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INTRODUCCION

La consanguinidad puede influir negativamente en rasgos productivos importantes (Charlesworth y Wi-
Ilis, 2009), como la produccién de leche. Tradicionalmente, esta depresién consanguinea se ha evaluado
a partir de la informacion genealdgica. Sin embargo, a partir de datos genémicos se pueden identificar
segmentos de homocigosidad (ROH) que, en funcién de su tamafo, permiten cuantificar la antigiedad
de la consanguinidad. La depresién consanguinea se atribuye a fenédmenos de dominancia y sobredo-
minancia (Charlesworth y Willis, 2009) en los genes causales de la variabilidad genética. Por lo tanto, su
estructura genémica y los efectos asociados pueden ser heterogéneos a lo largo del genoma.

MATERIAL Y METODOS

Se han utilizado 27.272 registros de produccion de leche en Kg procedentes de 1.804 vacas de raza
italiana Rendena. Ademas, se dispuso del genotipado de 119.706 SNPs repartidos de manera homo-
génea a lo largo del genoma para todos los animales. El analisis estadistico utilizado fue un modelo
lineal mixto que, ademas de los efectos sistematicos y genéticos habituales, incluyé un efecto asociado
a una norma de reaccién con la consanguinidad (F,.,). La distribucién estadistica de este efecto se
asumié normal multivariante con una matriz de relaciones calculada a partir de la presencia o ausencia
de ROHs en cada SNP. Para ello, se desarrollé un procedimiento equivalente al propuesto por Van
Raden (2008) para la matriz genémica. Este proceso se realizé para cuatro tamafios distintos de ROH
(>1 Mb, >2 Mb, >4 Mb y >8 Mb). Finalmente, en cada uno de los anélisis se estim¢ el efecto de la de-
presién consanguinea asociado a cada segmento de 25 SNPs a partir del procedimiento propuesto
por Wang et al. (2012). El analisis se realizé mediante muestreo de Gibbs y los modelos se compararon
mediante el Deviance Information Criterion (DIC).

RESULTADOS Y DISCUSION

Se identificaron un total de 126.711 ROHs, con una media de 70,24 ROHs por individuo. En promedio,
la depresion endogamica mostré un efecto negativo en produccion de leche, y oscilé entre —1,479 ( =
3,318) kg para ROHs >2 Mb y -1,971 ( + 4,857) kg utilizando ROHs >8 Mb. El modelo que incluyé ROHs
>8 fue el que proporcioné un mayor grado de ajuste, confirmando que la depresién consanguinea se
relaciona en mayor medida con la consanguinidad reciente. La distribucién de los efectos de la de-
presiéon consanguinea a lo largo del genoma permitioé identificar dos regiones asociadas con incremento
(BTA5: 88490381-91471989 y BTA27: 41987362-44434136) y una con la disminucién (BTA4: 80972380-
82322976) de la produccion de leche. Estas regiones incluyen potenciales genes candidatos como PLE-
KHAS, PIK3C2G, UBE2E2 y CDK13.

CONCLUSION

El modelo lineal mixto propuesto permite descomponer y evaluar los efectos de la consanguinidad
en diferentes escalas temporales. Ademas, se han podido localizar regiones del genoma con una
mayor influencia en los efectos de la consanguinidad.
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