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El propósito de un programa de 
mejoramiento genético de una 
raza es conocer y promover los 
mejores animales basados en 
registros de comportamiento y 
evaluación de sus progenitores. 
A través de las evaluaciones 
genéticas se generan los DEPs.

Programa de mejoramiento genético animal 

¿Qué queremos cambiar?

¿Qué medir?

¿Quién lo mide y cómo?



¿Qué carnero selecciono como futuro padre?

Progenie del Carnero BProgenie del Carnero A

DEP
Diferencia Esperada en la 

Progenie 
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Trabajo en equipo





Cuanto más resistente es el animal a la parasitosis gastrointestinal, los 

valores tenderán a ser más negativos y cuanto más susceptibles, la 
tendencia será hacia valores más positivos.
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Caso 1: 
Genómica y evaluaciones 
genéticas: resistencia a parásitos 
gastrointestinales  
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Es una de las principales limitantes sanitario-

económicas para la producción ovina en el 

Uruguay y en el mundo (Castells et al., 1995, Pandey, 

1999; Perry y Randolph, 1999; Nieto et al., 2002).

Haemonchus contortus

Los parásitos gastrointestinales 
afectan la producción ovina: 

-Incremento de mortalidad.
-Disminución en:

•ganancias de peso.
•producción de lana.
•producción de leche.
•eficiencia reproductiva.

Parásitos 
gastrointestinales 
en ovinos Merino

Corriedale 55%
Merino australiano 25%

Distribución de las razas ovinas en Uruguay. 

Resistencia genética.

Selección de animales genéticamente 

resistentes a PGI por Diferencia 

Esperada en Progenie (DEP) de 

Huevos Por Gramo (HPG).

HPG
Huevos por 
gramo 



Evaluación genética “tradicional” Selección genómica

• En las DEPs se asume que cada animal tiene

un medio del valor genético de cada padre, más

un elemento aleatorio o probabilístico “residuo

de segregación mendeliana”.

• Aunque cada padre pasa la mitad de sus genes,

no necesariamente transfiere la misma mitad.

EL ADN transferido de padres a hijos es

generalmente distinto.

• Esas mitades distintas para cada hijo constituye

la incertidumbre que origina el residuo

mendeliano, y que hace que nuestras

predicciones DEPs sean más o menos

imprecisas.

• > #hijos -> se descifra mejor el residuo

mendeliano -> más precisa es la DEP

•

La tecnología de los SNP (polimorfismo de nucleótido único) es de gran

ayuda en la selección -> en predecir el residuo mendeliano sin que el

animal tenga hijos, ni siquiera datos propios.

La selección genómica es útil para evaluar caracteres costosos de

medir.

Particularmente importante cuando se evalúan características que se

miden tardíamente en la vida del animal.
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Ciappesoni et al. 2013.

yijklm= edad + GCi + TNj+ EMk+  eijklm
Edad= edad en días HPG
GC= Grupo contemporáneo
TN=tipo de nacimiento
EM=edad de la madre

Estimación de componentes de 

varianza 

Los datos fueron analizados mediante un modelo unicarácter, los componentes de 
varianza y covarianza se calcularon utilizando el software AIREMLF90 (MISZTAL, 1997; 
TSURUTA, 1999).
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Fenotipo

Genealogía

Nacimiento

Monitoreo

Flock testing
(Esquila-PV)

Destete
≈ 4 meses edad

Monitoreo

Dosis Dosis Dosis

HPG1
7-9 m

HPG2
10-14 m

Protocolo de toma de muestras para el recuento de HPG usado en las evaluaciones genéticas de Uruguay (Castells, 2009). 

HPG 

LnHPG

83561 animales en la genealogía. 

26244 animales con datos. 

Merinos australianos

Para el presente trabajo se usaron datos provenientes de 13 
establecimientos localizados en Uruguay, 11 de ellos corresponden 
a cabañas comerciales, los otros dos, al NUG y a la EEFAS de FAgro
UDELAR.  
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Genotipo

Genotipificación por microarrays. 

1851 animales con 4 tipos de paneles de mediana
Imputados al panel GGP con una precisión promedio de 0.93
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2018 n377  
2019 n364

n1003

Los candidatos a la selección seran los animales de la 
generación 2018-2019 sin dato. El conjunto de 
entrenamiento corresponde a los animales nacidos
anterior al 2017.
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• Se verificó que la correlación off diagonal entre la matriz A22 y G fuera alta (0.83).

Los valores de cría fueron estimados empleando dos métodos. El primero fue BLUP basado en la genealogía, tomando en
cuenta los datos fenotípicos y los de pedigrí. El segundo método empleado fue ssGBLUP, en el que también se incluye la 
información genómica en la predicción. En ámbos métodos se incluyó la consanguinidad.

Evaluación parcial Evaluación completa

BLUP ssGBLUP BLUP ssGBLUP

Los animales de la generación 2018 

y 2019 no tienen dato 
fenotipico (LnHPG1) 

Los animales de la generación 2018 

y 2019 si tienen dato 
fenotipico (LnHPG1) . 

Fuente de 
información 

Chequeos afterQC

Genómica QC
• SNPs with Call Rate < callrate

( 0.90) 
• SNPs with MAF < minfreq ( 

0.05)
• Monomorphic SNPs will be 

removed 
• Removed Animals with Call 

rate < callrate ( 0.90)

Effective 
Genotyped animals: 

1851
Effective SNPs : 

38466

Genealogía-
Genómica

Check Parent-Progeny 
Mendelian conflicts

0
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En este trabajo, las precisiones individuales fueron calculadas usando el programa BLUPF90 teniendo en cuenta la 
consanguinidad en el denominador como lo describe Aguilar y cols 2020.

dónde PEV es la varianza del error de predicción, Fi la consanguinidad que puede ser de A o de H y         la varianza genética. 

Las precisiones de los valor de cría se obtuvieron mediante acc= √rel

La exactitud de cada método de predicción se cuantificó empleando el coeficiente de correlación de Pearson 
entre TBV y BV (con o sin genómica). En este caso, se tomó como TBV la evaluación completa de cada estrategia. 

El sesgo de las predicciones se calculó como la diferencia de las medias de los TBV y el de los BV (con o sin 
genómica). 

La inflación de la predicción se calculó mediante el coeficiente de regresión de los TBV en los BV(con o sin 
genómica).

La calidad de las evaluaciones fueron analizadas usando el método LR (método de regresión lineal)(Legarra et al
2008). Este método comprende una serie de estimadores, entre ellos, el sesgo poblacional, dispersión y precisión
para evaluar modelos genéticos y genómicos.
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Precisiones individuales en el grupo focal (2018-2019) cuando los animales no tienen dato LnHPG1. 
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Precisiones usando BLUP sin fenotipo 
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unpublished results
Brenda Vera, 2021. PhD thesis



Precisiones individuales en el grupo focal (2018-2019) cuando los animales si tienen dato LnHPG1. 
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Precisiones usando BLUP con fenotipo 
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unpublished results
Brenda Vera, 2021. PhD thesis
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Increase in the accuracies of the (G)EBV when individual 
phenotypes are included or not by subgroups of animals.

unpublished results
Brenda Vera, 2021. PhD thesis



Caso 2: 
Predicciones genómicas



Cabañas con HPG
NUG con HPG y Genómica

- Se “borran” los datos de HPG de cabaña 
- 156 animales con información genómica
- Se estima DEP sólo con genómica

Con la genómica: ¿Puedo tener evaluación de algo que no mido?

Alta correlación

0.71

DEP sólo con genómica

D
EP

 c
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-Sí, pero tienen que estar bien conectadas

-Gracias a núcleo informativo y cabañas asociadas

-Resultados promisorios para otras características

unpublished results
Brenda Vera, 2021. PhD thesis



Caso 3: 
Asignaciones de parentesco y 
casos de superfecundación
heteropaternal



Generación 2020 (359 corderos) Glencoe

100% padres confirmados

98.3% madres correctas

Uso en montas múltiples

Tabla 1. Hijos estudiados y ovejas preñadas (número y porcentaje) según lote de monta y 

carnero dentro del lote.

unpublished results
Brenda Vera, 2021. 

Parentesco





69 madres melliceras

19 con hijos de 2 carneros (28%)
30% en Irlanda Berry et al. 2020

La superfecundación
heteropaternal puede 
definirse como la 
fertilización e 
implantación de dos o 
más óvulos durante el 
mismo ciclo estral 
consecuencia de eventos 
copulatorios separados; 
esto da como resultado 
el nacimiento -en la 
misma camada- de 
múltiples individuos 
(hermanos) con 
diferente paternidad 
(Wenk et al., 1992). 



Caso 4: 
Mapeo asociativo o GWAS 
(Genome Wide 
Association Study)
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unpublished results

GWAS Merino FEC

• 26244 animals with 
phenotype

• 2108 genotyped animals 
(~ 50K)

For the analysis ssGWAS was used. In very
preliminary results, signals were observed on 11 
chromosomes. More comprehensive studies are 
being done to identify significant regions and 
possible candidate genes. Brenda Vera, 2021. PhD thesis
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