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Resumen

Uno de los factores que provocan incrementos de consanguinidad superiores a los que se esperarian
en funcién del tamafio de la poblacion es la subdivision de las poblaciones. La medida de la subdivision
de poblaciones no resulta sencilla. Se presenta una medida de subdivisién de poblaciones que se
obtiene a partir de la informacién de pedigree. Se basa en la comparacién directa de los incrementos
de coascendencia en relacion a los incrementos de endogamia por generacién discreta equivalente,
establecidos ambos a partir de la media de valores individuales de esos parametros. La utilidad del
parametro desde el punto de vista descriptivo se ilustra con la ayuda de una poblacién simulada y de
dos poblaciones reales con diferentes escenarios de subdivision.
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Summary

Ratio between inbreeding and coancestry rates as a measure of population subdivision. Preliminary
results

Subdivision is one of the factors leading to increase in inbreeding higher than those expected
regarding population size. Measuring population subdivision is not straightforward given that it is
established rather diffuse. A measure of population subdivision from pedigrees is presented. It is
based on the direct comparison of the increases in coancestry and the increases in inbreeding
computed over equivalent discrete generation. Coancestry and inbreeding rates were established
from the average of individual values of those parameters. The usefulness of the new parameter
from a descriptive point of view is illustrated using a simulated population and two real populations
with an opposed scenario regarding subdivision.
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Introduccion

Entre los factores que mas contribuyen al
aumento de la consanguinidad en una pobla-
cion animal se encuentra la subdivision (Fal-
coner y Mackay, 1996). Todas las poblaciones
reales de animales domésticos presentan

algun grado de subdivisién, mas o menos
evidente, que se manifiesta en el aparea-
miento preferencial de individuos con los
que se encuentran mas proximos. Esta sub-
division se traduce en un incremento en la
consanguinidad global por generacién
superior al correspondiente incremento en
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coascendencia, de manera que la compara-
ciéon entre ambos puede proporcionar una
forma sencilla de medir el grado de subdivi-
sion equivalente. Esta comparacion resulta
factible cuando se dispone de medidas de
ambos incrementos en funcién de la gene-
racion. Por desgracia, el solapamiento gene-
racional es la norma en poblaciones de ani-
males domésticos, dificultando obtener una
medida fiable de dichos incrementos. En los
ultimos afos han proliferado los intentos de
obtener una estimacién fiable del incremen-
to en consanguinidad (y su parametro rela-
cionado de forma inversa, el tamafo efecti-
vo) que permitiera tener en cuenta el
solapamiento generacional. La metodologia
desarrollada por Gutiérrez et al. (2008),
incorporada a la version v4.5 del programa
ENDOG (Gutiérrez y Goyache, 2005), deter-
mina el tamafo efectivo a partir de la media
del incremento de consaguinidad individual
(AF) obtenido mediante Af, =1-%5f1-F, sien-
do g; el nimero de generaciones discretas
aproximado mediante el nUmero de gene-
raciones equivalentes (Maignel et al., 1996;
Boichard et al., 1997). Esta metodologia
tiene la ventaja de tener en cuenta todas las
causas de incremento de consanguinidad de
forma indirecta sin tener que preocuparse
de cudles son, dado que se basa exclusiva-
mente en el coeficiente de consanguinidad
individual alcanzado en la cantidad de genea-
logia conocida para cada individuo. Presen-
tamos aqui una forma paralela de obtener el
incremento en coascendencia, lo que permi-
te establecer una medida de subdivision
equivalente en poblaciones con estructura
irregular. El método se ilustra con un sencillo
ejemplo simulado y dos poblaciones reales.

Material y métodos

Paralelo al incremento en consaguinidad indi-
vidual (AFi, Gutiérrez et al., 2008), se define el
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incremento en coascendencia entre dos indi-

viduos j y k como Ac, = ]—':%"'."I—r,,, asu-

miendo que dicho coeficiente de coascen-
dencia c; corresponderia a la consanguini-
dad de un descendiente procedente del
cruce de ambos en la generacion siguiente a
las de sus padres 9 Y 9 Si promediando el
incremento de consanguinidad individual se
puede acceder facilmente al tamafio efectivo

— 1
realizado (&, = AR Gutiérrez y col., 2008),

promediando los incrementos en coascen-
dencia se puede obtener el tamafio efectivo
que resultaria si los individuos de la poblaciéon
se apareasen con igual probabilidad, como
seria el caso de una poblacion no subdividida:

: 1 .
N, =-—==_  De este modo, el cociente entre

2Ac
ambos permite obtener una medida de
numero de subpoblaciones equivalente en

., ., N Af
la poblacion: & === ==
N Ac

El método se ilustra en primer lugar con la
ayuda de un ejemplo simulado constituido
por una poblaciéon constante de 200 indi-
viduos por generacién en las condiciones
de la poblacién ideal excluyendo el apare-
amiento entre individuos del mismo sexo.
A partir de la generacién 25 el ejemplo
simula una subdivisién completa y perma-
nente en cuatro subpoblaciones de 50
individuos.

En segundo lugar se usan dos poblaciones
reales: a) Una poblacién experimental de
ratones en la que se parte de una poblacién
base comun de la que después de dos gene-
raciones se obtienen 9 lineas (Ibanez-Escri-
che et al., 2008; Moreno, 1998) y b) el archi-
vo genealdégico de la ganaderia de toro de
lidia de Juan Pedro Domecq en la que se ha
llevado una politica de apareamientos muy
controlada evitando el cruce de los indivi-
duos antecesores comunes en las tres gene-
raciones previas.
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Resultados y discusion

En la figura 1 se muestra la evoluciéon por
generacién del tamafio efectivo realizado
(N.), tamafio efectivo por coascendencias (A_)
y medida de subdivision (S en la poblacién
simulada. Se observa cémo S presenta un
valor aproximado a uno hasta la genera-
cién 25, momento en el que se simula la
separacion en 4 nucleos reproductivos,

305

aumentando hasta alcanzar valores en
torno a 3, intuyéndose que el valor al-
canzara asintéticamente el niumero de po-
blaciones subdivididas. Obsérvese que el
tamano efectivo que se obtiene correspon-
de a la media arménica del verdadero
numero de reproductores por lo que la his-
toria de la poblacién previa a la subdivision
tiene un peso cada vez menos importante
en el parametro.

Tamafio Efective

1
1 3.8 T

Subdivisidn

R EEE IR - 0.5

N R ;1

8 11131617 18 21 23 26 27 22 31 33 36 aF 39 41 43 45 47 45

Generaciones

Figura 1. Evolucién del N, realizado (', cuadrados, eje izdo.), tamafio efectivo por coascendencias (N _,
circulos, eje izdo.) y medida de subdivision (S linea continua gruesa, eje dcho.) en la poblaciéon
simulada. Las lineas discontinuas representan los valores esperados de Ne por incremento en

coascendencias entre generaciones (rayas) o a partir de la media armoénica del nimero de
reproductores por generacion (puntos).

Figure 1. Trends of Realised N, (N _,squares, left axis), Effective size based on coancestries (N_circles,
left axis) and subdivision measure (S continuous line, right axis) in the simulated example.
Discontinuous lines show expected values of Ne regarding increases in coancestries between consecutive
generations (hyphen) or from harmonic mean of reproductive animals per generation (dots).
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Esta medida de subdivision equivalente no
identifica posibles subpoblaciones, sino que
nos informa del niumero de subpoblaciones
que reproduciéndose al azar darian lugar a
los incrementos de consanguinidad que se
observan. Esta situacién es mas acentuada
en poblaciones en las que, ya sea por dificul-
tad técnica, econémica o natural, los aparea-
mientos entre nucleos reproductivos aleja-
dos no se llevan a cabo. Asi, el apareamiento
no se realiza al azar sino que la probabilidad

I. Cervantes et al. ITEA (2008), Vol. 104 (2), 303-307

del cruce entre un individuo y los de sexo
contrario no es igual para todos ellos.

En la figura 2 se muestra la evolucion,
por generaciéon (2A) o por afo de naci-
miento (2B), del tamarfio efectivo realizado
(V.), tamafio efectivo por coascendencias (N_)
y medida de subdivision (S en las dos pobla—
ciones reales utilizadas. En la poblacién
de ratones (figura 2A), se observa que
N, se mantiene constante mientras que N
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Figura 2. Evolucion del N, realizado (T cuadrados negros, eje izdo.), tamafio efectivo por

coascendencias (N,

circulos blancos, eje izdo.) y medida de subdivision (S linea continua gruesa, eje dcho.)

en la poblacion de ratones (A) y en la poblacion de toro de lidia (B).

Figure 2. Trends of Realised N, ( "-.- ,squares, left axis), Effective Size based on coancestries (N_,circles,
left axis) and subdivision measure (S continuous line, right axis) in the mice (A) and buIIflght (B) real
populations.
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se incrementa como consecuencia de la subdi-
visién existente. Como consecuencia se produ-
ce un aumento de S que se sitiaentre 6y 7 en
la generacién 18. La poblacién se encuentra
de hecho subdividida en 9 lineas pero com-
parten genes de la poblacién fundadora, por
lo que el tamafio efectivo realizado, compara-
ble al obtenido mediante la media arménica,
aun se encuentra por debajo de ese valor. Sin
embargo, el truncamiento del pedigree des-
pués de la separacion llevaria a un valor de S
préximo a 9. En la poblacion de toro de lidia
(figura 2B) se observa el resultado que se
obtiene para una poblacion en la que practi-
camente todos los individuos tienen la misma
probabilidad de aparearse con cualquiera de
los disponibles de sexo contrario. Ambos
tamanos efectivos mantienen un valor pareci-
do de forma estable, lo que supondria una
politica de apareamientos con tendencia a
evitar la subdivision, manteniéndose S el
cociente entre ambos, muy préximo a 1.

Los resultados mostrados aqui, tanto para
genealogias simuladas como para poblacio-
nes reales, permiten concluir que, tanto el
incremento individual en coascendencia
como la medida del nimero de subpobla-
ciones equivalentes, parecen pardmetros
Utiles en la descripcion de poblaciones ani-
males con registro genealdgico.
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