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INTRODUCCIÓN
La consanguinidad (Fx) influye sobre características
relacionadas con la reproducci6n y el crecimiento,
por lo que es importante evaluarla constantemente.
Generalmente, se calcula a partir de registros
geneal6gicos, pero es susceptible a errores de
registro y no considera parentescos desconocidos. El
uso de Polimorfismos de Nucle6tido Simple (SNPs),
permite estimar la desviaci6n de la homocigosidad
de cada individuo con respecto a la media
poblacional, lo cual es una forma de medir la Fx; sin
embargo, su implementación es mas costosa que la
metodología tradicional.

OBJETIVO
Evaluar la relación entre consanguinidad obtenidos a
genómica y de pedigrí en una poblaci6n de
Litopenaeus vannamei.

METODOLOGÍA

RESULTADOS Y CONCLUSIÓN

La Fx promedio (D.E.) para G5 y G 1 99 fueron de 1.49
(1.7) y 2.25 ( 1 .8) y la correlaci6n entre el las fue
cercana a 1, lo que indicaría que la profundidad del
pedigrí no afecta de manera importante la estimaci6n
de Fx con el método tradicional, mientras que las
correlaciones de G5 y G 1 9 con FIS fueron
relativamente bajas. Lo anterior, podría estar
relacionado a que la informaci6n de pedigrí considera
que los individuos de la primera generaci6n no están
relacionados entre sí, ni considera los genes idénticos
por ascendencia. Además, la estimación por pedigrí no
considera las relaciones de parentesco en el grupo de
fundadores o de nuevas inclusiones, además de posibles
fallas en el registro de información, pero los costos de
genotipado dificulta el uso generalizado de la FIS para el
control de Fx.
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