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Mejora Genética
• Selección de Reproductores

• Diseño de apareamientos
– Dentro de población
– Entre poblaciones (Cruzamiento)



€ Beneficio Económico o Social

OBJETIVO DE LA MEJORA GENÉTICA



€ OBJETIVOS DE SELECCIÓN CRITERIOS DE SELECCIÓN



€ OBJETIVOS DE SELECCIÓN CRITERIOS DE SELECCIÓN

GENÉTICAAMBIENTE



Historia de la valoración genética
MÉTODO INFORMACIÓNINDIVIDUAL INFORMACIÓN DE PARIENTES AMBIENTE CARACTERES MÚLTIPLES
SELECCIÓN MASAL x
ÍNDICE DE SELECCIÓN x x x
BLUP x x x x



Corrección por el ambiente: BLUP
• Modelo de evaluación:

– Sexo, Rebaño-Año-Estación, Edad de la Madre, Peso, Edad, etc
– Nuevas fuentes de información:

• Meteorológicas
• Geográficas
• Alimentación (Pastos)
• etc

– Nuevos métodos:
• Regularización alternativa: Lasso, Elastic Net
• Validación cruzada para definiciones de efectos sistemáticos
• Modelización del parecido entre ambientes
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MÁS Y MEJORES DATOS FENOTÍPICOS
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Genealogía
• Construcción de la matriz de parentesco
• Ponderación de la información fenotípica de parientes



Genealogía
• Construcción de la matriz de parentesco
• Ponderación de la información fenotípica de parientes

ASEGURAR GENEALOGÍA
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GENEALOGÍA
GENES O MARCADORES



Genes o Marcadores
• Interesante para caracteres regulados por pocos genes: patologías.
• Menor interés en caracteres regulados por muchos genes:

– Crecimiento
– Calidad
– Reproductivos

• Algunas excepciones: MTSN, CAST, etc.



Genes o Marcadores



Genes o Marcadores
• Panel de Marcadores (incluso masivo)
• Utilizan QTN y Desequilibrio de Ligamiento
• Poco eficientes en poblaciones no evaluadas.

– El Desequilibrio de Ligamiento es específico por población.



Genes o Marcadores
• Panel de Marcadores (incluso masivo)
• Utilizan QTN y Desequilibrio de Ligamiento
• Poco eficientes en poblaciones no evaluadas.

– El Desequilibrio de Ligamiento es específico por población.

DEBE SER EVALUADO EN CADA POBLACIÓN
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Selección Genómica (Chips SNP)
• Tipos de Chips (Illumina):

– BovineLD (6909 SNP)
– BovineSNP50 (54001  SNP)
– BovineHD (777000 SNP)



Selección Genómica (Chips SNP)
• Tipos de Chips (Illumina):

– BovineLD (6909 SNP)
– BovineSNP50 (54001  SNP)
– BovineHD (777000 SNP)

• Fuentes de Información:
– Confirmación de Genealogía: Densidad baja.
– Parentesco Genómico: Densidad media.
– Desequilibrio de Ligamiento : Densidad alta.





a = 0.5, g = 0.5
a = 0.5, g = 0.5

a = 0.5, g = 0.5



a = 0.5, g = 0.5

a = 0, g = 0

a = 0.5, g = 0.5 a = 0.5, g = 0.5



a = 0.5, g = 0.00
a = 0.5, g = 0.67 a = 0.5, g = 0.33



Parentesco Genómico
y= Xb+Zu+e
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- G: PARENTESCO REALIZADO- A: PARENTESCO ESPERADO
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METODO DE ELECCIÓN
NO MODIFICA LA ORGANIZACIÓN



Desequilibrio de Ligamiento
• Específico de población.
• Exige densidad alta de genotipado (BovineHD)
• Poca evidencia de DL en vacuno



Desequilibrio de Ligamiento
• Específico de población.
• Exige densidad alta de genotipado (BovineHD)
• Poca evidencia de DL en vacuno

INDIVIDUOS DE REFERENCIA
IMPUTACIÓN



Selección Genómica: Eficiencia
Caracteres difíciles de medirResistencia a enfermedadesCaracteres con baja heredabilidadReproductivosCaracteres expresados en un solo sexoProducción de LecheMedibles en la madurez del individuoLongevidadMedibles después del sacrificioCalidad de carne



Selección Genómica: Eficiencia

REQUISITO: Buena Información Fenotípica

Caracteres difíciles de medirResistencia a enfermedadesCaracteres con baja heredabilidadReproductivosCaracteres expresados en un solo sexoProducción de LecheMedibles en la madurez del individuoLongevidadMedibles después del sacrificioCalidad de carne



Secuenciación Completa



Secuenciación Completa
• Next Generation Sequencing
• Toda la información genómica 

– Alto incremento del coste
– Rendimiento Superior a Selección Genómica

• Muy superior (pocos genes causales)
• Ligeramente superior (muchos genes causales)
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SECUENCIACIÓN RUTINARIA
EXCESIVAMENTE COSTOSO



Secuenciación Completa
• Next Generation Sequencing
• Toda la información genómica 

– Alto incremento del coste
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€ OBJETIVOS DE SELECCIÓN CRITERIOS DE SELECCIÓN

GENÉTICA

AMBIENTE

GENEALOGÍA
GENES O MARCADORES
CHIPS SNP 
SECUENCIACIÓN COMPLETA



Dogma Central de la Biología Molecular



€ OBJETIVOS DE SELECCIÓN CRITERIOS DE SELECCIÓN

GENOMAAMBIENTE

TRANSCRIPTOMA

PROTEOMA

METABOLOMA



Transcriptoma
• Cantidad de ARNm en un determinado tejido
• Mide la “actividad” del genoma
• RNAseq

– Define que zonas del genoma y con qué magnitud se expresan.
– Posibilidades:

• Restringir la información genómica a esas zonas del genoma.
• Inconveniente: Es específico de Tejido.



Metaboloma
• Conjunto de moleculas (metabolitos)
• Espectrómetro de masas
• Posibilidades:

– Nuevos y masivos criterios de selección
– Generación de información ambiental.
– Inconveniente: Datos masivos y no linealidad

• Machine Learning
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Microbioma
• Conjunto de microorganismos que habitan en

– Aparato Digestivo
– Aparato Genital
– etc

• Amplicón 16S: Géneros Bacterianos.
• Metagenómica y Metatranscriptómica.
• Posiblidades:

– Nuevos criterios de selección
– Generación de información ambiental.
– Inconveniente: Datos masivos y no linealidad

• Machine Learning



€ OBJETIVOS DE SELECCIÓN CRITERIOS DE SELECCIÓN

GENOMAAMBIENTE

TRANSCRIPTOMA

PROTEOMA

METABOLOMAMICROBIOMA

EPIGENOMA



Epigenoma
• Modificaciones del ADN que ocurren en el organismo.
• Metilación de ADN (Bisulfito de sodio)
• Modificación de Histonas (ChiP) 
• Posibilidades:

– Generación de información ambiental
– Epigenómica Transgeneracional
– Inconveniente: Datos masivos y no linealidad



Manejo Genético



Diseño de Acoplamientos
– Dominancia
– Epistasia
– Óptimos intermedios
– No linealidad



Fuentes de Información(Opinión personal)
Importancia Relativa

Fenómica *****
Genealogía *****
Genómica ****
Metabolómica ***
Microbiómica ***
Diseño de Acoplamientos ***
Secuencia Completa **
Epigenómica **
Transcriptómica **



¿Qué Hacer?Corto Plazo
• 1. Mejorar la información fenotípica de calidad.
• 2. Asegurar la información genealógica.
• 3. Genotipado (SNP chips) en poblaciones con fenotipos de calidad e interés:

– Caracteres de heredabilidad baja.
– Caracteres que se expresan en un solo sexo.
– Caracteres expresados al final de la vida: Longevidad, Calidad de la Canal, Calidad de la Carne



¿Qué Hacer?Medio plazo
• 1. Mejorar la información fenotípica de calidad.
• 2. Asegurar la información genealógica.
• 3. Genotipado en poblaciones con fenotipos de calidad e interés:

– Caracteres de heredabilidad baja.
– Caracteres que se expresan en un solo sexo
– Caracteres expresados al final de la vida: Longevidad, Calidad de la Canal, Calidad de la Carne

• 4. Incorporar nueva información:
– Microbiómica
– Metabolómica
– Secuenciación
– Epigenómica
– Diseño de acoplamientos



¿Qué Hacer?Largo plazo
• Mejora Genética: Toma de Decisiones



¿Qué Hacer?Largo plazo
• Mejora Genética: Toma de Decisiones
• Disponibilidad de datos masivos



¿Qué Hacer?Largo plazo
• Mejora Genética: Toma de Decisiones
• Disponibilidad de datos masivos



¿Qué Hacer?Largo plazo
• Mejora Genética: Toma de Decisiones
• Disponibilidad de datos masivos
BIG DATA



¿Qué Hacer?Largo plazo
• Mejora Genética: Toma de Decisiones
• Disponibilidad de datos masivos
BIG DATA

APRENDIZAJE AUTOMÁTICO


