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ANTECEDENTES

Desde hace siglos los ganaderos vienen haciendo grandes
esfuerzos por mejorar la productividad de sus animales domésti-
cos, base de su alimentacion y bienestar. Fue evidente, desde el
primer momento, que, como primer paso para obtener mejores
rendimientos, era necesario garantizar un nivel adecuado de
alimentacion, mantener un estado sanitario minimo y organizar
la produccion adaptdndola a las necesidades temporales de los
ganaderos y de los mercados. Ademas, en el siglo XIX ven la
luz los fundamentos de una nueva ciencia que trata de estudiar
y comprender la herencia de los caracteres de los animales a
su descendencia. A esta nueva ciencia se le dio el nombre de
Genética y no tardo en ser visualizada como una nueva forma
de mejorar la rentabilidad del ganado.

Desde los primeros tiempos de la domesticacion de los
animales se viene observando el parecido notable que existe
entre unos individuos y su descendencia para determinados
caracteres de interés economico. Esta observacion empirica
condujo a una forma de mejora basada en el parecido entre
padres e hijos. Asi, los ganaderos dejaban como reproductores
aquellos animales que mas se ajustaban a sus propositos, con la
esperanza de que sus hijos se parecieran a aquellos de una forma
mds o menos intensa. No obstante, esto ocurria solo en algu-
nos casos y para determinadas caracteristicas y el ganadero no
podia asegurar que esta estrategia reproductiva le llevara a una
mejora generalizada de su ganado. Pese a esta limitacion, este
tipo de seleccion, mantenida en el tiempo, fue la que condujo
a la formacion de las primeras razas de animales domeésticos.

La Genética tratd de explicar este fenomeno asumiendo
que la informacion que determina todas y cada una de las ca-
racteristicas de un animal esta codificada en unas estructuras
internas que se transmiten a los hijos de forma discreta y en
igual cantidad del padre y de la madre, siendo asi el hijo una
mezcla de estructuras paternas y maternas. A estas estructuras
se les dio el nombre de “genes”. Con estos nuevos conoci-
mientos se explicaron algunos casos muy evidentes, como el
color de la capa, presencia o ausencia de cuernos, etc. Estos
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genes estaban situados en el nucleo de las células, agrupados
en unas unidades fisicas que se denominaron “cromosomas”.
Pronto quedd claro que la herencia de los caracteres de
interés econdmico era mucho mas compleja que la determinada
por solo unos pocos genes. A principios del siglo XX se propuso
un modelo que podia explicar, de una manera adecuada, cémo
estos caracteres se heredan de padres a hijos. Se postulé que los
caracteres productivos (cantidad de leche, calidad de la leche,
peso, crecimiento, etc.) estaban regidos por muchos genes (en
un numero indeterminado), situados en los cromosomas del
animal, en lugares desconocidos y distribuidos mds o menos
al azar. Se elaboré una metodologia estadistica compleja que
permitia estimar el potencial productivo de cada reproductor,
el llamado “valor genético”, y se daba por supuesto que cada
parental proporcionaba a su hijo la mitad de este valor a través
de los genes heredados de cada uno de ellos. Como este valor
genético era una estima estadistica, no se podia garantizar que
el valor genético de un hijo concreto fuera la semisuma del valor
genético de los padres, pero si que lo seria el de la media de
un grupo numeroso de hijos. De este modo surge la “prueba
de descendencia“ ¢ “testaje de reproductores” que consiste
en estimar el valor genético de los reproductores (machos y
hembras) en funcién de la produccion de su descendencia.
Hasta finales del siglo XX, la utilizacion de los genes (Mejo-
ra Genética) ha sido una de las formas empleadas para mejorar

la productividad de los animales. Es preciso sefialar que este tipo Ed
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de mejora se anade a las ya citadas al principio y relacionadas
con la alimentacion, sanidad y manejo. A diferencia de éstas
ultimas, la mejora genética incide en el mismo animal de forma
que la estructura genética del ganado se va modificando con el
paso de las generaciones. Los primeros programas de mejora
genética en el mundo se organizaron hace mas de un sigloy han
dado lugar a la mayor parte de las razas altamente productoras
explotadas en la actualidad. En Espana, la mejora genética orga-
nizada y con medios técnicos y econoémicos suficientes arranca
en los afios 70-80 del pasado siglo (aunque es justo indicar que
hubo precedentes notables). En la actualidad se puede decir
que todas las razas importantes cuentan con un programa de
mejora genética aunque con diferentes grados de éxito.
Grandes han sido los avances que se han conseguido en el
conocimiento de la estructura de los genes y de su herencia.
En las dltimas décadas del siglo pasado estos avances han sido
espectaculares, y han conducido a que la genética sea una
ciencia muy popular, tanto por sus aspectos positivos como
por los negativos. Hoy se sabe que los genes estdn situados
en puntos concretos de los cromosomas y en muchos casos
conocemos su secuencia y estructura. Cada dia se producen
nuevos descubrimientos de genes asociados a alguna caracte-
ristica interesante, tanto en seres humanos como en animales y
plantas. En la actualidad se conoce ya la secuencia completa del
genoma de muchas especies (humano, ratdn, vaca, cerdo, etc.).
La Mejora genética animal no podia permanecer ajena
a este tipo de movimiento y pronto empezaron a realizarse
estudios de localizacion de genes asociados a determinadas
caracteristicas productivas de interés econdémico. La localiza-
cion concreta de un gen en particular es muy compleja porque
la estructura de los genes abarca varias decenas de miles de
bases (unidad basica de los cromosomas con cuatro tipos dis-
tintos: Adenina(A), Guanina (G), Timina (T) y Citosina (C))
y estdn situadas de forma consecutiva en los cromosomas, sin
ningun tipo de indicacion acerca de donde termina un gen y
donde comienza el siguiente. Los primeros trabajos dirigidos
a la localizacion de regiones del genoma que contuvieran
genes asociados a caracteristicas de interés en los animales se
basaron en el aprovechamiento de unas estructuras particulares
existentes en el genoma, facilmente identificables y formadas
por secuencias repetidas en nimero variable de un grupo de
bases que se conocen como “marcadores genéticos de tipo
microsatélite”. Estos marcadores estdn repartidos por todo el
genoma y no son responsables en si mismos de la variabilidad de
los caracteres productivos, pero si pueden estar muy préximos
a genes responsables de caracteristicas de interés, situacion de
la que se aprovecha la mejora genética. Estos marcadores han
sido utilizados con muchos propésitos, siendo el mds comdn
el de certificar las paternidades y maternidades de los animales,
con lo que los libros genealdgicos han ganado mucho en fiabi-
lidad, amen de facilitar la labor a los ganaderos al no necesitar
hacer lotes de cubricion. Dichos marcadores también han sido
utilizados para tratar de localizar los genes que intervienen en
la determinacion de los caracteres interesantes. Mediante los
llamados “estudios de asociacion” se comprueba si la presen-
cia de un determinado marcador en el genoma de un animal
estd asociada a una mayor produccion. Si éste fuera el caso,
se podria concluir que el marcador y el gen estdn préximos
entre si y, aunque no se sabria con seguridad cual es el gen, si
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se podria utilizar su marcador asociado. En otras palabras: un
animal con un determinado marcador seria interesante porque
llevaria asociado un gen importante para la produccion. Por el
contrario, la falta de asociacion descartaria a ese animal como
reproductor. Esta metodologia denominada “seleccion asistida
por marcadores” (MAS) suscitdé muchas expectativas en el
mundo ganadero, pero su aplicacién ha sido muy escasa. Las
razones de este fracaso pueden ser muchas, pero quizas la mas
evidente es que los marcadores no son muy numerosos en el
genoma y no es frecuente que estén suficientemente proximos
a los genes de interés. Seria interesante localizar marcadores
mds numerosos, distribuidos aleatoriamente en el genoma y
con un mayor grado de asociacion a genes favorables.

En los ultimos anos otro tipo de variaciones del genoma
se han impuesto como marcadores de seleccion en la mejora
genética. Estos marcadores son cambios de una sola base en la
secuencia del genoma por lo que se denominan SNP (del inglés
Single Nucleotide Polimorphisms= Cambios de un solo nucleéti-
do). Los SNPs son muy numerosos (del orden de centenares de
miles), ampliamente distribuidos por todo el genoma y faciles
de detectar por técnicas analiticas. El propdsito de este articulo
es presentar la utilizacion de estos marcadores tipo “SNPs”,
como una forma de localizar genes asociados que influyan en
los caracteres econdmicos y que en el futuro puedan servir de
base para la seleccion de los reproductores mejorantes de una
especie ganadera.

BASES DE LA HERENCIA

Cualquier célula de un ser vivo contiene toda la informacion
necesaria para reconstruir un individuo completo. La razén por
la cual tienen distinto aspecto, segtn el tejido particular que
consideremos, es que solamente esta activada parte de esta
informacidn, justamente la necesaria para diferenciar un tejido
de otro. Toda esta informacidn estd concentrada en el ndcleo
de las células, donde hay unas estructuras discretas conocidas
como “cromosomas” que se presentan en parejas (cromosomas
homdlogos). Cada cromosoma contiene dos largas cadenas de
ADN (una cadena y su complementaria) cuyos eslabones son
las cuatro moléculas anteriormente denominadas “bases” (A,
G, T, y C). Estas bases tienen afinidad unas por otras de forma
que la Ay la T siempre figuran juntas en la cadena de ADN y
en su complementaria, y lo mismo sucede con la Gy C. Cada
cadena de ADN (y su complementaria) pueden llegar a contener
decenas de miles de bases (Figura 1). Cada cromosoma estd
integrado por regiones perfectamente delimitadas, los denomi-
nados “genes”. Un gen es un fragmento de ADN que contiene
la informacion necesaria para la sintesis de sustancias que se
expresarian externamente en el animal como una caracteristica
econdmica interesante. (Figura 1).

Los cromosomas se agrupan en parejas de cromosomas
homdlogos (Figura 2). En cada cromosoma homologo existe
el mismo gen pero su secuencia de bases puede variar. A estas
variantes se las conoce como “alelos”. Cada alelo sintetiza una
proteina ligeramente diferente a la del otro, y en un gen los
dos alelos pueden ser los mismos o diferentes. Cada especie
tiene un diferente ndmero de cromosomas de tamafio y forma
diversos (por ejemplo, la especie ovina consta de 54 parejas
de cromosomas).

La informacién concentrada en los cromosomas se manifies- [Ead
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ta porque cada gen es responsable de la sintesis de una proteina
concreta. De esta forma los genes de un individuo crean todas
las proteinas necesarias para que las células puedan vivir, re-
producirse y adoptar un papel concreto en el organismo animal.
El ADN indica a la célula que proteina debe sintetizar en cada
momento de su vida con el fin de especializarla en un cometido
concreto. La forma de como se usa la informacion contenida
en el ADN se resume asi: cada conjunto de tres bases codifica
un aminodcido concreto, de forma que, una cierta longitud
de ADN puede codificar varios cientos de aminodcidos que
unidos dardn lugar a una proteina. La cantidad de informacién
de ADN necesaria para construir una proteina completa es lo
que constituye el gen. La situacion del gen en el genoma de
cada animal no sigue ninguna regla conocida y puede estar
ubicado en cualquier posicion dentro de cualquier cromosoma.

Los genes se transmiten de célula a célula en el momento
de la reproduccion celular conocida como mitosis. Durante este
proceso, una célula se divide en dos idénticas. No obstante,
existe un mecanismo especial que da lugar a células con la
mitad del ADN (aunque no necesariamente con la mitad de
la informacién), y esta relacionado con las células germinales
(espermatozoides en machos y évulos en hembras). La fusion
de ambos tipos de células de diferentes individuos reconstruye
una célula completa (embridn) a partir de la cual se desarrolla
un nuevo individuo descendiente de los dos anteriores. Este
mecanismo especial conocido como meiosis tiene la particula-
ridad de que los hijos no son exactamente iguales a los padres,
ya que las células germinales que se fusionan pueden contener
informacidn algo diferente. Esta diferencia entre padres e hijos
es la base de la seleccion genética que, basicamente, consiste
en reproducir unos padres con caracteristicas interesantes y
elegir descendientes mejores que a su vez se reproducirdn para
dar lugar a otra generacion filial.

La mejora genética animal consiste en seleccionar unos
reproductores que presentan producciones adecuadas segun
un objetivo, reproducirlos y elegir entre sus descendientes
aquellos que sean mejores que sus progenitores. Es decir, que
la descendencia de un par de reproductores nos proporciona un
abanico de hijos de diverso mérito entre los cuales se elige a los
que seran los futuros reproductores. Por tanto, la eleccion de
los reproductores se convierte en la base del progreso genético.

{QUE ES LA SELECCION GENOMICA?

La seleccién genémica es una forma particular de elegir los
reproductores que daran lugar a la siguiente generacion, basada
en el conocimiento de los genes de los animales y no sélo en
su produccidén y genealogia.

La mejora genética animal clasica pretende averiguar los ge-
nes que contiene un animal usando, para ello, sus producciones
y su genealogia (valoracion genética de los reproductores). Los
programas de mejora de especies ganaderas de aptitud lechera,
en los que solo en las hembras es posible medir el caracter,
se basan, fundamentalmente, en las pruebas de progenie de
machos, valorados a través de los registros fenotipicos de sus
hijas recogidos en el control lechero, y ampliamente distribuidas
entre los rebafos adscritos al programa de mejora genética.
Este sistema permite la médxima difusion de la mejora genética
por medio de “los machos mejorantes” (machos con elevado
y preciso valor genético para el cardcter objeto de seleccion),

Figura 2. Cromosomas Homdlogos de una célula.
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sobre todo cuando el esquema cuenta con un centro de insemi-
nacion artificial que permite una amplia difusion de la genética
de dichos sementales.

Existen diversas técnicas estadisticas que tratan la informa-
cion recogida en el control lechero y en la genealogia y asignan
a cada reproductor una estima de su valor genético (metodo-
logia BLUP). Este valor genético es global, es una medida de la
calidad general de los genes y, en ningin momento, pretende
profundizar acerca de qué genes intervienen en la produccion,
ni en qué cromosomas estan, ni qué alelos estan presentes en
cada gen. Este valor permite ordenar por mérito genético a los
reproductores y elegir los mejor situados, que serdn utilizados
masivamente en la poblacion. Como toda estimacién estadis-
tica, esta metodologia conlleva un cierto grado de error, ya que
la informacion de las producciones es limitada, esta sometida a
errores relacionados con su medicion y estd influenciada por los
factores ambientales. Ademads, la seleccion de los reproductores
basada en esta metodologia implica un coste elevado derivado
de las pruebas de descendencia y de la necesidad de disponer de
un mayor tiempo para aplicarla (amplio intervalo generacional).

La seleccion gendmica surge para obviar los inconvenientes
de la seleccion clasica. Ademads de incrementar la precision
de la prueba de progenie y disminuir el intervalo generacional
es, econdmicamente, mucho mas interesante, pues aunque
la inversién inicial es alta, a largo plazo el beneficio para el
ganadero serd mayor. La seleccion gendmica pretende elegir los
reproductores mediante el conocimiento, mas o menos certero,
de los genes concretos que intervienen en la produccion. En
este caso, la valoracion gendmica consiste en descomponer la
valoracion genética estimada por BLUP de un animal en partes
atribuibles a los genes que integran el cardcter. Esto requiere,
en lineas generales, conocer primero que genes intervienen en
la determinacion de cada caracter y a continuacion determinar
los alelos que posee cada reproductor. Aquellos animales
que posean los alelos mds favorables serdn designados como
reproductores. Esta forma de seleccion no estd sometida a las
vicisitudes de la calidad de los datos de las producciones y
genealogia, y obtiene directamente un “valor gendmico” del
animal con mucho menos error.

Las ventajas de la seleccion gendmica frente a la seleccion [Eg)
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clasica son:

a) La eleccion de los reproductores es mds precisa.

b) La seleccidn se puede llevar a cabo en edades mucho mas
tempranas de la vida de los animales, ya que la extraccion de
sangre se puede efectuar incluso en animales recién nacidos.

c) Permite la evaluacion genética en caracteres dificiles o
costosos de medir, pues en realidad no hay que medir nada.

d) La respuesta genética esperada es mayor, por el aumento
de la precisién con la que se estima el mérito genético de los
animales y la disminucién del intervalo generacional.

e) Es posible diferenciar entre individuos emparentados y
candidatos a la seleccién. Es particularmente importante en
el caso de hermanos completo que en la seleccion cldsica se
aborda desde la eleccion aleatoria de uno de ellos.

i{COMO FUNCIONA LA SELECCION GENOMICA?

La localizacion exacta de todos y cada uno de los genes
que intervienen en la determinacion del valor genético de los
animales para un caracter concreto es una tarea que actualmente
es inabordable. Por lo general se ignora cuantos genes son en
total, en qué cromosomas estan situados y la relacion entre
ellos. Ademads se ignora el nimero de alelos posibles en cada
gen y la frecuencia con la que estan presentes en la poblacion.

La seleccion gendmica aborda la localizacion de los genes
dentro del genoma de una forma indirecta. No trata de localizar
el gen en si mismo sino que busca un marcador o indicador
asociado mas o menos estrechamente al gen que nos sugiera
cual es el alelo que posee un animal en cada cromosoma. Por
tanto, el proceso de seleccion genédmica implica el andlisis de
marcadores en una poblacién representativa de la raza o po-
blacion que se esta evaluando (poblacidn de referencia) y en
la que se miden los caracteres de interés econémico para los
que se quiere realizar la evaluacion genémica. Los marcadores
deben ser relativamente faciles de localizar mediante técnicas
moleculares y deben estar fisicamente lo mds cercanos posible
al gen en cuestién. El grado de asociacion gen-marcador estd
muy relacionado con la distancia fisica que separa a ambos
(frecuencia de recombinacion). Cuando un gen responsable
de un caracter esta asociado estrechamente con un marcador
genético concreto, su presencia en el genoma de un animal
serd evidencia de que ese animal lleva también el gen asociado.

La localizacion de marcadores asociados a genes de inte-
rés despert6 una gran expectacion en el mundo de la Mejora
Genética Animal y pronto se pusieron en marcha numerosos
programas de investigacion con este propdsito. Sin embargo y
tras varios afios de bisqueda, quedd claro que la deteccion de
estos marcadores no es ficil, seguramente debido a que no son
muy abundantes o estan alejados de los genes de interés. En
todo caso se han buscado vias alternativas para poder aplicar
la seleccion gendmica.

Tal y como se coment6 anteriormente, en el genoma de los
animales se pueden localizar marcadores denominados SNPs
(Polimorfismo de Nucleétido Simple) que son variaciones en
la secuencia de ADN que afecta a una sola base. Estos marca-
dores se encuentran distribuidos de forma aleatoria por todo el
genoma de modo que todos los genes estan flanqueados por
uno o varios SNPs (Figura 3). Recientemente se han puesto
a punto técnicas analiticas de facil uso que permiten localizar
unos cuantos miles y hasta un millén de SNPs y que se limitan

Figura 3. Marcador genético de tipo SNP.

1

Fuente: http://es.wikipedia.org/wiki/Polimorfismo_de_
nucle%C3%B3tido_simple

al uso de unos chips previamente disefiados que se pueden
adquirir en el mercado. El tamafio mds normal utilizado en
Mejora Genética Animal es de 50 Kb (50.000 SNPs) aunque
ya estan saliendo al mercado chips de 800 Kb que aumentan
su fiabilidad y llegan a genotipar hasta 800.000 SNPs, con lo
que el analisis gendmico es mucho mas complejo. Mediante
un sangrado de los animales (muestra de ADN) y utilizando el
chip comercial se pueden localizar los marcadores genémicos
(tipaje del animal).

Si se cuenta con varios miles de marcadores tipo SNPs
distribuidos mds o menos aleatoriamente por todo el genoma,
seguramente habra algunos asociados a los genes del caracter de
interés y otros (la mayoria) que no lo estaran. Se trata ahora de
determinar cuéles son los que estan mas asociados. Los analisis
de asociacion se realizan de forma que para cada uno de los
marcadores genéticos se determina su efecto sobre el cardcter.
Una vez estimados los efectos de los marcadores se pueden
predecir los valores genémicos en animales de la misma raza
o poblacién que hayan sido genotipados pero que no tienen
registros fenotipicos. Aquellos marcadores que estén presentes
en todos los animales que presenten el cardcter interesante seran
los asociados a alelos favorables al cardcter. Por el contrario,
los marcadores presentes en animales menos interesantes nos
indicaran una asociacién irrelevante.

iCOMO SE APLICA LA SELECCION GENOMICA?

La aplicacion de la seleccion gendmica a un programa de
mejora genética consta de dos fases bien diferenciadas:

A) Determinacién de los marcadores asociados al caricter
de interés econdmico que se desea mejorar. Consiste en estimar
los efectos de los marcadores genéticos contenidos en el chip
comercial en un grupo de individuos de los que se dispone de
registros fenotipicos del caracter productivo objeto de seleccion

(valor genémico). A este grupo de individuos genotipados se [Ed

n° 06 - pag 129 ﬁ



5

e

tierras OVINO] [

Seleccién gendémica

T scuis

n° 06 - pag 130

denomina POBLACION DE REFERENCIA.

B) Determinacion del contenido de estos marcadores en los
animales candidatos a reproductores. Consiste en utilizar las
estimas obtenidas para predecir el valor genémico mejorante de
otro grupo de individuos genotipados de los que no se dispone
de registros fenotipicos del caracter. A este grupo de individuos
se le denomina POBLACION EVALUADA

En la primera fase es necesario localizar un ndmero minimo
de animales de la poblacién (1.000-2.000) que cumpla una
serie de condiciones:

[°.- Animales vivos para poder extraer ADN o que tengan
ADN conservado de una extraccion previa.

2°.- Animales con valor genético conocido para el cardc-
ter de interés con una fiabilidad alta. Obviamente este valor
genético ha sido obtenido previamente por métodos clasicos
(testaje de reproductores y metodologia BLUP).

3°.- Animales que sean representativos de la poblacién.

4°.- Animales que pertenezcan a la misma raza. Los mar-
cadores asociados a los genes de interés pueden ser diferentes
segln la raza.

Sobre estos animales se aplican las técnicas analiticas para
averiguar las bases concretas del SNP. Un estudio de asociacion
indicard qué marcadores estdn mds asociados a los genes que
regulan el cardcter econémico. Ademds informard acerca de qué
bases concretas aparecen en los animales altamente produc-
tores y cuales en los menos productores. Esta fase es la mas
importante ya que marcara los criterios que se deben seguir para
averiguar si un animal debe ser utilizado como reproductor o ser
desechado para este fin. Requiere unos recursos econémicos
y de gestion considerables, centrados en la adquisicion de los
chipsy en su utilizacion por personal especializado. La segunda
fase es la seleccion genomica en si misma. Consiste en aplicar
el chip a los candidatos a reproductores y seleccionarlos en
funcién de los SNPs selectos y su contenido.

La mecdnica descrita, sin embargo, conlleva algunos inte-
rrogantes que adn no han sido resueltos. Se debe determinar
cudl es la mejor forma de cuantificar el efecto de los SNPs,
la densidad optima de los SNPs en el chip, el tamafio de la
poblacién de referencia y de la poblacidn evaluada, la relacion
entre poblacion de referencia y poblacion evaluada, qué hacer
con los animales sin genotipo conocido, como implementar el
conocimiento de valor genémico a los programas de mejora
genética, etc.

APLICACION DE LA SELECCION GENOMICA EN
GANADO OVINO

La aplicacion de la seleccion gendmica en ganado ovino
ha resultado escasa hasta este momento debido, entre otras
causas, a la elevada inversion inicial necesaria para su puesta
en marcha. Para hacer seleccion gendmica se necesitan ciertas
condiciones iniciales que se cumplen muy bien, por ejemplo,
en el ganado vacuno de leche (elevada cantidad de informacion
acumulada y prueba genética fiable de muchos toros gracias a
la valoracion genética internacional, alta fertilidad de la inse-
minacion artificial, adecuada proporcion entre el precio de un
semental y el coste del chip de SNPs etc.) y que por el contrario
resultan factores limitantes en el ganado ovino.

Hasta ahora, en este campo y en ganado ovino, se han
desarrollado investigaciones relacionadas con caracteres de

produccién de carne y lana en Australia y Nueva Zelanda.
También se han obtenido algunos resultados relacionados
con la produccién de leche en las razas Lacaune y Manech
en Francia y en la raza Churra en Espafia. La experiencia mds
avanzada en ganado ovino de leche es la iniciada en Francia con
la raza Lacaune y Manech que constituyeron una poblacion de
referencia en el afio 201 | con mas de 3.000 machos de insemi-
nacion artificial. Los resultados obtenidos en esta experiencia
ponen de manifiesto la importancia de la estructura genética
de la poblacion de referencia, el incremento de la precisién
de la valoracidn genética de machos en su primer afio de vida
(aumento del 18 al 25% segun el cardcter lechero analizado), y
la mayor capacidad predictiva al aplicar la seleccion genémica
frente al método BLUP convencional. Sin embargo, la ganancia
genética adicional y las ventajas econdmicas esperadas al aplicar
la seleccion gendmica al ganado ovino de leche son, en estos
momentos, inferiores a las obtenidas en vacuno de leche debido
al inferior intervalo generacional de la especie y al menor coste
de mantenimiento de los sementales en prueba.

La utilizacién en ovino de leche de esta nueva técnica su-
pone un desarrollo tecnolégico muy importante para un sector
como el ovino. La elevada inversion inicial derivada de la puesta
a puntoy uso de la seleccién gendmica (genotipado de la pobla-
cion de referencia, precios actuales de los chips elevados etc.)
viene justificada por los beneficios esperados y relacionados
con la precision de la seleccién y la disminucién del intervalo
generacional (lo que implica una ganancia en respuesta a la
seleccion para los caracteres de interés) y el incremento del
beneficio econdmico de las explotaciones comerciales.

Actualmente, las asociaciones espafiolas de ovino lechero
se estan planteando la posibilidad de incorporar la seleccion
gendmica a la valoracién genética tradicional. Uno de los
principales inconvenientes con los que se encuentran es el
alto coste del proceso (inversion inicial elevada), tal y como
se ha comentado anteriormente, lo que les esta llevando a la
bisqueda de diversas fuentes de financiacion. En este sentido,
se han planteado la posibilidad de acceder a algunas de las
ayudas que ofrecen los organismos publicos, como por ejemplo
la ayuda ofertada en el Plan de Fomento de la Innovacién en la
produccion ganadera del Ministerio de Agricultura.

No obstante, a pesar de las ventajas y buenas expectativas
de futuro que presenta esta nueva técnica de seleccion genética,
es necesario ain demostrar su aplicabilidad y su rentabilidad
economica en el ganado ovino.

Para completar toda esta informacion debemos hacer
hincapié en el hecho de que la seleccion genémica no elimina
ninguna de las actividades que se llevan a cabo en la actualidad
en los programas de seleccion que hemos llamado “clasicos”. Es
necesario seguir manteniendo el control lechero y la valoracion
genética BLUP de los animales, ya que la poblacion de referencia
debe ser redefinida de forma periddica. De igual forma, la ge-
nealogia debe ser mantenida por razones similares. Finalmente,
los centros de inseminacion artificial, las inseminaciones y la
seleccion de reproductores son necesarios para la repeticion
de los estudios de asociacién entre el marcador y el gen como
consecuencia de la recombinacién genética. Sin embargo, si
que se podria reducir sensiblemente el niimero de animales que
estén en control lechero, ya que no seria necesario controlar a
todo el censo de una raza.
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