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PREGUNTAS A RESPONDER

 ¿En que consisten las evaluaciones genómicas en vacuno 

lechero?

 ¿En que niveles está el genotipado?

 ¿Qué información de obtiene?

 ¿Cómo se está usando?

 ¿Qué se consigue con esta información?

 ¿Qué novedades hay?



LA CLAVE DE LA GENÓMICA: LA POBLACIÓN DE 
REFERENCIA
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¿En qué consisten las evaluaciones 
genómicas en vacuno lechero?
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¿En qué nivel está el genotipado?



Genotipado en Eurogenomics

 2014

• 130,000 animales Holstein

• ¾ hembras

• ¼ machos

 30.000 candidatos

 1.500 con prueba oficial

 Previsión de compra de chips para 2016

• Eurogenomics 350.000

• Francia 130.000

• España 4.000

¿En qué nivel está el genotipado?
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¿En qué nivel está el genotipado?



VGD
(Valor Genómico 

Directo)

Valor 
tradicional
(I.Pedigrí

Prueba de la 
Vaca

o Prueba del 
toro)

Valor 
genómico 

Combinado 
(Prueba 
oficial)

Hasta ahora:

¿Qué información se obtiene?



Preselección 
de 

candidatos

Genotipado
EurogG10K

Genotipado
50K 

Prueba oficial

(>10 meses y 
semen 

disponible)

Proceso de selección de machos

¿Cómo se está usando?
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(Holstein)

Rápida adopción por parte 
del ganadero

Interbull Industry Seminar, Verden, Germany –
25/02/15

4 to 5 años después de la primera 
GEBV

2 years later
(2014): 41% 

1 
Evaluació
n oficial: 
Nov 2012

1 year later
(2013): 31%

NLD: 
50%
FRA: 
67%
DEU: 
70%
DFS: 
95%

¿Cómo se está usando?



¿Qué se consigue con esa información?



En vacuno 
de leche el 
progreso 
genético 
anual está 
aumentando 
gracias a la 
genómica

Selección 
genómica

¿Qué se consigue con esa información?



Efecto en el progreso de las hembras 
(IA vs MN)

¿Qué se consigue con esa información?



Acoplamiento Antes y Después de Genotipar

Acoplamientos

Mismo toro 49%

Otro toro del lote 30%

Toros nuevos 13%

No acopladas 8%

Porcentaje de acoplamientos con los distintos grupos de toros

¿Qué se consigue con esa información?



Valores genómicos y producciones observadas
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¿Qué se consigue con esa información?
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¿Qué se consigue con esa información?



CHIP EUROG10K

 CHIP ESTÁNDAR ILLUMINA LD (7K)

 ZONA COMÚN EUROGENOMICS (2,5-3K)

• SNPs para mejorar la imputación

• SNPs para comprobar parentesco

• SNPs para enlazar con microsatélites

• SNPs relacionados con genes recesivos

 ZONA PRIVADA ESPAÑA (1,5-2K)

• SNPs para mejorar la imputación

• SNPs para estudios de asociación

• SNPs de interés en otras razas

 ZONA PRIVADA OTROS PAISES (7,5K)

¿Qué novedades hay?



Informe de Recesivos

 10 Euros

 Recría genómica

• 8 Euros

 Haplotipos

• HH3 y HH4 en el chip 
(EuroG10K más fiable)

• Resto por haplotipo (50K más 
fiable)

 A incorporar nueva versión

• Haplotipo HDC
• Factor XI
• Rojo Dominante

Filiación

¿Qué novedades hay?



DECISIONES DE SELECCIÓN TENIENDO EN CUENTA LOS GENES 
RECESIVOS

Genotipando las 
hembras 

podemos tomar 
decisiones con 

un mayor 
control de los 

riesgos

¿Qué novedades hay?



Nuevo Haplotipo HDC

Colesterol HDL LDL Triglicéridos
Homocigoto 0.17 0.1 <0.02 0.05
Portador 1.53 1.36 0.19 0.16
Libre 2.46 1.85 0.68 0.40

Imagen de un animal homocigoto
al haplotipo HDC con síntomas
visibles.

Comparativa en los niveles de Colesterol y 
triglicéridos de tres animales con los tres posibles 
status respecto al haplotipo HDC

¿Qué novedades hay?



NUEVO HAPLOTIPO HDC
FAIRLEA ROYAL 
MARK CANM0000299855

WYKHOLME 
DEWDROP GAIL 
ET CANH0003399564

WYKHOLME 
DEWDROP TACY 
ET BL RF CANH0004467150

STORM CANM0005457798

WILLOWHOLME 
MARK 
ANTHONY CANM0000334489

NORMAC ROYAL 
MISTRESS CANH0002905964

MEADOW 
BRIDGE 
INSPIRE ET TL 
TV ESPM0000028294

Falsos 
Positivos

¿Qué novedades hay?

FAIRLEA ROYAL 
MARK CANM0000299855

WYKHOLME 
DEWDROP GAIL 
ET CANH0003399564

WYKHOLME 
DEWDROP TACY 
ET BL RF CANH0004467150

STORM CANM0005457798



PROTEINAS

Caseina AS1 Caseina AS2 Beta-Caseina

TOTAL 2487 TOTAL 2491 TOTAL 2491

BB 2484 99,9% AA 2491 100% A1A1 385 15%

BC 4 0,1% A1A2 1257 50%

A2A2 847 35%

Beta Lactoglobulina Kappa Caseina

TOTAL 2474 TOTAL 2491

AA 735 30% AA 708 28,4% BB 221 8,9%

AB 1222 49% AB 851 34,2% BE 215 8,6%

BB 517 21% AE 443 17,78% EE 53 2,12%

¿Qué novedades hay?



RECESIVOS

BLAD Brachyspina Citrulinemia

TOTAL 2491 TOTAL 2491 TOTAL 2490

HH_BLC 6 0,1% HH_BYC 132 5,3%*

HH_BLF 2485 99,9% HH_BYF 2359 94,7% HH_CNF 2490 100%

* Ojo Alguna ganadería con más del 12%

CVM DUMPS Pie de Mula

TOTAL 2491 2491

HH_CVC 22 0,9%

HH_CVF 2469 99,1% HH_DPF 2491 100% HH_MFF 2491 100%

¿Qué novedades hay?



HAPLOTIPOS*

HH1 (MORTY) HH2 (MARK
ANTHONY)

HH3 (SNOWMAN)

HH1C 320 2,5% HH2C 20 0,2% HH3C 599 4,7%

HH4 (JOCKO BESN) HH5 (SHOTTLE)

HH4C 115** 0,1% HH5C 333 2,6%

• *Sobre 12834 animales
• **   5,3 % En una ganadería
• *** 9,3 % En una ganadería

HDC (STORM)

Portador*** 513 4%

Posible portador 496 3,9%

Libre 11823

Homocigoto 2

Posible Homocigoto 3

¿Qué novedades hay?



OTROS

FACTOR ROJO POLLED

TOTAL 2491 TOTAL 2489

HH_R&W 44 1,8% HH_POS 4 0,1%

HH_RDC 92 3,7% HH_POC 53 2,1%

HH_RDF 2124 8,5% HH_POS 2432 97,8%

Dudoso 231 9,3%

SEXO

TOTAL 2490

ERRORES 6 0,2%

CORRECTOS 2484 99,7%

¿Qué novedades hay?



Probabilidad de que un animal sea portador 
de algún gen recesivo analizadon con el 

chip
 BLAD 0,1%

 BRACHY 5,3%

 CVM 0,9%

 HH1 2,5%

 HH2 0,2%

 HH3 4,7%

 HH4 0,9%

 HH5 2,6%

 HDC 5,9%

23,1 % de 
probabilidades de ser 
portador de algún gen 
con efectos negativos

¿Qué novedades hay?



No es un problema grave si usamos las herramientas a 
nuestro alcance

¿Qué novedades hay?



NUEVOS CARACTERES

 MEJORA GENÉTICA DE SALUD PODAL I-SAP:

• Colaboración entre distintas empresas y organizaciones.

+ podólogos independientes.

¿Qué novedades hay?



RESPUESTAS

 ¿En que consisten las evaluaciones genómicas en vacuno 

lechero?

• Evaluar el potencial genético nada más nacer

 ¿En que niveles está el genotipado?

• Crecimiento exponencial en las hembras (España fuera de la 

carrera)

 ¿Qué se consigue con esta información?

• Un mayor progreso genético y animales más rentables



RESPUESTAS

 ¿Qué información de obtiene?

• Valoraciones en torno al 70% de fiabilidad

 ¿Cómo se está usando?

• Más del 60% del mercado europeo es ya toro genómico

 ¿Qué novedades hay?

• Podemos tratar los problemas asociados a la consanguinidad 

evitando directamente las repercusiones más negativas 

(Recesivos)

• Podemos incorporar nuevas características al programa de 

selección de forma fácil



MUCHAS GRACIAS POR LA ATENCIÓN



¿Qué se consigue con esa información?

Un 6% más 
de hembras 

correctamente 
clasificadas y 

un 3 % menos 
de errores

Análisis 
conjunto de 

varias 
ganaderías, 
diferencias 

mayores dentro 
de ganadería


