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Resumen

En oste estudio se utilizaron datos reales de individuos Ibéricos y Duroc, asi como individuo_s simulados
para generar una F1y os retrocruces respectivos de Ibérico y de D.uroc. Se evalub la cap_)acz_dad de tres
métodos de agrupamiento para distinguir entre estas cinco poblaciones. Los resultados indican que |

métodos de agrupamiento evaluados no detectan la particion dptima. En parte el Qr9blema se det?e a
la distinta configuracién genética de diferentes variedades (estirpes) _de la raza Ibérica que los méto-
dos sonh capaces de detectar e interfieren en la separacion entre individuos purosy cruzados.
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Summary )
Cluster analysis of Iberian, Duroc and crossed pigs

In this study real data from Iberian and Duroc individuals were used, as well as simulated F1, Iberi'a
and Duroc backcrossed individuals. The ability of three clustering methods to separate the_fwe
populations was evaluated. Results indicate that the clustering me_thods'do not dete_ct the optan[;'al
partition. The problem is, in part, due to the different genetic conflgL_Jratl_ons of the dlfferent stralng .
of Iberian pigs that the methods can detect and, therefore, interfering in the separation between:

pure and crossed individuals.
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Introducciéon

El incremento del censo asi como los cam-
bios significativos en la normativa sobre la
seleccion y reproduccion del ganado porci-
no Ibérico son algunas de las razones que
han motivado la publicacion del nuevo
Libro Genealdgico de la Raza Porcina lbéri-
ca. Asimismo, la publicacién de la Norma de
Calidad para los productos ibéricos obliga a

ar productos Ibéricos. Sin embargo, la
anominacion de Ibérico puro se atribuye,
- mente, a individuos pertenecientes a
>3 Iberica (Patifio, 2007).

odos de agrupamiente permiten
ar-un grupo de individuos en varias
"pob'l'éciones si su origen genético es des-
ocido. y/o estudiar la correspondencia
s Jos grupos inferidos y las poblaciones
afinidas. En los Ultimos afios se han pro-
asto varios métodos Bayesianos para esti-
|4 estructura genética poblacional sub-
te:a partir de la informacidén que
oporcionan los marcadores moleculares
vard et al., 2000; Corander et al., 2004).
métodos Bayesianos actlan buscando
ameéro de grupos inferido (K) y la asigna-
- de:individuos a ésos grupos que minimi-
desequilibrio de Hardy-Weinberg y de
nto dentro de grupos.

n otros métodos que no asumen ni
ilibrio de Hardy-Weinberg (HWE) ni de
iento (LE) a la hora de detectar estruc-
ienética poblacional subyacente, imple-
ndo algoritmos de simulated annea-
NG de estos métodos es el propuesto
Rodriguez-Ramilo et a/. (2008} que inten-
ximizar la distancia genética promedio
subpoblaciones.

presente articulo se evalua la capaci-
es métodos de agrupamiento para
ar poblaciones puras y cruzadas. Para
emplean datos reales de individuos
/ Duroc y datos simulados de indivi-
rtenecientes a una F1y retrocruces

i tén: y
los ganaderos a gue sus ejemplares esten.. o'y de Duroc.

inscritos en el Libro Genealégico o que
estén certificados por una entidad de ins_'
peccion que califica a los individuos. La cali :
ficacion de los animales se hace en funcion
de caracteres morfolégicos, por lo que:
puede estar influenciada subjetivamente
Igualmente, la legislacion espafiola acfcu_&llf
permite hasta un 50% de genoma de origen.
de raza Duroc en animales empleados para:

ial'y métodos
reales y simulados

o a'ror? los genotipos para 36 microsaté-
tes de 170 individuos Ihéricos con la siguien-

te distribucion: 31 Torbiscal, 32 Guadyerbas,
50 Retintos, 30 Lampifios y 27 Entrepelados
asi como de 64 individuos Duroc represen-
tando siete nucleos de seleccion espafioles
{Alves et al., 2006).

A partir de los datos genotipicos reales se
obtuvieron 100 individuos simulados para
generar la primera generacién filial (F1).
Estos individuos F1 se cruzaban con los 170
Ibéricos y los 64 Duroc respectivamente,
para generar otros 100 individuos respecti-
vamente de cada retrocruce,

Métodos Bayesianos

Los analisis se realizaron con el STRUCTURE
versién 2.1 (Pritchard et al., 2000) y con el
BAPS versidon 4.14 (Corander et af,, 2004).

En el STRUCTURE se realizaron 10.000 burn-
in y 50.000 MCMC (Markov chain Monte
Carlo). Se eligié el modelo “admixture” y la
opcion de frecuencias alélicas correlaciona-
das. Para determinar K se implementé el cri-
terio AK propuesto por Evanno et al. (2005),
En el BAPS el niumero maximo de grupos
permitidos fue 20 y se empleé la opcidn de
agrupamiento de individuos.

Método de la matriz de parentesco
molecular {MPM)

La idea que subyace a este método es que se
espera que poblaciones distintas presenten
una elevada distancia genética entre ellas.
Esta distancia se puede calcular a partir de la
informacion que nos proporcionan los mar-
cadores moleculares sin asumir HWE ni LE, EI
método implementa un algoritmo de simu-
lated annealing para encontrar la particién
que maximiza la distancia minima de Nei
promedio entre subpoblaciones. Para deter-
minar K se implementd el criterio AK pro-
puesto por Evanno et al. (2005} modificado
para la distancia genética.
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Evaluacién de los métodos

Para determinar el comportamiento de cada
método se evalud K y la proporcion de indi-
viduos de cada poblacién asignados a cada
cluster. Para entender mejor el funciona-
miento de los métodos también se evalud
esta proporcién de individuos cuando se
fuerza K= 2.

Resultados y discusion

En cuanto al numero de grupos inferido
(tabla 1.a), ninguno de los tres métodos
infiere las cinco subpoblaciones originales.
El BAPS sobreestima el nimero de grupos
real, y tanto el STRUCTURE como MPM lo
subestiman. La mayor proporciéon de indivi-
duos Ibéricos se encuentra en el mismo
grupo gque su retrocruce en los tres meto-
dos. Lo mismo sucede en los Duroc y su
retrocruce. Tanto el STRUCTURE como MPM
localizan la mayor proporcion de F1 en el
grupo de Duroc y su retrocruce e infieren un
grupo adicional mas para una proporcion
residual de asignaciones de distintas subpo-
blaciones (fundamentalmente individuos
Guadyerbas y sus descendientes). El BAPS
localiza la mayor proporcién de individuos
F1 en un tercer grupo e indica siete grupos
adicionales para distintas proporciones resi-
duales de las distintas subpoblaciones. En
general, los tres métodos de agrupamiento
detectan y separan distintas variedades de
la raza ibérica, por lo que la particion gene-
ral queda distorsionada.
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Si se implementa un procedimiento de alea-
torizacion de alelos dentro de cada subpo-
blacién se reestablece HWE y LE. En esta
situacion, los tres métodos infieren tres gru-
pos (tabla 1.b). Tanto el BAPS como MPM
dan una solucién préxima a la ideal (separa-
cion de Ibéricos, cruzados con hasta el 50%
de informacién Duroc y el resto). Si en el
STRUCTURE se elige el modelo “No admix-
ture” la solucién se aproxima también a esta
particion ideal (datos no mostrados).

Cuando se fuerzan sélo dos grupos (tabla 2)
tanto el BAPS como MPM diferencian la
totalidad de los individuos 1béricos y Duroc
en grupos separados. En la F1 se esperaria
gue los individuos estuvieran constituidos
por un 50% de genoma de |bérico y un 50%
de genoma de Duroc, por lo que el STRUC-
TURE es el que presenta un comportamien-
to mas adecuado {Garcia et al., 2006). Con
respecto al retrocruce de Ibérico, se espera-
ria un 75% del genoma de Ibérico (y el 75%
de genoma de Duroc en el retrocruce de
Duroc). En este caso, también es el STRUC-
TURE el que presenta una mayor precision.
Sin embargo, el modelo "No admixture”
muestra un comportamiento similar al BAPS
y MPM (datos no mostrados). En general, la
aleatorizacion no modifica sustancialmente
los resultados.

En resumen, fos métodos de agrupamiento
evaluados no detectan la estructura pobla-
cional subyacente, ni realizan una particion
6ptima desde el punto de vista practico
debido en parte a la diferenciacién entre
variedades dentro de la poblacién de indivi-
duos Ibéricos.
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Tabla 1. Proporcién de cada poblacién asignada a cada grupo inferido antes (a) y después (b} de la aleatorizacion de los alelos

Table 1. Proportion of each population assigned to each inferred cluster before (a) and after (b) the allele randomisation

Grupos inferidos

b.

Grupos inferidos

10
0,18

Poblacion

Método
BAPS

0,01

0,99

0,04

0,07 0,19

0,52

Ibérico

1,00

0,12
0,04

0,14
0,01

0,02
0,01

0,72
0,15 0,32 041
046 0,02 042

Duroc
F1

0,02 0,98

0,01
0,01

0,05
0.09

0,89

0,77 0,23

0,11

Retrocruce lbeérico

0,00 0,07

0,05

0,75 0,10 0,02 0,01

Retrocruce Duroc

0,49 0,03 0,48
0,02 09 0,02
0,26 049 025
0,37 025 0,38

0,11

0,66 0,03 0,31
0,02 09 0,02
0,34 050 0,16
0,50 0,26 0,24
0,75 0,76 0,09

tbérico

STRUCTURE

Duroc

F1

Retrocruce Ibérico

0,76 0,13

Retrocruce Duroc

1,00

0,22

0,78

Ibérico

MPM

1,00
0,01

1,00

0,28 0,52

Duroc
F1

0,98
0,49

0,77 0,23

0,01
0,51

0,20

0,74 0,03 0,23

0,01

Retrocruce |bérico

0,99

Retrocruce Duroc
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Tabla 2. Proporcion de cada poblacién asignada a cada grupo inferido al considerar dos grupos antes
(a) y después (b) de la aleatorizacion de los alelos
Table 2. Proportion of each popufation assigned to each inferred cluster when two clusters are
considered before (a) and after (b) the allele randomisation

a. Grupos inferidos

b. Grupos inferidos

Método Poblacion 1 2 1 2
BAPS Ibérico 1,00 1,00
Duroc 1,00 1,00
F1 0,16 0,84 0,03 0,97
Retrocruce Ibérico 0,95 0,05 0,92 0,08
Retrocruce Duroc 1,00 1,00
STRUCTURE ibérico 0,95 0,05 0,96 0,04
Duroc 0,03 0,97 0,03 0,97
F1 0,48 0,52 0,49 0,51
Retrocruce |bérico 0,72 0,28 0,73 0,27
Retrocruce Buroc 0,22 0,78 0,22 0,78
MPM 1bérico 1,00 1,00
Duroc 1,00 1,00
F1 0,36 0,64 0,179 0,81
Retrocruce lbérico 0,96 0,04 0,94 0,06
Retrocruce Duroc 0,01 0,99 1,00
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