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sus genotipos.
estimaciones de los efectos de los SNP, en base a una población de referencia.

Las predicciones indirectas (PI) proveen los méritos genéticos de animales jóvenes sin dato
fenotípico o que no son parte de la evaluación genética población, a partir de:

Las precisiones de las PI mejoran con mayores poblaciones de referencia y número de SNP
utilizados (1).
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1) Predio comercial 1. 
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1652 animales con información genómica  (10K SNP, post
QC y en común con los paneles GeneSeek® GGP y Axiom®
Ovi Can).
NUG: Núcleo Ultrafino Glencoe.
EEFAS: Estación Experimental Facultad de Agronomía Salto

Poblaciones
para predecir

PI

Objetivo
Evaluar las PI y sus precisiones para rasgos productivos y de
valor ambiental con base en la población de referencia actual.

Tabla 1. Promedio de las PI y los GEBV para las majadas comerciales y núcleos
experimentales y sus precisiones promedio (en paréntesis).

Es posible predecir, si bien aún con baja precisión, las PI de
ovinos de predios comerciales a partir de los efectos de los

SNP con la población de referencia actual.
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Las precisiones de los GEBV para PVS y HPG fueron altas (>0.5,
Tabla 1), notándose un incremento en los animales genotipados de la
EEFAS (n=141, EEFAS_gen) de 19 y 25%, respectivamente, en
comparación con la población no genotipada (n=514, EEFAS_nogen). La
mayor precisión para PVS vs HPG puede ser debida a la mayor
heredabilidad (0.41 vs 0.19). 
Para HPG y PVS las precisiones promedio de las PI en los
establecimientos comerciales fueron menores que en NUG y EEFAS,
posiblemente debido a la ausencia de información genealógica y fenotipo. 
En tanto, las precisiones de las PI para los rasgos con menor número de
fenotipos, CH4, FI y RFI fueron bajas (<0.40) en todas las poblaciones.
Sin embargo, la precisión promedio para los animales del NUG con
fenotipo y genotipo fue de 0.67.
Se ha reportado que el número y la elección de animales genotipados
tiene un impacto en las PI (1), por lo que las PI aquí reportadas podrían
ser más confiables si se aumentara la densidad de marcadores y la
población de referencia. 
La herramienta de PI permitiría a los productores conocer la
genética promedio de su majada al compararse con núcleos de
selección y cabañas y, de esta manera, tomar decisiones de
selección más informadas.
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