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INTRODUCCION

Un objetivo comun en los programas de conservacién genética es minimizar la pérdida de variabilidad
genética. Esto se puede lograr utilizando el método de Contribuciones Optimas (CO) que optimiza las
contribuciones de los candidatos a la siguiente generacién minimizando el parentesco global. Un objetivo
diferente en dichos programas puede ser mantener las frecuencias alélicas dado que cambios en dichas
frecuencias pueden ser indeseables, particularmente cuando se trata de programas ex situ donde el
objetivo final es la reintroduccion de individuos en la naturaleza. Se han propuesto diferentes matrices de
parentesco gendmico para su uso en CO y la eleccién de la matriz genémica tendra un impacto, no solo
en la variabilidad genética mantenida, sino también en el cambio en las frecuencias alélicas. El objetivo
de este estudio fue evaluar, a través de simulaciones estocasticas, tanto la variabilidad genética
mantenida como la trayectoria de las frecuencias alélicas cuando se utilizan diferentes matrices de
parentesco gendémico en CO.

MATERIAL Y METODOS

Se supuso un genoma compuesto por 20 cromosomas de 1 Morgan cada uno. Se simularon 500.000
SNPs (utilizados en el manejo) y 500.000 loci bialélicos no marcadores (utilizados para medir las
consecuencias de usar cada matriz) por cromosoma. El manejo se realizé utilizando el método CO a lo
largo de 50 generaciones con tamafo poblacional constante (N = 100 individuos). Se compararon dos
matrices de parentesco gendmico calculadas a partir SNPs: i) la matriz basada en desviaciones del
nuimero observado de alelos compartidos entre dos individuos del valor esperado bajo equilibrio de
Hardy-Weinberg (©L&H, Li y Horvitz, 1953) y ii) la matriz obtenida a partir la matriz de relaciones
genémicas de VanRaden (2008) (©6VR2). La variabilidad genética se midi6 como la heterocigosis
esperada (He) y el cambio en las frecuencias alélicas se midié utilizando el criterio de divergencia de
Kullback-Leibler (KL) (Kullback, 1997), ambos calculados con los loci no marcadores.

RESULTADOS Y DISCUSION

El uso de ©L&H en CO dio lugar a una mayor He retenida que cuando se utilizé ©VR2 y la diferencia
entre ambas estrategias aumenté a lo largo de las generaciones. El uso de ©L&H incluso llevdé a un
aumento de He en las generaciones iniciales mientras que con ®VR2 He disminuyd a lo largo de todas
las generaciones. Por otra parte, con ©VR2 las frecuencias alélicas se mantuvieron mas cercanas a las
de la poblacion base que con ©L&H (es decir, se obtuvieron valores mas altos de KL con ©L&H que con
©VR2). El uso de ambas matrices en CO también llevé a diferentes nimeros de individuos seleccionados
como padres de la siguiente generacion. En particular, con ©L&H se seleccionaron entre un 10% y un
30% menos individuos que con ©®VR2. Esta diferencia implicé una diferencia en el numero de loci que
permanecieron segregando a lo largo de las generaciones, que fue mucho mayor al usar ©VR2 que al
usar ©OL&H.

CONCLUSION
Cuando se usa ©L&H en CO, se mantiene mas He que cuando se usa ©VR2. Sin embargo, ©VR2
mantiene las frecuencias alélicas mas cercanas a las de la poblacion base y mantiene mas loci
segregando que ©L&H.
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