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Herramienta genética de seleccion actual: Diferencia Esperada en la Progenie

Es indudable el afianzamiento de las evaluaciones genéticas (EG) poblacionales de
ovinos en el Uruguay. En la Gltima década se ha observado un crecimiento exponencial
de las mismas, evaluandose en la actualidad mas de 85 cabafias y 25.000 animales al
afo pertenecientes a 12 razas, publicAndose Diferencias Esperada en la Progenie (DEP)
de caracteristicas relacionadas con la produccién y calidad de carne y lana,
reproduccion y resistencia a enfermedades (Ciappesoni et al., 2014). Asimismo, se
estima que el total de carneros evaluados genéticamente (con datos de DEP) alcanzarian
para cubrir el 25% de la demanda anual de la majada uruguaya. Si a estos se les suma
los carneros con informacion de Flock-Testing (datos objetivos comparables dentro de
grupo de manejo), se podria cubrir el 45% de la misma (Ciappesoni et al., 2014).

Herramientas moleculares disponibles para la identificacion de parentesco

La calidad de los registros genealogicos repercute sobre los resultados de las
estimaciones genéticas y por ende afecta el progreso genético potencial. Varios autores
(e.g. Ron et al., 1996) citan porcentajes de errores de asignacion de parentesco, que
varian entre 1.3 a 30.0% en ganado bovino lechero en sistemas intensivos. Estos errores
en la especie ovina han sido menos estudiados con estimaciones en el rango entre 0.5%
y 29.7% (Brien et al., 2010, Rosa et al., 2013, Crawford et al., 1993). Los errores de
asignacion de parentesco subestiman la heredabilidad, afectando las DEP y sus
precisiones (Geldermann et al., 1986). Varios autores (e.g. Banos et al., 2001; Visscher
et al., 2002) han estimado pérdidas en la ganancia genética entre 2.0 a 15% en ganado
lechero. Diferentes métodos moleculares han sido usados para excluir paternidad y
disminuir los porcentajes de errores genealdgicos. El uso de proteinas y variantes
antigénicas dej0 paso a marcadores genéticos, entre los que se destacan los
microsatélites y mas recientemente marcadores de polimorfismo de nucle6tido simple
(SNP) (Vignal et al., 2002). En los ltimos afios diferentes grupos de investigacion (e.g.
Clarke et al., 2014; Heaton et al., 2014) han desarrollado paneles de SNP para exclusion
de paternidad en ovinos. En Uruguay un proyecto liderado por el INIA ha disefiado un
panel de baja densidad de SNP para el uso en las razas Corriedale, Merino Australiano y
Texel, validado también en ovinos Criollos (Macedo et al. 2014). Datos preliminares
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indican que los errores de paternidad oscilarian entre el 5% y 10%. Actualmente, dentro
del International Sheep Genomics Consortium (ISGC) se llevan a cabo esfuerzos para
obtener un panel internacional que contemple una gran variedad de razas.

Herramientas moleculares en un futuro cercano: Seleccién genémica en ovinos

Varios paises estdn implementando la seleccion gendmica (SG) en ovinos (e.g.
Australia, Swan et al., 2014; Nueva Zelanda, Dodds et al., 2014). Para las caracteristicas
relacionadas con la produccion y calidad de lana y crecimiento, el principal aporte de la
SG es en el incremento en la precision de las DEP. En el Cuadro 1 se presentan los
incrementos en la precision de las DEP al usar informacion molecular para Australia
(panel de baja densidad 12K, Lee y van der Werf, 2014) y para estudios propios
preliminares en Uruguay (panel de 500 SNP). EI ISGC esta desarrollando un panel de
baja densidad (15k), que estara disponible desde el 2015, con el objetivo principal de
imputar el panel de Illumina OvineSNP50 BeadChip®. Seguramente, el bajo costo de
este nuevo panel (se estima en el orden de los 30 USD) permita su inclusion en
programas comerciales de mejora. Los estudios de Lee y van der Werf (2014) estiman
que genotipando un 20% de los machos nacidos cada afio se alcanzaria un 94% del
beneficio adicional de la SG comparado con genotipar el 100% de los machos.

Cuadro 1. Aumento de la precision de las DEP con uso de la genomica.

Merino australiano Corriedale
AUS ROU ROU
Diam 5.0% 8.7% 11.7%
PVL 11.9% 17.0% 16.4%
HPG 6.4% 18.5% 20.6%

Diam: didmetro promedio de la fibra, PVL: peso de vellon limpio; HPG: huevos de parasitos
gastrointestinales por gramo de materia fecal

Por lo tanto el desafio en el corto plazo es el disefio de programas de mejora genética
que permitan una inclusion economicamente eficiente y estratégica por raza de los
marcadores moleculares tanto para la correcta identificacion de parentesco como para el
aumento de la precision de las estimaciones.
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