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• Formación y Especialización de razas
• Selección  empírica del ganado

• Nace la Genética Clásica (Leyes de Mendel)

• Primeras Asociaciones de Raza
• Inicio de los Registros Genealógicos• Inicio de los Registros Genealógicos

• Congelación Semen/Ins. Artificial
• Pruebas de progenie

• Modelo de ADN  (Watson y Crick)
• Transferencia de Embriones/ FIV

• Modelo Animal para Cálculo de Valor Genético
• Selección Asistida por Marcadores Genéticos
• Secuenciación de Genoma Bovino

• Selección Genómica
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El genoma bovino está 
contenido en 30 pares de 

Padres

contenido en 30 pares de 
cromosomas 

Un miembro del par Cromosomas p
cromosómico proviene del 
padre y el otro de la madre

Cromosomas

El “azar” determina la 
composición genética de un 
animalCría



PERO….DÓNDE ESTÁN 
LOS GENES???LOS GENES???



D fi i   l  M t  ( bj ti ) d   l ió1. Definir  la Meta (objetivo) de selección
(Ej. Producir carne)

2 Medir  rasgos    relacionados con Meta     2. Medir  rasgos    relacionados con Meta     
(Ej= Ganancia de Peso  ‐ gramos/día)

3. Calcular valores genéticos                     3. Calcular valores genéticos                     
(Ej= DEP/ Diferencia Esperada  Progenie)

4. Seleccionar  individuos superiores4 p
(Ej= 5% superior en DEP)

5. Realizar apareamientos  controlados 
entre individuos superiores

6. …repetir  (1 a 5) en cada generación!!! 

POR QUE FUNCIONA?  
Porque  la  selección por Ganancia de Peso aumenta la frecuencia  de los 

genes relacionados  con crecimiento  



(Indispensable)
Identificación  

UNICA y PRECISA!!!

Producción 
kg leche

UNICA y PRECISA!!!

Producción 
Ganancia de Peso
Terneza de la carnekg leche

kg‐% grasa 
kg‐% proteína

Fertilidad

Terneza de la carne
Marmoleo

Tipo
Ubre
Patas
etc

Edad a parto
%Preñez/Int. Entre Partos
Servicios‐Concepción

Consumo de alimento
kg concentrado
kg suplementos

Salud
Mortalidad
M i i  (CCS)

etc

Peso corporalMastitis (CCS)
Problemas de 
patas

•La mayoría de los rasgos de importancia comercial (ej. producción de 
leche, peso corporal, tamaño, velocidad, etc) están definidos por la acción 
conjunta de una considerable cantidad de genes (son poligénicos). 



HATOS
Registro de Información de

Plantas Industriales
Procesadoras de AlimentosRegistro de Información de

pedigree y rendimientos Mataderos
Laboratorios privados

Centro de Análisis 
(Estimación y distribución 

de valores de cría)

Organizaciones ganaderasCentros de I.A
Crianza de sementales  Asociaciones de raza 

(Registro genealógico)
Crianza de sementales 

Recolección y distribución semen

•Los programas de mejoramiento genético a nivel poblacional involucran la participación 
coordinada de los distintos sectores (productores, asociaciones, industria, etc) 



Representación gráfica

individuo X

CBA

Representación gráfica
(Arbol Genealógico)

Representación gráfica
(de valores de cría)
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Archivo de Entrada

DEP DIFERENCIA ESTIMADA DE PROGENIE  / Ganado de Carne 
PTAHABILIDAD DE TRANSMISION PREDICHA/ Ganado de Leche

Ejemplo:   DEP= 2.37 kg, se espera que su progenie sea superior al promedio



TENDENCIA PRODUCCION 
DE LECHE POR LACTANCIA

‐HOLSTEIN‐

( )TENDENCIA GENETICA (DEP) 
PESO AL AÑO 
‐SIMMENTAL‐



•Se tarda mucho tiempo   para obtener un estimado confiable del p p
valor genético (DEP/ PTA)                                                                      
(Ej Hasta 5 años en un toro lechero)

•Es difícil comparar animales criados en distintas  condiciones                                 •Es difícil comparar animales criados en distintas  condiciones                                 
(Ej.  Consumo de concentrado vs.  Pastoreo)

•Alto costo de la medición de  los rasgos  en una población grande                                            
(Ej. Medición de producción en cientos de vacas)

•Muchos rasgos  solo se pueden medir en  un sexo                       
(Ej   Producción de Leche)(Ej.  Producción de Leche)

•Muchos rasgos solo se pueden medir  en edad adulta                  
(Ej. Longevidad) 

•Muchos rasgos solo se pueden medir después de sacrificio                                                           
(Ej. Calidad de la carne)                                              

•Para medir el rasgo a veces es necesario exponer al animal a 
condiciones inadecuadas                                                                
(Ej. Resistencia a enfermedades )



 Desde finales del siglo XX  ya 
existen tecnologías que 

Cuantificación 
del ADN

Muestra:
Pelo
Sangre
Semen

permiten la identificación de 
genes relacionados con 
características específicas

Amplificación 
por PCR
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 Se han utilizado para:

1. Identificación de Portadores 
d   lí   é i

Chequeado 
del producto 

de PCR
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de anomalías genéticas

2. Selección Asistida por 
Marcadores  (M.A.S)de PCR

Detección de las variantes 
alélicas a través del 

secuenciador automático

Detección de los alelos 
mediante el 

Electroferograma

a cado es ( . . )

3. Identificación/Verificación de  
Parentescos/Trazabilidad)

LIMITACIONES:
Inicialmente el alcance de estas tecnologías fue limitado y  su costo muy alto, por lo que 
su uso había sido bastante  puntual



AGNACIA
recesivo, solo machos

EPITELIOGENESIS 
IMPERFECTA

recesivo

ALOPECIA
recesivo

ACONDROPLASIA
(BULLDOG, recesivo)

SINDACTYLIA
(PATA DE MULA , recesivo)

CARA TORCIDA
(recesivo)( ) ( )( )

LIMITACIONES:
Son muy pocas las anomalías causadas 
por un solo gen

MALFORMACION VERTEBRAL
COMPLEJA (CVM,recesivo)

MIELOENCEFALOPATIA 
(recesivo) ENANISMO

(recesivo)

por un solo gen

La mayoría de las enfermedades son 
poligénicas y multifactoriales



GENES  DE IMPORTANCIA PARA UN RASGO (Ej. TERNEZA)

MARCADORES ASOCIADOS (NUCLEOTIDOS)

Conforme el análisis de ADN se hizo 
más eficiente fue posible explorar  más 
en detalle el genoma 

Se identificaron  variantes moleculares 

Ej 1 Terneza de la Carne

Se identificaron  variantes moleculares 
(MARCADORES) localizados en 
cromosomas específicos que se asocian 
con algunos rasgos de gran importancia 
económica

La 
)  )  hizo posible )  )  hizo posible 

identificar los individuos portadores de 
variantes favorables 

Ej 2 Calidad de la Leche 



Terne a de la CarneTerneza de la Carne:
3 marcadores asociados (T1,T2,T3)

Las pruebas de ADN indican p
cuántas copias  tiene un animal de 
la variante favorable para terneza 
de la carne

(2 copias )

‐ (1 copia )LIMITACION:
Aunque  los marcadores (T1 T2  T3) son 

‐ ‐ (ninguna copia
Aunque  los marcadores (T1,T2, T3) son 
importantes, en realidad existen  muchos más 
genes involucrados en la terneza de la carne



El análisis de ADN constituye una huella genética imborrable, por lo que puede ser 
utilizada para:utilizada para:

Verificación de parentescos : Confirmación de genealogía para evaluaciones  
genéticas, genética forense (CSI), transacciones comerciales, etc.

Trazabilidad: Rastreo  de animales (o sus productos ) a lo largo de una 
cadena de comercialización (origen de contaminaciones)



Dominette (Hereford) 

AGTCCATGGGGTTGCAGAGTCAGACAC
AGTGGAGTCACACACATACACACGGCAGTGGAGTCACACACATACACACGGC
CCCACGCTGGGTTAAGGCGGGGCTGA
GACAAGGGCAGGTGAGGCCTCCCA

El “rompecabezas”  bovino tiene 
aprox 3 billones de “piezas”       

Curiosidades:

aprox 3 billones de  piezas        
(A‐T‐C‐G)      y    22 000 genes

Curiosidades:
Los bovinos tienen cerca del 80%
de los genes en común con los 
humanos

 Hay más similitud entre humanos 
y ratones que entre humanos y 
vacasvacas



¡Secuenciar el Genoma no es lo mismo que 
ENTENDER 
el Genoma

Para entender el GENOMA 
es necesario secuenciar 
múltiples animales y 

G CC GGGG GC

múltiples animales y 
establecer asociaciones  
entre diferentes Genotipos y 
diferentes Fenotipos

aaa

AGTCCATGGGGTTGCA
GAGTCAGACACAGTG
GAGTCACACACATACA
CACGGCCCCACGCTG
GGTTAAGGCGGGGCTA  
GACAAGGGCAGGTGA
TCGATCGAGCCTCCCA

PERO…   ¡Secuenciar el Genoma completo de todos los vacunos de una población  O… ¡Secue c a e Ge o a co p eto de todos os acu os de u a pob ac ó
es todavía muy caro!



Es posible realizar  “ESCANEOS”  EN SITIOS 
(MARCADORES)  ESTRATEGICOS d l   (MARCADORES)  ESTRATEGICOS del genoma 
mediante chips genómicos por precios razonables 

Ejemplos (Asoc  Holstein/ USA): Ejemplos (Asoc. Holstein/ USA): 

Baja Densidad 9 K=     9 000 marcadores   $45
Alta Densidad 50 K=  50 000 marcadores  $125Alta Densidad 50 K   50 000 marcadores  $125
Super Alta Densidad  800 K=  800 000 marcadores  $225



 Análisis de ADN   (SNP)                         
(chip de 50 000 SNiPs)

+
 Evaluaciones genéticas tradicionales  

(PTA l h    EPD    t )

Ecuación de 
predicción
(SNP= PTA)

Toros probados
(PTA leche o EPD carne, etc)(Referencia)

 Análisis de ADN (SNP)

+

GENEALOGIA (PA)
Toros jóvenes

SELECCION (PTA)‐GENOMICO



A AB B

Selección Tradicional Selección Genómica
TERNERO MERITO GENETICO ($)

SELECCION
TRADICIONAL

SELECCION
GENOMICA

A $416 $411

B $416 $207

En selección tradicional 2 terneros  recién nacidos (hermanos completos) tendrían un 
mismo valor genético, mientras que en selección genómica podría ser muy distinto

Confiabilidad          ≈ 35%                            ≈ 70%



 Se requiere de una Población de Referencia de tamaño considerable  (miles 
de animales) para establecer  Asociaciones SNP= PTA que sean más 
confiables que la Selección Tradicional

 Las asociaciones ENTRE MARCADORES Y  VALORES GENETICOS 
pueden ser distintas en diferentes razas, lo que implica que deben 
formarse diferentes poblaciones de referencia para cada razaformarse diferentes poblaciones de referencia para cada raza

 Las asociaciones ENTRE MARCADORES Y  VALORES GENETICOS pueden 
cambiar en el transcurso del tiempo 



AYRSHIRE     PARDO SUIZO     GUERNSEY       HOLSTEIN         JERSEY       SHORTHORN       OtAYRSHIRE     PARDO SUIZO     GUERNSEY       HOLSTEIN         JERSEY       SHORTHORN       Otros

 Durante los  últimos 4 años más de 420 000 bovinos lecheros ya han sido
genotipados utilizando chips genómicos de baja , media o alta densidad

 Casi 2/3 de los toros IA (HOLSTEIN) comercializados actualmente son 
Toros Genómicos!!



PRODUCCION DE LECHE

• Cada punto representa un 
marcador genético (SNP)

• Los colores representan
diferentes cromosomasdiferentes cromosomas

• Los puntos más altos indican
marcadores con mayor relación
para producción de leche

FUERZA DE 
ASOCIACIONASOCIACION



GRASA
• DE LA MISMA MANERA SE 

PUEDE ESTABLECER 
ASOCIACIONES CON CUALQUIER 
OTRO RASGO DE  IMPORTANCIA

PROTEINA PROFUNDIDAD DE UBRE



• RASGOS FUNCIONALES

TASA DE  VIDA TASA DE 
CONCEPCION

VIDA 
PRODUCTIVA



Hay un marcado aumento en confiabilidad para evaluaciones 

Fuente: Holstein  World

Hay un marcado aumento en confiabilidad para evaluaciones 
genómicas (en la raza HOLSTEIN)

Progreso genético= 
I t id d ( ) C fi bilid d ( ) V i ió  étiIntensidad (+) × Confiabilidad (+) × Variación genética

Intervalo entre Generaciones (-)



Mérito Neto ($)Mérito Neto ($)

Genómico (2010)  Con +100 hijas (2013)

Fuente: Holstein World

• Se comprueba que las predicciones  genómicas son  eficientes
• En 300 toros las diferencia promedio en MN  (2010 – 2013) fue $150, o sea, las 

evaluaciones genómicas tienden a  sobre‐estimar  el  potencial  genético



 Se  obtienen los perfiles genéticos  de  2 grupos :  
Individuos Normales (Control) vs. Individuos Enfermos  (Casos) usando chips de alta 
densidad (>1 millón K) densidad (>1 millón K) 

 Se comparan estadísticamente ambos grupos y se detectan los SNP con mayor fuerza 
de asociación con la enfermedad



Pruebas  de ADN 

Respuesta 
a Medic A

Respuesta 
a Medic B

Tratamiento A Tratamiento B

 Drogas diseñadas para  perfiles genéticos específicos
 Diagnóstico de predisposición genética para distintas patologías

Tratamiento A Tratamiento B



 Aumento de la Confiabilidad de la selección
 Reducción del Intervalo Generacional 
 Aumento de la Intensidad de Selección

MAYOR PROGRESO GENETICO
 Aumento de la Intensidad de Selección

 Mejor uso de recursos limitados de evaluación 
 Evaluación de rasgos de difícil medición Evaluación de rasgos de difícil medición
 Oportunidad para Estudios de Asociación del Genoma Completo G.W.A.S 
 Oportunidad para reducir la consanguinidad 
 Oportunidad para apareamientos complementarios según perfil genómicop p p p g p g




