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Resumen

La Rubia Gallega (RG) es una raza autéctona de ganado vacuno espafiola que se encuentra
principalmente en la region auténoma de Galicia. Investigaciones previas han identificado un notable
efecto de depresién endogamica relacionado con rasgos econdmicamente importantes. Este estudio
busca ampliar la investigacion anterior examinando la asociacion entre los efectos de la endogamia en
cuatro rasgos econémicamente significativos (Intervalo entre partos - IP -, Edad al primer parto - EP -,
Peso al nacimiento - PN -, y Peso a los 210 dias -P210-) con la presencia o ausencia de Runs of
Homozygosity (ROHSs) en los cromosomas autosémicos. El objetivo es profundizar en la comprension
de las consecuencias de la endogamia en la poblacion RG y su impacto en estos rasgos, asi como
identificar genes o regiones gendmicas vinculadas a efectos de endogamia deseables o indeseables. El
conjunto de datos consiste en genotipos con 57,490 polimorfismos de un solo nucle6tido (SNP) de
4,878 individuos. En todos ellos existen registros para PN, mientras que para el resto de datos
fenotipicos se utilizaron 3,503, 3,315 y 3,285 registros para EP, IP y P210, respectivamente. Las
ROHs se identificaron utilizando la funcion "consecutiveRUNS.run" del paquete R "detectRUNS",
con parametros categorizados por longitud (en Mb): [1, 2], (2, 4], (4, 8], (8, 16], y >16.
Posteriormente, se cre6 una matriz de presencia/ausencia que indicaba si cada SNP estaba situado
dentro de una ROH para cada animal. En primer lugar, se realiz6 una estimacion mediante ssSGREML
y, posteriormente, se realizd una prueba t-test con los residuos de este modelo para evaluar la
significacion del efecto de la presencia o no de un SNP dentro de un ROH. Se identificaron un total de
trece regiones dentro de BTA que estaban significativamente asociadas con los efectos de la
endogamia. Dentro de estas se incluyen PN (2, 3, 6, 11, 13, 28), EP (1, 2, 4,5, 7), y P210 (2, 14, 21 -
dos regiones -), mientras que no se observaron regiones significativas en IP. Entre los genes ubicados
en ellas, se pueden destacar el MSTN (Miostatina), CREB5 (CAMP Responsive Element Binding
Protein 5) y FABP4 (Fatty Acid Binding Protein 4).
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