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M u Scadet LEADERWIN MUSCADET 0200HO09136 MOGUL x JEEVES x SHOTTLE

| ¥ 2 -
¢ ‘35.“‘" =10 O ®
. GENOMAX HEALTH  CALVING EASE GRAZINGPROM

MOUNTFIELD SSI DCY MOGUL
LEADERWIN JEEVES MACE EX-90-5YR-USA
KED QUTSIDE JEEVES
KEVREL SHOTTLE MAY EX-94-2E-USA DOM
PICSTON SHOTTLE
BRANDT-VIEW BW MARSH MIA EX-90-5YR-USA DOM

GTPI 2587

TDTRTLTY TV HH1F HH2F HH3F HH4F HHS5F HCDF
Reg. # HOUSAM142289925 aAa: 351426 DMS: 345 456
Nacimiento: 12/23/2012 Caseina Beta: A1A2 Caseina Kappa: AA

PRODUCCION GHatos GHijas 80% Conf. CDCB-G/12-16

Leche Ibs Grasa Ibs Grasa % Proteina lbs Proteina %
1117 58 +0.06 46 +0.04

NMS 714 CM$ 739 FMS 654 GM$ 708 DWPS 765

SALUD Y FERTILIDAD

Vida Productiva 6.2 Facilidad del Parto
SCS Facilidad del Parto - Hijas
Tasa de prefiez de las hijas 25 Nacen Muertas 7.2%
indice de Fertilidad 27 Hijas con crias muertas 5.4%
Dam Eficiencia en la Alimentacion 133




CONFORMACION
PTA Tipo

HAUSA-G [ 12-16
Compuesto Corporal 0.54

G Hatos GHias 80% Conf.
212

Compuesto de Ubres 219 Compuesto Lecharo 1.57
Compuesto de Patas v Pezufias 2.23
Estatura I Alta +1.44
Fortaleza I Fuerta +0.81
Prof. Corporal ] Profunda +0.75
Forma Lechera I Angular +1.30
A. de la Grupa [ Isquiones Bajos +0.66
Amplitud de Grupa ] Ancha +1.02
Vista Lat. P. Traseras I Rectas -1.88
Patas Traseras, Vista de Afras B Corojones Rectos +2.14
Ang. Taldn I o +2.94
Compuesto de Patas y Pezufias I o +1.98
Insercién ubre Delantera I Fucic +3.17
Ancho Ubre Trasera I ichs +3.06
Altura Ubre Trasera I .ita +2.82
Ligamento Central | Fuerte +0.09
Prof. Ubre I Foco Profundo +2.46
Posicidn Pezones Delanteros I Cerrados +0.87
Posicidn Pezones Traseros | Cerrados +0.12
Largo Pezones Delanteros ] Cortos -1.46

2




GAJC BENICIO

HOARG258704 SUPERSIRE x PLANET x SHOTTLE

GTPI 2493

Reg. # HOARGM258704 aAa: DMS:
Caseina Kappa: Caseina Beta:
PRODUCCION | G Hatos G Hijas 74% Conf. USDA-CDCB-G / 08-15
Leche Ibs (Grasa Ibs Grasa % Proteina Ibs Proteina %
2496 77 -0.06 66 -0.03
NM$ 726 CM$ FM$
L R N MARKAB BLANCA
. _ . PLANET LELA
Vida Productiva 5.30 Facilidad del Parto 7.8% Madre
SCS 2.98 Facilidad del Parto - Hijas 4.3%
Tasa de prefiez de las hijas 0.10 Nacen Muertas 71.2%
Hijas con crias muertas 5.2%




CONFORMACION | G Hatos G Hijas 72% Conf. HAUSA-G /08-15

PTATipo:1.54 CU:0.61 CP&P:0.48

Estatura Baja
Fortaleza Debil
Prof. Corporal Poco Profundo
Forma Lechera Tosca

A. de la Grupa

Amplitud de Grupa

Vista Lat. P. Traseras

Patas Traseras, Vista de Atras
Ang. Talon

Compuesto de Patas y Pezunas
Insercion ubre Delantera
Ancho Ubre Trasera

Altura Ubre Trasera
Ligamento Central

Prof. Ubre

Posicion Pezones Delanteros
Posicion Pezones Traseros

Largo Pezones Delanteros

Isquiones Altos
Angosta
Rectas
Corvejones Metidos
Bajo

Bajo

Suelta
Angosto

Baja

Debil

Profunda
Abiertos
Abiertos
Cortos

Alta
Fuerte
Profunda

I A ngular

—

Isquiones Bajos
Ancha

Curvas
Corvejones Rectos
Alto

Alto

Fuerte

Ancha

Alta

Fuerte

Poco Profundo
Cerrados

Cemados

Largos

STA
+0.76

+0.50
+0.76
+2.22
+0.16
+1.30
+0.91
+0.77
+0.14
+0.74
+0.60
+1.61
+1.75
+1.46

-0.32
+0.92
+1.40

-0.40




Ocho anos de sele
marcadores genet
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ica en el progeso genético

d genetic

Average LPI
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Evolucion de los toros p

O Average GLPI
B No. Young Sires in Canada

2132

1943

1881

108 2009 2010 2011 2012 2013
. Year of Semen Release in Canada



toros probados y toros genémicos

DO Unproven Younqg Bu

L 64%|
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Entendiendo el ritmo del
mejoramiento genetico

» Progenesis Denver Betsy: 15/10/15 GTPI
2863

» Pesc009 Supersire Breanne: 5/09/13 GTPI
2607

» Lookout Pesc Bookem Bria; 23/11/11GTPI
2456

» Ralma RH Manoman Banjo: 2/03/10 GTPI
34 3



La gendmica es increible... aunque aun
no es perfecta







El genoma

Nucleo de toda
célula en el cuerpo

Humano: 46 (22 pares + par
sexual)

Bovino: 60 (29 pares + par sexual)




Regién de
codificacién de los
genes

Region de
codificacion de los
genes

Genes en el
genoma

~ 22,000 genes,
la mayoria desconocidos

Proteina especifica

YyyYvvy

con una funciéon
X especifica

Regidn no codificadora

Proteina especifica

con una funcion

especifica

\

Region no codificadora

? 121]

97% del
genoma
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99.9% de los nucledtidos
son iguales para dos
individuos cualquiera

Molécula de ADN /
(cromosoma)

Bloques de
construccion del ADN

Mds de 3.00 Mmil|o,

Nucledtidos
(bloques de
construccion)

A - adenina

T - tiamina




Variacion del genoma

Secuencia comun

(mayoria de la poblacion >50%)

TTCAAGCTAAC

Secuencia
: diferenciadora

(minoria de la poblacion >1%)

TTCAAGATAAC

. .
. L]
.
.
‘l.

Polimorfismo [PSN]




bicar

Al 2.44 millones de PSN descubiertos en
AGT T el genoma bovino para el ano 2012
CrT G T 5

CCAGTACATGAACGCA




Funciona mejor en ganado lechero

Ninguna ofra especie estad mejor posicionada que el
ganado lechero para beneficiarse de la gendomica

> Animales con larga expectativa de vida
»> Todo se mide y gestiona

» Industria madura — soélido uso de la
iInseminacion artificial

> Sistemas extensivos de evaluacion genética
> Largos intervalos de generacion




Hermanos que no son mas iguales

Dam CHI TPI_p
Reg# Bull Name Birth Date Sire Name Sire Dam Name Reg# P gTPl a

258704 GAJC Benicio Supersire Blan 20140801 SUPERSIRE 069981349 Markab Blanca Planet Lela 313034 2427 2129

258722 GAJC Lester Supersire Blanc 20140814 SUPERSIRE 069981349 Markab Blanca Planet Lela 313034 1984 2129




Precision incrementada de las
estimaciones de los PSN

Numero de toros en la estimacion de los PSN -
Canada

Fecha| HO JE BS AY
04-14 22.720  3.734 5.356 658

04-13 20.018 2.433 1.520 623
04-12 16.459 2.199 1.485
04-11 10.963 1.912
0
9

04- 8.822 1.746
7.498

Fuente: CDN - junio de
2014
21




Goddard & Hayes, 2008 aumento en confiabilidad

0.9

07- / -_—:'/
0.6- // /

0.5 / . / /
T
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W/ — 203

fenotipados

Precision de GEBV en individuos no

— K¥=05
01 I I”z = 0.8
0 I | | | | | | | | I |
q 0 2000 4000 6000 8000 10000 12000 14,000 16,000 18000 20,000
w Numero de individuos en poblacién de referencia 0

Euro Genomics, marzo de 2010
22




¢ Por qué la genomica no es perfecta?



1. Numero de toros genotipados

- Actualmente hay 23,000 toros probados que
estan prediciendo los efectos para los
marcadores 61,013 PSN

- Alcanzara el potencial de precision cuando sea 1
al

- 61,000 toros probados que predicen 61,000
marcadores

- A la tasa actual, tomara de 10 a 12 anos

24



2. Precision de probados

» Los efectos PSN son estimados
derivados de todos los padres probados

 Cualqguier sesgo o imprecision en
probados puede amplificarse
potencialmente en la gendmica

25



3. Interacciones entre genes

» Las evaluaciones de gendmica no
cuentan para ninguna interaccion entre
genes o0 marcadores

* Puede haber hasta 20% de la variacion
genetica total

26



4. Vaca viviente funcional

- La vaca es una armonia de rasgos y habilidades
- Un rasgo causa un impacto en otro rasgo

- Cualquier “cambio” en esa armonia puede dar
como resultado un cambio dramatico en la

expresion del potencial genético de un individuo.

- La relacion y la adecuacion con la futura
poblacion de ganado también son factores a
tomar en cuenta

27



Toros gendmicos jovenes y probados

Balance de riesgos y recompensas
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