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INTRODUCCIÓN
La consecuencia más importante de la consanguinidad en el fenotipo de las poblaciones ganadera es
la depresión consanguínea (Leroy, 2014). Teóricamente, la depresión consanguínea es causada por
dos mecanismos genéticos, el impacto de las mutaciones recesivas y la eliminación de las contribuciones
de sobredominancia (Charlesworth y Willis, 2009). Se espera que la depresión endogámica tenga un
efecto más importante en los caracteres relacionados con la fitness, como el tamaño de la camada de
cerdos. El desarrollo de dispositivos de genotipado masivos ha abierto una nueva herramienta valiosa
para desentrañar la arquitectura genómica de la depresión endogámica. Varios estudios (Pryce et al.,
2014; Saura et al., 2015) han sugerido que el determinismo genético de la depresión consanguínea es
heterogéneo a lo largo del genoma. En este sentido, Howard et al. (2017) han propuesto un procedi-
miento para asociar regiones genómicas con la depresión endogámica mediante el desarrollo de mo-
delos mixtos que incluyen un efecto sistemático de acuerdo a la presencia o no de una determinada
región del genoma dentro de un ROH (Segmento de homocigosidad).

MATERIAL Y MÉTODOS
Los datos utilizados en este trabajo consistieron en 2.167 datos de tamaño de camada (nacidos vivos
y nacidos totales) procedentes de 367 hembras de la estirpe Entrepelado y 2.101 datos de 345 hembras
de las estirpes Retinto. Todas ellas se genotiparon con el Geneseek GGP PorcineHD 70 K. Después de
un filtrado standard se utilizaron 35.190 marcadores SNP autosómicos. Los datos fueron analizados
mediante el programa Unfavorable Haplotype Finder (Howard et al., 2017) que implementó un
modelo mixto para cada ROH, que incluyó los efectos orden de parto y rebaño-año-estación como
fijos y los efectos genéticos aditivos y los efectos permanentes asociados a la cerda como aleatorios.

RESULTADOS Y DISCUSIÓN
El análisis identificó 6.172 y 6.572 ROH compartidos por al menos el 5 % de los individuos y con más de
20 marcadores SNP en las variedades Entrepelado y Retinto, respectivamente. La media de los efectos
asociados a los ROH fue ligeramente negativa, ya que osciló entre -0,048 lechones para Nacidos Vivos
en Retinto hasta -0,070 lechones para Nacidos Vivos en Entrepelado. El número de ROH que mostro un
nivel de significación nominal (p<0,05) fue del 8 % para la reducción del fenotipo y del 4 % para su in-
cremento. De entre estas regiones, aquellas que presentaron un FDR (False Discovery Rate) inferior a
0,50 se localizaron en los cromosomas SSC6, SSC8, SSC10, SSC12, SSC15 y contienen algunos genes po-
tencialmente interesantes como SSP1, USP16, COX10, INHA, EPHA4, MON1B y ADAMTS18.

CONCLUSIÓN
Los resultados del estudio confirmaron la presencia de depresión endogámica para tamaño de camada
en las poblaciones Retinto y Entrepelado y permitieron detectar regiones del genoma asociadas con ella.
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