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INTRODUCCION

Debido a la proximidad geografica y el uso de pastos comunales en el Pirineo, el intercambio de ani-
males entre las poblaciones de Latxa Cara Rubia (LCR) y Manech Téte Rousse (MTR) ha sido recurrente
alo largo de los anos. Ademas, el programa de mejora de LCR ha importado semen MTR de forma sis-
tematica desde 2010. Disponer de informacion genémica de ambas poblaciones abre la posibilidad
de estudiar el efecto de esta introgresion a nivel de genoma (Granado-Tajada et al., 2020). Este tra-
bajo tiene como objetivo analizar como ha evolucionado el genoma de la poblacién LCR tras mas de
una década de inseminaciones con MTR.

MATERIAL Y METODOS

Partiendo del libro genealdgico de LCR, se obtuvo la informaciéon genémica (50K marcadores) de 784
y 765 machos de inseminacion artificial de LCR y MTR, respectivamente. Tras el filtrado de calidad, se
dispuso de un total de 1.549 animalesy 31.258 SNP. El parentesco basado en SNPs entre dos individuos
iyj( SNPU) se calculé utilizando la definicion de Malécot (1948), como:
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donde n__es el numero total de SNPs, /|, es una variable indicadora que es |guaI a 1 cuando un alelo
de un individuo y un alelo del otro |ncf|V|duo en el SNP k son iguales y 0 si no lo son. Ademas, se
analizé6 el cambio en £, en el tiempo comparando individuos antiguos con los mas jévenes (20 % de
los genotipados en cada caso). También se estimé para cada individuo la proporciéon de cada origen
con el software ADMIXTURE v1.3.0 (Alexander et al., 2009). Finalmente, se detectaron segmentos de

homocigotos con el software detectRUNS (Biscarini et al., 2018).

RESULTADOS Y DISCUSION

Los resultados muestran que comparando con Granado-Tajada et al. (2020) el £, , se ha incrementado
tanto dentro de cada poblacién como entre ellas, siendo el aumento doble en este ultimo caso. El in-
cremento en el tiempo sigue el mismo patrén, siendo el incremento de MTR menor (0,6%), y mas ele-
vado tanto en LCR (1,5%) como entre ambas poblaciones (2%). En cuanto al origen individual, se ob-
serva que MTR ha mantenido en el tiempo las proporciones de sus origenes con un 20% de LCR, en
cambio en LCR se han modificado las proporciones que inicialmente eran del 34% de MTR situdndose
actualmente en torno a 66%. Este resultado concuerda con la deteccidon en el cromosoma 6 del seg-
mento de homocigotos que habia sido ya descrito en MTR (Rodriguez-Ramilo et al., 2021), y posible-
mente esta relacionado con la presencia de dos genes candidatos (NVCAPG y LCORL) asociados con el
control del peso y talla en ovino.

CONCLUSION

El constante uso de sangre francesa MTR en la poblacién de LCR, se ve reflejado en el genoma que
muestra poblaciones mas similares y cercanas entre si. El parentesco entre LCR y MTR se ha incremen-
tado mas que en cada poblacion y comparten segmentos de homocigotos. Por lo tanto, estas pobla-
ciones son cada vez mas cercanas y su evolucion tiende a unirse en una misma linea genética.
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