificaron en 5 clases segun la longitud (en Mb): 1-2, 2-4, 4-8, 8-16 y >16. Una region ROH fue
considerada como isla cuando se presenté en al menos el 69% de los individuos.

RESULTADOS Y DISCUSION

Se identificaron un total de 40.516 ROHs y un valor Frow para la poblacion de 0,23. El 60% de las ROHs
identificadas fueron cortas (1-4Mb), mientras que un 7.8% fue mayor de 16Mb, asociadas a una
endogamia reciente (Keller et al., 2011). Los valores de Frown por cada clase descendieron desde 0,23
en el grupo 1-2Mb hasta 0,10 en la clase > 16Mb. El mayor nimero de ROH se detectd en el cromosoma
6 (10,3%), mientras que el menor se registrd en el cromosoma 18 (2,47%). Se identificaron un total de
9 islas de ROHs. Los cromosomas 2, 6 y 8 presentaron dos islas cada uno, mientras que los
cromosomas 12, 13 y 14 albergaron una isla cada uno. Entre ellas, destaco una isla en el cromosoma
6, compartida por el 96% de la poblacion, lo que sugiere la presencia de un efecto genético comun o
una posible seleccién en esta regiéon. Segun la clasificacion funcional de los genes obtenida con el
software DAVID, los genes dentro de esta isla estan relacionados con vias inmunolégicas y regulacion
transcripcional, destacando genes de la familia NLRP y de la familia ZNF en estas funciones,
respectivamente.

CONCLUSION

La consanguinidad moderada de la poblacion y la prevalencia de ROHs de menor tamafio indican una
mayor proporcion de consanguinidad ancestral, resultado de la falta de control genealdgico en las
explotaciones tradicionales de cerdo Ibérico en décadas pasadas. Sin embargo, el incremento de
consanguinidad se ha intentado controlar a partir del registro genealdgico iniciado con el programa de
mejora, y las consiguientes cubriciones dirigidas. Por ello, a pesar de la selecciéon efectuada, la
endogamia reciente es moderada. Respecto a los resultados de las islas de ROHs indican que los
genes relacionados con funciones inmunolégicas y transcripcionales podrian haber estado sujetos a
presion selectiva, sugiriendo una posible adaptacion a factores ambientales o patégenos, asi como una
regulacion génica mas eficiente.
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