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INTRODUCCION

La legislacién europea actual para las razas de ganado autdctonas pone un énfasis especial en el control
de genealogias, requiriéndose de test genéticos de paternidades en la mayoria de razas, sobretodo
aquellas con manejo mas extensivo. Esto implica un gasto econdémico importante para muchas
asociaciones de criadores, y resulta conveniente explorar alternativas que permitan reducir ese coste, e
incluso generar datos que puedan ser usados con otros objetivos ademas del andlisis de paternidades.
Esta investigacion se centra en desarrollar un test de paternidades a partir de datos genémicos con poca
profundidad de secuenciacion, asi como evaluar su potencia estadistica.

MATERIAL Y METODOS

Los analisis se realizaron sobre datos simulados en base a genomas de 30 pares de cromosomas, con
100 cM y 3 millones de SNPs por cromosoma. Cada poblacién evoluciond durante 1.000 generaciones no
solapadas con un tamano efectivo de 100 individuos, una tasa de mutacion de 10'4, y recombinacion de
acuerdo con la funciéon de Kosambi (Kosambi, 1944). Alcanzada la generacién 1.000, solo se mantuvieron
aquellas poblaciones con 1.000.000 £ 10% SNPs polimorficos (MAF > 0), y se expandieron a 10.000
(generacion 1.001) y 25.000 individuos (generacion 1.002). Se usaron estas dos ultimas generaciones de
10 poblaciones distintas para realizar los test de paternidad mediante inferencia evidencial (Edwards,
1972; Bickel, 2012). Padres, madres e hijos se secuenciaron a distintas profundidades (0,01, 0,05, 0,1 y
0,5X) y con distintas longitudes de lectura (100, 1.000 y 10.000 nucleétidos), con una tasa de error por
SNP que oscilé entre 10° y 102 Las funciones de verosimilitud desarrolladas para el andlisis de
paternidades dependian de la tasa de error de secuenciacion (TE) y la frecuencia alélica (FA) para los
distintos SNPs implicados.

RESULTADOS Y DISCUSION

Usando los valores de TE y FA de la simulacion, la secuenciacion a una profundidad de 0,05X era
suficiente para alcanzar un 100% de sensibilidad y especificidad en los test de paternidad (1.000
réplicas), mientras que cuando se realizaban con datos de secuenciacion a 0,1X, la sensibilidad bajaba al
98,9% (99,0%) vy la sensibilidad al 99,5% (99,4%), asumiendo que la madre era conocida (desconocida).
No obstante, estos resultados se basaban en el conocimiento certero de TE y FA, lo cual resulta dificil en
muestras de campo.

Para evaluar un escenario mas realista, se repitieron los test asumiendo TE distintas y homogéneas en
todos los SNPs (0%, 1% y 10%). Tanto el 0% como el 1% de TE seguian generando un 100% de
sensibilidad y especificidad a una profundidad de secuenciacién de 0,05%, mientras que una TE del 10%
(un orden de magnitud superior a la TE maxima de simulacién) generaba un 24,5% (madre conocida) y
un 22,8% (madre desconocida) de falsos negativos, sin presencia de falsos positivos. En cuanto a las FA,
se evalué su impacto simulando que se estimaban a partir de distintos tamafios muestrales. Al igual que
en el caso anterior, no se generaron falsos positivos a 0,05X, y si un 0,1% (0,1%), 0,6% (0,3%) y 10,2%
(14,8%) de falsos negativos con madre conocida (desconocida) para FA muestreadas a partir de 100, 10
y 5 individuos, respectivamente.

CONCLUSION
La secuenciacion de baja densidad se sugiere como una alternativa prometedora a los paneles de SNPs
para el analisis de paternidades en las especies de ganado doméstico, generandose datos gendmicos
acumulativos y que podrian reutilizarse con otros fines cientificos.
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