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En el año 2003 



Fenotipo 



Fenotipo 



Fenotipo 

Heredabilidad 



Capacidad de transmisión de un carácter de los 

padres a la descendencia 

 

Porcentaje de la variabilidad observada atribuible 

a los genes. 

 

 

Heredabilidad 



A) LOS QUE PRESENTAN HERENCIA POLIGENICA (MUCHOS GENES 

DE PEQUEÑO EFECTO) 

 

 

B) LOS QUE PRESENTAN HERENCIA MENDELIANA (GEN MAYOR O 

DE GRAN EFECTO) 

 

 

C) LOS QUE PRESENTAN HERENCIA POLIGENICA Y TIENEN UN GEN 

MAYOR (MUCHO GENES DE PEQUEÑO EFECTO Y UNO DE GRAN 

EFECTO 

CLASES DE CARACTERES EN MEJORA GENETICA 
ANIMAL 



Tamaño 

Carácter poligénico 



Grasa en al leche 

Cattle QTL database 

¡¡¡¡Sólo 5 cromosomas!!!!! 

Carácter poligénico 



 - UNO O POCOS  GENEs REGULA EL CARÁCTER 

 - POCOS ALELOS ( 2,3 ….) DOMINANTES O RECESIVOS 

               - EN UN CROMOSOMA CONCRETO 

 - GRAN EFECTO 

 - EN ALGUNOS SE CONOCE LA SITUACION EN EL CROMOSOMA 

 - DADO UN FENOTIPO SE CONOCE EL GENOTIPO Y VICE-VERSA 

              - POCO SENSIBLE AL MEDIO AMBIENTE. NO SE CONFUNDEN LOS 

                GENOTIPOS 

 - ES POSIBLE ESTUDIAR LA HERENCIA GEN A GEN 

CLASES DE CARACTERES EN MEJORA GENETICA 
ANIMAL 

GENES DE GRAN EFECTO (GEN MAYOR) : 



Hipertrofia muscular 

Gen mayor 



SÍNDROME DE ESTRÉS 

PORCINO (SSP) 

RYR1 
(ARG615CIT)  

Hipertrofia 
muscular 

Carnes blandas, 
pálidas y exudativas 

Ambiente  Manejo adecuado y 
tratamiento farmacológico 

Gen mayor 



Dureza 

Gen Mayor + poligenes 



¿Cómo vamos a 
analizar el ADN? 



PLATAFORMAS DE ANÁLISIS MASIVOS DE ALTA 
DENSIDAD 

PLATAFORMAS DE ANÁLISIS DE BAJA 
DENSIDAD 





T C 

SNPs 



PLATAFORMAS DE ANÁLISIS DE BAJA 
DENSIDAD 



PLATAFORMAS DE ANÁLISIS DE BAJA 
DENSIDAD 

PCR 



Paso 1, Desnaturalización las dos cadenas de DNA a alta 
 temperatura (~93-97ºC) 

Reacción en cadena de la polimerasa – PCR 

Ciclos y temperaturas 

94ºC 

5’ 

5’ 3’ 

3’ 

5’ 

5’ 3’ 

3’ 



Paso 2, Hibridación de los cebadores a temperatura  de 50-
65ºC 

Reacción en cadena de la polimerasa - PCR 

50-65ºC 

Cebador 1 

Cebador 2 

Optimización de la temperatura de hibridación, alrededor de 
5ºC 

5’ 

5’ 3’ 

3’ 

5’ 

5’ 3’ 

3’ 



Paso 3, extensión usando los cebadores, se copia la nueva 
cadena con la DNA polimerasa a una temperatura de 72ºC 
 

2 

1 

Ahora tenemos dos copias de la molécula original 

Reacción en cadena de la polimerasa - PCR 

5’ 

5’ 3’ 

3’ 



PLATAFORMAS DE ANÁLISIS DE BAJA 
DENSIDAD 

PCR 



PLATAFORMAS DE ANÁLISIS DE BAJA 
DENSIDAD 



PLATAFORMAS DE ANÁLISIS DE BAJA 
DENSIDAD 

Secuenciación 



PLATAFORMAS DE ANÁLISIS DE BAJA 
DENSIDAD 

PCR a tiempo real 

SYBER Green 



PLATAFORMAS DE ANÁLISIS DE BAJA 
DENSIDAD 

PCR a tiempo real 

Detección del virus de la 
Legua azul 



PLATAFORMAS DE ANÁLISIS DE BAJA 
DENSIDAD 

PCR a tiempo real 

Gen candidato con dos 
fenotipos diferentes 



PLATAFORMAS DE ANÁLISIS DE BAJA 
DENSIDAD 

PCR digital 

Cuantificación absoluta incluso con pocas 

copias 



Secuenciadores de segunda y tercera generación 

Secuenciar un genoma de mamífero de 3000 millones 
de pares de bases:  

70.000 € (2009)20.000 € (2011) 4.000 € (2015)  
 2.000 € (2017) a baja cobertura 

PLATAFORMAS DE ANÁLISIS MASIVOS DE ALTA 
DENSIDAD 



SNPs 

Transcritos (transcriptoma) 

¿Qué genes se están expresando? 
Expresión diferencial 

SNP: polimorfismo de un solo nucleótido 

PLATAFORMAS DE ANÁLISIS MASIVOS DE ALTA 
DENSIDAD 



Plataformas de análisis masivos 

SNPs 

SNP: polimorfismo de un solo nucleótido 

Ovine SNP50BeadChip (54.241 SNPs) 
Ovine Agresearch Beadchip (700.000 SNPs) 



Plataformas de análisis masivos 

Transcritos 

¿Qué genes se están expresando? 
Expresión diferencial 

Affymetrix® Ovine Gene 1.1 : 
508.538 sondas que se corresponden con 22.059 genes  



La revolución ómica en 
Ciencia animal 

• Secuenciación del genoma en especies domésticas: Vaca, 

oveja, cerdo, conejo, caballo, gato, perro… 

• Secuenciación de genomas relacionados con Salud animal: 

Bacterias, virus, parásitos… Diagnóstico de enfermedades 

infecciosas 

• Actualmente, secuenciación de genomas de microorganismos 

relacionados con la fermentación ruminal. 

• Paneles masivos de genotipado de SNPs 

• Paneles masivos de análisis de transcritos 

Selección de animales mediante selección del mejor genoma, gen o grupo de 
genes para un carácter determinado 



Genética/Genómica 

1. Selección clásica 

2. Uso de marcadores genéticos clásicos 

en esquemas de selección 

3. Selección genómica 

4. MAS: Selección asistida por marcadores 

5. Sanidad 

6. Uso de herramientas genómicas en 

investigación orientada 
 



Genética/Genómica 

1. Selección clásica 

2. Uso de marcadores genéticos clásicos 

en esquemas de selección 

3. Selección genómica 

4. MAS: Selección asistida por marcadores 

5. Sanidad 

6. Uso de herramientas genómicas en 

investigación orientada 
 



 A- Prolificidad  Poligénica 

 B- Capacidad maternal 

 C- Crecimientos 

 D- Calidad de carne 

 E- Producción de leche 

 … 

1. Selección clásica: Control de rendimientos 



1. Selección clásica: Control de rendimientos 

  

C. I. A. 

MACHOS MEJORANTES 

  4 AÑOS DE EDAD MINIMO 
MACHOS EN PRUEBA 

20 MACHOS/AÑO 
6 MESES DE EDAD 

4 AÑOS MAXIMO 

PRUEBA     DE 

 DESCENDENCIA 

 

40 HIJAS/MACHO 

SELECCIÓN 

MACHOS PROLIFICOS 

MACHOS DE ELITE  

        

NUCLEO DE SELECCIÓN 
            (REBAÑOS CONTROLADOS) 

I.A. ( DIFUSION) 

H. S. 

M. S. 

 DIFUSION MEJORA 

I. A. (PRUEBA) 

CONEXIÓN Y TESTAJE 

BASE DE SELECCION  
(REBAÑOS FUERA DEL ESQUEMA) 

COMPRA-VENTA ANIMALES 



1. Selección clásica: Control de rendimientos 



Genética/Genómica 

1. Selección clásica 

2. Uso de marcadores genéticos clásicos 

en esquemas de selección… 

3. Selección genómica 

4. MAS: Selección asistida por marcadores 

5. Sanidad 

6. Uso de herramientas genómicas en 

investigación orientada 
 



Reconstrucción genealógica y filiación. 

• Reconstrucción genealógica: Para la realización de las valoraciones 
genéticas es imprescindible la existencia de genealogías. En caso de 
que falten se pueden reconstruir mediante marcadores moleculares: 
microsatélites y SNPs. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
• Filiación o asignación de paternidad: Sistemas de explotación 
extensivos 

Reconstrucción genealógica y filiación. 



• Mediante marcadores microsatélites, SNPs o polimorfismos del 
ADN mitocondrial y cromosoma Y, si no dispone de información 
genealógica. 

 
• Si existe información genealógica la información es 
complementaria. 

 
•Diseño de cruzamientos que minimicen el incremento de la 
consanguinidad. 

 
 
 
 
 
 

• Conservación in situ y ex situ. 

Uso en la conservación de razas en peligro de 
extinción. 

(Molkin, Gutierrez et al. 2005) 





Supone el uso de marcadores genéticos para establecer un sistema de 
control de origen geográfico y seguimiento de los animales, desde su 
nacimiento hasta su venta de sus partes en la carnicería. 

Trazabilidad. 



Autentificación de alimentos para detectar la adulteración que supone 
la sustitución parcial o total de especies de mayor  valor económico por 
especies más baratas 

Detección de fraudes alimenticios 



Genética/Genómica 

1. Selección clásica 

2. Uso de marcadores genéticos clásicos 

en esquemas de selección 

3. Selección genómica 

4. MAS: Selección asistida por marcadores 

5. Sanidad 

6. Uso de herramientas genómicas en 

investigación orientada 
 



3- Selección genómica 

Ovine SNP50BeadChip (54.241 SNPs) 

AGGCGCTTATAGCTAGGGTAAACACC….. 

Paneles de SNPs 



Valor genético 

Valor genético molecular 

Prueba de descendencia 

Microchips AGGCGCTTATAGCTAGGGTAAACACC….. 

CORRELACIONAR 

Selección genómica  



• Genotipado mediante microchips de ADN de una población de 
referencia con VG mediante pruebas de descendencia. 

 
• Mayor fiabilidad a mayor número de animales en la población 
de referencia.  
 

Selección genómica  

• Genotipado población problema al nacimiento: Establecimiento de 
un valor genético molecular (MBV)  



• Información complementaria a las pruebas de descendencia. 
 

• Con la selección genómica se puede estimar el valor genético (valor 
genético molecular) de un individuo sin que el animal tenga hijos, ni 
siquiera datos propios.  

 
• En bovino lechero: valor genético molecular (MBV) = la exactitud de 
la prueba por descendencia con 5 a 25 hijas (dependiendo del 
carácter) 

 
• Muy útil en caracteres costoso de medir que se miden tardíamente 
en la vida del animal: caracteres de calidad de carne 

Selección genómica  



Genética/Genómica 

1. Selección clásica 

2. Selección genómica 

3. MAS: Selección asistida por marcadores 

5. Sanidad 

6. Uso de herramientas genómicas en 

investigación orientada 

 



Selección asistida por marcadores (MAS). 

 

• Caracteres con heredabilidad baja. 
 

• Fenotipo que sólo se mide en un sexo. 
 

• Fenotipos de medición tardía. 
 

 
Resistencia a enfermedades. + 
 
Fertilidad-reproducción. 
 
Calidad de la carne. 
 
Composición corporal. 
 
Producción de leche , Crecimiento. - 



Selección asistida por marcadores (MAS). 

• Genes de las proteínas lácteas: 
 

• Polimorfismos de la αs1 caseína se encuentran asociados a la 
fabricación y maduración del queso en caprino así como al 
flavour.  

 
 
 

 
 
 
 

 



Selección asistida por marcadores (MAS). 

• Gen de la Dgat1 asociado a la cantidad de grasa en bovino y en 
la raza ovina Sarda. 

 
 
 
 
 

 
 
 

• Desde el año 2003, CONAFE incluye el genotipo del gen en el 
catálogo de sementales. 

 
• Un efecto aditivo significativo de la variante alélica lisina tanto 
para la cantidad de leche producida (-312 kg), como para el 
contenido de grasa en la leche (+8 kg) (TUPAC-YUPANQUI et al., 
2004). 



• Genes relacionados con la tasa de ovulación: FecXR 
 

 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 

• Incremento de 0.32 corderos por parto en Rasa aragonesa. 

 

Selección asistida por marcadores (MAS). 



• Genes relacionados con resistencia a enfermedades: gen de 
resistencia al scrapie, genes de resistencia / susceptibilidad 
nemátodos gastrointestinales. 

Selección asistida por marcadores (MAS). 



• Genes de hipertrofia muscular en ovino: callipyge y miostatina. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

• Síndrome de estrés porcino 

Selección asistida por marcadores (MAS). 



• Genes relacionados con enfermedades hereditarias: condrodisplasia 
hereditaria ovina: Mutación Val/Glu700 en el un dominio tirosinquinasa 
del fibroblast growth factor receptor 3 (FGFR3 ). 

Selección asistida por marcadores (MAS). 



Genética/Genómica 

1. Selección clásica 

2. Uso de marcadores genéticos clásicos 

en esquemas de selección 

3. Selección genómica 

4. MAS: Selección asistida por marcadores 

5. Sanidad 

6. Uso de herramientas genómicas en 

investigación orientada 
 



Diagnóstico de enfermedades infecciosas. 



Dendograma y perfil RAPD de muestras de E. Coli 





Genética/Genómica 

1. Selección clásica 

2. Uso de marcadores genéticos clásicos 

en esquemas de selección 

3. Selección genómica 

4. MAS: Selección asistida por marcadores 

5. Sanidad 

6. Uso de herramientas genómicas en 

investigación orientada 
 



Estudios de asociación con el genoma completo para 
(GWAS). 

• Detección de regiones genómicas, de grupos de genes o genes 
individuales responsables de parte de la variabilidad de un 
carácter determinado. 

Grasa amarilla en la raza Perendale 

Comparando 30 animales 
afectados vs. 30 control 

Mutación parcialmente recesiva 
en el cromosoma 21 



Estudios de asociación con el genoma completo para 
(GWAS). 

Genotipado de alta densidad 

Cromosoma 21 

b caroteno oxigenasa 2 (BCO2) 

T C 



Estudios del transcriptoma 
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Efecto de la dieta en el contenido de vitE. 



Chips y RNAseq 

Estudios del transcriptoma 

Efecto de la dieta en el contenido de vitE. 

508.538 sondas 22.059 
genes 

 (23 sondas/gen) 

Detección de genes clave: 

Calidad nutricional diferenciada.  

Características tecnológicas 

diferenciada.  

Análisis genómicos mediante 

microchips de expresión…  
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SNPs 



Conjunto de microorganismos que se localizan de manera normal 
en distintos sitios de los cuerpos de los seres vivos pluricelulares, 

Microbioma 

Diferente calidad: 

- Perfil de ácidos grasos… 

¿¿¿¿Probióticos y 
prebióticos???? 

Diferente microbiota 



Predicción de la terneza de la carne 

de bovino mediante una nueva 

variante génica 



• Consumidores buscan carne de      

– calidad elevada 

–  propiedades constantes 

–  garantías 

Terneza 

Color 

Jugosidad 

Olor 

Aroma 

Sabor 

Flavor 



La terneza es la cualidad de la carne de dejarse cortar y masticar (con 
mayor o menor facilidad) antes de la deglución, estando 
directamente ligada a la resistencia mecánica del producto 
consumible. 

Previos al sacrificio: 
dieta 
 edad 
 raza 

 

Perimortem: 
manejo previo al sacrificio 

 manejo de la canal 
 

Postmortem: 
Tiempo de maduración  

Corte de la carne 

Genética 



Banco de ADN y tejidos del CITA : 

- Procedente de proyectos INIA/Gobierno de Aragón 

 

- Formada por 196 animales 

-144 de raza Parda de Montaña 

- 52 de raza Pirenaica  

 

-Textura: método Warner-Bratzler 

 

- ADN de suero o carne 

 



2.5 3.5 4.5 5.5 6.5 7.5 8.5 9.5 10.5 11.5 12.5

EW

TW

Alfalfa

Alfalfa-pienso

con150

con90

sin150

sin90

altoInv-pasto

bajoInv-pasto

pasto-unifeed

pasto

pienso06

pasto07

pasto3kg

pastopienso

leche+pienso

leche-pienso

leche+pasto

Pi150

Pi90

Pi-pasto

Pi-unifeed

Pi-castr

Pi-m

Pi-h

esfuerzo 7, 9 y 10 d

Gran variabilidad en los datos 



Modelo estadísticos: 

- Peso al sacrificio 

- Edad al sacrificio 

- dieta 

- sexo 

- raza 

Estimador de la dureza  

para cada animal 

60.4%

39.6%

0%

20%

40%

60%

80%

100%

varianza fenotípica

animal

no animal

¿diferencias genéticas? 



CAPN1 CAST 

Animales extremos para el 
estimador de la dureza 

Proteolisis postmortem Inhibe la CAPN1 

Terneza 



CAPN1 CAST 

Sin efecto sobre la terneza Si presenta efecto sobre la 
terneza 

en las razas estudiadas 



CAST 

exón 7 

ex 1 ex 6 ex 7 ex12 ex30 … .. .. 



CAST 

intrón 5 exón 30 

exón 7 

ex 1 ex 6 ex 7 ex12 ex30 … .. .. 



CAST 

exón 7 

ex 1 ex 6 ex 7 ex12 ex30 … .. .. 

Sustitución aminoacídica 



calpaina calpastatina 

calpaina + calpastatina  calpaina + calpastatina  

Terneza 

(proteolisis postmortem) (inhibe la calpaina) 

(carne más tierna) (carne más dura) 

CAST CAPN1 



CAST 

exón 7 

ex 1 ex 6 ex 7 ex12 ex30 … .. .. 

- Efecto no codominante 

 

 

- Mayor magnitud del efecto 

Sólo el genotipo GG (A/A) presenta 
efecto sobre la dureza 



0 copias 1 copia 2 copias 

Ex7 Ex7 
Ex7 



CAST 

D
u

re
za

 

Tiernos 

Muy duros 

Duros 

Intermedia 

Nueva variante génica en 
homocigosis presentan una carne 

un 22% más dura 

0 0, 1 

1 

2 

2 

Ex7 Ex7 

Ex7 

Ex7 



Selección asistida por marcadores (MAS) para determinadas líneas 
de animales. 

 
Certificación de una carne o producto cárnico más tierna, al 

proceder de animales que no tienen el genotipo asociado a la 
dureza. 

 
Diferentes periodos de maduración según los diferentes genotipos. 

 

CAST 

Aplicaciones 



Potencial 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



GRACIAS 


