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bajo la aproximación “Single Step” incrementan la precisión sobre la valoración BLUP, en 
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se muestra la tasa de incremento de consanguinidad por generación (ΔF) 

diferencias en función de la metodología empleada. Al utilizar el pedigrí (ΔF

información molecular los ΔF son muy bajos y cercanos a cero, debido probablemente al 

Además, se pudo ver que las estimas de ΔF en función de la información molecular eran 
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