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ESTIMACION DEL PARENTESCO EN CERDOS IBERICOS
UTILIZANDO MARCADORES MOLECULARES

M.A. Toro, C. Barragan, J. Rodrigaiiez, C. Rodriguez, L. Silié

Departamento de Mejora Genética y Biotecnologia, SGIT-INIA,
Madrid, Espafia

RESUMEN

Se han comparado distintos estimadores del parentesco obtenidos a partir de infor-
macién molecular de 63 cerdos ibéricos procedentes de las estirpes Torbiscal y Guad-
yerbas para las que existen datos genealdgicos desde 1945. Los marcadores utilizados
fueron 32 microsatélites distribuidos entre los 18 autosomas. Los estimadores calcula-
dos fueron los siguientes: 1) L&HI| y L&H2 propuestos por Li y HorviTz (1953): 2)
L&R propuesto por LyncH y RiTLanp (1999); 3) Q&G propuesto por QUELLER Y
GOODNIGHT (1989); 4) RIT, propuesto por RITLAND (1996). Asimismo, se calculd el
parentesco molecular y el genealégico, este tltimo a partir del pedigree completo. Se
detectaron fuertes discrepancias entre las estimaciones obtenidas a partir de la informa-
cién molecular y las obtenidas en el andlisis genealdgico siendo los valores de las pri-
meras mucho menores. También se evalué la correlacidn entre los estimadores y los
valores genealdgicos. Esta correlacion fue alta, entre 0,91 y 0,74 para los distintos esti-
madores, si se consideran los 63 animales que muestran un rango de parentescos muy
extremo, pero disminuye hasta alcanzar valores de 0,60 y 0,30 para las poblaciones
Guadyerbas y Torbiscal, respectivamente, cuando se analizan por separado. Por tiltimos
se discuten las posibles causas de las discrepancias observadas.

Palabras clave: Microsatélites. Cerdo ibérico, Parentesco.

SUMMARY

Several estimators of coancestry from molecular information were compared. The
data came from 63 iberian pigs of the strains Guadyerbas and Torbiscal with the com-
plete genealogy known since 1945. The markers used were 32 microsatellites distribu-
ted among the 18 autosomes, The estimators calculated were: 1) L&H1 y L&H?2 pro-
posed by L1 and HorviTZ (1953); 2) L&R proposed by LyncH and RiTLAND (1999); 3)
Q&G proposed by QUELLER and GOODNIGHT (1989); 4) RIT, proposed by RITLAND
(1996). Besides, the molecular and the genealogical coancestry was also calculated, the
last one using the complete pedigree. Important discrepancies were found between the
estimations obtained with molecular information and the coancestries calculated in the
genalogical analysis, being the first much smaller. The correlation between the estima-
tions and the genealogical values was also calculated. This correlation was high. bet-
ween 0.91 and 0.74 for the different estimators when all the animals were considered
and therefore a wide range of coancestries ocurred. However, the correlation decreases
until values of 0.60 and 0.30 for the Guadyerbas and Torbiscal populations, respecti-
vely when they were analysed separately. Finally, the possible causes of the discrepan-
cies are also discussed.

Key words: Microsatellites, Iberian pig. Coancestry.
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Introduccion

Los conceptos de consanguinidad de un
individuo y de parentesco entre dos indivi-
duos juegan un papel de primordial impor-
tancia en las aplicaciones practicas de la
Genética cuantitativa. Asi, dichos coeficien-
tes se requieren tanto para estimar los pard-
metros genéticos como para realizar evalua-
ciones del mérito genético de aplicacién en
la Mejora. En Sociobiologia son también
importantes para interpretar la evolucién de
los comportamientos sociales. Y por tltimo,
en la Genética de la conservacidn constitu-
yen la herramienta fundamental para la
toma de decisiones tanto respecto a los indi-
viduos que han de contribuir genes a la
siguiente generacién como respecto a la
forma en que deben ser apareados (CABA-
LLERO y Toro, 2000).

El espectacular desarrollo de los marca-
dores moleculares ocurrido en los tiltimos
afios ha motivado un creciente interés en
utilizarlos para determinar el parentesco
(AVISE, 1994). Se han publicado ya varias
aplicaciones en la estimacion de parametros
genéticos en poblaciones naturales de plan-
tas (RITLAND, 1996) y en la estimacion del
parentesco entre colonias en los insectos
sociales (QUELLER y GOODNIGHT, 1989).

Se han propuesto numerosos estimadores
del parentesco a partir de la informacién
proporcionada por los marcadores la mayo-
ria de los cuales se describen en la reciente
revision de LYNCH y RITLAND (1999). Su
calidad como estimadores del verdadero
parentesco se ha establecido fundamental-
mente mediante simulacién concluyéndose
que proporcionan estimas razonables. Sin
embargo estas simulaciones suponen una
estructura de parentesco muy sencilla, bdsi-
camente padres e hijos, hermanos y medios
hermanos.

En el presente trabajo se comparan distin-
tos estimadores del parentesco en una pobla-
cién de cerdos ibéricos de genealogia com-
pleja y totalmente conocida, de forma que
pueden compararse los resultados de los dis-
tintos estimadores entre si y con los corres-
pondientes valores obtenidos del pedigree.

Materiales y métodos

Poblaciones

Las dos poblaciones consideradas en
este estudio Guadyerbas y Torbiscal forman
parte de la piara experimental de cerdos
ibéricos establecida desde 1944-1945 en la
finca Dehesén del Encinar (Oropesa, Tole-
do). La formacién de esta piara se realizé a
partir de animales procedentes de cuatro
estirpes representativas de los principales
tipos de cerdo ibérico existentes en la
época: dos portuguesas coloradas: Ervidei-
ra 'y Caldeira y dos extremefias negro-lam-
pifias: Campanario y Puebla (ODRIOZOLA,
1976). Guadyerbas es la actual denomina-
cién de la estirpe Puebla mientras que Tor-
biscal es una linea compuesta que procede
de la fusion de las cuatro estirpes fundado-
ras realizada lentamente entre 1961 y 1963
(RODRIGANEZ y col. 2000). Por lo tanto, las
dos poblaciones comparten genealogia
hasta 1963. Desde entonces han permaneci-
do aisladas genéticamente, conservandose
en la actualidad con censos aproximados de
7 machos y 28 hembras (Guadyerbas) y 15
machos y 60 hembras (Torbiscal). Se dis-
pone de la genealogia completa de todos
los animales desde 1945, habiendo transcu-
rrido unas 20 generaciones hasta los actua-
les animales genotipados (Toro y col.,
2000).
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Microsatélites

Se utilizaron 32 microsatélites distribui-
dos entre los 18 autosomas de la forma
siguiente: uno en los cromosomas 1, 2, 3, 5,
7,9,10, 11, 13,16, 17 y 18, dos en los cro-
mosomas 8, 14 y 15, tres en los cromoso-
mas 6 y 12 y ocho en el cromosoma 4. Los
microsatélites, amplificados mediante PCR,
se analizaron por electroforesis capilar en
un ABI 310. El rango en el nimero de ale-
los/marcador fue 2-7 con un nimero medio
de 4,2 y el rango de heterocigosidades 0,18-
0,79 siendo la heterocigosidad media 0,48.

Estimacion del parentesco: andlisis
genealogico

El parentesco de todas las posibles pare-
jas de individuos se calculd a partir del pedi-
gree utilizando el método tabular. Con obje-
to de homogeneizar los resultados en lugar
de calcular también la consanguinidad de
cada individuo se calculé el coeficiente de
autoparentesco de un individuo consigo
mismo. La relacién entre el coeficiente de

Estimacion del parentesco con marcadores:
un solo locus

Se denomina parentesco molecular
(MOL) al obtenido aplicando la definicion
de parentesco de MALECOT (1948) al gen
marcador. Segun esto el parentesco molecu-
lar entre dos individuos X e Y es la probabi-
lidad de que dos alelos tomados al azar, uno
de cada individuo sean idénticos en estado.
Esta probabilidad puede también calcularse
para cada uno de los alelos involucrados y el
parentesco para ese locus serd la suma de
todos ellos. Estos valores calculados para las
distintas parejas posibles de individuos en un
locus multialélico se dan en el cuadro |.

La relacién entre el parentesco molecular
y el de identidad por descendencia se
entiende facilmente si se considera que

E(fy) = p,z +p,(1- p)f

siendo f el coeficiente de parentesco de
identidad por descendencia de Malécot y p,
la frecuencia del alelo 7.

Segiin esto, una estima del parentesco
contribuido por el alelo i serd

autoparentesco y el de consanguinidad es f= Ju—p
simplemente fy, =0,50 (/1 + F,). pi(l=p)

Cuadro |

Parentesco molecular para distintas parejas de invidulos
Table 1
FPairwise molecular coancestry

Pareja i s Jo S
AALAA, 1,00 0,00 0,00 1,00
AAL AN 0,50 0,00 0,00 0,50
AAL AA, 0,00 0,00 0,00 0,00
AALAA 0,25 0,25 0,00 0,50
AA AA, 0,25 0,00 0,00 0,25
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La informacién proporcionada por n ale-
los puede combinarse de varias formas
dando lugar a distintos estimadores. Si se
elige como factor de ponderaciéon W, =
=p,(1-p, ) como sugieren L1 y HOrRVITZ
(1953) se obtiene

wa, E/’ fu - i/)i2
Ep(l—p) /—j/vf

Si el factor de ponderacién fuera
w; =(l = p,)/(n-1) como sugiere RITLAND
(1996) suponiendo que las estimas son inde-
pendientes, se obtiene

[F]

=E’fm—plf= I 'szm‘l’f 2]
~“(n=1)p, (n-1)4% P

Recientemente, LYNCH y RITLAND (1999)
han propuesto el siguiente estimador de
“regresion” (que llamaremos L&R) entre un
individuo de referencia X (con alelos a y b)
y un individuo probando Y (con alelos c y
d).

B = Pl S+ Spa) + Po(Su + ) = 40,0,
o 214 S, P, + s) = 8p.p,
siendo §,, una variable auxiliar que toma el

valor 1 stu=vy0si u=v.Lasdos estimas
opten1Qas para cada parejafi\_.‘, yf.\_.v se prome-
dian aritméticamente para obtener la estima
final f.

Otro estimador relacionado con el ante-
rior es el de QUELLER y GOODNIGHT (1989)
que tiene la siguiente expresion:

0,5(S,.+S,, + S,,( +Su)— P~ Py
I+ S ’

i ~ Pu = Pp

./:,‘()

y presenta la limitacion de no estar definido
para loci bialélicos.

Estimacion del parentesco con marcadores:
varios loci

A partir del estimador de Lt y HOrvITZ
(1953) calculado para cada locus puede
promediarse sin mds para todos los N Joci

S
N

estimador que denominaremos L&HI o
bien promediarse primero el parentesco
molecular de todos los loci y posteriormen-
te aplicar (1) obteniéndose

Noon

2 fin = E E Pi
B3

estimador que denominaremos L&H2 vy
que, como indica RITLAND (1996) asume
implicitamente que la correlacién entre las
estimas de los distintos loci es la unidad. Si
por otra parte, se asumiera que dicha corre-
lacion es cero, la ponderacién para cada
locus serfa 1/(n, =1) que aplicado sobre la
ecuacién (2) daria lugar al estimador que
denominamos RIT:

N

hi-2h
EE 2

! pll

Z(n,—[)

En el caso del estimador de LYNCH y
RiTLAND (1999), que denominaremos L&R
el parentesco multilocus se obtiene ponde-
rando por el inverso de las varianzas unilo-
cus:

I

S

!

f= “’/f/
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ER 5 —4p Resultados
con w, = ( )P+ Py) PPy
8p,ps
Por ultimo el estimador multilocus de En el cuadro 2 se presentan una descrip-

QUELLER y GOODNIGHT (1989) es el prome- cion de los coeficientes estudiados. Se ha
dio aritmético de las estimas unilocus y lo  distinguido entre los coeficientes de paren-
designaremos como Q&G. tesco dentro de cada una de las dos poblacio-

Cuadro 2
Estadisticos de los estimadores del coeficiente de parentesco (f, ) y autoparentesco (f,)
calculados para individuos pertenenecientes a las lineas Torbiscal y Guadyerbas
Table 2
Statistics of the estimators of the coancestry coefficient (f, ) and self-coancestry (f, )
calculated for the individuals belonging to the Torbiscal y Guadyerbas strains

Guadyerbas Torbiscal Guad. vs Torb.
Estimadores
Parentesco (f) fxy Sfx Sfxy Sfxx fxy
(n) (496) (32) (465) (31) (992)
Genealogia (PED)
Media 0,390 0,677 0,163 0,574 0,047
Desviacion tipica 0,032 0,061 0,030 0,010 0,0002
Min./ méx. 0,343/ 0,548 0,666/ 0,686 0,138/0,363 0,566/ 0,605 0.047/ 0,048
Molecular (MOL)
Media 0,577 0,772 0,449 0,719 0,349
Desviacion tipica 0,044 0,043 0,047 0,031 0,043
Min./ méx. 0,469/0,727 0,687/0,859 0.320-0,711 0,641/0,766 0,242/ 0,492
Liy Horvitz (L&HT)
Media 0,223 0,582 0,058 0,517 -0.156
Desviacion tipica 0,091 0,090 0.088 0,055 0.076
Min./maéx. -0,061/0,516  0,416/0.764 -0,213/0,536 0,373/0,584 -0.458/0,158
Liy Horvitz (L&H2)
Media 0,250 0,596 0,023 0,502 -0,153
Desviacion tipica 0.078 0,076 0,084 0,056 0,076
Min./ max. 0,058/0,515  0,446/0.751 -0,205/ 0,488 0,363/0.585 -0,343/0.100
Lynch y Ritland (L&R)
Media 0,129 0,500 0,070 0,500 -0,113
Desviacion tipica 0,072 0,000 0,057 0,000 0,036
Min./ max. -0,051/0,355  0.500/ 0,500 -0,048/0.426 0,500/ 0,500 -0,223/-0,007
Queller y Goodnigth (Q&G)
Media 0,222 0,500 0.011 0,500 -0,107
Desviacion tipica 0,079 0,000 0,114 0,000 0,032
Min./ méx. -0.015/0.418 0,500/ 0,500 -0.449/0.475 0,500/ 0,500 -0,299/-0,006
Ritland (RIT)
Media 0,094 0,396 0,091 0.683 -0,107
Desviacion tipica 0.051] 0,122 0,074 0,167 0,032

Min./ max. -0,036/ 0,289 0.252/ -0.068/ 0,519 0,394-1.107  -0,193/ 0,006
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nes consideradas y el referido a individuos de
poblaciones diferentes. Los coeficientes de
autoparentesco genealdgico medio son 0,677
y 0,574 que corresponden a coeficientes de
consanguinidad promedio de 0,354 y 0,148
para Guadyerbas y Torbiscal, respectiva-
mente. Los valores correspondientes de la
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homocigosidad (consanguinidad) molecular
fueron 0,544 y 0,438. Los estimadores estu-
diados infraestiman en general el autoparen-
tesco. Por otra parte tanto el estimador L&R
como el Q&R asignan siempre un valor de
0,50 al autoparentesco. Los estimadores con-
siderados también proporcionan un valor de

Cuadro 3
Correlacion entre estimadores del coeficiente de parentesco (bajo la diagonal)
y autoparentesco (sobre la diagonal) calculados para 63 individuos de las lineas Guadyerbas
y Torbiscal
Table 3
Correlation among the estimators of coancestry coeffcint (below the diagonal) and self-
coancestry (above the diagonal) calculated for 63 individuals of the Guadyerbas y Torbiscal

strains
PED MOL L&HI L&H?2 L&R Q&G RIT
Genealogia (PED) 0,581 0,394 0,581 0,000 0,000  -0,690
Molecular (MOL) 0,909 0,919 1,000 0,000 0,000 -0,249
L1 and HorviTZ (L&H1) 0,840 0,971 0.919 0,000 0,000  -0,125
L1 and HorviTZ (L&H2) 0,909 1,000 0,971 0,000 0,000 -0.249
LYNCH y RiTLAND (L&R) 0,845 0,907 0,888 0,907 0,000 0,000
QUELLER ¥ GOODNIGHT (Q&G) 0,744 0,797 0,797 0,797 0,723 0,000
RitLAND (RIT) 0.762 0,840 0.854 0,854 0.966 0,692
Cuadro 4

Correlacion entre estimadores del coeficiente de parentesco (bajo la diagonal) y
autoparentesco (sobre la diagonal) calculados para 32 individuos de la linea Guadyerbas
Table 4
Correlation among the estimators of coancestry coefficient (below the diagonal) and self-
coancestry (above the diagonal) calculated for 32 individuals of the Guadyerbas strain

PED MOL  L&HI L&H2  L&R Q&G RIT

Genealogia (PED) -0,216 -0,236  -0,216 0,000 0,000 -0,442
Molecular (MOL) 0,534 0,912 1,000 0,000 0,000 0,303
L1 and HorviTZ (L&H1) 0,431 0,899 0,912 0.000 0,000 0,247
Lt and HorviTZ (L&H?2) 0,534 1,000 0,899 0,000 0,000 0,303
LYNCH y RITLAND (L&R) 0,625 0,735 0,600 0,735 0.000 0,000
QUELLER y GOODNIGHT (Q&G) 0,438 0,593 0,523 0,593 0,649 0,000
RrrLanp (RIT) 0,646 0,739  0.593 0.739 0946  0.635
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los coeficientes de parentesco muy inferior al
valor obtenido en el andlisis genealdgico.
Especialmente notable es el caso del paren-
tesco entre animales de poblaciones diferen-
tes para los que el promedio de las estimas es
negativo e incluso para alguna de ellas todos
los valores son negativos (L&R y Q&G).

En los cuadros 3, 4, S y 6 se presentan las
correlaciones entre los valores de las distin-
tas estimaciones tanto para el conjunto de
todos los individuos como para cada pobla-
cion por separado. Para el conjunto de indivi-
duos la correlaciéon mds alta con el parentes-
co genealdgico la presenta el parentesco
molecular y el L&H2 del que difiere sélo en
un cambio de escala siendo el valor de esta
correlacién préximo a 0,91. Con valores pro-
ximos a 0,85 se encuentran los estimadores
L&H] y L&R, mientras que los estimadores
Q&G y RIT presentan los valores mas bajos
aunque todavia considerables, en torno a
0,75. También el autoparentesco genealégico
presenta una correlacién médxima con el

molecular aunque el valor es mas bajo (0,58).
Los estimadores L&R y Q&G no proporcio-
nan una estima y la que proporciona RIT
esta correlacionada negativamente (-0,69).

Cuando se consideran las dos poblaciones
por separado (cuadros 4 y 5) el orden de los
estimadores respecto a su correlacion con el
parentesco genealdgico es RIT,L&R, MOL =
L&H2, Q&G yL&HI en la poblacién Gua-
yerbas y L&R, RIT, MOL = L&H2, Q&G y
L.&H]I en Torbiscal. Sin embargo, llama la
atencién que incluso para los mejores esti-
madores los valores de la correlacién son
bastante mas bajos, del orden de 0,60 y 0,30
en las poblaciones Guadyerbas y Torbiscal.
Para el parentesco de animales de poblacio-
nes distintas (cuadro 6) las correlaciones son
préximas a cero y la mayorfa negativas (de
-0,045 a 0,038). Mds paraddjico todavia, el
autoparentesco genealdgico estd negativa-
mente correlacionado con todos los estima-
dores (~ -0,2) mientras que lo esta positiva-
mente en Torbiscal (~ 0,3).

Cuadro 5
Correlacion entre estimadores del coeficiente de parentesco (bajo la diagonal)
y autoparentesco (sobre la diagonal) calculados para 31 individuos de la linea Torbiscal
Table 5
Correlation among the estiamators of coancestry coefficient (below the diagonal) and self-
coancestry (above the diagonal) calculated for 31 individuals of the Torbiscal strain

PED MOL  L&HI L&H2 L&R Q&G RIT
Genealogia (PED) 0,323 0,271 0,323 0,000 0,000 0,296
Molecular (MOL) 0,283 0,950 1,000 0,000 0,000 0,278
Li y HorviTz (L&HI) 0.265 0,972 0,950 0,000 0,000 0,273
L1y HorviTZ (L&H2) 0,283 1,000 0,972 0,000 0,000 0,278
LYNCH y RITLAND (L&R) 0,329 0,769 0,704 0,770 0,000 0,000
QUELLER y GOODNIGHT (Q&G) 0,268 0,564 0,563 0,564 0,568 0,000
RiTLAND (RIT) 0,301 0,690 0,622 0,690 0.966 0,532
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Cuadro 6
Correlacién entre estimadores del coeficiente de parentesco calculados para 32 x 31 parejas
de individuos de las lineas Guadyerbas y Torbiscal
Table 6
Correlation among the estimators of coancestry coefficient calculated for the 32 x 31 pairs
of individuals of the Guadyerbas y Torbiscal strains

PED MOL L&H! L&H2 L&R Q&G RIT
Genealogia (PED)
Molecular (MOL.) -0,035
Lty Horvitz (L&HT1) -0,045 0,925
L1y HorviTz (L&H2) -0,035 1,000 0,925
LyncH y RiTLAND (L&R) -0,040 0,691 0,572 0,691
QUELLER y GOODNIGHT (Q&G) 0,038 0,413 0,371 0,413 0,200
RiTLAND (RIT) -0,042 0,878 0,744 0,878 0,827 0,396

Discusion

El coeficiente de parentesco genealdgico
es un coeficiente que mide la probabilidad
de identidad por descendencia relativo a una
poblacién de referencia (poblacién base o
fundadora) en la que se supone que todos
los alelos de la misma son distintos. Por ello
su valor es siempre mayor que cero. El coe-
ficiente de parentesco molecular mide esen-
cialmente desviaciones de las frecuencias
genotipicas respecto al equilibrio de Hardy-
Weinberg. La poblacién de referencia, por
tanto, seria una poblacién hipotética con las
mismas frecuencias génicas, pero en equili-
brio de H-W.

La conversidon de un coeficiente en otro,
esto es la posibilidad de estimar el coefcien-
te genealdgico a partir de datos moleculares,
requiere asumir que en la poblacién funda-
dora considerada en el andlisis genealdgico
los marcadores estaban tanto en equilibrio
de H-W como en equilibrio de ligamiento y
ademds con las mismas frecuencias que las
que hemos observado en la poblacion

actual, esto es que no ha habido cambio en
dichas frecuencias.

En una situacién como la analizada en el
presente trabajo no parece que pueda asu-
mirse que las frecuencias actuales de alelos
de los marcadores sean las mismas que las
que habfa en la poblacién base, debido al
proceso de separacién de las dos estirpes y a
la deriva genética acumulada durante mas de
40 anos. Esta seria la explicacién mds plau-
sible de las discrepancias entre las estima-
ciones obtenidas a partir de la informacién
molecular y las obtenidas en el analisis
genealdgico. Las primeras son mucho meno-
res y en muchos casos hay valores negativos,
que indicarian una disminucién de heteroci-
gotos respecto a los que cabria esperar en el
equilibrio. En el caso mds extremo para el
parentesco entre animales de distintas estir-
pes todos los valores de los estimadores
L&R y Q&G son negativos.

En genética de la conservacion el interés
de utilizar informacién molecular esta orien-
tado a la eleccién de los animales menos
emparentados para fundar un programa de
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conservacién o para tomar decisiones sobre
la forma de aparearlos. En este contexto, es
importante saber en que medida los estima-
dores basados en informacién molecular sir-
ven como predictores de los parentescos
genealdgicos, esto es la magnitud de la
correlacién entre ambos. Los resultados de
nuestro estudio indican que, para los 32
microsatélites utilizados, esta correlacion es
alta, entre 0,91 y 0,74 para los distintos esti-
madores si se consideran los 63 animales
que muestran un rango de parentescos muy
extremos (de 0,047 a 0,548). Sin embargo, si
el rango de variaciéon es menos extremo
como en la poblacién Guadyerbas (de 0, 343
a 0,548) o en la Torbiscal (de 0,138 a 0,363)
el valor de la correlacién es del orden de
0,60 y 0,30 respectivamente, llegando a ser
negativa o proxima a cero cuando se consi-
deran animales de poblaciones distintas.
Lamentablemente la ordenacidén de los esti-
madores no fue siempre la mismo, ya que
MOL fue el mejor en el conjunto de las dos
poblaciones y RIT y L&R en Jas poblaciones
Guadyerbas y Torbiscal, respectivamente.

A lo largo del trabajo hemos supuesto, al
menos implicitamente, que el parentesco
genealdgico es el que mejor resume la ver-
dadera variabilidad genética de todo el
genoma y que el interés de los marcadores
reside en proporcionar una estima, mds o
menos adecuada, del mismo. Obviamente
conforme el abaratamiento y la robotizacién
en la obtencién de la informacién molecular
facilite la obtencién de marcadores, el
parentesco molecular serd en si misma la
medida mas relevante.
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