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Valor de Cría 

Mejora Genética Animal 

Identificar animales con alto Mérito Genético 

para los caracteres de interés, para ser usados 

como progenitores de la siguiente 

generación, de manera de maximizar el 

mérito esperado de la progenie 



Evaluaciones Genéticas 

Evaluaciones genéticas “tradicionales” 

 usan información fenotípica  

y de genealogia  

para predecir valores de cría 

 de rasgos de relevancia económica 

 para la selección candidatos. 

 



Evaluaciones Genéticas 

 

•Estima simultáneamente los valores cría (animales), y 
efectos ambientales (rodeo, año, etc.). 

 

•Considera relaciones de parentesco entre animales. 

 

•Considera toda la información productiva disponible: 
tanto animales vivos como información histórica.  

 

•Tiene en cuenta las diferencias en “oportunidades” que 
tuvieron los animales para producir. 

 



DATOS GENEALOGÍA 

Ev. GENETICA 

PADRES 
MADRES HIJOS/AS 

... ... 

Esquema de Evaluación Genética 

♀  ♂  

♂  ♀  

♂  ♀  ♂  ♀  

♀  

♂  ♂  ♂  ♂  

Valores de Cría:  

DEP 

EPD 

PTA 

EBV 

Etc.  



Resultados de las evaluaciones 
geneticas 

• Para cada carácter evaluado (Peso 
destete, habilidad materna, etc. ) 

 

– Estimación del mérito genético (DEP, EPD) 

 

– Medición de la precisión de la estimación 
del mérito genético (PREC, REP, ACC) 



Precisión  

• Afecta la tasa de ganancia genética 

 

• Diferentes formas para incrementar precisión: 

– Medidas repetidas 

– Utilización de rasgos correlacionados, modelos 
multicaracter 

– Etc. 

 

                    
 Selección Genómica 



Selección genómica 

• Disponibilidad 
– Marcadores moleculares (SNP) que cubren 

todo el genoma 

– Plataformas para el genotipado a gran escala 
con costos rentables 

 

• Desarrollo de metodología estadísticas y 
bioinformáticas 



Selección genómica 

forma de selección asistida por marcadores  

donde miles de marcadores genéticos  

distribuidos en todo el genoma  

se encuentran en desequilibrio de ligamiento  

con sectores del cromosoma  

asociados a rasgos de relevancia económica 



SNP que son ? 

• Libro 60 páginas  

– 60 cromosomas 

• 30 pares de páginas repetidas 

– Copia Paterna y Materna 

• Cada “hoja” repetida contiene 
igual número y longitud de 
parrafos 

• Algunas “letras” difieren 

– SNP 

  

 

 

Adaptado de A. Rogberg 



SNP – que son ? 

Adaptado de A. Rogberg 



SNP 

• Polimorfismo de un solo nucleótido 
– del ingles: Single Nucleotide Polymorphism 

 

• Variación en la secuencia de ADN que 
afecta una solo base (A,T,C,G) 

 

• En humanos: mas de 3.1 millones de 
SNPs (Consorcio Internacional 
HapMap) 

 



Chips de marcadores de alta densidad 

Disponibilidad de chips con miles marcadores  

 

•  Chip Illumina Bovine SNP50 
– 54,000 marcadores SNP 

• Otros chips:  
• Illumina BovineLD ~ 6,000 SNP 

• Illumina BovineHD ~700,000 SNP 

• GGP HD ~ 80,000 SNP 

 

• Otras empresas: Affymetrix 
 



Beneficios selección genómica 

• Incremento significativo de la ganancia 

genética debido al incremento de la 
precisión de los valores de cría a 
edades tempranas  
 

• Mayores ganancias: 

– rasgos medidos en un solo sexo 

– rasgos de expresión tardía 

 

 

 

 



Selección Genómica  
Industria lechera 

Toro 

Nacimiento 1 año 2 años 5 años 10 años 

Selección  
DEP de 
padres 

Nacimiento 
de 

Hijas 

 
Toro Probado  

Prueba de 
progenie 

 

 
Hijo Probado  

Prueba de 
progenie 

 

Selección 
Toro 

Selección 
Hijos 

Selección 
nietos 

Selección 
Bisnietos 
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Predicción genómica 
• Un proceso en dos etapas 

– Estimación del efecto de los SNP usando una base 
de datos de entrenamiento o calibración que 
comprende animales genotipados con un chip 
denso en SNP y con datos fenotípicos 

 

– Estimación del mérito de un nuevo animal basado 
en el conocimiento de su genotipo, multiplicado por 
los efectos estimados para cada uno de los alelos en 
cada SNP 



Estimación de valores de cría 
genómicos 

• Estimación del efecto para cada SNP 
• Acumulación de cada efecto basándose en todos 

los marcadores genéticos   

A       B       A       B       B      B      A       B 

A       A       A        A       B      A      A       B 

 

2        1      2       1        0     1       2       0 

 

 

0.5    1.2   -0.3   0.9   -1.1    0.2   -0.5   1.4 

Numero de  

copias de “A” 

Marcadores 

Efecto de “A” 

Valor Cria Genómico =  2*0.5 + 1*1.2 + 2*(-0.3) ……….. 



Etapas Selección Genómica 

Pitfalls of predicting complex traits from SNPs  

Wray et al 2013 NRG 



Incrementos de r2 pvr 

 



 



Estimación de valores de cría genómicos 

• No todos los animales son genotipados 

• Información fenotípica histórica 

• Múltiples valores de cría 

 

• Necesidad de combinar diferentes fuentes 
de información en un solo valor de cría 

 



Uso de información genómica 

• Disponibilidad de un sistema que combine 
distintas fuentes de información:  

– evaluaciones genéticas “tradicionales” 

– datos genómicos 

 

• “DEP mejorados”, “DEP Genómicos” etc.  

 

 



Diferentes modelos propuestos 

• Incorporación de datos genómico en modelos 
en varias etapas 

– Asumiendo como caracteres correlacionados con 
característica indicadora (Kachman 2008, MacNeil 
et al 2010) 

– Utilizando teoría de índices de selección 
(VanRaden et al 2009, Johnston  et al 2010) 

• Evaluación genética utilizando toda la 
información disponible: genotipos, fenotipos y 
genealogía (Aguilar et al 2010) 

 

 



Múltiples etapas en selección genómica 

Datos fenotipicos 

BLUP Pseudo Registros 

VC De-regresados 

BayesX 
GBLUP 

etc 

index PA*w2 

SPA*w3 
GVC*w1 

Valores de Cría 

SNPs 

Genealogia 

VanRaden et al., 2009 



• Estimación de valores de cría moleculares 
(MBV) por dos empresas comerciales 
(GeneSeek, Zoetis) para 16 rasgos 
diferentes  

– Igenity® Profile Angus  

– Zoetis HD 50K for Angus  

• Evaluación genética (AGI) que incorpora a 
los MBV como “fenotipos” correlacionados 
a los 16 rasgos evaluados 

American Angus Association 

Kachman 2008, MacNeil et al 2010 



ANGUS Breedplan 

• Indice de selección (Harris & Johnson 2010, 
Hayes et al., 2009) 

• Metodo de caracteres correlacionados  

• => problemas de convergencia 

• Post-evaluación genética  

– Evaluación tradicional EBV Breedplan 

– Predicción de valores de cría moleculares MVB 
(Zoetis) calibrado para Australia Angus 

– ‘blending’ de EBV Breedplan y MVB(Zoetis) 

Swan et al 2012 



Hereford PanAmerican 

 

•Post-evaluación genética  

– EBV Breedplan 

– Valores de cría Genómicos directos DGV (ISU) 

– Blending EBV y DGV solo para animales con 
genotipados 

– Extension a animales emparentados a los 
genotipados 

 

 



Múltiples etapas en selección genómica 

Datos fenotípicos 

BLUP Pseudo Registros 

VC De-regresados 

BayesX 
GBLUP 

etc 

index PA*w2 

SPA*w3 
GVC*w1 

Valores de Cría 

SNPs 

Genealogía 

VanRaden et al., 2009 



Selección genómica en Una Etapa 

Datos Fenotipicos 

BLUP 

Valores de Cría 

Genealogia SNPs 

Aguilar et al. 2010 

Parentesco basado en la 

genealogía combinado con 

parentesco genómico 



Matriz de relaciones genómicas 

• Selección genómica ‘funciona’ , en cierto modo, 
debido a que la información molecular (SNPs) 
estima las relaciones de parentesco entre 
animales 

 

• Parentesco basado en marcadores (‘observada’) 
es mas preciso que la parentesco basado en 
genealogía (‘promedio’) 

 

• Uso de relaciones parentesco genómico utiliza los 
desvíos debidos al muestreo Mendeliano 



 



 



 



Genotipo de “Elevation” 
             Cromosoma 1 

1000111220020012111011112111101111001121100020122002220111 
1202101200211122110021112001111001011011010220011002201101 
1200201101020222121122102010011100011220221222112021120120 
2010020220200002110001120201122111211102201111000021220200 
0221012020002211220111012100111211102112110020102100022000 
2201000201100002202211022112101121110122220012112122200200 
0200202020122211002222222002212111121002111120011011101120 
0202220001112011010211121211102022100211201211001111102111 
2110211122000101101110202200221110102011121111011202102102 
1211011022122001211011211012022011002220021002110001110021 
1021101110002220020221212110002220102002222121221121112002 
0110202001222222112212021211210110012110110200220002001002 
0001111011001211021212111201010121202210101011111021102112 
2111111212111210110120011111021111011111220121012121101022 
202021211222120222002121210121210201100111222121101 
 

P.VanRaden USDA 



 



 



 



Hermanos enteros  

Ningun alelo IBD 
Un alelo IBD 

Ambos alelos IBD 

 

Padre Madre 

J. P. Steibel MSU 



Matriz de parentesco basado en genealogía 



Matriz de parentesco genómico 



Diferencia, SD<0.04 (Wang et al., 2012) 



Modelo “Single-Step” 



Evaluación genética tradicional 

Estima valores de cría 
utilizando matriz de relaciones 

de parentesco y 

datos fenotípicos 



Evaluación genética  
Selección Genómica en Una Etapa 

• Enfoque unificado que considera el 
uso de marcadores, genealogía e 
información fenotípica 
simultáneamente 

• Relaciones combinada de parentesco 
basadas 

– en el pedigrí  

– matriz de relaciones genómicas 

Misztal et al. 2009, 



Selección genómica en Una Etapa 

• Evaluación genética tradicional 

– Registros fenotípicos (Peso destete, 18 meses, 
etc.) 

– Genealogía 

 

mejorada con información genómica 

– Marcadores SNP 

 

=>   DEP Genómicos 

 

 



Evaluaciones Genéticas 



Hereford Uruguay 
Precision GEPD 

• ssGLBUP Modelo multicarcter 

• Validacion cruzada 

• Pob. “Entrenamiento” 

– Registros de fenotipos hasta 2009 

– 747 genotipos 

• Validación 

– Toros Jovenes (F. nac >=2010) sin registros de 
fenotipos 

– 329 genotipos 



Hereford Uruguay  
Precisión validación cruzada 

No-Genotipado Genotipado 

H2 N 

Acc 
BLUP 

Acc 
ssGBLUP N 

Acc 
BLUP 

Acc 
ssGBLUP 

PN 0.43 27,029 0.32 0.32 385 0.32 0.39 
PD 0.20 25,108 0.35 0.38 381 0.32 0.50 
P15M 0.36 10,951 0.29 0.31 315 0.27 0.41 
P18M 0.33 12,540 0.32 0.34 358 0.25 0.42 
Marb 0.26 7,643 0.24 0.24 321 0.08 0.08 
AOB 0.26 11,439 0.38 0.40 358 0.46 0.60 
Grasa 0.30 11,439 0.32 0.31 358 0.21 0.23 
CEsc 0.30 4,920 0.38 0.41 282 0.39 0.46 



Imputación 

• Uso de paneles baja densidad – Menor costo !!! 

 

• Chip de diferentes densidades 

 

• Necesidad de ‘completar’ información a un 
panel de referencia  

 

• Precision similar a la de paneles densos 

 



SNP para identificación y 
determinación parentesco 

• ARS-USMARC 121 SNP  

– Heaton et al., 2002, 2007 

• Disponibles por ejemplo en:  

– diferentes paneles 

• Bovine50k  Illumina (Matukumalli et al 2009) 

• Incluye 120 SNP de ARS-USMARC 

– productos comerciales 

• SeekSire, GeneSeek (Lincoln, NE)  

• Incluye 96 SNP de ARS-USMARC 

 

 

 



Asignación de paternidad 

• Basado en conteos de exclusión: 
homocigotos opuestos 

 

• Genotipo progenie:   A A 

 

• Genotipo padres:       A C       AA      CC   

 

 

Excluido 



Asignación paternidad  

13170 1 2 1 0 2 0 2 2 0 1 1 1 1 0 1 2 2 2 0 2 2 0 2 2 0 1 0 0 1 0 1 2 1 1 2 1 0 1 0 2 1 1 0 1 1 2 2 1 1 1 1 0 1 1 2 2 0 0 2 1 0 2 1 0 0 2 2 0 0 0 2 2 2 0 1 0 0 1 2 0 0 1 1 1 0 1 1 1 2 1 1 1 1 0 1 0 

8489 0 2 0 5 1 0 1 1 0 0 1 1 2 2 1 1 1 1 0 0 0 0 2 0 1 1 1 0 1 2 0 2 2 1 1 1 0 0 0 2 2 0 5 2 1 2 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 2 0 2 2 1 2 1 0 0 1 2 0 2 0 2 0 2 0 1 2 1 2 2 1 1 2 1 1 1 2 0 2 1 1 0 1 2 0 0 0 

6305 2 2 1 1 2 1 1 2 0 0 1 2 2 2 1 1 2 1 1 0 2 0 0 2 1 1 0 0 0 2 0 2 1 2 1 0 2 2 0 2 0 1 1 2 1 0 2 2 0 0 1 0 2 1 1 1 0 1 2 0 0 2 1 1 0 2 1 0 0 0 2 0 2 1 1 1 0 1 1 1 2 1 2 2 1 2 0 1 1 1 2 2 1 0 1 0 

6310 1 2 1 0 2 0 1 2 1 0 2 1 1 1 1 2 2 2 0 2 1 0 2 2 0 2 0 0 0 1 0 2 1 0 1 0 1 2 1 2 2 1 1 2 0 1 1 1 1 1 1 1 2 1 2 2 1 0 2 1 5 2 2 0 1 5 1 1 1 0 2 1 1 1 5 1 0 0 2 1 0 1 5 0 0 5 5 0 2 1 2 2 1 0 2 0 

Códigos de genotipos:   0 Homocigoto  

                      1 Heterocigoto 

   2 Homocigoto 

   5 NoCall 

Genotipo de la madre desconocido 

Tres padres candidatos 

  

Se asume 1 conflicto como error de genotipado 

Padres 

Candidatos 

Progenie 



Asignación de paternidad  
en rodeo comercial 

Búsqueda de padre mas probable 
•138 terneros 
•8 padres candidatos de IA - Genotipados  
•Repaso con toros – NO Genotipados 

 
• 113 terneros asignados a un padre 

– 107 con 0 exclusión 
– 6  con 1 exclusión 

• 25 terneros no asignados 
   

 
 
 
 



Selección genómica 

• Es sólo una fuente más de información que 
nos permite obtener una mejor lectura sobre 
el verdadero mérito genético de un animal 

 

• Nos permite realizar selección mas precisa de 
los animales a una edad temprana 

 

• O sea la genómica es simplemente otra 
herramienta mas a incorporar en la mejora 
genetica 



Evaluaciones genéticas 

Evaluaciones genéticas “tradicionales” 

 usan información fenotípica,  

 de genealogía  

e información genómica 

para predecir valores de cría 

 de rasgos de relevancia económica 

 para la selección candidatos. 

 



 

 

Muchas gracias por su atención 
iaguilar@inia.org.uy 


