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Herramienta genética de selección actual: Diferencia Esperada en la Progenie  
 

Es indudable el afianzamiento de las evaluaciones genéticas (EG) poblacionales de 

ovinos en el Uruguay. En la última década se ha observado un crecimiento exponencial 

de las mismas, evaluándose en la actualidad más de 85 cabañas y 25.000 animales al 

año pertenecientes a 12 razas, publicándose Diferencias Esperada en la Progenie (DEP) 

de características relacionadas con la producción y calidad de carne y lana, 

reproducción y resistencia a enfermedades (Ciappesoni et al., 2014). Asimismo, se 

estima que el total de carneros evaluados genéticamente (con datos de DEP) alcanzarían 

para cubrir el 25% de la demanda anual de la majada uruguaya. Si a estos se les suma 

los carneros con información de Flock-Testing (datos objetivos comparables dentro de 

grupo de manejo), se podría cubrir el 45% de la misma (Ciappesoni et al., 2014). 

 

Herramientas moleculares disponibles para la identificación de parentesco 

 

La calidad de los registros genealógicos 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 asignación de parentesco, que 

varían 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 

asignación 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 genealógicos. El uso de proteínas y variantes 

antigénicas dejó paso a marcadores genéticos, entre los que se destacan los 

microsatélites y más recientemente marcadores de polimorfismo de nucleótido simple 

(SNP) (Vignal et al., 2002). En los últimos años diferentes grupos de investigación (e.g. 

Clarke et al., 2014; Heaton et al., 2014) han desarrollado paneles de SNP para exclusión 

de paternidad en ovinos. En Uruguay un proyecto liderado por el INIA ha diseñado 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 

                                                             
1 Autor para la correspondencia E-mail: gciappesoni@inia.org.uy  
2 Facultad de Veterinaria de la Universidad de la República, Montevideo, 11600, Uruguay.  
3
 Secretariado Uruguayo de la Lana, Rbla Baltasar Brum 3764, Montevideo, Uruguay. 

 

Sitio Argentino de Producción Animal

1 de 3

mailto:gciappesoni@inia.org.uy


V Congreso Uruguayo de Producción Animal 
3-4 de diciembre de 2014. Montevideo. 

 

51 

indican que los errores de paternidad oscilarían 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: Selección genómica en ovinos 

 

Varios países están implementando la selección genómica (SG) en ovinos (e.g. 

Australia, Swan et al., 2014; Nueva Zelanda, Dodds et al., 2014). Para las características 

relacionadas con la producción y calidad de lana y crecimiento, el principal aporte de la 

SG es en el incremento en la precisión de las DEP. En el Cuadro 1 se presentan los 

incrementos en la precisión de las DEP al usar información 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). El ISGC está desarrollando un panel de 

baja densidad (15k), que estará 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 inclusión en 

programas comerciales de mejora. Los estudios de Lee y van der Werf (2014) estiman 

que genotipando un 20% de los machos nacidos cada año se alcanzaría un 94% del 

beneficio adicional de la SG comparado con genotipar el 100% de los machos. 

 

Cuadro 1. Aumento de la precisión de las DEP con uso de la genómica. 

Diám: diámetro promedio de la fibra, PVL: peso de vellón limpio; HPG: huevos de parásitos 

gastrointestinales por gramo de materia fecal 

 

Por lo tanto el desafío en el corto plazo es el diseño de programas de mejora genética 

que permitan una inclusión económicamente eficiente y estratégica por raza de los 

marcadores moleculares tanto para la correcta identificación de parentesco como para el 

aumento de la precisión de las estimaciones.  
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  Merino australiano Corriedale 

  AUS ROU ROU 

Diám  5.0% 8.7% 11.7% 

PVL  11.9% 17.0% 16.4% 

HPG  6.4% 18.5% 20.6% 
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