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INTRODUCCION

Las principales especies de peces marinos cultivadas en el Mediterraneo son la dorada y la lubina, para
las que se han iniciado programas de mejora genética en los Ultimos afos. En acuicultura, conocer el
grado de consanguinidad de las poblaciones salvajes y de cultivo es clave para lograr una produccion
sostenible. El éxito de cualquier programa de mejora depende criticamente de la forma en que se
construye la poblaciéon base, que puede crearse a partir de poblaciones salvajes o de cultivo. La
variabilidad genética disponible en los fundadores determinara el progreso genético subsecuente.
Ademas, una vez que los programas de mejora estan en marcha, es crucial controlar la consanguinidad
para evitar sus consecuencias negativas. El objetivo de este estudio fue comparar los patrones de
consanguinidad a lo largo del genoma de poblaciones salvajes y cultivadas de dorada y lubina.

MATERIAL Y METODOS

Se analizaron muestras provenientes de 11 poblaciones salvajes y 13 poblaciones de cultivo de dorada,
y de 9 poblaciones salvajes y 16 poblaciones de cultivo de lubina, distribuidas a lo largo del
Mediterraneo. Utilizando el MedFish SNP array, que contiene ~30K SNPs para cada especie (Penaloza
et al., 2021), se obtuvieron genotipos para un total de 462 individuos de dorada y 516 individuos de
lubina. El coeficiente de consanguinidad gendmico calculado fue el basado en las desviaciones de las
proporciones de Hardy-Weinberg (Li & Horvitz, 1953). Los patrones de homocigosis y de
consanguinidad a lo largo del genoma se determinaron utilizando el software PLINK (Purcell et al.,
2007) y ventanas deslizantes de longitud ~1 Mb que se desplazaron un SNP cada vez. Ambos
parametros se estimaron promediando los valores de todos los SNPs incluidos en cada ventana.

RESULTADOS Y DISCUSION

En general, las diferencias en términos de homocigosis y consanguinidad entre las poblaciones salvajes
y de cultivo fueron pequefias en ambas especies. Los valores de homocigosis variaron entre 0.49 y
0.73 en dorada y entre 0.42 y 0.88 en lubina, mientras que los de consanguinidad variaron entre —0.39
y 0.19 en dorada y entre —0.46 y 0.37 en lubina. En general, las poblaciones de lubina mostraron mayor
variacion a lo largo del genoma que las poblaciones de dorada. Por ejemplo, la poblacion salvaje de
Marruecos mostré altos picos de consanguinidad en algunas regiones. Los resultados coinciden con
estudios previos sobre la estructura poblacional, en los que las poblaciones salvajes de dorada
mostraron menores niveles de diferenciacion que las de lubina, y donde la poblacion de lubina de
Marruecos presenté una mayor diferenciacion genética en comparacién con otras poblaciones
(Villanueva et al., 2022).

CONCLUSION
Los resultados no han mostrado una diferenciacién clara entre poblaciones salvajes y cultivadas en
términos de niveles y patrones de consanguinidad, lo que puede indicar que no se ha perdido mucha
variabilidad genética en el proceso de fundacion de las poblaciones y que los programas de mejora son
recientes. Por lo tanto, las poblaciones cultivadas todavia estan cercanas a las salvajes.
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