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Anexo



Actualizaciéon de las conclusiones

Una de las conclusiones mas llamativas de este trabajo es que las dos poblaciones
americanas RAL_ST y RAL_INV, siempre quedan agrupadas en el andlisis de PCoA'y,
en base a la presencia de valores negativos para el estadistico FST, parecen
pertenecer a una uUnica poblacidon panmictica.

Esta conclusion llevd a la revision de todos los célculos realizados, asi como a la
revision de la calidad de los datos utilizados para el trabajo. En este sentido se busco
informacioén de las secuencias originales en la pagina
https://www.johnpool.net/genomes.html de donde se obtuvo el Excel que
clasificaba las secuencias de la poblacion americana RAL como estandar, ST, e
invertidas INV. En la citada pagina se encontrd una entrada de 3-11-2016 relativa a
una actualizacién del Excel que reclasificaba a los individuos de RAL segun su
ordenacién cromosdmica de un modo distinto del Excel original.

En definitiva, una vez revisados las secuencias RAL_INV utilizadas se comprobé que
realmente tenian ordenacidon cromosdémica estandar.

Esto explica porqué cuando se calculaba el estadistico Fst se obtenian valores
negativos, es decir, de hecho, se estaban comparando dos grupos que en realidad
correspondian a una Unica poblacion estandar, ST.
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