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Resumen  

El objetivo de este trabajo ha sido la detección de regiones de homocigosidad (ROH) y 
heterocigosidad (ROHet) en 22 razas ovinas autóctonas españolas genotipadas con el chip de Illumina 
de 50K (Ovine SNP50 BeadChip). Las razas analizadas fueron (N = 1142): Ansotana (n = 41), Canaria 
(n = 32), Canaria de Pelo (n = 28), Cartera (n = 39), Castellana (n = 23), Churra (n = 100), Churra 
Lebrijana (n = 31), Churra Tensina (n = 38), Latxa (n = 90), Maellana (n = 39), Manchega (n = 101), 
Merino (n = 199), Navarra (n = 39), Ojalada (n = 24), Ojinegra de Teruel (n = 36), Ovella Galega (n = 
27), Rasa Aragonesa (n = 102), Ripollesa (n = 24), Roya Bilbilitana (n = 23), Roja Mallorquina (n = 
29), Segureña (n = 12) y Xisqueta (n = 65). Tras el control de calidad con Plink1.9, se obtuvo un total 
de 1093 individuos y 44.398 SNPs, usando el genoma ovino versión Rambouillet 2.0. Se llevó a cabo 
un análisis de escalamiento multidimensional (MDS) para conocer la estructura poblacional de las 
razas ovinas españolas con el software Plink. Para la detección de ROH y ROHet se utilizó el software 
detectRUNS en R. El criterio para declarar una región del genoma como ROH/ROHet mediante el 
método por ventanas (“sliding windows”) fue el siguiente: ventanas de 50/10 SNPs, mínima longitud 
de ROH/ROHet de 1 Mb/0.5 Mb; mínimo número de SNPs de 45/10 (SNPs/ROH estimado con la 
ecuación de Lencz et al., 2007); mínima densidad de 1 SNP cada 100 Kb; distancia máxima entre dos 
SNPs homocigotos adyacentes de 250 Kb; y no más de 1 heterocigotos/2 homocigotos, y 2 SNPs 
faltantes por ventana. El análisis de escalado multidimensional mostró una clara diferenciación de la 
raza Churra Lebrijana respecto al resto de razas. Igualmente, las razas Churra y Merina, mostraron 
clusters diferenciados, aunque dicha diferenciación fue menor que la observada en la raza Churra 
Lebrijana. Nuestro análisis también ha mostrado una media de número de ROHs/animal/raza de 14,74, 
variando desde 3,69 (Rasa Aragonesa) a 55,23 (Churra Lebrijana), predominando los ROHs de 1-
10Mb. En general, los coeficientes de consanguinidad (FROH) fueron bajos (FROH < 0,10), con la 
excepción de la Churra Lebrijana (FROH = 0,169), presentando las razas Rasa Aragonesa y Merina los 
menores valores de consanguinidad (FROH = 0,010). En cuanto a los coeficientes de heterocigosidad 
(FROHet) presentaron todas las razas valores similares, variando entre 0,035 (Churra lebrijana) y 0,046 
(Castellana y Latxa). Los resultados sugieren que los ROHet son pequeños y frecuentes en las razas 
estudiadas, predominando los ROHet de entre 0,5-1 Mb (>90%). 
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