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Breve resumen del trabajo (< 100 palabras):
El coeficiente de consanguinidad (F) es un parámetro importante para la estima de la pérdida de diversidad genética en poblaciones finitas, con numerosas aplicaciones en genética de la conservación. Considerando la identidad en estado en un único locus, tradicionalmente se atribuyen valores de consanguinidad F = 1 a loci con genotipos homocigotos (por ej., aa o AA) y F = 0 a heterocigotos. El mismo principio se ha aplicado en sistemas poliploides, donde se asume que solo contribuyen a la consanguinidad los individuos homocigotos (por ej., aaaa o AAAA en tetraploides, Bartlett y Haldane 1934). En este proyecto se propone un cálculo alternativo de la consanguinidad aplicada a organismos poliploides, F = (ns – 1)/(n – 1), donde n es el grado de ploidía, y s el autoparentesco. Contrariamente a las medidas tradicionales, loci con copias múltiples del mismo alelo contribuyen a la consanguinidad, incluso cuando no todos los alelos son iguales e idénticos en estado. De este modo, individuos con genotipo AAAa (F = 0.5) tendrían un coeficiente de consanguinidad mayor que individuos AAaa (F = 0.33), y la mínima homocigosis requiere una mayor riqueza alélica que en diploides, acorde con el mayor grado de ploidía (por ej., F = 0, para genotipos ABCD). Con este modelo, en el caso de especies tetraploides, el coeficiente de consanguinidad F indica la identidad en estado de los gametos. El método más eficiente para conservar la diversidad genética en programas de conservación es el de minimizar el parentesco entre individuos (véase, por ejemplo, Caballero y Toro 2000). Este método puede aplicarse con herramientas informáticas como Metapop2 (López-Cortegano et al. 2019). Un objetivo de este proyecto será evaluar la eficiencia de este método de conservación de la diversidad en el caso de poblaciones poliploides utilizando el coeficiente de consanguinidad y parentesco entre individuos propuesto.

Actividades a desarrollar:- Proponer y explorar un nuevo modelo para estimar la consanguinidad en especies poliploides.
- Determinar la eficiencia del sistema de minimización el parentesco promedio en especies poliploides con objetivo de mantener la diversidad genética en programas de conservación.
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