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RESUMEN

EI ADN, molécula responsable de la herencia,
ha sido motivo de muchos estudios dando
como resultado el surgimiento de disciplinas
bioldgicas como la gendmica; gracias a esto
se ha logrado comprender mejor el dogma
central de la biologia molecular. En el ADN
se encuentran los genes, y al conjunto de
estos se denomina “genoma”. En los dlti-
mos afios se han iniciado diversos proyec-
tos para estudiar los genomas de multiples
especies (incluido el del humano). Una de
las especies animales de uso pecuario en
las que se han tenido avances en ésta area
es la bovina, gracias al proyecto denomi-
nado “genoma bovino" se ha alcanzado un
significativo progreso en el conocimiento
de su genoma; por medio de este proyecto,
se han identificado algunos de los genes
responsables de caracteristicas productivas
entre las que destacan calidad de la carne y
de la leche, ademas de lo anterior también
se ha logrado conocer su ubicacion dentro
del ADN (/oci) y de esta forma se tiene una

especie de marca (marker) llamado también
marcador genético o molecular.

La importancia de los marcadores
(foc radica en que pueden ser rastreados
tanto en progenitores como en su proge-
nie, lo cual permite determinar diferencias
polimérficas que influyen en los cambios
fenotipicos entre individuos dentro y entre
generaciones; estos cambios son muy im-
portantes para el técnico en mejoramiento
animal, ya que le permite identificar aquellos
individuos que son mas productivos dentro
de las poblaciones animales. Cuando un
marcador se ha comprobado que estd aso-
ciado con la presencia de una caracteristica
productiva se convierte en una herramienta
poderosa de seleccion animal que cuando
se utiliza permite maximizar el progreso
genético para las caracteristicas de interés
productivo y econdmico. Por lo anterior, el
objetivo del presente escrito es difundir la
importancia practica de utilizar los marca-
dores moleculares para identificacion de
animales superiores conocida como SAM y
dar a conocer cudles son los trabajos que
se estan llevando a cabo al respecto en
Tamaulipas.

PALABRAS CLAVE: Marcadores genéticos,
QTL, bovinos.

ABSTRACT

DNA molecule responsible for heredity, has
been the subject of many studies resulting
in the emergence of biological disciplines
such as genomics, because this has been
done to better understand the central
dogma of molecular biology. In the DNA
are genes, and all of these genes is called
“genome.” In recent years several projects
have been initiated to study the genomes
of multiple species (including human). In
this regard, one of the animal species used
in animal production in which they have
made progress in genomics is the bovine,
the project called “bovine genome” have
resulted in significant advances in the
understanding of its genome, through this
project has identified some of the genes
responsible for production traits like
quality of meat and milk; plus this, also has
to know its location within the DNA (/oci)
and thus have a kind of mark (marker)
also called genetic or molecular marker.
The importance of the markers (foc) is
that they can be tracked both parents
and in their progeny, which can determine
polymorphic differences that influence the
phenotypic changes among individuals
within and between generations, these



changes are very important for technical
animal breeding because it allows you to
identify those individuals who are more
productive in animal populations. When a
marker was found to be associated with the
presence of a productive feature becomes
a powerful tool for animal selection when
used maximizes the genetic progress
for the characteristics of productive and
economic interest. Therefore, the objective
of this paper is to disseminate the practical
importance of using molecular markers to
identify superior animals known as MAS
and to know what the work being carried
out there on Tamaulipas.

KEYWORDS: Genetic markers, quantitative
trait locus, tool in cattle.

INTRODUCCION
En la molécula de Acido Desoxirribo-
nucleico (ADN), en la célula, se encuentra
almacenada la informacion genética de los
individuos (Lodish et al., 2002), la cual es
transferida (se hereda) de padres a hijos a
través del mecanismo de la herencia que
fue investigado por Gregorio Mendel, quien
gracias a sus experimentos dejo claro
como los hijos heredan de sus padres sus
caracteristicas (Mendel, 1865).

El conocimiento de la genética ha
evolucionado desde los experimentos de
Mendel a mediados del siglo XIX hasta la

Fuente; Cortesia Rigoberto Ldpez Zavala.

comprension del eje DNA—»GEN-»
RNA—Proteina—Efecto en el organismo,
conocido como la Teorfa del Dogma Central
de la biologia molecular en el presente si-
glo (Lodish et al., 2002; Lewin, 1997); esta
teoria ha sido aceptada en la actualidad y
bajo la cual se han comprobado los efec-
tos que las distintas proteinas tienen en
los organismos que las portan y heredan
(Lewin, 1997). Las técnicas de biologia mo-
lecular permiten estudiar el ADN y detectar
las variaciones o polimorfismos existentes
entre individuos dentro de regiones espe-
cificas de sus genomas (Montaldo y Meza-
Herrera, 1998), estos polimorfismos pueden
ser usados para construir mapas genéticos

y evaluar las diferencias fenotipicas pro-
ducto de la expresion ocasionadas por los
polimorfismos mostrados en el ADN (Lewin,
1997). Los primeros mapas de ligamiento
en el bovino aparecen en 1994 describiendo
apenas algunos mil 100 marcadores del ADN
(Barendse et al., 1994; Beattie et al., 1994,
Bishop et al., 1994).

El ADN del bovino en la actualidad ha
sido parcialmente decodificado, un acer-
camiento en el mapa genético de los bovi-
nos fue publicado desde 1997 por Kappes
et al. (1997), y desde entonces y hasta la fe-
cha se avanza constantemente “caminando
sobre el genoma" (“DNA walking") (Lobbry,
1999) y ha sido tal el interés en esta inves-
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Diagrama del cromosoma 3 del bovino donde se muestran los diferentes marcadores que son QTL’s relacionados con calidad
dela carney leche. Las lineas indican la posicion dentro del cromosomaYy el color a la caracteristica que se asocian.

tigacién que existe el proyecto
“genoma bovino" (entre otros
proyectos denominados genoma)
en el que participan diferentes gru-
pos de investigacién en el mundo
(Bovine Genome Segquencing and
Analysis Consortium; Elsick et al,
2009; Bovine HapMap Consortium,
Gibss et al., 2009), cuyo objetivo
principal es la decodificacion total
del genoma de esta especie pecuaria
tan dtil para el hombre,

Una buena parte de la decodi-
ficacion implica el conocimiento
del sitio exacto (focus) donde se
encuentran los genes (loci en plu-
ral), la conformacion secuencial de
sus bases, asi como también cual
es la proteina parala cual cada gen
codifica y la expresién fenotipica deri-
vada del efecto de uno o varios genes
en conjunto sobre las caracteristicas
productivas de interés. Es impor-
tante mencionar que, en el genoma
no solamente hay genes, sino
que también existen otro tipo de
secuencias que son aquellos que
se conocen como fragmentos no
codificantes o secuencia de acom-
pafamiento, es decir, secuencias
que no codifican para algtin gen en
particular pero que se encuentran
dentro del genoma, son heredables
y se localizan cerca de un gen o
genes que son importantes para

m||

los mecanismos fisiologicos de los
individuos; estos sitios del genoma
se han utilizado para realizar diver-
sos estudios entre los que desta-
can, la estimacidn de la distancia y
diversidad genética, identificacion
individual asi como, estudios de
filogenia. Estos /oci (genes y/fo si-
tios no codificantes) encontrados
o descritos son conocidos como
marcadores genéticos y se vuel-
ven importantes cuando han com-
probado de forma inequivoca que
estan asociados a la manifestacion
de una caracteristica productiva.
Cuando se comprueba asociacion
positiva, estas marcas dejan de
ser marcadores solamente y se
convierten en un locus para una
caracteristica productiva o cuan-
titativa (Quantitative trait locus) o
QTL, por sus siglas en inglés (Casas,
2006). Una vez que se ha encon-
trado un QTL, esté se convierte en
candidato para ser utilizado como
herramienta practica en seleccion
animal asistida por marcadores
moleculares (SAM). La informacion
genotipica que proporcionan los
estudios de ADN ayudarian a mejo-
rar la confiabilidad de la seleccion
incrementando la tasa de progreso
genético al identificar en edades
tempranas aquellos animales que
poseen las variantes genéticas

Fuente; http://genomes sapac.eduau/bovinegtifhome php?userid=guest&password=guest

deseables para caracteristicas im-
portantes (Van Eenennaam, 2009).

Es tal el interés que ha desper-
tado esta herramienta, que existen
diversos grupos de investigacién
en el mundo que han dedicado
su esfuerzo para poder encontrar
los QTL"s con efecto mds signifi-
cativo en aquellas caracteristicas
que beneficien a la produccion
en el ganado bovino (Barendse,
2002; Barendse, 2006; Casas, 2006;
Jhonston y Graser, 2010; Page et al.,
2004). Existen a la fecha una serie
de QTL's que han sido ubicados en
el genoma del bovino, estos pueden
consultarse de forma ptblica y gra-
tuita en sitios donde el acceso es
libre, en ellos se muestra el mapa
genetico y con esta informacidn se
puede realizar una blsqueda de la
distribucion de los /oc/ ahi descri-
tos en poblaciones de bovinos lo-
cales. Un ejemplo de estos sitios se
cita en la Figura 1.

Son varios los marcadores gené-
ticos que se utilizan en la actualidad
como herramientas para seleccionar
ejemplares bovinos portadores de
agquellas caracteristicas gue se han
detectado como un QTL; especial-
mente para aquellas caracteristi-
cas productivas y econémicamente
importantes como: terneza de

carne, grado de marmoleo enla ca-
nal, rendimiento en cortes magros,
grasa, solidos totales, proteina en
leche, por lo que el objetivo de este
trabajo es dar a conocer lo relacio-
nado con marcadores genéticos
identificados en los bovinos, suuso
como herramientas de seleccion
animal y los trabajos que se estdn
llevando a cabo en la Facultad de
Medicina Veterinaria de la Uni-
versidad Auténoma de Tamaulipas
(UAT) en esta disciplina tan impor-
tante de la biologia para apoyar a la
produccion pecuaria estatal.

MARCADORES GENETICOS

Los marcadores moleculares o
genéticos son sitios que estan
distribuidos a lo largo del DNA
(Guimardes et al, 2007), pueden
estar situados dentro de la secuen-
cia de un gen (marcador codi-
ficante) o pueden ser secuencias
que se encuentren cerca de un
gen (marcador no codificante) o
también pueden ser sitios identifi-
cados por medio de protocolos de
biologia molecular (Sambrook et
al., 2001); dependiendo del tipo de
ADN en los que se detecten pueden
ser gendmicos o mitocondriales
(Lewin, 1997). Los primeros marca-
dores que se utilizaron para estu-
dios genéticos fueron del tipo de

w



MARCADOR

Polimorfismo de amplificados
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FACTIBILIDAD

Fcil, econdmico

Polimorfismo de longitud de

Huella genética, paternidad,

(AFLP’s)

fraqm'entos de restriccion Codominante diversidad genética Laborioso y costoso
(RFLP's)

Polimorfismo de longitud Huella genética, paternidad,

de fragmentos amplificados Codominante Seleccion asistida por Laborioso y costoso

marcadores (SAM)

Microsatélites

Codominante

Huella genética, paternidad,
distancia genética, filogenia

Répido, pero hay que
encontrarlos antes

Mitocondrial (Regién control,
genes mitocondriales)

Dominante

genética

Distancia genética, filogenia,
genética evolutiva, diversidad

Répido, mds baratos que
los que utilizan enzimas de
restriccion

Polimorfismo de nucledtido
simple (SNP"s)

Codominante,
presentes en los
genes

Seleccion asistida por
marcadores (SAM)

Rapido, costoso, requiere
equipo sofisticado,
Gtiles cuando se asocian
a caracteristicas
monogénicas

TABLA 1.

Diferentes tipos de marcadores, usos practicos y factibilidad de implementacion.

proteina (Guimaraes et al., 2007),
hoy en dia, los marcadores del ADN
son los mas utilizados porque los
protocolos de laboratorio son més
sencillos y mds econémicos.
Algunos de los diferentes tipos
de marcadores moleculares, usos y
factibilidad de realizarse en un labo-
ratorio de biologia molecular que se
usan en la actualidad se muestran
en la Tabla 1. Los diferentes mar-
cadores genéticos son utiles para
realizar estudios de: identificacion

individual (huella genética) y grupal
(especie, familia, linea, entre otros),
establecimiento y cdlculo de distan-
cia genética, de genética evolutiva y
diversidad genética (Zavala-Paramo
et al., 2005) asi como, pueden ser
utilizados como herramienta de
seleccion animal cuando dichos
marcadores han comprobado que
se asocian a la manifestacion de
una caracteristica fenotipica (QTL).

Las caracteristicas de los mar-
cadores moleculares son las si-

Fuente: Adaptado de: Ariff & Khan, 2000,

guientes (Van Enneneman, 2006).
- Que sea polimorfico
» Preferentemente codominante
* Heredable
» Que no sea afectado por el
ambiente
+ Asociado a caracteristicas
fenotipicas que aparecen en la
edad adulta
+ Asociado a caracteristicas
de baja heredabilidad porque
responde mas rapido a la
seleccion.

MARCADORES GENETICOS DE
IMPORTANCIA ECONOMICA EN
EL GANADO BOVINO

La identificacién de genes o mar-
cadores con efecto benéfico sobre
caracteristicas economicamente
importantes para la ganaderia bo-
vina de México debe de tomarse
muy en serio, ya que se obtendrian
mejores beneficios una vez que
se logren identificar poblaciones
de animales que los porten y se
refleje en la produccion de leche
y carne con mejor calidad (Moro-
Méndez y Hayes, 2006). Por ejem-
plo, si el objetivo es el seleccionar
a aquellos individuos mas sobre-
salientes en produccion dentro de
una poblacion, el andlisis de ADN
en conjunto con una evaluacion
productiva del individuo sobresa-
liente complementard y tendra mas
confiabilidad en la respuesta a la
seleccion.

Algunas de las caracteristicas
fenotipicas y productivas para las
que existen marcadores genéticos
asociados a ellas se enlistan en la
Tabla 2. El orden jerdrquico que se
citd en la tabla anterior es sugeri-
do de acuerdo a estudios previa-
mente reportados, es de mayor
a menor importancia y basa la
importancia de acuerdo a: mag-
nitud de heredabilidad, facilidad de
medicion y momento de la vida en
que aparece esa caracteristica para
ser evaluada (Meuwissen, 2003;
Van Enneneman, 2006). En las
fotografias que ilustran esta in-
vestigacion, se muestra el efecto
fenotipico del alelo de miostatina
que favorece la manifestacion de
doble musculatura en el ganado
de raza Piedmontes, como se apre-
cia la presencia de doble alelo se
manifiesta en una hipermusculari-
dad, mientras que en ausencia de
este, la musculatura se manifiesta
normal.

UTILIZACION DE MARCADORES
MOLECULARES COMO
HERRAMIENTA DE SELECCION
Cuando los marcadores genéticos
son utilizados para identificar a los

|
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para asignacion de paternidad

Algunas caracteristicas fenotipicas y productivas para las que existen marcadores genéticos
asociados con su expresion que han comprobado ser QTL’s.

individuos portadores de ellos, asf
como de su caracteristica fenotipi-
ca favorable (o desfavorable), y
estos individuos son utilizados
para conformar las siguientes
generaciones; se estd echando
mano de una nueva herramienta
biolégica llamada Seleccién Asis-
tida por Marcadores (SAM) o Se-
leccién Asistida por Genes (SAG),
permitiendo con ello seleccionar
individuos con caracteristicas de
interés como color, calidad de
carne, resistencia a enfermedades,
entre otras (Casas, 2006). La con-
fiabilidad de una prueba de ADN
para predecir el verdadero mérito
genético de un animal esta dado
por la proporcion de la genética adi-
tiva de la caracteristica avalada por
la prueba de ADN (Van Eenennaam,
2006). Esto explica porque la SAM
suele ser mds util al utilizarse para
seleccionar aquellas caracteristi-
cas que tienen baja heredabilidad
0 en aquellas que pueden ser me-
didas una vez que el individuo es
adulto o inclusive es sacrificado
para poderla medir; en este tipo de
caracteristicas SAM es (til porque
pueden identificarse los portado-
res de alelos positivos a una edad
mas temprana con ventajas como
reducir la edad para seleccionar
los portadores.

La SAM no se recomienda uti-

lizarse como Unica herramienta de
seleccién animal, no sustituye a
otros métodos de seleccion como
estimacion del mérito genético
0 los valores de EPD (Valor Espe-
rado Predicho, Expected Progeny
Differences, por sus siglas en inglés)
y debe acompaiiarse siempre de
evaluaciones genéticas y producti-
vas de los individuos; se recomien-
da utilizar SAM combinado con
estas evaluaciones y ademas de la
evaluacién fenotipica (Thallman et
al., 2009; Goddard, 2009); la infor-
macion que se obtiene de las prue-
bas de ADN, solo es valida cuando
estd acompafiada con valoracién
del comportamiento productivo
en aquellas caracteristicas que son
econémicamente importantes. En
la actualidad los valores de EPD
suelen acompafarse con pruebas
de ADN (genotipo) para hacer mas
eficiente los resultados de la selec-
cién (Tess, 2008). Por otro lado,
se sabe que la heredabilidad de la
caracteristica juega un papel muy
importante sobre la confiabilidad
del uso de SAM, se ha comprobado
que cuando la heredabilidad de un
caracter es baja (0) se requieren
evaluar unos 40 mil registros pro-
ductivos, para lograr una confiabili-
dad de 0.5 en la ecuacién de pre-
diccion de los valores productivos,
y cuando es alta (0.7) se requieren

s6lo 2 mil 500 mediciones para
lograr una confiabilidad de 0.5 en
una prueba genética de ADN en
ganado bovino bajo un modelo
predictivo (Goddard, 2009).

De acuerdo a lo anterior, todos
los registros de comportamiento
de las diferentes razas de bovinos
que se explotan en Tamaulipas y en
México tienen que ser aprovecha-
dos para que sean estimados sus
valores de EPD's primeramente, y
agregarles a cada uno de sus regis-
tros los resultados del genotipo para
aquellas caracteristicas de interés
que a criterio de los ganaderos, en-
gordadores y expendedores de car-
ne consideren las mas importantes.

TRABAJO DE GENETICA
MOLECULAR EN EL GANADO
BOVINO DE TAMAULIPAS

En el estado de Tamaulipas se de-
sarrolla investigacion de genética
molecular aplicada en animales
en instituciones como el Centro
de Biotecnologia Gendmica del
Instituto Politécnico Nacional y
en la UAT, siendo el estado emi-
nentemente ganadero se torna
necesario el desarrollo de in-
vestigacion aplicada basada en
este tdpico. Sifuentes et al. desde
2004 han realizado investigacion al
respecto en el estado, buscando
marcadores tipo microstatélites

1 Resistencia a enfermedades Casas y Snowder, 2008 en ganado Beefmaster y Charo-
lais con resultados satisfactorios.
2. Color del pelaje y deteccidn de defectos congénitos Klunglan et al., 1995 Sifuentes et al. mas tarde repor-
taron otra prueba de asignacién de
3. Calidad de carne y atributos en la palatabilidad Casas et al, 2003 y 2007: Casas, 2006 paternidad en empadres miltiples
de ganado Charolais utilizando
4 Rendimiento en cortes magros McPherron y Lee, 1997. 9 marcadores tipo microsatélite
logrando asignar paternidad a
5. Produccion lechera de calidad superior Blott et al, 2003; Grisart, 2004; Mehar et al, 2004 75.8% de las familias analizadas
con un 96% de confianza. Los
6. Fertilidad y eficiencia reproductiva Allan et al, 2009 mismos autores, en otro trabajo
(Sifuentes et al., 2007) lograron
T Produccién lechera y aptitud materna en ganado de came Wibowo et al, 2008 determinar la frecuencia del alelo
Q204X del gen de miostatina (aso-
8. Crecimiento y desarrollo en ganado bovino Wibowo, et al, 2008 ciado a la manifestacién de doble

musculatura en ganado Charolais)
en individuos de 4 hatos criados en
el Noreste de México encontrando
una frecuencia genotipica y alé-
lica de 5.2 y 2.6% respectivamente,
abriendo la posibilidad de manejar
este alelo para fines de seleccién
en dicho ganado para favore-
cer la produccién de carne. Este
mismo grupo de trabajo reportd
en 2007 las frecuencias alélicas
de los haplotipos favorables para
el gen de la suavidad de carne,
M-calpaina €316 y C4751 se en-
cuentran segregados de manera
importante en ganado bovino de
raza Brahman, por lo que se puede
utilizar para rastrearlo y compro-
bar su asociacién con la produc-
cién de carne suave en este tipo
de ganado criado en Tamaulipas.
Por su parte en la Facultad de
Medicina Veterinaria y Zootecnia
de la UAT se estd trabajando en
la determinacién de frecuencias
alélicas de diversos marcadores
genéticos y se buscard su aso-
ciacion con la calidad de la carne
y de la leche en ganado bovino
gracias a un proyecto Conacyt/
Fomix-2009. En este proyecto se bus-
cardn las frecuencias de los alelos fa-
vorables de Calpastatinay Caipeina
que codifican para la suavidad de
la carne, Leptina y Tiroglubulina 5
que estan asociadas a la produc-
cién de carne con buen porcentaje
de grasa en el midsculo asi como
en la leche, también se buscard
el marcador favorable de la K-
caseina, que estd asociada a la



produccion de leche con mayor
porcentaje de proteina. Una vez
obtenidas las frecuencias alélicas
se realizardn pruebas de compor-
tamiento (en corral de engorda y
prueba de produccién y calidad de
leche) para demostrar laasociacion
entre los genotipos encontrados y las
caracteristicas evaluadas.

CONCLUSIONES

La aplicacion de la gendmica para
detectar las diferencias genéticas
en bovinos tanto de leche como de
carne constituye una herramienta
valiosa para identificar en una edad
temprana a los individuos superiores
que sean capaces de producir los ali-
mentos que la sociedad demanda.

Por medio de la gendmica se
pueden identificar, sequir y ma-
pear aquellos QTL'S asociados a
caracteristicas fenotipicas o pro-
ductivas en las diferentes razas
de bovinos. La precisién en el uso
de marcadores genéticos para se-
leccién animal en los bovinos se
orienta a identificar aquellos mar-

cadores para los genes que son
dificiles de medir, como eficiencia
alimenticia, resistencia a enferme-
dades y calidad de canal.

En Tamaulipas se estan de-
sarrollando trabajos de gendmica
para ayudar a mejorar la productivi-
dad del ganado bovino del estado y
del pais. I
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