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 Mayor número de corderos vendidos por oveja y año: 

 Mayor fertilidad 

 Mayor prolificidad  

 Menor mortalidad perinatal 

 

 Mayor precio venta de corderos 

 

 

 Optimizar los costes de alimentación. 

Factores de Rentabilidad de las explotaciones 
ovinas de Rasa Aragonesa (2010-2014) 

Pardos y Fantova, 2016 
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explotaciones ovinas de Rasa aragonesa 
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- Flushing 
- Efecto Macho 

Biotecnología 
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          -  IA, etc - Análisis masivos 

- Genes candidatos 

Tecnologías 
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- Análisis masivos 
- Genes candidatos 

Tecnologías Genética 
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Mejora de la eficiencia 

reproductiva en Primavera 

Selección asistida por marcadores (SAM). 

Detección de genes y marcadores 



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. - 

Introducción 



Selección asistida por marcadores (MAS). 

Introducción 

¿Cómo? 

- Pre-selección de reproductores: 

- Índices combinados de información 
molecular y de VG 

ARQ/ARQ 
VRQ/ARQ 

VRQ/VRQ 
ARR/ARR 

ARR/ARQ 

ARR/AHQ 

scrapie 



Material animal y fenotipos 

2011: 222 ovejas 

2012: 303 ovejas 

• CC y Peso/ 3 semanas. 
• Medida de progesterona en  
plasma/ semanal. 
• Detección de celos mediante 
machos vasectomizados 

E      F     M      A     M      J     J      A      S      O     N     D 

Gen candidato 



Actividad ovárica: DTA: Días totales de anestro 
 

Actividad sexual: % de meses cíclicos 

Dos fenotipos 
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Actividad sexual: % 
de meses cíclicos 

Oveja 2: 

8/8 = 1,000 

Oveja 1: 

5/8 = 0,625 

Anestro Estacional 

Ene          Feb           Mar            Abr        M ay         J un            Jul              Ago 

Material animal y fenotipos 

Gen candidato 



Gen candidato 

NSPR1 

MNTR1A 

Hs3ST5 

KISS1 

KISS1R 

ANAAT 

Melatonina Ritmos 
circadianos 

Otros 

IGF1R 

PGR 

LEPR 

Genes 



 

Purificación del ADN 

•Precipitación con       

alcohol  

•Extracción de 

bandas agarosa 

• Standard PCR  

• Long PCR 

 

Técnicas de la PCR 

Diseño cebadores 

Exón 1 Exón 2

g1 g2.1 g2.2

5’ 3’

PROTEíNA MADURA

Exón 1 Exón 2

b1 b2

5’ 3’

PROTEíNA MADURA

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
5’ 3’

Electroforesis 

Secuenciación 

automática 

Análisis informático 

de la secuencia 

Gen candidato 

Genes 
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52 días*** 

DTA % celos 

Polimorfismos asociados a una mayor actividad ovárica y sexual  

P<0,0001 
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P=0,0043 
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MTNR1A 

Gen candidato 
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Ovine SNP50BeadChip (54.241 SNPs) 

AGGCGCTTATAGCTAGGGTAAACACC….. 

Paneles de SNPs 

Análisis de asociación de 
genoma completo (GWAS) 

Análisis masivos 



Bajo DTA 

Alto DTA 

Poco prolíficos 

N
º 

O
b

s
e

rv
a

c
io

n
e

s
 

Fenotipo corregido / VG 

Caso/control 
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Análisis masivos 

Bajo DTA Alto DTA 

AGCCTCATATAGGGGTAAGAAC 

TGGCGCATATAGGGGTTTGAAG 

TCCAGCTTATAGGGGTTAACCG 

ACGATCTTATAGGGGTAAACCC 

AGCCTAATATAGGGGTAAGAAC 

TGGCGAATATAGGGGTTTGAAG 

TCCAGATTATAGGGGTTAACCG 

ACGATATTATAGGGGTAAACCC 
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DTA=0 

Análisis de asociación de 
genoma completo (GWAS) 

Análisis masivos 

DTA=79 

DTA=120 

DTA=153 
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Selección asistida por marcadores (MAS). 

Futuro 

Futuro 

- Validar en poblaciones diferentes de Rasa aragonesa: 
- Tratamientos hormonales. 

 
- Desarrollo de sistemas que permitan optimizar los 

genotipados 
 ROA 

Scrapie 

Estacionalidad  
reproductiva 

Susceptibilidad 
lentivirus, mamitis 

Paternidad 

Alelos recesivos 



Más versatilidad ya que permite incluir diferentes 
genotipados realizados por separado 

ROA 

Scrapie 

Estacionalidad  
reproductiva 

Desarrollo de 
paneles de SNPs 

Susceptibilidad 
lentivirus, mamitis 

Paternidad 

Alelos recesivos 

Futuro 

¿Cómo? 



¡¡Muchas 

gracias por 

su 

atención!! 

jhcalvo@aragon.es 


