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Resumen

Muchas poblaciones en cautividad y la mayoria de las poblaciones naturales no disponen de informa-
cién genealdgica. Debido a ello se han desarrollado numerosos estimadores del parentesco a partir de
la informacién proporcionada por marcadores neutros moleculares. En este trabajo realizamos simu-
laciones para comprobar en qué situaciones dos estimadores del parentesco permiten obtener estimas
precisas del parentesco genealégico. Para ello simulamos 10 o 100 marcadores moleculares neutros
codominantes con seis posibles alelos, junto con 120 loci, aditivos y bialélicos, con efecto sobre un
caracter cuantitativo. Se considerd un censo de 50 o 500 individuos en dos escenarios poblacionales:
(1) la poblacion no disponia de una estructura familiar, ya que los individuos se apareaban y contribu-
fan a la siguiente generacién de forma libre y aleatoria; (2) la poblacién estaba estructurada en 5 o0 50
familias con contribuciones iguales de cada familia a la siguiente generacién (10 descendientes por
familia), siendo la eleccidn de los progenitores, o bien aleatoria, o bien dependiente de su valor feno-
tipico. Los resultados no aportan evidencias de un comportamiento satisfactorio de los estimadores de
parentesco analizados, aunque se observa una mejora cuando se dispone de 100 marcadores. Los esti-
madores parecen ser mas adecuados para inferir parentesco que consanguinidad, y su precision
depende de la varianza o dispersién de los valores del parentesco genealdgico. Finalmente, se deduce
que, a efectos de comparacion y ordenacion de los parentescos, el parentesco molecular resulta igual-
mente efectivo que cualquiera de los estimadores estudiados.
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Summary

Analysis of estimators based on molecular information to infer genealogical coancestry

Many captive populations and most natural ones lack genealogical information. In this situation, sev-
eral coancestry estimators have been proposed to infer coancestry from molecular markers. In this
study we carried out simulations to test in which situations two analyzed coancestry pairwise estima-
tors produce accurate estimates of the genealogical coancestry. We simulated 10 or 100 codominant
neutral markers with six potential alleles, as well as 120 additive, biallelic loci controlling a quantita-
tive trait. Simulations involved census sizes of 50 or 500 individuals in two different population sce-
narios: (1) populations with no family structure, where contributions of parents to progeny are free
and mating is at random; (2) populations with a familiar structure, where 5 or 50 families are obtained
through equal contributions of parents to the next generation (10 offspring per family), and parents
of each family are chosen at random or depending on their phenotypic value. Our results provide no
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evidence to suggest a satisfactory behaviour of the analyzed coancestry estimators, although it
improves when 100 markers are available. The estimators are likely to be more suitable to infer
coancestry than inbreeding, and their accuracy depends on the variance and dispersion of the
genealogical coancestry values. Finally, we deduce that molecular coancestry is as effective as the ana-
lyzed estimators in order to compare and sort the coancestries.

Key words: coancestry, molecular marker, inbreeding

Introduccion

El conocimiento de las relaciones de paren-
tesco entre los individuos que integran una
poblacién es trascendental en numerosas
areas de la biologia y de la genética de
poblaciones. Por ejemplo, es necesario para
estimar parametros genéticos como hereda-
bilidades y correlaciones genéticas (Ritland,
1996a y 2000) y valores mejorantes (Lynch y
Walsh, 1998), sirve de criterio para el mane-
jo de poblaciones con el objetivo de evitar
la pérdida de diversidad y el incremento de
la consanguinidad (Caballero y Toro, 2000 y
2002) y, finalmente, permite el estudio de
sistemas de apareamiento, cuidado paren-
tal, dispersiéon y otros pardmetros en ecolo-
gia o biologia del comportamiento (Avise,
1994; Frankham et al., 2002). Habitualmen-
te, el parentesco se calcula a partir de la
informacién genealdgica. Sin embargo, la
mayoria de las poblaciones naturales y
muchas poblaciones en cautividad no dispo-
nen de dicha informacion.

Durante los ultimos afos, el desarrollo y
aplicacion de marcadores moleculares alta-
mente polimérficos (especialmente los
microsatélites) ha sido enormemente util,
particularmente en genética de poblaciones
y conservacion (Avise, 1994; Frankham et
al., 2002), debido a su capacidad para inferir
las relaciones entre individuos cuando parte
o la totalidad de la genealogia poblacional
no esta disponible. Consecuentemente, se
han desarrollado numerosos estimadores de
parentesco para evaluar el grado de rela-
cion entre individuos empleando la infor-

macién molecular proporcionada por los
distintos tipos de marcadores. Una descrip-
cion de la mayoria de estos estimadores
puede encontrarse en Toro et al. (2002) y
Ferndndez y Toro (2006), pudiendo clasifi-
carse en aquéllos que estiman parentescos
de parejas de individuos (métodos pairwise)
y aquéllos basados en la reconstruccion
explicita de la genealogia.

En el presente articulo presentamos un estu-
dio de simulacién cuyo objetivo es evaluar el
sesgo y precision de dos estimadores de
parentesco genealdgico de parejas de indivi-
duos basados en informacién molecular.

Métodos y simulaciones
Parentescos calculados

Parentesco genealdgico: Las relaciones gené-
ticas entre individuos se pueden obtener
mediante el coeficiente de parentesco de
Malécot (1948) calculado a partir de las
genealogias. El coeficiente de parentesco
entre los individuos i y j (f_ ;) se define como
la probabilidad de que un alelo elegido al
azar del individuo j sea idéntico por descen-
dencia a uno elegido al azar del individuo j.

Parentesco molecular: De forma analoga,
también es posible definir el parentesco
molecular aplicando la definicién de Malécot
(1948) a loci marcadores. El parentesco mole-
cular entre dos individuos i y j (fMI,.j) es la pro-
babilidad de que dos alelos elegidos al azar,
uno de cada individuo, sean iguales (idénti-
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cos en estado). Esta probabilidad puede cal-
cularse para cada alelo / del locus k (fMI,.j!(,) y
sumarse para todos los alelos fMijk. Conside-
rando k marcadores, el parentesco molecular
estimado serad la media aritmética de los

valores obtenidos con cada uno de ellos.

Estimadores del parentesco: Con objeto de
aproximar la informacién proporcionada
mediante la identidad en estado a la identi-
dad por descendencia, se han propuesto
estimadores que intentan corregir el paren-
tesco molecular mediante el uso de las fre-
cuencias alélicas de la poblacion actual. En
este estudio se consideraron dos de estos
estimadores:

1. Estimador de Ritland (1996b):
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donde p,, es la frecuencia del alelo / del
locus k, n, es el nUmero de alelos del locus k
y L es el niumero de loci marcadores. Este
estimador asume que la correlacion entre
las estimas de diferentes loci es cero, por lo
que el factor de ponderacién de cada locus
es(n - 1).

Ritland (1996a y 2000) indic6 que una
manera mas correcta de estimar la varianza
de los parentescos era la varianza actual, la
cual refiere a la varianza que queda una vez
eliminada la varianza muestral. La varianza
actual del parentesco se estima como
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donde fR es el parentesco estimado prome-
dio de la poblacién (sobre las M parejas de
individuos posibles) y w, es la ponderacion
especifica del locus k, estimada como
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2. Estimador de Li y Horvitz (1953):

Simulaciones

Marcadores: Se simularon 10 o 100 marca-
dores moleculares neutros y codominantes
con seis alelos equiprobables en cada mar-
cador, en equilibrio de Hardy-Weinberg y de
ligamiento, permitiéndose recombinacién
libre entre los mismos.

Caracter: Se simuld un caracter cuantitativo
controlado por 120 loci bialélicos, de mane-
ra que las frecuencias alélicas eran p = q =
0,5y todos los loci se encontraban en equili-
brio de Hardy-Weinberg y de ligamiento,
con recombinacién libre. Para cada locus,
los valores genotipicos fueron 5,0, 3,5y 2,0
para los genotipos AA, Aa y aa, respectiva-
mente. El valor genotipico de un individuo
se obtuvo como la suma de los valores
genotipicos de todos los loci. El valor fenoti-
pico de los individuos se obtenia a partir de
la suma del valor genotipico y un valor
ambiental muestreado al azar de una distri-
bucién normal con media cero y varianza tal
que la heredabilidad inicial del caracter
fuera h? = 0,50.
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Estructura poblacional: Se consideraron dos
censos poblacionales (N = 50 o 500) con el
mismo numero de machos y hembras, sin
fluctuaciones durante 10 generaciones dis-
cretas y para dos escenarios posibles. La Figu-
ra 1 muestra el procedimiento seqguido para
desarrollar el esquema en todas las situacio-
nes poblacionales consideradas. En el primer
escenario, la poblacién no presentaba estruc-
tura familiar, por lo que las contribuciones de
los progenitores a la descendencia eran
libres y el apareamiento aleatorio. En el
segundo escenario, las poblaciones presenta-

ban una estructura familiar, compuesta por 5
o 50 familias de hermanos (dependiendo del
censo poblacional) con 10 individuos por
familia. Los progenitores de cada familia
eran elegidos al azar o seleccionados los de
mayor valor fenotipico. En el caso de pobla-
ciones estructuradas, el apareamiento era
aleatorio o asociativo segun su parentesco
genealdgico, de manera que se apareaban
los progenitores mas relacionados. El objeti-
vo de este procedimiento era forzar una
mayor varianza entre los parentescos de los
individuos de la poblacion.
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SIN ESTRUCTURA FAMILIAR

Conteibuciones aleaons

Aparcmicnto aleaorio

SELECCION FENOTIPICA
Ebegir I descendencia die cadn Familia

ESTRUCTURA FAMILIAR
5-30 lumilias
I descendiemes § Gamilia

ELECCION ALEATORIA
Elegir la descendencin de cada familia

Aparcamicnio gleatorio de
individuos seleccienados

Aparcamiento pleatonio de
individuos seleccionados

Aparsamicnio asociativo segln
£ para icremeniar su varianza

Figura 1. Procedimiento seguido para disefiar los distintos escenarios poblacionales en los que se
evalué el parentesco. f_: parentesco genealdgico.
Figure 1. Procedure followed to design the different population scenarios where the coancestry was
evaluated. fg: genealogical coancestry.

Parametros evaluados: Para cada poblacién
analizada se calculé la media y la varianza
del parentesco genealégico, el parentesco
molecular y los estimadores de Ritland
(1996b) y Li y Horvitz (1953), asi como el
promedio de la varianza actual descrita por

Ritland (1996a y 2000). La precision de los
estimadores se evalué mediante los para-
metros de la regresiéon y el coeficiente de
determinacién entre cada uno de los esti-
madores y el parentesco genealdgico. Los
calculos se realizaron por separado para los



196 S.T. Rodriguez-Ramilo et al. ITEA (2006), Vol. 102 (2), 192-202

parentescos entre individuos (ij) y para los
autoparentescos (ii), ya que estos ultimos
representan una estima de la consanguini-
dad de la poblacién mediante la ecuacion F;
=2 f;- 1. Cada escenario se simul6 100 veces
y los valores de los parametros se promedia-
ron entre simulaciones.

Resultados y discusion

En la tabla 1 se muestra, para cada pobla-
cion analizada, el promedio y la varianza de
los parentescos genealégico, molecular y
estimados mediante los métodos de Ritland
(1996b) y Li y Horvitz (1953), asi como el
promedio de la varianza actual descrita por
Ritland (1996a y 2000). Como es logico, el
parentesco molecular promedio presenté
valores superiores al genealégico en todos
los casos, ya que mide identidad en estado.
El parentesco promedio de los dos estima-
dores analizados fue practicamente nulo,
tanto a corto como a largo plazo, lo que
provoca un incremento en el sesgo de los
estimadores a largo plazo debido al incre-
mento continuado del parentesco geneal6-
gico promedio. Esta situacion se debe al
hecho de que las frecuencias iniciales se
estimaron a partir de la propia poblacién,
provocando subestimas. Por esta razén se
ha sugerido que los valores absolutos de las
estimas de parentesco obtenidas Gnicamen-
te pueden emplearse para clasificar el
parentesco entre las parejas de individuos
en términos relativos (Toro et al., 2002).

Con respecto a las varianzas de los parentes-
cos, se observaron valores mayores para el
parentesco molecular y los dos estimadores
que para el parentesco genealdgico. En el
caso en el que se disponia de 100 marcado-
res la varianza media del parentesco mole-
cular se redujo, adquiriendo valores simila-
res a la varianza media del parentesco
genealégico. Para los dos estimadores anali-

zados también se observé ligeramente esta
reduccion, siendo mas acusada en poblacio-
nes con censo N = 500 sin estructura fami-
liar. Exceptuando el caso de poblaciones
estructuradas y un censo reducido a largo
plazo, es importante sefialar la similitud
entre la varianza genealdgica media y el
promedio de la varianza actual, lo cual
tiene implicaciones a la hora de aplicar el
estimador de heredabilidad propuesto por
Ritland (1996a y 2000).

La tabla 2 es equivalente a la tabla 1 pero
referida a los valores de consanguinidad. De
la misma manera que ocurria con el paren-
tesco entre individuos, el coeficiente de
consanguinidad molecular promedio pre-
sentd valores superiores al genealégico en
todos los casos, mientras que la media para
los dos estimadores analizados fue ligera-
mente inferior al valor real en todos los
casos, excepto a corto plazo en poblaciones
con N = 500. Empleando 100 marcadores se
redujeron las varianzas medias del coefi-
ciente de consanguinidad, sobre todo en el
caso del coeficiente de consanguinidad
molecular, pero sin alcanzar a la del genea-
l6gico. Esta leve reduccion de varianza pro-
medio en los dos estimadores analizados
fue mas acusada en poblaciones con censo
N =500 y sin estructura familiar.

En la tabla 3 se muestra el promedio del coe-
ficiente de determinacién, la pendiente de
regresion y el intercepto, entre el parentes-
co genealégico y los estimadores. Los valores
de pendiente de regresién e intercepto
correspondientes a la situacion ideal son b =
1,00 y a = 0,00, respectivamente. También se
muestran los anteriores coeficientes para el
parentesco molecular y el genealdgico. En
cuanto al coeficiente de determinacién, en
el caso de 100 marcadores se encontraron
mayores valores que cuando se disponia uni-
camente de 10 marcadores. Si la poblacién
tenia una estructura familiar y se realizaba
apareamiento aleatorio de los progenitores
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seleccionados al azar, se obtenian mayores
valores (tanto a corto como a largo plazo y
con 10y 100 marcadores) que si la poblacion
carecia de estructura familiar. Este hecho
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probablemente sea debido a la menor
varianza genealdgica promedio en los casos
en los que no existia una estructura familiar
(véase la tabla 1).

Tabla 1. Media y varianza (x102) del parentesco genealdgico (fg), molecular (f,,), Ritland (f;) (1996b),
y Liy Horvitz (f,,,) (1953) y la varianza actual (act.) propuesta por Ritland (1996a y 2000) en las
generaciones (t) 1y 10; (1) y (2) poblacién con N = 50; (3), (4), (5) y (6) N =500; (1) y (3) poblacién sin
estructura familiar; (2), (4) y (5) poblacién con estructura familiar y padres elegidos al azar; (6)
poblacién con estructura familiar y padres seleccionados segun su valor fenotipico; (5) apareamiento

asociativo de individuos segun su parentesco genealdgico
Table 1. Mean and variance (x10°) of genealogical coancestry (fg), molecular (f,,), Ritland (f,) (1996b),
and Li and Horvitz (f,,) (1953) and the actual (act.) variance proposed by Ritland (1996a and 2000) at
generations (t) 1 and 10; (1) and (2) population of N = 50; (3), (4), (5) and (6) N = 500; (1) and (3)
population with no family structure; (2), (4) and (5) population with a family structure and parents
selected at random; (6) population with a family structure and parents selected according to their
phenotypic value; (5) assortative mating according to the genealogical coancestry

Marcadores  Escenario t fg fu fa iy V(fg) Vv(f,) V(f,) V(f,,) V(act)
10 1 1 0,01 0,18 -0,01 -0,01 0,12 0,44 0,56 0,66 0,11
10 009 025 -001 -0,01 0,13 0,60 0,58 1,14 0,13
2 1 0,05 021 -0,01 -0,01 0,94 1,02 1,36 1,65 0,96
10 034 044 -001 -0,01 040 0,88 1,73 1,92 0,87
3 1 000 017 0,00 0,00 0,01 0,36 0,51 0,51 0,01
10 0,01 0,18 0,00 0,00 0,01 0,36 0,51 0,51 0,02
4 1 0,01 0,177 0,00 0,00 0,11 0,42 0,60 0,62 0,11
10 004 020 000 000 0,13 0,51 0,62 0,81 0,14
5 1 0,01 0,177 0,00 0,00 0,11 0,42 0,60 0,62 0,11
10 005 020 0,00 0,00 0,27 0,65 0,78 1,03 0,27
6 1 0,01 0,177 0,00 0,00 0,11 0,43 0,60 0,62 0,11
10 0,07 022 0,00 000 0,14 0,56 0,63 0,94 0,14
100 1 1 0,01 0,18 -0,01 -0,01 0,12 0,12 0,15 0,18 0,11
10 009 025 -0,01 -0,01 0,13 0,14 0,17 0,26 0,12
2 1 0,05 021 -0,01 -0,01 0,94 0,69 1,00 1,11 0,96
10 034 045 -0,01 -0,01 0,39 0,34 0,93 0,98 0,84
3 1 000 017 0,00 0,00 0,01 0,04 0,06 0,06 0,01
10 0,01 0,18 0,00 0,00 0,01 0,04 0,07 0,06 0,02
4 1 0,01 0,177 0,00 0,00 0,11 0,11 0,16 0,16 0,11
10 004 020 000 000 0,13 0,13 0,19 0,21 0,14
5 1 0,01 0,177 0,00 0,00 0,11 0,11 0,16 0,16 0,11
10 005 020 0,00 0,00 0,26 0,23 0,31 0,37 0,26
6 1 0,01 0,177 0,00 0,00 0,11 0,11 0,16 0,16 0,11
10 0,07 022 000 000 0,13 0,14 0,19 0,23 0,14
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Tabla 2. Media y varianza (x102) del coeficiente de consanguinidad genealo6gico (F,), molecular (Fpps
Ritland (Fp) (1996b), y Li y Horvitz (F,,,) (1953) en las generaciones (t) 1y 10; (1) y (92) poblacién con
N =50; (3), (4), (5) y (6) N =500; (1) y (3) poblacién sin estructura familiar; (2), (4) y (5) poblacién con
estructura familiar y padres elegidos al azar; (6) poblaciéon con estructura familiar y padres
seleccionados segun su valor fenotipico; (5) apareamiento asociativo de individuos seguin su
parentesco genealégico
Table 2. Mean and variance (x10%) of the genealogical inbreeding coefficient (F_), molecular (Fuh
Ritland (Fp) (1996b), and Li and Horvitz (F,,) (1953) at generations (t) 1 and 10; (1jand (2) population
of N =50; (3), (4), (5) and (6) N = 500; (1) and (3) population with no family structure; (2), (4) and (5)
population with a family structure and parents selected at random; (6) population with a family
structure and parents selected according to their phenotypic value; (5) assortative mating according to
the genealogical coancestry

Marcadores Escenario t Fg Fu Fq Fiy V(Fg) V(F,) V(Fp) V(F,,)
10 1 1 0,00 0,16 -0,02 -0,02 0,00 1,36 2,80 2,04
10 0,08 0,24 -0,02 -0,02 0,12 1,84 10,24 3,48

2 1 0,00 0,16 -0,06 -0,06 0,00 1,28 3,52 2,08

10 0,30 040 -0,08 -0,08 0,12 2,08 10,04 3,56

3 1 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 1,40 2,04 2,00

10 0,02 0,18 0,00 0,00 0,00 1,40 2,04 2,00

4 1 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 1,36 2,12 2,00

10 0,04 0,20 0,00 0,00 0,04 1,56 5,04 2,48

5 1 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 1,36 2,12 1,96

10 0,08 024 0,04 0,04 0,28 1,96 6,44 3,16

6 1 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 1,40 2,16 2,00

10 0,06 0,22 0,00 0,00 0,04 1,72 7,76 2,88

100 1 1 0,00 0,16 -0,02 -0,02 0,00 0,12 0,44 0,20
10 0,08 0,24 -0,02 -0,02 0,12 0,24 1,60 0,48

2 1 0,00 0,16 -0,06 -0,06 0,00 0,12 0,36 0,20

10 0,28 040 -0,08 -0,08 0,12 0,28 1,88 0,84

3 1 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 0,12 0,20 0,20

10 0,02 0,18 0,00 0,00 0,00 0,12 0,20 0,20

4 1 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 0,12 0,20 0,20

10 0,04 0,20 0,00 0,00 0,04 0,16 0,60 0,28

5 1 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 0,12 0,20 0,20

10 0,08 024 0,04 0,04 0,28 0,36 1,12 0,56

6 1 0,00 0,16 0,00 0,00 0,00 0,12 0,20 0,20

10 0,06 0,22 000 -0,02 0,04 0,20 1,12 0,32

Las diferencias entre los coeficientes de
determinaciéon calculados fueron minimas,
aprecidndose una ligera superioridad en el
caso del estimador de Ritland (1996b). Los
valores fueron exactamente iguales entre
los coeficientes de determinacién molecu-
lar y del estimador de Li y Horvitz (1953) en

todos los casos analizados excepto en el
caso de poblaciones estructuradas de censo
poblacional reducido a largo plazo, en las
que el cambio en las frecuencias alélicas es
mas facilmente detectable debido al censo
efectivo reducido que presenta esta situa-
cion poblacional. Los coeficientes de deter-
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minacion permanecieron, en general, cons-
tantes a lo largo del tiempo excepto para
los casos de poblaciones con censo reduci-
do, con estructura familiar y apareamiento
aleatorio de los individuos seleccionados al
azar, en los que se redujo con el paso de las
generaciones, y los de poblaciones con
censo elevado, con estructura familiar y
apareamiento atendiendo al parentesco

genealdgico de los individuos selecciona-
dos al azar, en los que se observd un
aumento. La razén podria ser que, en el pri-
mer escenario poblacional se reduce la
varianza promedio del parentesco genealé-
gico debido al reducido censo. Por el con-
trario, en el segundo caso la varianza se
incrementa con el paso de las generaciones
(véase la tabla 1).

Tabla 3. Coeficiente de determinacion (r?), pendiente (b) e intercepto (a) de la regresion del
parentesco genealdgico dado el parentesco molecular y los estimadores de Ritland (1996b), y de Liy
Horvitz (1953) en las generaciones (t) 1y 10; (1) y (2) poblacién con N = 50; (3), (4), (5) y (6) N = 500;

(1) y (3) poblacion sin estructura familiar; (2), (4) y (5) poblacién con estructura familiar y padres
elegidos al azar; (6) poblacién con estructura familiar y padres seleccionados segun su valor

fenotipico; (5) apareamiento asociativo de individuos segun su parentesco genealdgico

Table 3. Coefficient of determination (r?), coefficient (b) and intercept (a) of regression of the
genealogical coancestry given the molecular coancestry, Ritland (1996b), and Li and Horvitz (1953) at
generations (t) 1 and 10; (1) and (2) population of N = 50; (3), (4), (5) and (6) N = 500; (1) and (3)
population with no family structure; (2), (4) and (5) population with a family structure and parents
selected at random; (6) population with a family structure and parents selected according to their

phenotypic value; (5) assortative mating according to the genealogical coancestry

Marcadores ~ Escenario  t Poau P Pan bgm by, byy  agy CIS
10 1 1 019 019 019 0,23 020 019 -0,03 0,01 0,01
10 0,16 0,21 0,15 0,19 022 013 0,05 0,70 0,10

2 1 064 0,72 0,64 0,77 0,71 0,61  -0,11 0,05 0,05

10 034 048 033 0,39 033 031 0,17 034 0,33

3 1 0,02 0,02 0,02 0,03 0,02 0,02 0,00 0,00 0,00

10 0,03 0,03 0,03 0,04 0,03 0,03 0,00 0,01 0,01

4 1 018 019 0,18 0,22 019 018 -0,03 0,00 0,00

10 018 022 0,18 0,21 022 0,17 0,00 0,04 0,04

5 1 018 019 0,18 0,22 019 0,18 -0,03 0,00 0,00

10 0,29 0,32 0,29 035 034 027 -0,03 0,05 0,05

6 1 018 019 0,18 0,22 019 018 -0,03 0,00 0,00

10 0,17 0,22 017 0,21 0,22 0,16 0,02 0,07 0,07

100 1 1 070 069 070 084 073 069 -0,14 0,02 0,02
10 064 069 063 0,78 073 057 -010 0,10 0,10

2 1 09 09 09 1,14 09 09 -019 006 0,05

10 08 08 081 098 060 057 -010 034 033

3 1 020 020 020 0,24 020 020 -004 000 0,00

10 024 025 024 0,28 025 023 -004 001 001

4 1 069 070 069 0,83 069 068 -0,14 0,01 0,01

10 069 0,73 0,68 0,82 072 065 -0,12 0,04 0,04

5 1 069 070 069 0,82 069 068 -014 001 0,01

10 0,80 0,81 0,80 0,9 08 076 -015 005 0,05

6 1 069 070 069 0,83 069 068 -014 001 0,01

10 0,67 0,71 0,67 0,81 0,71 062 -0,11 0,07 0,07
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El comportamiento de la pendiente de regre-
sion, en general, fue muy similar al del coefi-
ciente de determinacién. En cuanto al inter-
cepto, nétese que el parentesco molecular
produjo valores inferiores, que se hacen mas
importantes al incrementar el niumero de
marcadores, indicando el exceso que supone
la identidad en estado. Sin embargo, los esti-
madores de parentesco presentan valores de
intercepto préoximos a cero indicando una
mayor precision, excepto en el escenario
poblacional de una poblacién con censo
reducido, estructura familiar y apareamiento
aleatorio de los individuos elegidos al azar,
probablemente debido a la reduccion en la
varianza promedio del parentesco genealé-
gico (véase la tabla 1).

La tabla 4 es equivalente a la tabla 3 pero
referida a los valores de consanguinidad.

Solamente se presentan los valores obtenidos
en la generaciéon 10, debido a que en la gene-
racion 1 no habia individuos consanguineos
(F=0,00). Los valores obtenidos del coeficien-
te de determinacion fueron inferiores a los
obtenidos con el parentesco (véase la tabla 3)
y muy bajos incluso cuando se dispone de 100
marcadores. Los valores de r? fueron especial-
mente reducidas en el caso del estimador de
Ritland (1996b). Las estimas de la pendiente
de regresion presentaron valores muy reduci-
dos, incluso préximos a cero, aunque mejora-
ron ligeramente en el caso de disponer de
100 marcadores. Las estimas del intercepto
presentaron valores muy préximos a cero,
probablemente debido a la reducida varia-
cién que se genera en los parentescos genea-
I6gicos (especialmente con N = 500).

Tabla 4. Coeficiente de determinacién (r9), pendiente (b) e intercepto (a) de la regresién del
coeficiente de consanguinidad genealégico dada la consanguinidad molecular y los estimadores de
Ritland (1996b), y Li y Horvitz (1953) en la generacién (t) 10; (1) y (2) poblacién con N = 50; (3), (4), (5)
y (6) N =500; (1) y (3) poblacion sin estructura familiar; (2), (4) y (5) poblacién con estructura familiar
y padres elegidos al azar; (6) poblacién con estructura familiar y padres seleccionados seguin su valor
fenotipico; (5) apareamiento asociativo de individuos segun su parentesco genealdgico

Table 4. Coefficient of determination (r?), coefficient (b) and intercept (a) of regression of the

genealogical inbreeding coefficient given the molecular inbreeding, Ritland (1996b), and Li and Horvitz

(1953) at generation (t) 10; (1) and (2) population of N = 50; (3), (4), (5) and (6) N = 500; (1) and (3)
population with no family structure; (2), (4) and (5) population with a family structure and parents
selected at random; (6) population with a family structure and parents selected according to their

phenotypic value; (5) assortative mating according to the genealogical coancestry

Marcadores ~ Escenario  t P P Pan Do b buyy gy CIE
10 1 10 0,08 0,03 0,08 0,06 0,01 0,05 0,06 0,09 0,09
2 10 0,11 0,09 0,11 0,04 0,00 0,03 0,28 0,30 0,29
3 10 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01
4 10 0,02 0,01 0,02 0,02 0,00 0,01 0,04 0,04 0,03
5 10 0,70 0,05 0,70 0,11 004 009 0,05 0,08 0,09
6 10 0,03 0,02 0,03 0,03 0,00 0,02 0,05 0,06 0,06
100 1 10 0,33 0,06 0,32 040 0,06 0,29 -0,02 0,08 0,09
2 10 0,27 0,22 0,27 0,28 0,02 0,13 0,16 0,30 0,03
3 10 0,07 0,06 0,07 0,08 0,06 0,07 0,00 0,00 0,01
4 10 013 004 013 0,15 003 012 0,01 0,03 0,04
5 10 049 0,19 049 059 0,20 0,47  -0,07 0,08 0,07
6 10 0,16 0,02 0,16 0,19 0,00 0,15 0,01 0,06 0,07
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Conclusiones

En este estudio hemos analizado el com-
portamiento de dos estimadores de paren-
tesco genealdgico en situaciones en las que
se dispone de 10 o 100 marcadores. Sin
embargo, en el desarrollo de estudios expe-
rimentales es habitual que el nimero de
marcadores analizados sea préoximo a 10y,
en cualquier caso, muy alejado de la situa-
cion hipotética de 100 marcadores, aunque
es posible que este numero se vea incre-
mentado a medida que se abaraten las téc-
nicas de obtencién de informacién molecu-
lar. Nuestros resultados no proporcionan
evidencias de un comportamiento adecua-
do de los estimadores de parentesco gene-
alégico analizados, aunque mejora en el
caso hipotético de que se disponga de un
numero considerable de marcadores. El fac-
tor critico del que depende la precisién de
los estimadores es la varianza o dispersién
de los valores del parentesco genealdgico.
Por ello el comportamiento de los estima-
dores mejora en poblaciones que poseen
un elevado censo poblacional y una estruc-
tura familiar definida. Los estimadores ana-
lizados serian mas adecuados para inferir
parentesco (10 marcadores r? 0,02 - 0,72;
100 marcadores r? 0,20 — 0,96) que consan-
guinidad (10 marcadores r? 0,01 - 0,11; 100
marcadores r? 0,07 — 0,49) y, concretamen-
te, nuestros resultados descartan al estima-
dor propuesto por Ritland (1996b) para
inferir consanguinidad, debido al reducido
coeficiente de determinacién que presenta.
Finalmente, hay que resaltar que, a efectos
de comparacién y ordenaciéon de los paren-
tescos, los resultados indican que resulta
igualmente efectivo el parentesco molecu-
lar que cualquiera de los estimadores estu-
diados, debido al analogo coeficiente de
determinacién que presentan.
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