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INTRODUCCION

Los runs of homozigosity (ROH) son segmentos continuos y homocigotos de la secuencia de DNA
(Ceballos et al., 2018), transmitidos por un ancestro comun. Los ROH han sido utilizados en distintas
poblaciones animales para estimar la consanguinidad gendmica y para detectar diferencias en el genotipo
derivadas de la seleccion (Peripolli et al, 2016). Formoso-Rafferty et al. (2020) demostraron que la
seleccion divergente para peso al nacimiento en ratones es factible y que los animales homogéneos
presentan indicadores de robustez mas altos. El objetivo de este estudio es analizar el patron de ROH en
los animales de las dos lineas de seleccion divergente (alta variabilidad y baja variabilidad del peso al
nacimiento).

MATERIAL Y METODOS
Se genotiparon mediante el panel Affimetrix Mouse Diversity Genotyping Array 383 hembras de 12
generaciones de seleccién; 174 fueron de la linea de alta variabilidad (AV) y 209 de la linea de baja
variabilidad (BV). Después de aplicar los filtros de calidad, un total de 586,123 SNPs se utilizaron para los
andlisis de ROH con el software PLINK 1.07 (Purcell et al., 2007). Se calculé la consanguinidad molecular
individual a partir de los ROH(Fron) como la suma total de la longitud de los fragmentos entre la longitud
cubierta por SNPs del genoma autosémico (McQuillan et al, 2008). También se calculé la
consanguinidad individual a partir del pedigri (Fpep) (Meuwissen y Luo, 1992). Se estudi6 la evolucion de
Fron Y Frep en las dos lineas para las generaciones consideradas.

RESULTADOS Y DISCUSION

Fron fue 0.57 en AV y 0.56 en BV. En la primera generacion la media fue 0,55 en ambas lineas. Siete
generaciones después fue 0.61 en AV y 0.57 en BV. Fpgp fue de media 0.088 en AV y 0.083 en BV. Fpgp
en la primera generacion en AV fue 0.03 y 0.02 en BV, y siete generaciones después fue 0.10 en AV y
0.11 en BV. La correlacién entre Froy ¥ Fpep fue 0.58. En ambas lineas se encontré un mayor porcentaje
de fragmentos de 1 Mb a 2 Mb, 35.44% BV y 35.24% en AV. El porcentaje menor de fragmentos fue de
>10 Mb, 10,97% en AV y 10,38% en BV.

Estos resultados sugieren que la seleccién divergente realizada podria estar repercutiendo en la cantidad
y distribucién de ROH en las distintas lineas. Se puede observar que los animales de AV presentaron
mayor Froy ¥ mayor porcentaje de fragmentos largos, lo que puede sugerir mayores efectos deletéreos
debidos a consanguinidad reciente en esta linea (Szpiech et al, 2013). Fron ¥ Fpep tuvieron una
correlacién alta, pero Froy demostré diferencias a nivel molecular entre las dos lineas. Estas diferencias
podrian ser consecuencia de la seleccién (Zhang et al., 2015, Grilz-Seger et al., 2019).

CONCLUSION
Los resultados observados sugieren que podrian existir diferencias en la distribucion y cantidad de ROH
entre las lineas de AV y BV que podrian estar relacionadas con la seleccién realizada.
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