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Resumen

Se ha analizado la calidad de los registros genealógicos y la evolución que ha experimentado el programa
de selección de la raza Assaf con la incorporación de las técnicas de ADN y la asignación de parentescos
empleando datos de la valoración genética correspondiente al año 2013. Se ha usado la fecha de naci-
miento, sexo, y genealogía conocida incluida en la base de datos de la raza (335.302 animales registra-
dos). También se han utilizado los datos de microsatélites para contrastar las asignaciones de paternidad
de los registros genealógicos originales. Finalmente, se han analizado los resultados obtenidos en la va-
loración genética (metodología BLUP) para el carácter producción de leche tipificada a 150 días de tres
situaciones diferentes (paternidades procedentes, exclusivamente, de los machos de Inseminación Arti-
ficial, paternidad procedente de los machos de Inseminación y de los certificados por ADN, y genealo-
gía certificada solo por ADN). Los resultados muestran que se ha producido una evolución ascendente
del número de animales con genealogía conocida y certificada por ADN (más del 90% de los padres y
en torno al 50% de las madres declaradas). Cuando se ha utilizado la genealogía certificada por ADN se
ha valorado un mayor número de animales, y se ha incrementado la fiabilidad con que se han estimado
los valores genéticos. En esta raza, la asignación de parentescos por ADN ha propiciado la existencia de
un Libro Genealógico más completo y fiable desde un punto de vista genético.
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Abstract
Study of quality of pedigree from Assaf breed in Spain

Data from the genetic evaluation of the Assaf breed in Spain corresponding to year 2013 have been used
to analyze the quality of genealogical records and the program selection evolution with the addition
of DNA techniques and assignment of relationships. Data of the date of birth, sex and known pedigree
included in the historic data breed (335.302 animals registered) has been used as well as microsatellite
data to test paternity assignments of original genealogical records. Finally, the results of genetic eva-
luation (BLUP methodology) from the value of 150d standardized milk yield in three different situations
have been analyzed (paternity from only Artificial Insemination rams, paternity from Artificial Insemi-
nation and DNA certified rams, and paternity from only DNA certified pedigree). The results showed
an increase in the number of animals with known and DNA certified parents (over 90% of sires and
around 50% of dams registered). When certified DNA genealogy was used a large number of animals
have been evaluated and the reliability of estimated breeding values has increased. In this breed, the
DNA assignment of parental relationship has led to obtain a more complete and reliable herdbook from
a genetic point of view.
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Introducción

Un libro genealógico en razas de animales
domésticos permite asegurar y certificar la
pertenencia de animales a una raza deter-
minada. Es un instrumento mediante el cual
se pretende conservar, a lo largo del tiempo,
una serie de características morfológicas con-
cretas y garantizar el cumplimiento del pro-
totipo racial al que pertenecen. La “carta ge-
nealógica” emitida certifica que un animal es
de una raza determinada y esto tiene un in-
dudable valor económico. La veracidad y el ri-
gor de las genealogías mantenidas por el li-
bro genealógico, es pues, esencial para la
existencia de una raza.

El 22 de marzo de 2005 se aprueba el Regla-
mento del libro genealógico de la raza ovina
Assaf en España. En el año 2006 se abre el li-
bro genealógico, sección fundacional, y se re-
gistran los efectivos de los rebaños que lo so-
licitan. Posteriormente, el 14 de julio de 2010
se aprueba la nueva reglamentación especí-
fica del libro genealógico de la raza (RD
2129/2008, de 26 de diciembre). La Asocia-
ción Nacional de Criadores de ganado ovino
de raza Assaf (ASSAF.E) es la entidad reco-
nocida por el Ministerio de Agricultura para
la gestión de dicho libro. 

La raza Assaf tiene un programa de selección
basado en el incremento de la producción de
leche y mejora de la calidad de la misma
(MARM, 2011a). Este programa utiliza la va-
loración genética de los animales sometidos
a control lechero y la información genealó-
gica disponible para llevar a cabo la selección.
La metodología empleada es la conocida
como BLUP modelo animal con medidas re-
petidas (Jurado et al., 1991), donde se asumen
conocidas, sin error, las producciones de los
animales, la genealogía completa y los pará-
metros genéticos. Cualquier error, tanto en el
control de producciones como en los registros
genealógicos, se traduce en un error en la va-
loración genética de los animales, y en últi ma

instancia, en su selección como reproductor de
la siguiente generación. La genealogía em -
pleada en este proceso incluye todos los re-
gistros genealógicos acumulados a lo largo de
los años en la base de datos de la asociación,
parte de los cuales (191.257 animales según
datos del año 2013) están registrados en el li-
bro genealógico de la raza. 

Tradicionalmente se ha asegurado la paterni-
dad de un animal a través de las montas diri-
gidas y se ha identificado a las madres a través
de los partes de nacimiento de los ganaderos.
Con el uso de la inseminación artificial (IA) me-
jora el control de la paternidad ya que se in-
seminan hembras con dosis de un único ma-
cho. Sin embargo, ambos procedimientos no
están exentos de errores. En los últimos años
se han desarrollado metodologías relaciona-
das con la genética molecular y se han em-
pleado marcadores genéticos tipo microsaté-
lite que permiten la asignación de parentescos
con un alto porcentaje de seguridad, me-
diante un análisis rápido y empleando poca
cantidad de material biológico (Bouzada et al.,
2006; Lozano et al., 2008). Gracias a estas nue-
vas técnicas, los libros genealógicos han ga-
nado en fiabilidad a la vez que se ha facilitado
la labor de las explotaciones al no necesitar
hacer lotes de cubrición (Jurado et al., 2013). 

En la actualidad, ASSAF.E mantiene un con-
venio de colaboración con el Laboratorio de
Genética Molecular de Xenética Fontao para
la asignación/exclusión de parentesco de ani-
males inscritos en el libro genealógico de la
raza. Estas pruebas de certificación se basan
en el análisis de marcadores de ADN (micro-
satélites) seleccionados de la lista de marca-
dores propuesta por la ISAG (Sociedad Inter-
nacional para la Genética Animal) y la FAO
para la caracterización genética en la especie
ovina. En un principio, la asignación de pa-
rentescos surgió como consecuencia de los
errores encontrados al realizar pruebas de fi-
liación a los machos que entraban nuevos
en el centro de IA. Según la normativa actual



de la Asociación, es obligatorio hacer prue-
bas de parentesco al 100% de los animales de
la explotación para todo socio que entra
nuevo en el programa de selección, y a toda
la reposición para el resto de las explotacio-
nes. Aunque inicialmente estos análisis han
sido subvencionados en gran medida a través
de distintas ayudas oficiales, hoy en día es el
propio ganadero el que asume el total de los
costes. En otras razas ovinas lecheras espa-
ñolas (Churra, Latxa y Machega) también se
considera la comprobación de la filiación a
través del uso de marcadores genéticos, co -
mo mínimo de los machos que se incorporan
a los centros de selección, y en algunos casos,
de un porcentaje variable de las madres asig-
nadas en los partes de nacimiento (MARM,
2010 y 2011b,c), con el objetivo final, al igual
que en la raza Assaf, de garantizar la fiabili-
dad de los registros de sus libros genealógi-
cos. Según los resultados publicados en el
año 2013 en la raza Manchega (AGRAMA,
2013), las pruebas de filiación se han incre-
mentado en los últimos años a pesar del cos -
te económico que supone para el ganadero,
repercutiendo de forma positiva en el pro-
greso genético obtenido.

El objetivo de este trabajo es analizar la cali -
dad de los registros genealógicos emplea-
dos en la valoración genética de la raza As-
saf, y la evolución que ha experimentado el
programa de selección con la incorporación
de las técnicas de ADN y la asignación de pa -
rentescos. Una cuestión importante a consi-
derar en los programas de selección genética
de las razas de ganado ovino y caprino es la
posibilidad de disponer de un sistema preciso
de identificación de animales así como de
una correcta asignación de relaciones de pa-
rentesco, dado el habitual sistema de manejo
practicado en estas especies (en las explota-
ciones todavía es común el uso de montas na-
turales no controladas). 

Material y métodos

Para realizar este estudio se han utilizado
los datos registrados en la base de datos de
la raza acumulados hasta la primera mitad
del año 2013 (355.302 animales registrados,
pertenecientes a 218 rebaños distintos y años
de nacimiento comprendidos entre los años
1990 y 2013). Es la información genealógica
utilizada para la elaboración del 6º Catálogo
Nacional de reproductores de la raza, publi-
cado en septiembre de 2013 (Jurado y Jimé-
nez, 2013b). 

Se ha usado la información de la fecha de na-
cimiento, genealogía (padre y/o madre co-
nocida y/o certificada por ADN), sexo, y datos
de un total de 19 microsatélites por individuo
(datos proporcionados por Xenética Fontao,
correspondientes a 168.223 animales). Los
registros genealógicos se basan, inicialmente,
en la información materna y paterna de los
corderos nacidos en cada paridera. Poste-
riormente, y tras los análisis de ADN, se cer-
tifica la paternidad/maternidad de los ani-
males distinguiendo entre animales con
padre y/o madre certificada, y animales con
genealogía no certificada. Con esta infor-
mación, se ha calculado el porcentaje de pa-
dres y madres conocidos (distinguiendo entre
genealogía certificada por ADN o no), así
como su evolución en función del año de na-
cimiento de los animales.

Con el fin de contrastar las asignaciones de
paternidad de los registros genealógicos ori-
ginales, se han elaborado unos programas
informáticos denominados genéricamente
EXCLUSION1. A partir de los microsatélites de
ca  da animal y los de los padres/madres de-
clarados, se realiza una comparación indivi-
duo a individuo. Se consideran dos tipos de
comparación: simple, donde se comprueba si
un macho/hembra propuesto como progeni-
tor es compatible con los microsatélites del
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individuo; doble, donde se comprueba si un
macho y una hembra propuestos como pa-
dres de un individuo son compatibles por sus
microsatélites. Los parámetros considerados
en la comparación de los microsatélites han
sido los siguientes: 10 alelos como número
mínimo de alelos incluyentes (coincidentes),
0 alelos excluyentes (no coincidentes) y 10
alelos como máximo número de alelos no
informativos. Una vez que se verifica que el
padre/madre propuestos son compatibles con
el individuo se certifica el parentesco. Se ha
analizado la calidad de la información regis-
trada en la base de datos de la raza, compa-
rando la certificación original con la obtenida
a través del programa EXCLUSION y se han
estudiado las causas de las diferencias o erro-
res encontrados. 

Finalmente, se ha estudiado el efecto que la
incorporación de la certificación por ADN de
los progenitores ha tenido sobre los resulta-
dos de la valoración genética. Para ello se
han considerado tres situaciones: 

1. IA: Genealogía en la que solo se conside-
ran como padres válidos los machos proce-
dentes de la IA (asignados en función de la
existencia de un intervalo de días adecuado
entre la fecha de cubrición y la fecha de
parto de las hembras (138-154 días)). Las ma-
dres son las declaradas por el ganadero (cer-
tificadas en algunos casos).

2. IA+ADN: Genealogía en la que se admite
la paternidad que procede de los machos
certificados por ADN además de la de los
machos de IA (como en el caso anterior). De
igual forma que en el caso 1, las madres son
las declaradas por el ganadero (esta es la si-
tuación que actualmente se contempla en el
programa de mejora de la raza Assaf).

3. ADN: Genealogía en la que solo se consi-
deran válidos los padres y/o madres certifi-
cados por ADN. 

En todos los casos, se ha usado el mismo nú-
mero de datos productivos y el carácter valo-
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rado ha sido la producción de leche tipifi-
cada en 150 días de lactación (PT150). Se ha
realizado la valoración genética de los ani-
males (metodología BLUP) en cada una de las
situaciones y los resultados se han compa-
rado en función de diversos criterios: propor-
ción de individuos valorados genéticamente,
fiabilidad o precisión con la que se estiman los
valores, estima de componentes de varianza
usando el programa VCE 6.0. (Neumaier y
Groeneveld, 1998; Groeneveld et al., 2008) y
cálculo de correlaciones estadísticas (Pearson
y Spearman) entre los valores genéticos esti-
mados y la ordenación de los animales co-
munes a las tres opciones analizadas. 

Resultados y discusión

En la Tabla 1 se recoge la información regis-
trada en la base de datos genealógicos de la
raza Assaf (confirmada y no confirmada por
ADN), y en la Figura 1 se muestra la evolu-
ción del número de animales con progeni-
tores (padre y madre) desconocidos, conoci-
dos y certificados por ADN en función del
año de nacimiento. Del total de animales
registrados hasta el momento del estudio,

Tabla 1. Información relacionada con los registros
genealógicos de la raza Assaf (Genealogía

confirmada y no confirmada por ADN)
Table 1. Information related to Assaf breed

pedigree (Certified and not certified
pedigree by DNA)

N %

Padre y madre desconocido 192.344 54,14

Padre y madre conocido 81.881 23,05

Padre conocido 25.169 7,08

Madre conocida 55.908 15,74

N: número de animales.



aproximadamente el 46% de los mismos
cuentan con algún parental conocido (Tabla
1). Los datos incluyen padres y/o madres cer-
tificadas por los análisis de ADN, y parenta-
les no confirmados, bien por tratarse de da-
tos antiguos previos a la incorporación de las

técnicas de ADN, bien porque se trata de
animales en los que no se ha podido esta-
blecer la certificación. 

Tal y como se observa en la Figura 1, se ha pro-
ducido una evolución ascendente, tanto a ni-
vel padres como madres, de animales con ge-
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Figura 1. Evolución del número de animales con parentales conocidos y certificados por ADN.
Figure 1. Evolution of the number of animals with known and certified DNA parents.



nealogía conocida, especialmente a partir del
año 2007. De igual forma, el porcentaje de pa-
rentales desconocidos ha disminuido con el
año de nacimiento (36% padres y 9% madres
desconocidas en el año 2012 frente a porcen-
tajes superiores al 90% en los primeros años).
Con relación a la certificación de la genealo-
gía es destacable el hecho de que, en el caso
de los padres, más del 90% de los animales
cuentan con padre conocido y certificado por
ADN en cada uno de los años de nacimiento
estudiados. La certificación a nivel de las ma-
dres, aunque inferior comparada con los pa-
dres, evoluciona positivamente hasta alcanzar
niveles próximos al 65-70% en los años finales.

Certificación de las genealogías

En la Tabla 2 se recogen los resultados ob-
servados al estudiar la asignación de paren-
tescos original de la raza. El porcentaje de
animales con genealogía conocida y certifi-
cada por ADN es alto en el caso de los padres
(más del 90%) y algo inferior en el caso de las
madres (48%). En los inicios del programa de
selección genética de la raza Assaf las únicas
paternidades admitidas eran las que proce-
dían de los machos de IA. Es a partir del año
2006 cuando se empiezan a realizar pruebas
de ADN para confirmar la paternidad de los
machos, especialmente de los de monta na-
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Tabla 2. Resultados de la asignación de parentescos original
de la base de datos y del programa EXCLUSION

Table 2. Results from original assignment of relationship
data and from EXCLUSION program

Base de datos original Programa exclusión

n % n %

Animales con padre

Conocido 107.050 107.050

Certificado (ADN) 103.245 96,4 102.513 95,8

Excluido1 – 437

Certificación no resuelta2 – 4.100

Animales con madre

Conocida 137.789 137.789

Certificada (ADN) 66.387 48,2 70.631 51,3

Excluido1 – 2.510

Certificación no resuelta2 – 64.648

1En la comparación de los microsatélites de la pareja animal-parental no se cumplen los requisitos es-
tablecidos; 2No se ha podido hacer la comparación por desconocer el listado de microsatélites de alguno
de los individuos.



tural. En el primer catálogo nacional de re-
productores (Jurado et al., 2009) se valoran
por primera vez machos certificados por
ADN, un total de 845 frente a los de IA (215).
En el catálogo publicado en septiembre de
2013 (Jurado y Jiménez, 2013b) se han valo-
rado más de 4.000 machos destacando el alto
porcentaje de machos de monta natural va-
lorados gracias a la certificación por ADN. 

El porcentaje de madres certificadas es menor
debido, en gran medida, al menor número de
estudios de análisis de filiación realizados en
esta vía, especialmente los primeros años (se-
gún la base de datos original del laboratorio
de genética molecular, el 55% de los anima-
les analizados presentan dato de madre no
presentada o no analizada frente al 28% en
el caso de los padres). Por otro lado y puesto
que los análisis de ADN se inician en años
posteriores, existe un porcentaje de animales
(individuos y madres) que carecen de la in-
formación necesaria para poder establecer la
asignación de parentescos basándose en el
uso de estas técnicas. 

En los últimos años, dada la obligación de los
socios de hacer pruebas de parentesco a toda
la reposición, el número de análisis realizados
y el porcentaje de madres certificadas se ha
ido incrementando llegando hasta valores
próximos al 70%. Estos resultados resultan si-
milares a los obtenidos en la raza Manchega
(AGRAMA, 2013) en los que el porcentaje de
confirmación de las hembras analizadas se si-
túa en torno al 80%, habiéndose incrementa -
do el número de análisis realizados cada año.

Al comparar la base de datos original con los
resultados obtenidos en el programa EXCLU-
SION, se han encontrado diferencias en cuanto
al porcentaje de padres y madres certificados
por ADN (Tabla 2). En el caso de los padres,
este porcentaje de diferencia (0,6%) se debe,
principalmente, a los parámetros iniciales con-
siderados en el programa, a errores encon-
trados en el listado de microsatélites de algu-
nos individuos (animales repetidos con datos

distintos y eliminados antes de realizar los cál-
culos) y al desconocimiento del listado de mi-
crosatélites de algunos animales (certificación
no resuelta). En cualquier caso, son porcenta-
jes muy bajos, confirmándose la calidad de los
registros genealógicos de la raza Assaf en
cuanto a la veracidad de la información con-
tenida en la base de datos original.

Los resultados obtenidos al comparar los da-
tos de las madres indican un mayor porcen-
taje de confirmación cuando se ha usado el
programa EXCLUSION frente a los valores
contenidos en la base de datos original (una
diferencia del 3,1%, siendo animales que se
pueden certificar). De igual forma que en el
caso de los padres, también existen animales
con madre conocida y no confirmada por el
programa (Excluidas), así como certificacio-
nes no resueltas (no se ha podido hacer la
comparación por desconocer el listado de
microsatélites, bien del animal, bien de la
madre propuesta). 

Valoración Genética

Por último, se ha estudiado el efecto que la in-
corporación de los análisis de ADN y la asig-
nación de parentescos ha tenido sobre el pro-
grama de selección de la raza. En la Tabla 3 se
describen los datos relacionados con la valo-
ración genética de las tres opciones estudiadas
en las que, únicamente, ha variado la infor-
mación genealógica disponible, y en la Tabla 4
se recogen los resultados obtenidos en la esti-
mación de los componentes de varianza. La ge-
nealogía original es similar en cuanto al nú-
mero total de animales registrados y variable
en cuanto al número de padres y madres co-
nocidos. Posteriormente, durante el proceso de
valoración genética, se eliminan animales sin
información disponible (no son padres, ni ma-
dres y no cuentan con dato de producción),
dando lugar a un número distinto de animales
valorados genéticamente (en torno a los
231.000 animales en los tres casos). 
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La comparación de los resultados obtenidos
se ha realizado teniendo en cuenta, en primer
lugar, el número de animales valorados ge-
néticamente y los parámetros genéticos esti-
mados. Destaca la opción IA como la situación
en la que se valoran genéticamente el menor

número de machos frente a las otras dos op-
ciones (unos 4.000 machos valorados, aproxi-
madamente). También es destacable la op-
ción ADN, en la que se valora el menor
número de madres. La certificación por ADN
permite valorar genéticamente, tanto a los
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Tabla 4. Componentes de varianza y parámetros genéticos del carácter producción de leche
tipificada en 150 días de lactación (kg) según la procedencia de las paternidades1

Table 4. Variance components and genetic parameters of value of 150d
standardized milk yield (kg) by IA and DNA certified parents

Procedencia de las paternidades

IA IA + ADN ADN

Var(u) 1.562,83 1.708,37 1.750,19

Var(c) 1.775,51 1.640,69 1.582,57

Var(e) 5308,05 5.303,45 5.301,46

Var(p) 8.646,39 8.652,50 8.634,23

h2 0,181 (0,004) 0,195 (0,003) 0,207 (0,004)

c2 0,203 (0,004) 0,189 (0,003) 0,183 (0,004)

r 0,386 0,387 0,386

1IA: Inseminación Artificial; ADN: parentescos confirmados por ADN; Var: componentes de varianza; h2:
heredabilidad; c2: efecto ambiental permanente; r: repetibilidad.

Tabla 3. Datos empleados en la valoración genética de los animales en tres situaciones distintas1

Table 3. Data used in Genetic evaluation of animals in three different situations

Datos productivos (n) Animales con dato (n) PT150 (kg)2

584.701 227.917 294,81

Genealogía IA (n) IA+ADN (n) ADN (n)

Animales valorados 230.947 234.646 233.477

Padres 369 4.049 (370 IA) 3.901 (223 IA)

Descendientes 10.661 72.468 68.560

Madres 56.912 57.250 27.688

Descendientes 86.814 88.323 42.273

1IA: Inseminación Artificial; ADN: parentescos confirmados por ADN; 2Producción media de leche tipi-
ficada en 150 días de lactación.



machos del centro de IA como a los machos
de monta natural. La valoración genética de
éstos últimos supone una mejor reposición de
los reproductores en la propia ganadería, un
mejor control de la consanguinidad de la po-
blación, la detección de machos buenos de las
explotaciones y la posibilidad de seleccionar
entre un mayor número de animales a los fu-
turos candidatos del centro de IA. Aunque no
se han encontrado grandes diferencias en la
estimación de los componentes de varianza
(Tabla 4), cuando se ha usado la información
derivada de la certificación por ADN se han
obtenido mejores estimas de la heredabili-
dad, influyendo sobre la calidad con la que se
predicen los valores genéticos. También se
observa un intervalo más amplio en el rango
de predicción del valor genético de los se-
mentales (en las opciones que incluyen ADN
el rango oscila entre +213 y -104 frente a la
opción IA con un intervalo menor, +186 y -93).
El proceso selectivo del esquema a lo largo de

los años, ha propiciado una variabilidad ge-
nética menor de los sementales de IA fruto,
probablemente, de su historial selectivo. Sin
embargo, la certificación por ADN ha su-
puesto una ampliación de esta variabilidad
genética al aumentar el número de machos
entre los que realizar la selección (mayor nú-
mero de machos valorados). 

En segundo lugar se ha tomado como refe-
rencia el parámetro fiabilidad de la valoración
genética y la relación que existe entre los va-
lores genéticos de sementales y ovejas en cada
una de las opciones estudiadas. Se ha calcu-
lado la fiabilidad media de los sementales y de
las ovejas valoradas y se han comparado los
valores genéticos estimados utilizando la co-
rrelación estadística de Pearson y la correla-
ción de rango de Spearman (Tabla 5). 

Aunque las diferencias entre las diversas com-
paraciones realizadas no resultan elevadas, la
opción que aporta mayor cantidad de infor-
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Tabla 5. Comparación de la valoración genética
Table 5. Genetic evaluation comparison

Genealogía IA + ADN IA

Confirmación de parentesco ADN IA ADN

Sexo1 M H M H M H

N2 3.901 229.546 369 230.578 222 229.532

Correlación

Pearson 0,98 0,99 0,95 0,96 0,87 0,95

Spearman 0,98 0,99 0,95 0,99 0,86 0,98

FIB3 (%)

IA+ADN 63,7 53,2 73,3 53,1

ADN 62,5 51,5 72,7 51,5

IA 70,0 50,6 72,5 50,7

1M: Sementales; H: ovejas; 2Número de observaciones comparables. Número de animales que figuran
en las dos genealogías que se comparan; 3Fiabilidad media de la valoración genética; IA: Inseminación
Artificial; ADN: parentescos confirmados por ADN.



mación genealógica (IA+ADN) presenta las
fiabilidades medias de la valoración genética
más altas (entre un 63-73% para los semen-
tales, y el 53% para las ovejas). Esto es espe-
cialmente importante en el caso concreto de
los sementales, a los que se les exige un por-
centaje de fiabilidad superior al 60% para
ser declarado macho probado. Para el con-
junto de sementales valorados y comunes a
las tres opciones (unos 200 machos), el por-
centaje de machos probados más elevado ha
sido del 55% en la opción IA+ADN frente al
51% y el 47% de las otras opciones. Disponer
de una información genealógica más com-
pleta supone un beneficio para la futura se-
lección de los sementales de la población. 

Con relación al cálculo de las correlaciones, en
general se observan valores altos, por encima
del 90%, indicativo de que el uso de una u
otra información genealógica no alteran sus-
tancialmente ni la predicción de los valores ge-
néticos ni la ordenación de los animales en
función de su valoración genética. Sin em-
bargo, las valores más altos corresponden a las
opciones que incluyen mayor información ge-
nealógica (IA+ADN con ADN, con valores pró-
ximos al 98% y 99% para la valoración gené-
tica de machos y hembras, respectivamente).

Tal y como se ha comentado anteriormente,
una de las grandes ventajas del uso de la ge-
nealogía certificada por ADN radica en garan-
tizar la fiabilidad de los registros del libro ge-
nealógico. Teniendo en cuenta los resultados
obtenidos, las opciones que incluyen la certifi-
cación de padres y madres por ADN aportan
una mayor fiabilidad al proceso de valoración
genética, encontrándose la mayor cantidad
de información disponible y los valores de fia-
bilidad más altos en la opción IA+ADN. 

Aunque en los primeros años la asignación de
parentescos mediante la certificación por ADN
ha sido más explotada en la vía paterna frente
a la materna, en los últimos años, la certifica-
ción de las madres está adquiriendo mayor im-

portancia, ya que la obligación de realizar
pruebas de filiación a todos los efectivos del
rebaño incluye a los reproductores de ambos
sexos. Actualmente se certifica la maternidad
de todos los corderos que se dejan para la re-
posición, dado que se han encontrado por-
centajes de error relativamente altos (10% de
media según datos de la Asociación) entre la
asignación de madres que hace el ganadero y
la certificación mediante el uso del análisis
del ADN. Aunque el ganadero asume el coste
total de estas pruebas, la rentabilidad de esta
inversión viene dada por el incremento de la
producción anual asociado a la mejora gené-
tica. Según la metodología de descomposi-
ción del valor fenotípico de la lactación en par-
tes atribuibles al manejo y al genotipo (Jurado
y Jiménez, 2013a) el aumento de producción
experimentado entre el año 2011 y 2012 se
debe entre un 40% y 45% a la mejora gené-
tica, siendo las opciones que incluyen la certi-
ficación de los animales las que cuentan con
los valores más altos.

Conclusiones 

La base de datos de registros genealógicos de
la raza Assaf cuenta con un alto porcentaje
de genealogía certificada gracias a las técni-
cas de ADN.

El uso de las técnicas moleculares en la asig-
nación de parentales resulta especialmente
importante en los últimos años. Como con-
secuencia de estas actividades, el programa
de selección genética de la raza cuenta con
un libro genealógico mucho más completo y
fiable desde un punto de vista genético. 

La certificación por ADN ha permitido la ob-
tención de la valoración genética de un alto
número de machos de las explotaciones (ma-
chos de monta natural) ampliando el nú-
mero de animales a seleccionar como candi-
datos a futuros sementales del centro de IA.

256 Jiménez et al. ITEA (2015), Vol. 111 (3), 247-258



La asignación de parentescos, también ha
facilitado a los ganaderos la reposición del
rebaño seleccionando animales genética-
mente valorados con mayor fiabilidad al dis-
poner de la filiación paterna y/o materna
confirmada por ADN. 

Según los resultados obtenidos, podría ale-
garse que la certificación de animales no ha
supuesto un cambio radical para el programa
de mejora de la raza, pero hay que tener en
cuenta que una genealogía fiable es impres-
cindible para la conservación de la misma.

En la especie ovina y en contra de lo experi-
mentado hasta ahora, es posible poner en
marcha un sistema eficaz de asignación de
relaciones de parentescos que garantice la
fiabilidad de los registros del libro genealó-
gico, tal y como han hecho los ganaderos de
la raza Assaf.
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