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RESUMEN

El desarrollo de la biotecnologia genémica en el area
animal, ha sido promovido como una realidad
necesaria en México, y sus objetivos se enfocan
fundamentalmente en el desarrollo, establecimiento e
implementacion de técnicas y métodos moleculares en
beneficio de los sistemas pecuarios del pais. En esta
revision se define el concepto de la biotecnologia
genémica y como el conocimiento de las herramientas
moleculares y de los marcadores genéticos, derivados
de esta disciplina puede ayudar a la ganaderia (sobre
todo enfocada a los sistemas productores de carne
bovina), al mejoramiento en la produccion y calidad de
sus productos, y finalmente, exponer algunas
perspectivas de aplicacion para los sistemas de
produccion pecuaria en México.

Palabras clave: Biotecnologia gendmica; ganaderia;
marcadores genéticos.

INTRODUCCION

México es un pais con gran vocacion ganadera; sus
regiones agroecoldgicas han sostenido desde su
comienzo, un grupo considerable de razas bovinas
especializadas para producir basicamente leche y
carne. El informe sobre los Recursos Genéticos
Pecuarios (SAGARPA, 2002) indica que en México
existen 45 razas bovinas representativas, sin embargo,
este nimero puede ser mayor debido a que aln en
décadas recientes, han existido programas que
incentivan la introduccién de nuevas razas como
estrategia para hacer mas rentables los sistemas de
produccion nacionales.

La ganaderia bovina productora de carne en México,
ha experimentado crecimiento sostenido explicado en
funcién del aumento en la demanda de carnicos, pero
que desafortunadamente no ha alcanzado la
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SUMMARY

Development of genomic biotechnology for animal
sciences has been promoted as a reality in Mexico; and
its objectives are focused in development and
establishment  of  molecular  technique and
methodologies to be applied for improvement of
livestock production. The present review defines the
concept of genomics and how the knowledge of the
molecular tools and genetic markers may help to
livestock systems (focused in heef cattle systems),
their production and quality of their products, and
finally, to present some perspectives of current
application for animal production systems in Mexico.
Key words: livestock;
genetic markers.
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autosuficiencia. Reportes de produccién de 2010
indican que el consumo de 2.6 millones de toneladas
métricas de carne bovina, requirié la importacion de
maés de 400 mil toneladas de productos y subproductos
carnicos para sostener las demandas nacionales
(FAS/USDA, 2010).

Por otro lado, la exportacién de becerros oscila en 1.5
millones de cabezas anualmente, y es rutinariamente
dependiente de la disponibilidad de forrajes en épocas
de sequia y la demanda de los engordadores en los
Estados Unidos que condiciona y movilizan los
precios de compra en la frontera (Peel, 2005). Ambos
sistemas han sido la “marca registrada” en la cadena
productiva de la carne bovina de México, e incluso
podria parecer que al cambiar esta dindmica comercial
el sistema se veria comprometido con graves
repercusiones  monetarias a los  ganaderos
involucrados.
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En el mismo sentido, el mejoramiento genético por
décadas ha sido sindénimo de importacion de
germoplasma debido a la idea preconcebida de que en
ocasiones, a pesar de no contar con una justificacion
plena, el material genético extranjero es mejor. Las
cifras indican que anualmente la importacion de
ganado de pie de cria y de semen representan un valor
total de 128 y 55 millones de ddlares,
respectivamente (Guin y Skaggs, 2005), lo que nos
coloca también como un importador neto de
germoplasma.

Podrian citarse muchos factores determinantes de la
situacién o el rezago en el sistema productor de carne
bovina en Meéxico, como la necesidad de
infraestructura y procedimientos para la clasificacion
de canales basado en calidad, la dificultad de integrar
los sistemas agricolas con los pecuarios, etc.
Claramente existen problemas prioritarios que son
necesarios de atender, la educacién por encima de
todos, es un aspecto fundamental para lograr el vinculo
de la sociedad y particularmente del sector pecuario
con el gremio cientifico poseedor del conocimiento
que en muchos casos es muy dificil de transferir.

En este sentido, sobre todo desde la Gltima década la
gran avalancha de innovacion en el campo de la
biotecnologia ha demostrado ser una herramienta
viable para aprovechar el potencial innato de los
organismos Vvivos como recurso para solventar las
demandas alimentarias de las poblaciones humanas, y
sin duda, los paises en desarrollo no han sido ajenos a
esta dindmica que ayudaria de sobremanera, a
solucionar al menos parcialmente sus problematicas
basicas.

La biotecnologia pecuaria en México

Histéricamente, la asignacion y distribucion de
recursos (principalmente gubernamentales) para el
desarrollo de la Biotecnologia en México, ha
dependido de evaluaciones llevadas a cabo por grupos
académicos o de la iniciativa privada, definiendo la
situacién de las diferentes 4reas en las cuales esta
actividad puede incidir directamente en el aumento de
la productividad y competitividad de los mercados
mexicanos (Sasson, 1993).

Con los resultados de dos evaluaciones llevadas a cabo
entre 1980 y 1990, se apoyO primeramente la
aplicacién de la Biotecnologia Tradicional para el
desarrollo de productos fermentados, la produccién de
leche y sus derivados, cereales, vinos y licores. Con
base en la segunda evaluacion se apoyaron las
biotecnologias dirigidas a la producciéon de
antibidticos, enzimas aminodcidos y  estrategias
biotecnoldgicas dirigidas al tratamiento de efluentes.
Desafortunadamente, el 4rea pecuaria no fue
considerada como prioritaria para el desarrollo de las
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herramientas biotecnoldgicas, por lo que de esas
evaluaciones no se reportaron resultados de avances
substanciales en el &rea.

En 2002, se publicd un estudio financiado por el
Consejo Nacional de Ciencia y Tecnologia, en donde
los autores, principalmente investigadores
identificados como expertos en Biotecnologia en
diferentes éreas, realizaron una serie de actividades
enfocadas a determinar el estado actual de la
Biotecnologia en México (Arriaga y Larqué, 2002). En
este estudio, el tipo de biotecnologia descrita como
prioritaria fue aquella enfocada al analisis de los
genomas, como base del conocimiento de la diversidad
genética para la explotacion dirigida y sustentable de
la gran cantidad de recursos naturales con que cuenta
Meéxico, y se determin6 que el sector pecuario es una
de las areas con menor nimero de grupos académicos
enfocados al desarrollo de proyectos de Investigacion
o de transferencia de tecnologia. Ademas, los autores
destacaron la participacién de algunas dependencias en
las que las principales areas de estudio son el
mejoramiento genético y la sanidad animal mediante la
optimizacion, desarrollo y aplicacion de nuevas
herramientas de diagnéstico molecular.

A partir de entonces, el desarrollo de la biotecnologia
genoémica ha sido promovido como una realidad
necesaria en Meéxico, dentro de cuyos objetivos se
encuentra el  desarrollo, establecimiento e
implementacién de técnicas y métodos moleculares en
beneficio de los sistemas pecuarios del pais, como el
de produccion de carne que aungque con un crecimiento
de 2.3% anual (Torres, 2011) requiere de fomento para
el mejoramiento de los hatos ganaderos.

El presente manuscrito define el concepto de la
biotecnologia gendmica y como el conocimiento de las
herramientas moleculares derivado de esta disciplina
puede ayudar a la ganaderia (sobre todo enfocada a los
sistemas productores de carne bovina), al
mejoramiento en la produccién y calidad de sus
productos, y finalmente, exponer algunas perspectivas
de aplicacion para los sistemas de produccién pecuaria
en México.

Genomica

El entendimiento de este concepto es prioritario para
comprender su contexto y sus alcances. Genomica, se
puede definir como la subdisciplina de la genética que
involucra un conjunto de ciencias y técnicas para el
estudio integral del funcionamiento, evolucion y
origen de los genomas (Hocquette et al., 2007; Cafion,
2009). La gendmica se ayuda del conocimiento
derivado de otras ciencias como la biologia molecular,
bioquimica, informatica, estadistica, entre otras. Los
genomas contienen toda la informacion genética
codificada  en la  secuencia de  &cido
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desoxirribonucleico (ADN), que estd contenido en el
nicleo de todas las células. El genoma eucariota es
producto de la combinacion de dos genomas, es decir
un individuo posee una muestra del genoma de cada
uno de sus progenitores, sin embargo, debido a la
recombinacion que sufre durante su segregacion el
genoma resultante es variable entre los individuos de
una familia y poblaciones..

De acuerdo al analisis de la secuencia nucleotidica del
bovino, el genoma de esta especie alberga 22 mil
genes que son encargados de la expresién, regulacion e
interaccion de las proteinas producidas, algunas de las
cuales juegan un papel vital dentro de la fisiologia que
rige la produccién y reproduccion animal, y que
también constituyen parte de la alimentacién humana,
como las proteinas de la leche y la carne (The Bovine
Genome Sequencing and Analysis Consortium et al.,
2009).

Las ultimas décadas de investigacion muestran que los
avances relacionados con la Gendmica,
particularmente animal, ha sido significativa. El
término ADN es familiar para la mayoria de los
ganaderos, esto gracias a su constante difusién en
diferentes medios de comunicacion impresos,
televisivos, y los cada vez méas entendidos medios
virtuales (p.e. Internet). En ellos se concibe
particularmente, que la principal ventaja de contar con
la biotecnologia basada en ADN estd limitada a las
pruebas de paternidad, sin embargo, el otro extremo de
las opiniones o producto de la desinformacién también

asocia, erroneamente, esta disciplina con la
manipulacion genética (ingenieria genética) y la
generacion de los  polémicos  organismos

genéticamente modificados. Actualmente, en el sector
ganadero las expresiones como “la busqueda de los
genes” y “el animal tiene genes que mejoran...” son
comunes, pero inexactos en su concepcion. Lo anterior
simplemente debido a que los mismos genes
literalmente estdn presentes en todos los bovinos
independientemente de la raza o individuo; sin
embargo, la predisposicion para promover alguna
caracteristica de importancia depende de la secuencia
nucleotidica de cada uno de esos genes, ya que
variaciones (alelos) en la secuencia nucleotidica del
ADN pueden tener un efecto en la expresion de la
caracteristica de interés. Estas variaciones no siempre
tienen un efecto directo sino que se suman a otras
variaciones génicas y producen un efecto o cambio
fenotipico, condicion denominada desequilibrio de
ligamiento, responsable de los efectos genéticos
pleiotropicos (Van Eenennaam, 2006). Actualmente
cualquier variacion génica puede ser detectada y
caracterizada por medio de los marcadores
moleculares conocidos también como marcadores
genéticos.
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Marcadores genéticos

Los marcadores genéticos, son regiones especificas
del ADN donde se ha encontrado variacién que se
asocia positiva 0 negativamente con un rasgo de
interés (Sifuentes y Parra, 2011). Los marcadores
pueden, pero no necesariamente necesitan estar dentro
del gen, lo que los convierte en una herramienta
disponible para la cria animal (Casas, 2002).
Actualmente, se cuenta con marcadores de relativa
facilidad de implementacion y muy informativos como
los microsatélites (STRs por sus siglas en inglés) y los
polimorfismos de un solo nucleétido (SNPs), entre
otros (Casas, 2002; Garrick y Johnson, 2003).

En el andlisis genético de caracteres cuantitativos,
existen dos tipos de marcadores genéticos con
informacion polimdrfica que pueden ser usados para
fomentar los programas de mejora genética en
animales, los marcadores genéticos, aparentemente no
funcionales ligados a QTLs conocidos como
marcadores indirectos de tipo Il, y las mutaciones
causales o marcadores directos tipo III (O’Brien et al.,
1999; Dekkers y Hospital, 2002; BIF 2002).

Figura 1. Los marcadores genéticos pueden consistir
en cambios puntuales del genoma (SNP’s).

Los marcadores de tipo Il (microsatélites
hipervariables, también Ilamados repeticiones cortas
en tandem, short tandem repeats, STRs), son altamente
informativos en evaluaciones de pedigri, forenses y de
poblacion, debido a que existen cerca de 100,000
STRs distribuidos aleatoriamente a lo largo del
genoma de los mamiferos, ya que incluyen multiples
alelos en si mismos (O’Brien et al., 1999), estos
marcadores han sido llamados indirectos o ligados,
debido a que su ubicacién ofrece so6lo informacion
indirecta sobre el efecto de un gen (Van der Werf y
Kinghorn, 2000).

Los marcadores de tipo IllI, son polimorfismos
comunes, dialélicos, de un solo nucleétido (SNPs)
dentro de las regiones codificantes (exones), 0 mas
frecuentemente en intrones, regiones intragénicas no
codificantes. Los SNPs, ocurren una vez cada 500 a
1000 pares de bases en el genoma humano, totalizando
un estimado de 3 millones de SNPs en humanos y
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mamiferos de diversidad genética comparable
(O’Brien et al.,, 1999). Son llamados mutaciones
puntuales o funcionales cuando se asocian a algun
caracter de interés (Dekkers y Hospital, 2002); sin
embargo, se ha sugerido que la mejor forma de
[lamarles es variantes funcionales de secuencia, debido
a que la palabra mutacion tiene connotaciones
evolutivas, habitualmente asociadas a anormalidades
(Notter, 2004). Estas variantes, pueden consistir en
transiciones  (cambios de purina por purina o
pirimidina por pirimidina) o transversiones (cambios
de purina por pirimidina y viceversa), con una
probabilidad mas alta de ocurrencia en las
transversiones (Vignal et al., 2002). Actualmente, al
ser verificada su asociacion son Ilamadas Nucleétidos
de Caracteristicas Cuantitativas (QTN, por sus siglas
en ingles; Allan y Smith, 2008).

La transmision de un marcador genético de padre a su
cria, puede ofrecer informacion sobre la herencia de
una region del cromosoma que rodea al marcador, y
que puede abarcar algin QTL o QTN. El conocimiento
de la transmisién del marcador puede proveer
informacion sobre la probabilidad del mérito genético
de las crias (Garrick y Johnson, 2003). Y aunque, la
seleccion de los animales puede basarse solamente en
informacion de los marcadores genéticos, la
informacion del marcador puede omitir el efecto de
otros genes, que igualmente pueden afectar la
caracteristica de interés (Van der Werf y Kinghorn,
2000). Por lo tanto, una seleccién Optima debe
considerar el efecto poligénico, més que de un solo
QTL vy estar basada en informacion del fenotipo del
animal (Van der Werf y Kinghorn, 2000; Thallman,
2004). El tipo de selecciébn que se apoya con
informacion de los marcadores genéticos es llamada
seleccion asistida por marcadores moleculares (MAS,
por sus siglas en inglés; Van der Werf y Kinghorn,
2000).

Uso de los marcadores moleculares en la ganaderia

Congruentemente con el propésito fundamental de la
genética, la caracterizacion gendmica por medio de los
marcadores genéticos tiene como principal fin la
identificacion de la variacion o variabilidad de las
poblaciones. En este sentido, la disponibilidad de
marcadores genéticos de diferente naturaleza pueden
avocarse al estudio de las poblaciones ganaderas
locales con dos propositos primordiales, 1) Realizar
estudios de diversidad, identificando la variabilidad
inter e intra poblacional, con la ventaja adicional de
consolidar un panel de marcadores (p.e. microsatélites)
para  sostener  estudios de identidad 0
asignacion/verificacion de paternidad y maternidad; y
2) Cuantificar frecuencias genotipicas y alélicas en
regiones genoémicas y/o genes (p.e. genes candidatos)
que estan o eventualmente pudieran estar asociados
con caracteristicas fenotipicas de interés comercial que
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justifiquen su implementacion a través de la
inicialmente  llamada, seleccién asistida  por
marcadores y que alternativamente puede ser llamada
como manejo asistido por marcadores debido a las
limitantes que conlleva su utilizacion como (Unica

herramienta de seleccién (Allan y Smith, 2008).

En México, ambos enfoques han sido abordados. En
ellos el entendimiento sobre la aplicacion préactica en
la ganaderia ha sido patente y sobre todo promovida
considerando las caracteristicas y limitantes de los
sistemas de produccion en el pais.

Estudios de variabilidad e identidad biologica

Los estudios de variabilidad han considerado
primordialmente el uso de marcadores microsatélites,
que exhiben una gran versatilidad. Actualmente son
propuestos 31 marcadores microsatélites para realizar
estudios de diversidad, escogidos basicamente por ser
altamente polimorficos, codominantes y de facil
implementacion (ISAG, FAO, 2007). Por lo cual son
muy Utiles en estudios de identificacion bioldgica,
trazabilidad, y asignacion y verificacion de paternidad
y/o maternidad.

Brevemente, los procedimientos de asignacion de
identidad, verificacion o asignacion de progenitores,
estdn basados primero en la genotipificacién que
determina cuél genotipo corresponde a cada individuo
incluido en el estudio (Tabla 1); y si se considera que
dentro de un genotipo existen dos alelos uno
proveniente del padre y otro proveniente de la madre,
el conocimiento a priori de la familia putativa dirige la
basqueda a incluir un panel que mediante
probabilidades de exclusion (probabilidad de asignar
erroneamente un individuo como padre, madre 0 a su
propia identidad con respecto a otro individuo
aleatoriamente escogido de la poblacion), y del
producto combinado de sus porcentajes permita
diferenciar la segregacion alélica y discernir entre un
grupo de animales candidatos a los progenitores mas
probables de ser asignados.

Al respecto, Salazar-Marroquin et al., (2004) lograron
el establecimiento de un método semi-automatizado
altamente especifico para la caracterizacion genética
de individuos pertenecientes a dos razas, Beefmaster y
Charolais. El método se basé en la utilizacion de un
panel de marcadores moleculares del tipo de ADN
microsatelite, el cual demostr6 ser altamente
polimorfico en poblaciones de las razas mencionadas.
Para determinar la eficacia de estos marcadores, se
establecid el nimero y tamafio de alelos por locus, asi
como la heterocigocidad esperada y el poder de
exclusion. La heterocigocidad esperada fue 0.825 para
la raza Beefmaster y 0.732 para la Charolais. Las
probabilidades de exclusion estimadas en este estudio
cuando se conocia el genotipo de al menos uno de los
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padres, fueron 0.999935 y 0.999677 para Beefmaster y

Charolais, respectivamente. El panel de marcadores El retorno a la inversion de un programa de
probado result6 altamente informativo en ambas razas mejoramiento genético basado en la genotipificacion
y por ende util para la identificacion de individuos. esta directamente influenciado por el costo de las
Posteriormente, Sifuentes-Rincon, et al., (2006), pruebas de paternidad. La genotipificacion de ADN
analizaron la importancia de la asignacion de provee una extension natural de asignar probabilidades
paternidad en un hato de ganado Charolais de pié de diferenciales. Con un ndmero suficiente de
cria manejado bajo empadre mdltiple, y encontraron marcadores, asignar un solo toro a su becerro, es
un 24% de asignaciones erréneas de paternidad. sencillo y posible para la mayoria sino todos los
Complementariamente, los autores aplicaron un animales. Sin embargo en condiciones practicas es
modelo animal para la comparacién de valores y muy dificil lograr esto, especialmente cuando el
parametros genéticos como son las diferencias nimero de candidatos es grande 6 cuando la relacién
esperadas de la progenie (DEPS), y encontraron que entre ellos es cercana, es decir son medios hermanos o
existe una marcada diferencia en el ordenamiento de primos (Pollak, 2005).
los sementales verificados cuando se comparan las
DEPs de becerros con paternidad asignada mediante el Para solventar este problema, el consorcio nacional
uso de marcadores moleculares y la asignacion al azar para la evaluacién del ganado (NCEC, por sus siglas
(simulando la asignacién fenotipica). en inglés) propuso la creacion de grupos ordenados de
acuerdo a sus genotipos establecidos previamente a su
Esto apoyaba fuertemente la necesidad de verificar el lotificacion y con esto aumentar la diversidad de
pedigri, sobre todo en reproductores seleccionados genotipos entre toros y maximizar la probabilidad de
para ser subastados en programas gubernamentales de becerros asignados de manera Unica a cada semental
mejoramiento genético (p.e. Ganado Mejor), los cuales individualmente (Pollak, 2005).
pueden alcanzar precios muy importantes, con lo que
un registro erréneo de ciertos animales valuados como Esta estrategia puede ser aprovechada sobre todo al
superiores puede estar condicionado por el sistema de considerar que uno de los principales problemas para
manejo que limita el correcto establecimiento de la los programas de mejoramiento genético es la mala
genealogia. Las evaluaciones genéticas actualmente, asignacion de los progenitores, datos reveladores de la
rutinarias para la mayoria de las Asociaciones de NCEC indican que de un proyecto nacional en Estados
Criadores de ganado bovino de registro, Unidos se encontr6 el 9.8% de asignacion errénea de
necesariamente requieren del registro genealdgico o paternidad en una poblacion de 8500 becerros de 14
pedigri de sus animales, debido a que la Metodologia razas diferentes (Pollak, 2005).

del BLUP (Mejor prediccidn lineal insesgada), asi lo
requiere (Mrode, 1996) y por lo tanto la estructura de
los datos condiciona la  sobreestimacion o
subestimacién de los pardmetros y valores genéticos
estimados.

Tabla 1. Ejemplo de casos para la asignacion de paternidad en ganado bovino

Genotipos
Toro 1 Toro 2 Toro 3 Toro 4
140/140 134/146 152/140 152/140
Interpretacion e Un becerro con el genotipo 134/140 podria haber recibido un alelo de cualquiera de esos toros y
de casos: por lo tanto ninguno de ellos podria excluirse como posible padre.

e Un becerro con el genotipo 134/148 podria no tener como progenitores a los toros 1, 3 0 4, y
puede haber recibido el alelo 134 del toro 2, y por proceso de eliminacion el alelo 148 pudo
provenir de la madre.

o Un becerro de genotipo 130/152 pudo tener como progenitores a los toros 3 y 4. El hecho de que
estos toros tengan el mismo genotipo en este locus marcador en particular, significa que deben
ser analizados més loci para excluir estos toros como padres. Si estos toros estan emparentados
entonces probablemente comparten el mismo genotipo en varios loci, en cuyo caso es necesario
aumentar el nimero de marcadores para asignar correctamente a solo uno de ellos como padre
del becerro.

Adaptado de Evans y Van Eenennaam, 2005.
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En Meéxico, recientemente, Arellano-Vera et al.
(2009), corroboraron esta problematica al evaluar en
un hato de ganado Braford de registro, la asignacion
de progenitores, encontrando un 90% error en la
asignacion de padres y madres; concluyendo que el
uso de la asignacién de paternidad para verificar la
estructura genealégica (paternidad y maternidad) de
hatos cuya certeza en el pedigri es critica para el
mejoramiento genético de su raza, y en donde el
sistema de manejo extensivo y empadre mudltiple
limitan el registro adecuado de la progenie al momento
del parto es muy necesario.

Por otro lado, en 2005, Lopez-Morales et al.,
demostraron que la metodologia desarrollada es
ampliamente adaptable para el estudio de especies
relacionadas como es el caso de los ovinos (Ovis
aries), lo cual ha abierto el campo de aplicacién hacia
el andlisis de la diversidad genética de las diferentes
razas de ganado bovino y ovino, asi como otras
especies de vida silvestre como el borrego cimarrdn
(Ovis canadienses) (Abad-Zabaleta et al., 2011).

Similarmente, Sifuentes-Rincén et al. (2007b), al
analizar hatos reproductores de ganado del Charolais
en el noreste pais, revelaron que adn en una misma
region y con la misma raza pueden existir
subdivisiones o "lineas" promovidas por la
diferenciacién en su variabilidad condicionada por el
origen del material genético del que provienen (p.e.
Irlanda, Francia, 6 Estados Unidos). ElI conocimiento
de este aspecto puede ser aprovechado, por ejemplo,
para responder a las demandas de un mercado diverso
aprovechando la existencia de lineas diferenciadas ¢ al
hacer uso de esta divergencia mediante cruzamientos.

Uso de marcadores genéticos para el manejo
asistido

La seleccion asistida por marcadores moleculares
(SAM) es el proceso de usar los marcadores genéticos
para asistir la seleccion de los progenitores de las
siguientes generaciones en un programa de
mejoramiento genético (Van Eeneennam, 2006). Es
importante considerar que este procedimiento tiene
mayor potencial para caracteristicas con baja
heredabilidad (caracteristicas en las que la medicion
individual es predictor inexacto debido a la alta
influencia ambiental), dificiles o caras de medir (p. e.
resistencia a enfermedades), que no se pueden medir
hasta que el animal ha contribuido con la siguiente
generacion (longevidad reproductiva), que no son
seleccionadas debido a que rutinariamente no son
medidas (caracteristicas de la canal como suavidad), y
que son caracteristicas correlacionadas con otras que
no se quieren mejorar (los marcadores asociados con
aumento en el marmoleo, usualmente no se asocian
con grosor de grasa dorsal) (Van Eenennaam, 2006).
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La SAM tiene como finalidad complementar los
programas de mejoramiento genético basados en la
estimacion de valores genéticos, DEPs (Diferencias
esperadas en la progenie) de tal forma que la
informacion molecular es incluida en el proceso de
estimacion de valores genéticos (Allan y Smith, 2008).
Sin embargo, la falta de informacién sobre marcadores
que expliquen significativamente la mayor proporcion
de variabilidad genética sobre caracteristicas de interés
(sometidas a evaluaciones genéticas y estimacion de
DEPs) ha limitado su implementacién (Dekkers,
2004).

En este sentido la estrategia de Manejo Asistido por
Marcadores (MAM) tiene mayor potencial en auxiliar
complementariamente el uso de las DEPs, no
incluyendo la informacion en el modelo estadistico de
evaluacion, pero si empleando el “score molecular”
(Dekkers y Hospital, 2002) o presencia de alelos
favorablemente asociados a caracteres de interés que
ayuden a la seleccion de  reproductores.
Comercialmente el MAM consiste en combinar la
informacion de evaluaciones de animales vivos con su
informacion genética (ADN) para hacer decisiones de
manejo (Kolath, 2009).

En la actualidad existen varias pruebas que identifican
variantes favorables, primordialmente basadas en la
identificacién de polimorfismos de un solo nucleétido
(SNP por sus siglas en inglés) que posteriormente a
estudios de asociacion han sido identificados como
QTNs (Nucledtidos de Caracteristica Cuantitativa)
también expresados como marcadores directos (Kuhn
et al., 2005) . Por lo tanto explican una proporcién
significativa de la variabilidad genética de la
caracteristica  productiva (Tabla 2), y que
paralelamente a  una constante validacion son
comercializadas (Quaas et al., 2006; Van Eenennaam,
et al., 2007).

La utilidad de la MAM esta relacionada con
caracteristicas relacionadas a la calidad de la carne,
como el marmoleo o contenido de grasa intramuscular,
la suavidad de la carne o la resistencia al corte,
caracteristicas que comercialmente no son evaluadas
mediante la estimacién de DEPs y que poseen el
potencial de ser seleccionadas sin la necesidad de
sacrificar al animal.

Aungue ambos sistemas poseen ventajas relativas, en
los siguientes afios el conocimiento que pueda
generarse con los estudios de asociacién de genoma
completo mediante la genotipificaciébn masiva por
medio de arreglos de miles de SNPs demostrara el
verdadero potencial de la SAM y el MAM, una vez
gue el genoma sea caracterizado y sean identificadas
méas variaciones que significativamente afecten el
fenotipo (Allan y Smith, 2008).
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Tabla 2. Marcadores directos confirmados por su relacion con caracteristicas de calidad de la carne bovina.

Gen/Marcador Cromosoma Caracteristica
CAPN1 29 Resistencia al corte, Suavidad
CAST 7 Resistencia al corte, Suavidad
LOX 7 Resistencia al corte, Suavidad
TG 14 Marmoleo
CSSM34/ETH10 5 Marmoleo
DGTAl 14 Contenido de grasa intramuscular
RORC 3 Marmoleo

Adaptado de Kuhn et al., 2005

En México, el efecto en la implementacion de estos
marcadores genéticos, es hasta ahora desconocido. Sin
embargo, se conoce al menos la frecuencia en la que
las variantes favorables se presentan en algunas
poblaciones y razas bovinas, lo que ayuda a inferir las
ventajas de contar con esta informacion. Los genes con
SNPs que han sido estudiado y reportados durante la
Gltima década son Miostatina, Calpaina, Tiroglobulina
e IGF-I (Sifuentes-Rincon et al., 2006, 2007a; Parra-
Bracamonte, 2007; Bonilla, 2008; Parra-Bracamonte et
al., 2009; Bonilla et al., 2010; De la Rosa-Reyna et al
2010; Arellano et al., 2011).

Miostatina

Uno de los primeros genes estudiados en México, fue
el de la Miostatina, MSTN o Factor 8 de
diferenciacién celular (GDF8) que es un regulador
negativo del crecimiento muscular. Los efectos de
algunas variantes alélicas de MSTN se han reportado
como desfavorables en su condicién homocigética en
razas carnicas (Bellinge et al., 2005, Lightner, 2005),
pero también se ha puntualizado su gran potencial en
cuanto a la produccién de musculo en su condicidn
heterocigotica (Casas et al, 1999; Keele vy
Fahrenkurug, 2001).

Sifuentes Rincon et al., (2006, 2007a), optimizaron la
técnica de andlisis de la variante Q204X y reportaron
por primera vez su frecuencia en hatos ganaderos de la
raza Charolais del Noreste de México. De manera
general, encontraron que la frecuencia del alelo
Q204X era de poco menos de 3%; sin embargo, la
prevalencia encontrada de portadores heterocigotos fue
de casi un 9%, lo que confiere relevancia al hecho de
segregacién del alelo. En el mismo sentido, Parra-
Bracamonte et al., (2009), analizaron las frecuencias
de esta variante en animales Charolais sometidos a
prueba de comportamiento productivo y candidatos a
sementales encontrando que la prevalencia del alelo no
es diferente a estudios previos (3%, de portadores
heterocigotos).

Al respecto, en México existe una percepcion negativa
sobre los animales con la caracteristica de doble
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musculatura. La apreciacién problematica sobre este
aparente problema, esta relacionada a la alta tasa de
partos distdcicos que padecen las vacas con becerros
poseedores de esta caracteristica (Arthur, 1988; Casas
et al., 1999, Bellinge et al., 2005; Lightner, 2005). Sin
embargo, Casas et al., (1999) indicaron al evaluar la
ganancia obtenida debido al incremento en kg de
produccion de carne al destete o al afio por efecto de
llevar una copia del alelo mh en ganado Piedmontes,
que su efecto representa una mayor ventaja econémica
comparada al costo que supondria la atencién de
partos distécicos que ocurren en alrededor de 4% en
mayor frecuencia en vacas que paren un animal
heterocigoto. En términos practicos, esto sugiere que
por cada asistencia al parto requerida por producir
animales heterocigotos habré un incremento de 465 kg
de producto en canal, lo que sin duda es una ganancia
sustantiva comparada a la inversion por asistencia al
parto (Casas et al., 1999).

La evidencia, para varias caracteristicas de produccién
indica en diferentes razas y cruces portadores, que al
menos una copia mh produce mayor produccién de
carne en canal, mayor crecimiento al destete y al afio
(Casas et al., 1999, Casas et al., 2004), llegando a
observarse un efecto dominante en los animales
heterocigotos. Recientemente, un estudio en animales
Charolais apoy6 la importancia de esta mutacién en
animales heterocigotos, reportando un efecto
significativo en el aumento del rendimiento y masa
muscular, disminucién de colageno en carne y un
aumento de la suavidad de la carne, a expensas de la
disminucion de grasa intramuscular y el sabor de la
carne (Allais et al., 2010).

Adicionalmente, estudios posteriores en MSTN,
indican que la presencia del alelo Q204X se presenta
en una considerable frecuencia también en la raza
Charbray (Arellano et al., 2011), resultado del
entrecruzamiento de las razas Charolais y Brahman
(5/8 y 3/8, respectivamente). La estimacion del 9% de
portadores heterocigotos indica que la identificacion
de su efecto puntual sobre las caracteristicas
productivas y reproductivas es necesariamente de
importancia.
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Calpaina

La Calpaina (CAPN), es una proteina responsable de
la protedlisis postmortem en la carne (Koohmaraie,
1996). Existen al menos dos variantes alélicas del gen
CAPN1 que a la fecha se encuentran comercialmente
disponibles y sus efectos sobre la suavidad de la carne
estdn en constante proceso de validacion (Van
Eenennaam et al., 2007).

Parra-Bracamonte et al., (2007) caracterizaron la
frecuencia de variantes alélicas favorables en el gen de
la Calpaina en animales de la raza Brahman,
especificamente, las frecuencias de los SNPs 316, 530
y 4751, asociados a la suavidad de la carne de ganado
Bos taurus (Smith et al., 2000; Page et al., 2002, 2004)
y ganado Bos indicus (Casas et al., 2005; White et al.,
2005) (Tabla 3). La importancia de este estudio residio
particularmente en el hecho de que en las regiones
tropicales el aporte del ganado Bos indicus y de la raza
Brahman en particular es la base del componente
genético, tanto de manera pura como en cruzamientos
con Bos taurus para sistemas de produccién de carne o
doble propdsito (Hoogesteijn, 1999). Sin embargo, de
manera generalizada la influencia Cebl, ain en
cruzamientos se asocia a la pobreza en calidad de la
carne y especialmente para la suavidad, que es una
caracteristica fundamental para la satisfaccion del
consumidor.

En relacién a ello, los resultados indicaron que copias
alélicas favorables para suavidad de la carne (C en
C316 y C4751) son segregados de manera importante
en la poblacion Brahman (Tabla 4). Esto sugeria que
mediante manejo asistido de los hatos se podria
incrementar la frecuencia de genotipos homocigotos
favorables para la suavidad de la carne en la poblacién
Brahman. Sin embargo; no obstante la alta frecuencia
que pueda lograrse, también es importante mencionar
que estudios de validacion ayudarian a entender la
proporcion de variabilidad que explican estos
marcadores en esta raza para la suavidad de su carne
con la finalidad de justificar o no su implementacion a
nivel regional o nacional.

Otros estudios, realizado en ganado de razas Charolais
(Parra-Bracamonte et al., 2009), Brangus y Simmental
(Datos no publicados) en toretes candidatos a
sementales del Norte de México, indicé que la
frecuencia de los alelos favorables en los dos
marcadores de CAPNL es suficiente para implementar
sistemas de manejo tendientes a aumentar su
prevalencia en la poblacién (Tabla 4); sin embargo, la
misma consideracion antes expuesta sobre la
validacion de su efecto puntual es objeto de debate.

Los estudios de wvalidacion reportados no son
consistentes (Van Eenennaam et al., 2007; Smith et al.,
2009) para diferentes razas y en diferentes ambientes
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de manejo, por lo tanto, la determinacién del efecto en
condiciones particulares requiere mayor atencion. El
Unico trabajo de validacion con variables fenotipicas
reportado a la fecha (Bonilla et al., 2010), apoya lo
anteriormente expuesto. En este reporte, la evaluacion
en diferentes regiones de México de cortes de carne
bovina comercial, mostré efecto significativo de los
genotipos del marcador 4751; sin embargo, el no
considerar los antecedentes raciales de las canales
evaluadas limita las aseveraciones concluyentes sobre
su implementacion generalizada.

Tiroglobulina (TG5)

La grasa intramuscular o marmoleo es una
caracteristica de importancia fundamental al conferir
sabor y jugosidad a la carne y tener un efecto de
lubricacion durante la masticacion, lo que aumenta la
satisfaccion del consumidor (Thompson, 2004). Entre
los genes identificados con participacién en las
caracteristicas  productivas relacionadas con el
marmoleo se ha encontrado al gen de la Tiroglobulina
(TG), el cual se expresa dentro del tejido de la
glandula tiroidea y es secretada para activar las formas
T3 (Triyodotironina) y T4 (tiroxina) involucradas en la
regulacion del metabolismo de lipidos y la deposicién
de grasa. Para este gen se ha reportado un
polimorfismo TG -537 C/T en el cromosoma bovino
14 asociado con el marmoleo, que se localiza en la
regién 5° no traducible del gen y que esta involucrado
en la regulacion del gen. Este SNP se ha relacionado
con el grado de marmoleo o grasa intramuscular en la
carne bovina (Barendse et al., 2004).

Bonilla (2008) analizé las frecuencias de este SNP en
poblaciones comerciales de ganado bovino mexicano,
y encontrd la presencia de dos genotipos, CC y CT,
correspondientes al genotipo homocigoto con dos
copias del alelo normal y respectivamente al genotipo
con una copia del alelo normal y otra del mutado. La
frecuencia del alelo favorable se encontr6 en un 10%,
con 26% de animales portadores. Este estudio también
incluy6 el andlisis de asociacion que corrobord la
asociacion del marcador con el marmoleo cuantificado
en cortes de canal de los animales muestreados,
encontrandose que la presencia del alelo T
significativamente aumenta la media de grasa
intramuscular de 4.4 a 6.6%.

Factor de Crecimiento Similar a la Insulina (IGF-1)

El IGF-I juega un papel fisiologico muy importante en
el crecimiento y desarrollo de los mamiferos en
organos especificos y ha sido asociado con
caracteristicas de crecimiento en ganado bovino
Angus (Ge et al., 2001). En México, los resultados
obtenidos sobre variantes alélicas en este gen son
incipientes.
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Tabla 3. Efecto de marcadores SNP del gen calpaina (CAPN) sobre la suavidad (Resistencia al corte) de la carne

bovina.
Genotipo/Efecto sobre la suavidad Poblacién Referencia original
CAPN316
cC CG GG
++ + - Simmental Page et al., 2004
++ + - Ciclo 7 Page et al., 2004
N/P - - Brahman Casas et al., 2005
++ + - Ciclo 8 White et al., 2005
CAPN4751
cC CT TT
N/P + - Brahman White et al., 2005
++ + - Ciclo7 White et al., 2005
++ + - Ciclo 8 White et al., 2005

Alelos en el genotipo: C = Citosina. G = Guanina. A = Adenina. T = Timina.

+: Efecto sobre la suavidad de la carne.
-: Sin efecto sobre la suavidad de la carne.
N/P: No se presento el genotipo.

Ciclo 7. Angus, Hereford y MARCIII (Y2 Angus, ¥4 Hereford, ¥4 Pinzgauer y ¥ Red Poll).
Ciclo 8. Crias de sementales de razas adaptadas al tropico (Brangus, Beefmaster, Bonsmara y Romosinuano) y

Hereford y Angus, con vacas Angus 0 MARCIII.

Tabla 4. Frecuencias genotipicas y alélicas de dos marcadores del gen de la Calpaina en diferentes razas bovinas de

México
CAPN4751 CAPN316

Genotipos Alelos Genotipos Alelos Raza

CcC CT TT C T CcC CG GG C G
0.00 0.99 0.01 0.49 0.51 0.00 0.92 0.08 0.46 0.54  Brahman'
0.14 0.57 0.29 0.42 0.58 0.70 0.30 0.00 0.15 0.85  Charolais®
0.03 0.32 0.65 0.19 0.81 0.00 0.16 0.84 0.08 0.92  Simmental®
0.11 0.48 0.41 0.35 0.65 0.00 0.22 0.78 0.11 0.89  Brangus’®
0.35  0.65 0.32 0.67  Comercial®

Parra-Bracamonte et al. (2007); “Parra-Bracamonte et al., (2009), *Datos no publicados; “Bonilla (2008, 2010).

Valerio et al. (2007) reportd en ganado Beefmaster y
Charolais la frecuencia del polimorfismo SnaBI
reportado por Ge et al. (2001) y Nrul, un nuevo
polimorfismo encontrado en el intron 4 del gen IGF-I,
En este estudio se encontraron diferencias sustanciales
para ambos marcadores en ambas razas. Para SnaBl,
la prevalencia del alelo mutado fue 0.46 y 0.03 en
Charolais y Beefmaster, respectivamente. En hatos de
ganado Charolais de la regién noreste de Mexico, el
polimorfismo IGF1/SnaBl se asocié con peso al
destete, peso ajustado a los 210 dias y ganancia de
peso predestete (De la Rosa et al., 2010). Por otro lado
para Nrul, la frecuencia del alelo mutado fue mayor en
la raza Beefmaster (0.70) y menor en la raza Charolais
(0.28), aunque no se observo asociacion con los rasgos
de crecimiento evaluados.

Nuevamente la necesidad de validacion sobre las
caracteristicas productivas de interés es un aspecto de
consideracién para la implementacion de estas
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mutaciones que putativamente tienen potencial para el
manejo asistido.

Implicaciones en el uso de marcadores moleculares

La naturaleza poligénica de los caracteres
comercialmente importantes para la industria bovina,
como la produccién cérnica y las caracteristicas de
calidad de la carne han sido estudiadas intensamente
durante la Gltima década. Aunque, la aplicacién de los
marcadores moleculares en el éarea animal vy
particularmente en el ganado bovino para carne puede
dar la equivoca impresion de simplicidad para el
mejoramiento genético, la realidad es mucho maés
compleja. Las evidencias cientificas apoyan la
necesidad de validacion de los marcadores
comercialmente disponibles para obtener informacion
gue fundamente el efecto de las variantes alélicas en
diferentes ambientes de produccion, asi como sus
frecuencias en diferentes poblaciones y razas, y
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finalmente el estudio de la interaccion entre los genes,
y determinacién de efectos, aditivos, dominancia o
recesividad, asi como el efecto conjunto de varios
genes sobre una misma caracteristica (pleiotropia)
(Hocquette et al., 2005; Van Eenennaam et al., 2007,
Hocquette et al., 2009; Van Eenennaam et al., 2011).

Como ha sido analizado previamente, el
aprovechamiento del potencial de ciertas variantes
alélicas que han sido asociadas favorablemente a
caracteres productivos pueden, 1) Proveer un sistema
de generacién de cruces terminales en los sistemas
vaca-becerro (p.e. doble propdsito) aprovechando el
fenotipo expresado en animales destinados a engorde o
exportacion (p.e. Q204X), 2) Incentivar un nicho
regional y nacional de consumo de carne con valor
agregado caracterizado por su inocuidad y suavidad, 3)
generar el tipo de animales en cantidad y calidad que
demandan los mercados internacionales emergentes vy,
4) aliviar la dependencia de productos y subproductos
carnicos (Parra-Bracamonte et al., 2009).

Finalmente, la consideracion sobre la validacion de
estos marcadores en las diferentes condiciones de
manejo es necesaria para asegurar la eficacia en su
implementacion, evitando las pérdidas econdmicas
innecesarias. Es indispensable puntualizar, que el
advenimiento y disponibilidad de la biotecnologia
gendmica no exenta a los sistemas de produccion
ganadera del uso de las metodologias de mejoramiento
genetico que por afios han demostrado su eficacia, por
el contrario, el uso sinérgico desde ambos enfoques
asegurara el mejoramiento sostenido desde una
perspectiva mas amplia asegurando la integracion de
rasgos como la calidad de la canal.
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