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Introduccioén

Uno de los mayores retos a los cuales se ve enfrentado el mundo moderno,
radica en implementar estrategias que permitan manejar de forma adecuada los
recursos naturales presentes en los sistemas agropecuarios, con el fin de
producir alimentos con altos estandares de calidad que logren satisfacer las
demandas de la poblacion creciente en América y el mundo (CEPAL, 2015).
Segun la Comisién Econdmica para América Latina y el Caribe (CEPAL, 2015)
se espera que el indice demografico para América latina alcance casi los 679

millones de personas, lo cual implica una alta demanda de alimentos.

La carne es un alimento por excelencia y muchos de los animales domésticos
de interés zootécnico son la fuente primaria de ella. La demanda cérnica
estimada en los ultimos afios, demuestra un crecimiento constante y gradual, se
calcula que el comercio internacional de este producto, aumentara hasta cinco
millones de toneladas para el afio 2025, lo que permitira que el sector pecuario
se posicione dentro de los mercados nacionales e internacionales (Murcia J,
2016). Para el afio 2050, el mundo tendré cerca de 9.700 millones de personas
que consumiran alrededor de 450 millones de toneladas de carne al afio y la
produccion de cereales destinados a la alimentacion animal se duplicara
llegando a niveles superiores a los 2.500 millones de toneladas para el afio 2025
(FAO, 2009).

En Colombia, las cifras reportadas para el afio 2014, por el Fondo Nacional
de Ganado, Fedegéan, Fenavi, Asoporcicultures y Fedeacua, reporta un consumo
per cépita (kilos, habitante, afio) de proteinas de origen animal de 62,3 kilos por
habitante, discriminados de la siguiente manera: carne de pollo 47,5%, de res
31,3 %, de porcino 11, 6 % y de pescado 9,8 %, siendo este consumo inferior al
reportado para paises desarrollados que se reporta de 76,1 kilos por afio (FAO,
2016). De acuerdo al inventario nacional pecuario del Censo Pecuario Nacional
(2016); en el territorio colombiano existen 22°689.420 bovinos, 5°094.664
porcinos, 157°135.371 aves, 248.893 bufalos y 1'423.274 ovejas.

En el afilo 2000 las Naciones Unidas encienden una alarma para proponer
estrategias que permitieran eliminar la pobreza y el hambre en el planeta

planteando los denominados Objetivos del Milenio dentro de los cuales; el
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primero y mas ambicioso, consistia en la erradicacion de la pobreza y el hambre.
La movilizacion de las diferentes naciones, en torno al mismo fue masiva y
lideres mundiales se comprometieron en el afio 2000 a "no escatimar esfuerzos
para liberar a nuestros semejantes, hombres, mujeres y nifios de las condiciones

abyectas y deshumanizadoras de la pobreza extrema” (Naciones Unidas, 2015).

De acuerdo con estas cifras, se evidencia que Colombia cuenta con un gran
potencial para contribuir a la disminucién de la desnutricion por sus condiciones
agroecoldgicas, las cuales favorecen la implementacién de sistemas productivos
pecuarios y de esta forma colaborar a la oferta de proteina de origen animal a

nivel nacional e internacional.

Muchos de los sistemas de produccion animal en el pais son aun incipientes,
sin registros y poco conocedores de las herramientas de mejora animal. El
mejoramiento animal tiene dos componentes principales; el ambiental y el
genético. El ambiental se logra mejorando la alimentacion, el manejo, la sanidad,
las instalaciones etc, mientras que el genético implica la mejora de la genética
de los animales en un determinado ambiente. La mejora genética animal
comienza por describir las caracteristicas importantes de produccion y seleccién
de los animales con los mejores registros, para luego realizar cruces especificos

que determinen una mayor produccion.

El objetivo de este material didactico es servir como guia para los estudiantes
que comiencen su formacién en mejoramiento animal. Recoge algunos puntos
esenciales para comprender como el mejoramiento animal es una herramienta
para aumentar la produccion, sin disminuir la diversidad genética de las
poblaciones de animales de granja. Se ha denominado Notas de Campus de
mejoramiento animal y esperamos que contribuya a comprender el curso

introductorio de mejoramiento animal.



El genoma animal y su importancia para el mejoramiento genético

Metodologia de estudio de los genomas animales

A medida que se implementa el uso y las aplicaciones de técnicas
moleculares se hace mayor en los diferentes laboratorios, el conocimiento del
genoma de especies domésticas permite escoger caracteristicas importantes
para la produccién (Ortega y Garcia, 2011). Es asi como en la actualidad existen
métodos para conocer la secuencia completa del ADN del genoma animal,
permitiendo conocer la estructura molecular de muchas especies domésticas en
la actualidad, genes importantes para caracteristicas de productivas y loci de

caracteristicas cuantitativas (QTLs) (Ortega y Garcia, 2011).

,Qué son los QTLs?

Los QTLs, se conocen como loci para caracteristicas cuantitativas. Su
identificacion ha sido importante para el conocimiento y mejora animal. El
principio basico para detectar estos loci, se basa en los analisis de ligamiento en
donde se comparan los fenotipos de individuos que hayan recibido uno u otro
alelo de los padres y que se encuentren ligado a un marcador genético conocido.
Para determinar la asociacion de la caracteristica con el marcador se requiere

conocer el pedigri de muchos animales y el manejo de retrocruces y F2.

La molécula de ADN es un polimero que contiene toda la informacion que se
transmite de los padres a través de informacion quimica y que, durante el
desarrollo embrionario, esta informacion se expresa y es capaz de conformar un

individuo completo.

Informacion derivada de los proyectos de secuenciacion brinda informacion
relevante sobre mapeo fisico, genético y gendmico, pudiendo determinar la
localizacion fisica de los cromosomas, la sintenia entre marcadores; para asi
obtener de manera conjunta la informacioén, tanto de genes como de marcadores
(Ortega y Garcia, 2011).



El conocer la variabilidad de las especies es de vital importancia, no sélo para el
desarrollo de la biologia, por si, sino también para el mejoramiento genético, ya
que esta es el sustrato inicial para cualquier programa de mejora. Con el
desarrollo de diferentes técnicas de biologia molecular y computacional se
obtiene informacidn confiable de caracteres genéticos de importancia econémica
en especies de valor productivo. Dentro de los ejemplos citados por Ortega y
Garcia (2012) indican que en la actualidad es posible obtener informacion de
genes bovinos como el de la tiroglobulina implicada en marmoreo, la calpastatina

relacionada con terneza y la miostatina, relacionada con doble musculatura.

Los mapas fisicos.

Los mapas fisicos son orientaciones graficas especificas dentro de los
cromosomas, que permiten conocer la localizacién de los genes dentro de los
mismos. Para conocer dicha ubicacién, es necesario utilizar diferentes técnicas
como los hibridos somaéticos, hibridos por radiaciéon (RH) e Hibridizacion in situ
fluorescente (Ortega y Garcia, 2011). Por medio de los hibridos soméaticos se
retienen cromosomas especificos, después de haber fusionado dos células de
diferentes especies, por lo que a medida que se dividen estos hibridos, se
pierden cromosomas de una o de otra especie, teniendo al final una célula que
retiene pocos cromosomas, delimitando la basqueda de genes a unos pocos
cromosomas (Ortega y Garcia, 2011). Se utilizan diferentes especies, dentro de
las cuales se encuentran el hamster, el raton, el humano y diferentes lineas

celulares de las mismas.

Respecto a la Hibridizacion in situ fluorescente, se utiliza para ubicar genes
especificos de los cromosomas, generando sondas a partir de la expresion del
RNA mensajero y marcadas con fluorocromos, que luego son hibridadas con
cromosomas metafasicos o prometafasicos, cuando se obtiene una sefial de

Hibridizacion especifica, indica el lugar del gen dentro del cromosoma.

Mapas genéticos o de ligamiento.



Los mapas genéticos, realmente no determinan la localizacién exacta de los
genes dentro de los cromosomas, pero si determinan s que distancia se pueden
localizar unos a otros. De acuerdo con Ortega y Garcia (2011), estos de obtienen
de estudios de pedigries o grandes familias en donde el gen o la caracteristica a
localizar, se encuentra asociada a marcadores conocidos previamente y se
cosegregas; es decir, se heredan juntos, entonces la informacion del marcador,
sirve para localizar el nuevo gen. Estos estudios, son posibles gracias a la
posibilidad de recombinacién homéloga, entre regiones del cromosoma y que
dependen de la distancia a que se encuentran el marcador y el gen a estudia.
Cuando, estan cerca, estos se segregan como un bloque (haplotipo), cuando
estan a una distancia considerable, tienden a realizar recombinacidn genética, el
porcentaje de recombinantes se puede indicar como distancia genética y se
expresa en centimorgan (Ortega y Garcia, 2011). La recombinacién, entonces,
trae como consecuencias la combinatoria de los genes dentro de la meiosis de
los progenitores, luego de una segregacion independiente, se obtienen nuevas
combinatorias, generando una alta diversidad genética, de hecho, la
recombinaciéon produce la mayor diversidad genética, después de las
mutaciones. Es por ello que entender el proceso de recombinacion de

importante, para entender la diversidad.

Recombinacién e importancia de la recombinacién para la diversidad

genética

Cuando, en genética mendeliana hablamos de segregacion independiente,
este principio s6lo se aplica cuando los genes que controlan los diferentes
caracteres, se encuentran en cromosomas diferentes, de otra manera, existe la
posibilidad de que los genes localizados dentro del mismo cromosoma se
puedan combinar durante la meiosis y por lo tanto generar nuevas
combinaciones genéticas, que explican gran parte de la diversidad genética

existente en el mundo.

Luego, el entrecruzamiento produce combinaciones particulares de alelos en
cada progenitor, que al asociarse producen individuos con combinaciones
particulares de genes, los cuales pueden ser retados por la seleccién natural o

artificial. El proceso de recombinacion se produce generalmente al azar, con esto



en mente, los investigadores pueden obtener la posicidén elativa de un gen o
diferentes genes dentro de los cromosomas y esto constituye un mapa génico
(Ortega y Garcia, 2011).

Mapas de desequilibrio de ligamiento

El desequilibrio de ligamiento es utilizado para encontrar asociaciones
particulares de una pareja de genes, que algunas veces pueden tener un
significado biologico importante. El desequilibrio de ligamiento significa una
asociacion, no al azar de dos alelos, es decir, dos genes pasan siempre juntos y
esto puede tener implicaciones evolutivas importantes, ya que permiten tener
informacion de eventos pasados. Cuando bloques de genes se mantienen juntos
y pasan a través de las generaciones, puede significar que dentro de las
poblaciones existen eventos como seleccion natural u otras fuerzas que moldean
la evolucién. En la actualidad existen bases de datos con informacién sobre
desequilibrio de ligamiento en diferentes genomas, de ella se conoce que el
desequilibrio de ligamiento entre marcadores de tipo microsatélite es alto. En
bovinos, dicho conocimiento ha brindado informacion sobre el grado de
diversidad entre razas y probablemente detectar regiones del genoma bovino
gue esta mayormente expuesto a presion de seleccion. Dicha informacién puede
brindar (Ortega y Garcia, 2011).

Genoma animal

El genoma es el contenido genético de una célula, de un virus o de un
organismo, la gran mayoria del genoma se encuentra concentrado en el ndcleo
de las células, sin embargo, existe un genoma concentrado en la mitocondria de
la célula u otras organelos como los cloroplastos en las plantas o en los
plasmidos en los bacterias, genomas adicionales que contienen informacion
fundamental para el metabolismo celular, en el caso del mitocondrial, fotosintesis
en el caso de los cloroplastos o resistencia a antibioticos, en el caso de los virus.
El genoma mamifero esta por el orden de los 6 billones de nucledtidos en

longitud, el mitocondrial contiene cerca de 17 kilo bases, este genoma se replica



de manera independiente, contiene informacion para genes que participan en la
fosforilacién oxidativa y ademas maneja su propio codigo genético (Ortega y
Garcia, 2011).

El conocimiento del genoma animal ha sido posible, gracias a las nuevas
metodologias de secuenciacibn de genomas completos. De antemano, se
conoce que en el genoma mamifero se encuentran regiones que se expresan y
otras que no se expresan o0 no codifican para ninguna proteina. Con el
conocimiento actual del genoma, se encuentra que dichas regiones no
codificantes, pueden ser de vital importancia para la regulacion de la expresion

genética de muchos genes contiguos, o incluso lejanos (Ortega y Garcia, 2011).

La gran cantidad de informacion derivada del secuenciamiento de los
genomas animales, se puede realizar una clasificacion, de acuerdo al tipo de
secuencias encontradas, que permiten conocer y distinguir dos grandes tipos de
secuencias: las codificantes y las no codificantes, las cuales a su vez involucran
subdivisiones internas dentro de cada una de ellas. De manera didactica el
cuadro siguiente presenta la clasificacion de las secuencias del genoma

mamifero (Ortega y Garcia, 2011).
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Figura 1. Representacion grafica de un cromosoma acrocentrico en ganado bovino-
Ortega, 2008 (modificado de The Genetics of the Cattle, 1999).

Mutacion y recombinacion como fuentes de variacion

Una mutacion es un cambio en la secuencia de ADN. Estos cambios, se

pueden dar por anormalidades durante la replicacion del ADN, o por mutagenos

que afectan la molécula. En todo caso una mutacion cambia la secuencia de

ADN; estos cambios pueden generar productos anormales y dismorfologia,

dependiendo de la region de la secuencia en donde se produzcan.

Existen cambios que, a pesar de ser muy grandes, practicamente no afectan

el fenotipo, sin embargo, existan otros en donde sélo se sustituye un nucleétido
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por otro y producir efectos deletéreos. Por lo anterior, es necesario hacer énfasis,
en que los cambios siempre producen variacion y por lo tanto diversidad

geneética.
En general se pueden clasificar en:

Errores en la replicacién del ADN

H H4
S '3'..
8 73] H H
Aas, 3 M
y M " = " H
. | T o) N gy
H MR B B ) |2 -:Il 8
Cytosing  —py ﬁ B | Thymine ,\ﬁ = |

H Guanine Adenine

Figura No. 2. Tomada de An Introduction to Genetic Analysis. 7th edition.
Griffiths AJF, Miller JH, Suzuki DT, et al. New York: W. H. Freeman; 2000.

Cada par de bases en el ADN, puede aparecer en una p muchas formas,
denominadas tautomeros, los cuales son isémeros que difieren en la posicion de
los atomos y en los enlaces, entre los atomos, las formas en que normalmente
se encuentran los pares de bases, apareadas entre si, corresponden a la forma
keto, de cada una de las pares de bases, tal y como se muestran en la figura

anterior.

Sin embargo, cuando las bases se incorporan al ADN, en la forma inonizada,
pueden generar apareamientos anormales, tal y como se observa en la siguiente

figura:
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Figura No. 3. Tomada de An Introduction to Genetic Analysis. 7th edition.

Griffiths AJF, Miller JH, Suzuki DT, et al. New York: W. H. Freeman; 2000.

Todos los apareamientos anormales en el ADN, dan lugar a transiciones, en

donde una purina es sustituida por una pirimidina; tal y como se observa en la

siguiente figura:

(a)

{ Rare enol tautomeric: T i
form of guanine S—— Tacag YWdhee
R AGGTG - =
-q TGTAG e
g, . ACATC
DNA & TaTAGD Mudnt
AGGTEC  _rfoploafion - ac ' DNA T
TGCAC TG EL; replication -
- pe - ACGTC :
Farental DN-":.. f:-;'-'?:,f:" TEEES Wild type
G" -y . - - - + L
= e ACGTGC @ o
TGOCAG T R G
- ACGTGC :
First-generation it Wild type
progenty 1 T g
(c) Second-generation
progerny
(d)

Figura No. 4. Tomada de An Introduction to Genetic Analysis. 7th edition.

Griffiths AJF, Miller JH, Suzuki DT, et al. New York: W. H. Freeman; 2000.

De igual manera, este apareamiento anormal, puede generar mutaciones

denominadas tranasversiones; en donde hay una sustitucion de una purina por

una purina o una pirimidina por una pirimidina, esta mutacion puede generarse

por un error en la replicacion (Griffiths at al., 2000).
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Deleciones y duplicaciones

Durante la sintesis de la molécula de ADN, también puede suceder que el
ADN polimerasa sufra un deslizamiento o también llamado slippage o
deslizamiento de la polimerasa, en donde como consecuencia, se puede
delecionar o duplicar regiones de ADN (perder o ganar), generalmente este tipo

de deslizamiento ocurre en regiones repetidas del ADN.

Los errores durante la replicacion de la molécula de ADN, pueden también
ser denominados errores en el marco de lectura de los genes, ya que su
secuencia puede ser modificada, alterando de forma grave el producto del mismo

o la proteina que éste codifica.

Cambio en el marco de lectura del gen:

Secuencia original

ADN ACG TGG CTG ATG CAT TAT GATTGGTITT
PROTEINA Thr  Trp Leu Met His Tyr Asp Trp Phe

Mutacion un nucleétido, produce un coddn stop

ADN ACG TGG CTG ATG CAT TAA GAT TGGTTT
PROTEINA Thr  Trp Leu Met His STOP

Delecion

ADN ACG TGG

PROTEINA Thr  Trp

Insercion

ADN ACG TGG CTG ATG CAA TTA TGA TTG GTTT...
PROTEINA Thr Trp Leu Met GIn Leu STOP
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Mutaciones espontaneas

Adicional a los errores durante la replicacion del ADN, pueden existir lesiones
espontaneas, debidas generalmente a dos causas; depurinacion o desaminacion

de los nucleétidos.

La depurinacién, es quiza la mas comun y ocurres cuando hay una ruptura
del enlace glicosilico de la base y la deoxiribosa y una consecuente pérdida de

una guania o una adenina, dentro de la molécula de ADN. (Griffiths at al., 2000).

H H
B r
. Jﬂ'ﬂ*"‘w
|
i _ - e
H H e
P I .,-r"'-J -x"-\._
' ﬂ*"""thﬂ " ¥
L oo )
- UH"'- (=]
A 4 &
» [ =] H
= #J,.DH___‘-:] + i .
A= " /s Ciuanine
c ] . " o
P ; e s
i G uanine HLC ] e
e 1
3 o re 0
o o
Pre 1L,
L] (| L :
c ] o
= T
o

Cepurination of DMNA

Figura No. 5. Tomada de An Introduction to Genetic Analysis. 7th edition.

Griffiths AJF, Miller JH, Suzuki DT, et al. New York: W. H. Freeman; 2000.

Desaminacién, ocurre cuando la citosina se convierte en uracilo, y durante la
replicacion, esta se aparea con Timina, resultando un cambio de la CG original,

a TA en las moléculas hijas, tal y como se muestra en la figura
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Figura No. 6. Tomada de An Introduction to Genetic Analysis. 7th edition.

Griffiths AJF, Miller JH, Suzuki DT, et al. New York: W. H. Freeman; 2000.

Uso de polimorfismos genéticos para el estudio de la evolucion y
variacion de las poblaciones

Las dos ultimas décadas se han caracterizado por grandes avances en la
utilizacién de la biologia molecular para el estudio de los genomas. Proyectos
tales como el genoma humano, el cual secuencié en su totalidad el genoma
humano (International Human Genome Sequencing Consortium, 2001) y otros
gue buscan secuenciar los genomas completos de bovinos, equinos, felinos y
otras especies de animales domeésticos y de caracteristicas econdmicas
importantes, hacen que cada dia los métodos de biologia molecular sean mas

utilizados y permitan una mejor caracterizacion de las especies.

La primera descripcion a nivel bioquimico de variacion entre individuos fue
realizada por Landsteiner (1901), quien descubri6 la variacion heredable del
sistema de grupos sanguineos ABO en los humanos. La utilizacion de estos
polimorfismos para la descripcién de variantes interraciales de grupos humanos
y de algunas especies domésticas fue un aporte importante al estudio de las
poblaciones. Sin embargo, la utilizacion de marcadores genéticos para estudios
evolutivos solo se desarroll6 a partir de los afios 60, en donde mediante la
utilizacién de las técnicas electroforéticas se evidenciaron los polimorfismos de

las proteinas. Es a partir de este momento que se intuye la gran variabilidad
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dentro de los genomas y surgen asi teorias y conceptos como la teoria neutral
de la evoluciéon molecular (Kimura, 1968a) y el reloj molecular Zuckerkandl y
Pauling (1962).

La primera técnica para estimar las diferencias dentro de los genomas a nivel
de ADN, fue desarrollada en 1960 (Britten, 1986) conocida como Hibridizacion
de ADN-ADN, fue utilizada para estudios de evolucion y conocimiento de la
estructura de muchos genomas. Esta técnica tuvo un tremendo impacto en la
genética molecular debido a que estudiando la renaturalizacion de los genomas
se revelaron aspectos importantes en la estructura de ellos tales como la
cantidad de ADN repetitivo, la longitud de las secuencias repetidas y la

distribucion de secuencias de alta y baja repeticién (Avise, 1994).

El siguiente paso al analizar los genomas fue la utilizacion de las enzimas de
restriccion para cortar dentro de secuencias blanco (Meselson y Yuan, 1960) y
asi desarrollar, por un lado métodos para la recombinacion de genomas de
especies diferentes, y por el otro estudiar los polimorfismos obtenidos luego de
cortar con estas enzimas de restriccion y que son reconocidos como
polimorfismos de longitud en los fragmentos de restriccion (RFLPs). Estos
también permiten evaluar mutaciones puntuales localizadas en las secuencias
blanco de restriccion en muchas patologias genéticas. Los estudios de evolucién
molecular utilizando RFLPs se han centrado en el ADN mitocondrial (Avise,
1994).

Durante la década de los 70 se lograron desarrollar métodos para el
secuenciamiento de cortas regiones de ADN purificado. Dos métodos
importantes fueron utilizados, el método de secuenciamiento quimico de Maxam
y Gilbert y el método enzimético desarrollado por Fred Sanger. Inicialmente, se
utilizé para secuenciar fragmentos cortos de ADN clonados para el andlisis de

mutaciones puntuales de diversas patologias humanas (Lewin, 2000).

Existen otras técnica moleculares como los RAPDs (polimorfismos
amplificados al azar), en donde se amplifican al azar regiones cortas dentro de
los genomas, los SSCPs (polimorfismos conformacionales de hebra simple) en

donde se obtienen polimorfismos conformacionales de la molécula debida a
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mutaciones puntuales o los AFLPs (polimorfismos de longitud de segmentos
amplificados), han sido utilizados para el analisis de los polimorfismos entre
especies, pero que no son tan aplicables debido a su dificil manejo técnico y a

gue el mecanismo de herencia no lo hace aplicable para estudios poblacionales.

Microsatélites

Los microsatélites son bloques pequefios de ADN, de entre 1 a 6 pb repetidas
en bloques dentro de los genomas eucariotes y procariotes, cuya repeticion
puede llegar a ser de hasta 60 o mas veces (Ortega y Garcia, 2011). Son muy
Gtiles en los estudios de genética poblacional, ya son altamente polimorficos, son

heredados obedeciendo a la genética mendeliana y

A continuacién, se muestra la estructura tipica de un microsatélite tipo (dC-dA) n
(Ortega y Garcia, 2011).

5"-CGTTACGGATCACACACACACACACACACACACACACCTGATCAAGTAT-"3
3'-GCAATGCCTAGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGGGACTAGTTCATA-5"

Los microsalelites se pueden detectar de manera rapida y facil mediante la técnica
reaccion en cadena de la polimerasa, la cual es una técnica que utiliza segmentos cortos
para franquear los extremos de las regiones en donde se encuentren los microsatelites
y luego la enzima ADN polimerasa los sintetiza. Una vez terminada la reaccion, se

visualiza el segmento esperado, en una electroforesis.

Los microsatelites pueden ser clasificados en simples, compuestos y complejos. De
acuerdo con Ortega y Garcia (2011)...Los microsatélites simples contienen una sola
unidad de repeticion sin variacién en su secuencia ej (CAT)n. Los microsatélites
compuestos son aquellos con dos 0 mas unidades de repeticion con diferente
secuencia ej (CAT)n(TAG)n. Los microsatélites complejos aparecen cuando el

microsatélite estd compuesto de una serie de unidades de repeticion, e

interrumpidas por cortas secuencias no repetidas (ej. (TTTC) n TTTT TTCT
(CTTT) n CTCC (TTCC)n (Ortega y Garcia, 2011).

Este tipo de secuencias, ha sido reportado en todas las especies, su
importancia evolutiva permanece aun sin entender (Ortega y Garcia, 2011) estos

microsatélites no han sido estudiadas hasta el momento.
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Se distribuyen en todo el genoma al azar. Han sido ampliamente estudiados y
reconocidos, en humanos, por ejemplo, han sido utilizados en genética forense
y asi poder identificar individuos con alta certeza, ya que muestran herencia
mendeliana tipica, polimorfismo y facil posibilidad de deteccion. En los humanos
existen secuencias muy repetidas de poly (A)-poly (T) dentro de los di
nucledtidos la secuencia CA-TG y los trinucleétidos mas frecuentes son
secuencias de CAG y AAT (Ortega y Garcia, 2011).

Inicialmente se pensaba que los microsatélites se encontraban distribuidos
Gnicamente en regiones no codificantes del genoma. Pero se han descrito
enfermedades asociadas a expansiones de microsatélites, en donde la
secuencia repetitiva estd dentro de genes. Poco es conocido acerca de los
factores que pueden afectar la distribucién de los microsatélites en zonas no
codificantes del genoma. Sin embargo, existen evidencias experimentales que
muestran que estas regiones repetitivas podrian actuar como aumentadores de
la trascripcion, ayudando para el plegamiento de la cromatina o adquiriendo

conformaciones Z que permitirian la regulacion de la transcripcion.

Existen evidencias experimentales que demuestran que muchos
microsatélites se encuentran ubicados en las regiones promotoras de genes. Un
gran niumero de microsatélites se ha localizado en la region 5° de un mismo gen
en varias especies. El tramo poli TG de la unidad de transcripcion para el rRNA
es comdn en ratas y humanos, y se encuentra también en el gen para la
somatostatina humana. La secuencia repetitiva CGG encontrada en la region
promotora del gen FMR1, involucrado en el sindrome de X fragil, fue encontrada
conservada en 44 especies de mamiferos diferentes, que involucran desde los
murciélagos hasta los delfines y que cubre unos 150 MA de evolucion, permiten
evidenciar un rol funcional para los microsatélites (Goldstein y Schlétterer, 1999),
igualmente el microsatélite encontrado en el primer intron del gen TH (tiroxin

Hidroxilasa) es conservado en muchos primates no humanos (Meyer et al, 1995).
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Asi mismos, existen reportes en Artiodactiios en donde encuentran un
microsatélite en las cercanias del gen para el factor de crecimiento I, y la funcién
relacionada es aumentar la tasa de transcripcion del gen (Ortega y Garcia, 2011).
En general se puede decir que los microsatelites aumentan la tasa de
transcripcion de muchos genes, pero también pueden actuar como efecto

contrario (Ortega y Garcia, 2011).

Los microsatelites debido a su alto polimorfismo son marcadores perfectos
para realizar estudios poblacionales, de genética forense, de ligamiento. Han
sido ampliamente utilizados en genética en estudios de poblaciones bovinas de
ganado criollo colombiano, con los que se ha demostrado que los bovinos criollos

colombianos aun son diversos.

Los microsatélites son marcadores excelentes debido a su alto polimorfismo
y a su abundante distribucion dentro del genoma. Varios mapas genéticos
basados en microsatélites han sido construidos y constituyen una herramienta
basica para el andlisis de caracteristicas monogeneticas y también poligeneticas.
Los primeros mapas reportados (Barendse et al, 1997; Kappes, 1997)
construyeron mapas con 746 y 1250 marcadores respectivamente. El mapa
actual es un mapa que se expande en 2990 cM encontrando microsatélites a
distancias tan cercanas como de 3 cM (Naoya 2004. Usando librerias de
microsatélites Naoya, reporta 5750 microsatélites no reportados hasta el afio
2004. De estos 1750 fueron heterocigotos para la poblacion de referencia USDA
MARC de ganado, adicionalmente a estos 196 microsatélites heterocigotos de
otras fuentes y 424 de fuentes de dominio publico (BOVMAP) fueron
genotipificados. Encontrdndose una heterocigosidad de 0.52 y 5.7 promedio de
alelos en la poblacion MARC de referencia. De estos 1035 tienen una
heterocigosidad mayor a 0.60, y 175 fueron altamente polimorficos en la

poblacién mapeada.
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Origen de la patologia genética animal

La patologia genética animal se puede clasificar de la siguiente manera:

Anormalidades debidas a defectos en los cromosomas:

Euploidia

\ /N

ANORMALIDADES
CROMOSOMICAS

Aneuploidias

Anormalidades estructurales

Monoploidia Poliploidia Monosomia Trisomia (2n+1) Balanceada No balanceada
: / \ - /
Tr|n|0|d|a (3n) Tetrapliodia (4n) Translocacion Delecién Duplicacion
\ \L
Inversién Insercion Isocromosoma
Translocacion Translocacion Fusion en \
reciprocra Robertsoniana tandem Inversion Inversion
(fusion céntrica) pericéntrica paracéntrica

Figura No. 7- Tomada con modificacién de Veterinary Medicine and Science »

"Insights from Animal Reproduction”, book edited by Rita Payan Carreira, ISBN 978-
953-51-2268-5, Published: March 23, 2016 under CC BY 3.0 license. © The Author(s).
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Tipos de herencia y patologias asociadas a cada uno de ellos

l. Herencia Monogenética

Dominante

Hipertermia
maligna (caballos)

Monogenética

Recesivo

Ligado a cromosomas sexuales

l

Atrofia musculo espinal
Citrulinemia

Deficiencia en la uridina
monofosfato sintetasa
(DUMP

Sindrome de estrés
porcino (SSP)

BLAD: Deficiencia de
adhesién leucocitaria

Il. Herencia poligenética

v

Displasia anhidrotica ectodermal

Poligenética: herencia debida a multiples genes,
generalmente caracteristicas de importancia
econdmica

l

Regulacién de la tension arterial, genes de angiotensina
Diferentes factores que afectan el reconocimiento de inmunogenicidad, crecimiento y

produccion

1. Herencia mitocondrial

mitocondria.

Genes heredados de la madre, a través de la

l

Diferentes tipos de encefalopatias, defectos musculares y neuroldgicos

21




V. Herencia debida a la impronta

Impronta es un tipo de epigenética, generalmente de mamiferos, en donde
los genes que tienen impronta tienen una expresion diferencial, dependiendo
del origen materno o paterno de los mismos.

v

El gen PHDLA2 que codifica para un dominio parecido a la plectina, tiene una expresion
materna en ratones y cerdos, cuando la copia paterna se expresa, existen anormalidades en
placenta

Figura No. 8. Produccion propia

Introduccion a la genética cuantitativa y su importancia para el

mejoramiento animal

La definiciobn mas simple y practica de la genética cuantitativa es que es un
grupo de técnicas usadas para estudiar la variacion en caracteres morfoldgicos,
fisiolégicos o de comportamiento, que sigue un patrén de distribucion continua
(Brodie y Garland, 1993). La grafica de esta distribucion es generalmente es una
curva normal, cuya forma es de campana Gauss Yy los caracteres son aquellos
en donde la medicion es dada en valores continuos, es decir existe una
graduacion practicamente infinita entre uno y otro. Ejemplos de caracteristicas
continuas son: el peso, la talla, el tamafio corporal, conductas alimenticias,

velocidad de escape de muchas especies, etc.

Las caracteristicas que se distribuyen de manera continua, genéticamente,
son de caracter poligenético; es decir, hay muchos genes que aportan a la
expresion de la caracteristica, ademas se tiene un componente medio ambiental
gue influye sobre la expresién de la misma. De acuerdo con Falconer (1989), la
intensidad del parecido o semejanza entre los padres y sus descendientes, se
conoce dentro de la genética cuantitativa, como varianza genética aditiva. Es

aditiva, porque la expresion de la caracteristica particular, es el resultado de la
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sumatoria de la expresion de varios genes que codifican para la caracteristica y
cuya sumatoria de expresion determina la variacion individual fenotipica del

caracter particular.

Las caracteristicas de produccion deseables de mejora tales como: peso al
nacimiento, peso al destete, produccion de leche, marméreo, peso del velléon en
los ovinos, etc., son caracteristicas cuantitativas, de tal manera que sigue la
genética y la matematica de las distribuciones continuas. Dichas caracteristicas
se describen en parametros estadisticos, de los cuales los més utilizados son la

media y la varianza.

Introduccion a la genética de poblaciones y su importancia para el

mejoramiento animal

Concepto de Poblacién

Una poblacion es un grupo de individuos de la misma especie, con
aislamiento reproductivo, ocupando un espacio y un tiempo determinado. Es
también un momento probabilistico determinado por los recursos. Las
poblaciones son dinamicas en el tiempo y en el espacio, de tal manera, que
existen poblaciones pulsatiles; en donde la densidad de la poblacién esta
determinada por la capacidad de conseguir recursos. Al tiempo las condiciones
estacionales, permiten que las poblaciones se asienten en un espacio
determinado. Las especies se disponen frente a unos recursos, al cambio
climatico, a los microclimas y por lo tanto la poblacion, en si misma, se comporta
como un organismo. Por lo tanto, la poblacion es un ente vigente en donde opera

la evolucion.

Las poblaciones son dinamicas; pueden crecer y expandirse o disminuir y
contraerse, mediante cambios en las tasas de nacimiento o mortalidad, o por
migracion o fusion con otras poblaciones. Esto tiene consecuencias importantes,
y, con el tiempo, puede dar lugar a cambios en la estructura genética de la
poblacién (Soler M, 2002).
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Concepto de Raza

De acuerdo con la FAO, una raza se define como:...un grupo homogéneo,
subespecifico, de animales domésticos que poseen caracteristicas externas
definidas e identificables que permiten distinguirlos a simple vista, de otros
grupos definidos de la misma manera en la misma especie; también es un grupo
homogéneo sobre el que, debido a la separacién geografica con otros grupos
fenotipicamente similares, existe un acuerdo general sobre su identidad
separada...(documentoFAQO: http://www.fao.org/docrep/V8300S/v8300s0c.htm).

Cuando hablamos de animales especificamente, se hace necesario tener
claro el concepto de raza. Sin embargo, la raza, no es un concepto biologico, es
mas bien, un concepto que ha sido desarrollado en funcion de la cultura y la
geografia. La raza, define grupos de animales con caracteristicas particulares,
que han respondido a la seleccion y al manejo dado por el hombre, con
caracteristicas particulares que los diferencia unos de otros. Es un término

cultural que define mas un acento sobre la propiedad.

La poblacion, es la fuente primaria de los mejoradores, se hace entonces
necesario conocer su dinamica, los cambios, de acuerdo a ciertas fuerzas que
pueden modificarla, por ejemplo, la seleccién, en donde la natural es por si
misma una fuerza evolutiva, y por lo tanto determina cambios a nivel de las
poblaciones. Cuando se habla de cambio dentro de una poblacién, basicamente
se refiere al cambio en sus frecuencias genéticas, como estas se diferencian
bajo diferentes fuerzas evolutivas. El objeto del mejoramiento es cambiar la
frecuencia de los genes favorables para la produccion, por este motivo es
absolutamente necesario entender, que factores pueden llevar a cambiar esas
frecuencias dentro de una poblacion, como modificarlas al acomodo de los
mejoradores, como hacer para que dentro de las poblaciones se llegue a

frecuencias altas de los alelos deseados.

Fuerzas que moldean la evolucion: Mutacion, migracion, derivay seleccion

La gran diversidad de los organismos que hoy conocemos, es sélo un reducto
de la que ha existido, desde el mismo origen de las especies. Las especies son
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el producto de los procesos evolutivos, las fuerzas que las han hecho cambiar y
definirse como se conocen en la actualidad. Se considera entonces que el
proceso evolutivo es continuo y se transmite a través de las generaciones. Si
juntamos los procesos de seleccion y herencia; tenemos la teoria sintética de la
evolucion; que une los conceptos Darwinianos y Mendelianos. Es decir, todos
los organismos pueden ser proclives de sufrir modificaciones dentro de su
genoma, dando como resultado variacién dentro de los individuos de la misma
poblaciébn y es alli precisamente, en donde la seleccibn natural actua,

determinando el nuevo destino de dichas variantes.

Consideramos, entonces, la micro evolucion como los procesos evolutivos
que ocurren en escalas cortas de tiempo, que el proceso ocurre generacion tras
generacion y por lo tanto la unidad basica de tiempo evolutivo; es una generacion
(Lessa, 2016).

El verdadero sentido de la evolucién es el cambio; por lo que una poblacion
homogenea en su composicion genética, que no cambia a lo largo del tiempo,
es una poblacién estética, que no evoluciona. Existen diversos procesos que
permiten la evolucién y el cambio, uno de los mas importantes es la mutacion,
las poblaciones estaticas no suelen permanecer asi por largos periodos de
tiempo, ya que nuevas mutaciones a aportaran modificaciones dentro de la
poblacién, generando diversidad y cambio, material sobre el cual la seleccién
natural opera en las poblaciones naturales afectando el destino de las variantes
genéticas, lo cual imita muy bien el mejorador, tomando como base los
organismos variantes y seleccionando a su acomodo, en una fuerza de seleccion

artificial, para conseguir beneficios de unos u otros cambios.

Dentro de los procesos o fuerzas que moldean la evolucion se definen las
siguientes: mutacion, la migracion, deriva, seleccibn y migracion. A

continuacion, se describen brevemente cada una de ellas:

Mutacion

Es la mayor fuerza que moldea la evolucién; la mutacion produce variables

que se retan en el medio ambiente y la seleccion natural puede “escogerlas” para
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gue pasen a las siguientes generaciones. La mutacion se realiza a nivel de ADN

y puede originarse por multiples posibilidades.

Migracion

El cambio que los individuos de una misma especie realizan hacia otros
lugares, seguramente con mejores recursos. EI movimiento de los individuos,

involucra flujo de genes y reproduccion y mezcla.

Selecciodn

La seleccion significa dejar descendencia con modificacion, de tal manera
que al seleccionar natural o artificialmente los individuos de una poblacion
tendran un diferencial con respecto a los progenitores, en cuanto a su posibilidad
de supervivencia (viabilidad) y capacidad reproductiva, diferencial que por
supuesto debe ser mejor. Estos individuos, dejaran a su vez un numero de
descendientes, a los cuales han transmitido genes diferenciales. Una manera,
dificil, pero que da una aproximacion de la contribucion de los individuos bajo
seleccién, a la siguiente generacion es llamada eficacia bioldgica (w), que
significa el aporte de descendiente con el que un individuo contribuye a una
poblacién. Es decir, para medirla, bastaria con contar el numero de
descendientes de un individuo y compararlo con los descendientes producidos

por los otros individuos de la poblacién.

Deriva genética

Las poblaciones de organismos tienen un numero de individuos limitados, por
lo tanto, son finitas en niUmero, este nimero esta determinado por factores, como
el aprovechamiento de los recursos y la posibilidad de los individuos que la
integran de dejar descendencia, en otras palabras, tener una alta eficacia
bioldgica. Una poblacion con una alta tasa reproductiva, tiende a permanecer en
el tiempo y ser exitosa, sin embargo, no esta excepta de los factores que sobre
ella determine el azar. En genética de poblaciones es importante entender y

calcular las frecuencias de los genes dentro de las mismas, ya que el dinamismo,

26



los cambios de estas frecuencias indican diferentes factores que estan actuando
sobre estas. Las frecuencias genéticas, son el conteo de los genes dentro de las
poblaciones; asi, por ejemplo, si tenemos un gen con dos alelos Al y A2, cada
uno de ellos puede tener una frecuencia en una primera generacion de por
ejemplo Al1= 0.6 y A2= 0.4, esta frecuencia deberia conservarse a través de las
generaciones sin ningun cambio, sin embargo, cuando alguno de los factores
gue moldean la evolucién afecta la poblacion, las frecuencias alélicas o genéticas
pueden cambiar. En el caso de la deriva genética, este es un factor que afecta
las poblaciones pequefias y determina el cambio de las frecuencias alélicas a
través del tiempo o de las generaciones, soOlo debido al azar. Es decir, las
frecuencias pueden cambiar, Unicamente por efecto del azar, sin que el cambio
signifique que alguno de los factores que moldean la evolucion esté actuando
sobre la poblacion. La deriva genética puede hacer que se pierdan alelos;
cuando las frecuencias alélicas alcancen un valor de cero, o que se fijen otros,
cuando su frecuencia alcance 1. Sin embargo, este proceso de pérdida o fijacion

de alelos, es netamente por azar.

La deriva genética se puede considerar, cuando se analiza una poblacion,
como un caso particular de los errores en el muestreo, debido al nimero
pequefio de la poblacién. Reconocemos que la magnitud de los errores de
muestreo es inversamente proporcional al tamafio de la muestra, a menor
tamafio de la muestra, mayor son los efectos de errores de muestreo. En las
poblaciones pequefias, con menor nimero de reproductores, es posible que los
cambios en las frecuencias genéticas dentro de la poblacion, sean mayores,

debido a la deriva.

Equilibrio de Hardy- Weinberg: principio de estabilidad en la frecuencia de
las poblaciones grandes

En 1908, dos investigadores alemanes: G.H. Hardy y W. Weinberg
demostraron, por separado, que... “en una poblacién panmictica (es decir, donde
los individuos se aparean al azar), de gran tamafio y donde todos los individuos
son igualmente viables y fecundos, el proceso de la herencia, por si mismo, no
cambia las frecuencias alélicas ni genotipicas de un determinado locus”. (Soler
M, 2002)
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Es decir; en una poblacion ideal, panmictica, en donde no hay mutacién,
seleccidon, deriva o migracion, las frecuencias alélicas y genotipicas de un

determinado locus no cambian de generacién tras generacion

El principio de Hardy-Weinberg enuncia que, en una poblacion en donde no
actuan fuerzas evolutivas, la poblacién no cambia a través del tiempo, una vez
qgue se ha alcanzado el equilibrio, y que el llegar al equilibrio puede llevar una o

varias generaciones.

Para entender el equilibrio o desequilibrio de Hardy Weinberg, debemos

entender los siguientes conceptos:

Polimorfismo: cuando existe una probabilidad mayor al 99% de encontrar mas

de un alelo en una muestra de genes.

Frecuencia alélica (génica): proporcion de las copias génicas en la poblacion

gue corresponden a un alelo determinado.

Frecuencia genotipica: proporcion de la poblacion que tiene un genotipo

determinado.

La relacién general entre frecuencias alélicas y genotipicas puede describirse

en términos algebraicos:
Sip es la frecuencia de Aly q es la de A2, se cumple que:
p+q=1 (SolerM, 2002)
Esto se aplica, si no existen mas que esos dos alelos, para un locus determinado.

De tal manera que las frecuencias genotipicas de equilibrio, se observan en la

siguiente ecuacion:

p? (A1A1), 2pq (A1A2), g? (A2A2) (Soler M, 2002).

Por ejemplo, si p=0.2 y q=0.8, las frecuencias genotipicas son: p?= 0.04 (A1A1),
2pg=0.16 (A1A2), q°=0.64 (A2A2).

Observe que las frecuencias genotipicas resultan del desarrollo de:
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(p+0) (p+q) = (p+a)* =p?+2pg +g*>  (Soler M, 2002).

En teoria, el equilibrio se alcanzaria con cualquier valor de p y g, en una

poblaciéon panmictica, en una sola generacion.

Cambio en las frecuencias alélicas y genotipicas

Como se menciond anteriormente, una poblacibn panmictica vy
suficientemente grande mantiene estable las frecuencias alélicas y genotipicas,
generacion tras generacion (Soler M, 2002). Sin embargo, como la poblacién es
el sustrato para la evolucion, existen algunos procesos que pueden cambiar

dichas frecuencias; estos procesos pueden ser de dos tipos:

* Procesos “direccionales”: son los procesos que modifican las frecuencias
alélicas de manera predecible en cuanto a la cantidad y la direccion, cuando se
consideran poblaciones de tamafio infinito. Procesos como la como la migracion,

la mutacién y la seleccion, son procesos direccionales (Soler M, 2002).

* Procesos “dispersivos”: Estos procesos se dan en poblaciones pequeiias
por efectos del azar. Los cambios en cantidad, son predecibles, pero no en
direccidén. Procesos como la deriva y la consanguinidad, pueden cambiar las

frecuencias genéticas, predeciblemente (Soler M, 2002).

¢ Como alteran la poblacion las fuerzas evolutivas?

Prediccion del efecto de la migracion

La migracion es el proceso en donde los individuos de una poblacion
(poblacion migrante) buscan diferentes sitios en donde establecerse (poblacién
receptora), por lo tanto, la posibilidad de modificar las frecuencias génicas dentro
de las poblaciones se ve afectada por la frecuencia de los alelos, tanto en la
poblacion migrante (magnitud de la diferencia de la frecuencia genética dentro
de las dos poblaciones), como en la poblacién receptora. La cantidad de
individuos que se desplazan (indice de migracién) (Soler Manuel, 2002) también
es importante, ya que ellos llevan genes a la nueva poblacion y se mezclaran

con los genes de la poblacién que los recibe.
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Por lo tanto, el grado de intercambio de genes entre las dos poblaciones
depende de la estructura genética de cada una de ellas, de la cantidad de
migracion (indice de migracion, m) y del grado de la diferencia en frecuencias

génicas entre las dos poblaciones (Soler Manuel, 2002).

Podemos, entonces explicar el problema de una manera cuantitativa y para
ello imaginemos que la migracién se da desde una poblacion grande; por
ejemplo, una poblacion continental, migra hacia una mas pequefia, por ejemplo,
hacia una isla y supongamos que analizamos un gen con dos alelos A1y A2y
un indice de migracion m, contante del continente a la isla (Soler Manuel, 2002).
La frecuencia del alelo A2 se representa por Q en el continente y por g en la isla
(Soler Manuel, 2002). El valor de Q se considera constante, ya que se pierde
poco en cada generacion, la fraccién de la poblacion que migra a la isla es muy
pequefia comparada con el tamafio de la poblacion continental Soler M, 2002.
Pero, el valor de g si cambia en cada generacién porque al ser pequefia la
poblacion de la isla, una parte importante de su acervo génico estara formada
por inmigrantes procedentes del continente y sus descendientes. Por lo tanto, en
cada generacion, una fraccion de la poblacion isla es de inmigrantes (m) y el

resto de los individuos son endémicos (1-m) Soler M, 2002.

El valor de g en cada generacion es la media ponderada de Q y q, es decir, el
promedio de las frecuencias Q y q ponderado por las fracciones relativas de la
poblacién insular que representan. Si denominamos g0 a la frecuencia de A2 en

la generacion inicial, la frecuencia en la primera generacion (ql) sera:
gl=q0 (1-m) + Qm=g0 - gOm + Qm=qg0 - m (q0 - Q) (Soler M, 2002)
El cambio en la frecuencia alélica, Aq, en una generacion es:
AQ=ql-g0=90-m(g0-Q)-9g0=-m (g0 - Q) (Soler M, 2002)

Por tanto, el efecto de la migracion sobre las frecuencias alélicas (Aq) depende
del indice de migracion (m) y de la diferencia genética entre las poblaciones (q -
Q). Después de una generacion de migracion, la diferencia entre las frecuencias

alélicas de las dos poblaciones sera:

ql-Q =490 (1I-m) + Qm - Q = q0 (1-m) - Q (1-m) = = (1-m) (90 - Q) (Soler M,
2002)
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Predicciéon del efecto de la Seleccion

Seleccion natural

Para entender como cambian las frecuencias de los alelos, debido a la
seleccidén, es necesario que supongamos que todos los individuos de una
poblacién contribuyen de igual manera a la proxima, pero también consideramos
el hecho que los individuos son diferentes en la viabilidad y en la fertilidad y que
ellos contribuyen con diferente numero de individuos a las siguientes
generaciones, el nimero de descendientes con que cada individuo contribuye a
la siguiente generacion es denominado el fithess o la eficacia biol6gica de cada
individuo, algunas veces también es conocido como el valor adaptativo o valor
de seleccién. Por lo tanto, si las diferencias de fithess estdn asociadas, de
alguna manera con la presencia de un determinado gen en el genotipo del
individuo, se determina que la seleccibn ha operado sobre el gen. En
consecuencia, con lo anterior, si la seleccion ha operado sobre un gen, la
frecuencia genética tiene que cambiar, respecto a las frecuencias de los padres.
En este sentido, entonces se entiende que la seleccién causa el cambio de las
frecuencias de los genes y por ende también las frecuencias genotipicas.
Entonces, si hay cambio en el fithness por seleccién, se entiende que hay mejora
en el fitness y por lo tanto de alguna manera expresion sobre el fenotipo, por lo
gue debemos tener presente el efecto de la dominancia, sobre la expresion del

gen, entendida dominancia a la expresion de los efectos visibles del gen.

La fuerza de la seleccion se expresa como el coeficiente de seleccion, s, el cual
es la reduccion proporcionada en la contribucion gametica de un genotipo
particular, comparado con un genotipo estandar, usualmente el mas favorable.
Asi, la contribucion del genotipo favorable, se toma como 1, y la contribucion en

contra sera 1-s, esto expresa el fithess de un organismo comparado con otro.

En la siguiente tabla se determina el cambio en las frecuencias alélicas, de una

poblacion, bajo seleccion:

Tabla No. 1. Prediccion del efecto de la seleccién sobre la frecuencia de los

genes (Tomada, sin modificacién de Quijano y Echeverry, 2015)
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Genotipos AA Aa aa Total
Frecuencia p2 2pq g2 1.0
inicial

Fithess W 1 1 1-s

Frecuencia p2 2pq g2 (1-s) 1-s g2
inicial

El cambio de la frecuencia génica resultante en una generacién (Dq), bajo
seleccion seré:

Dg=ql-q
Sustituyendo gl por su equivalente, afectado por la seleccion tenemos:
Dg= sQq2 (tomado de Quijano y Echeverry, 2015)
1-sg2

Como se observa, el papel de la seleccion depende de la tasa de viabilidad
y/o fertilidad de los organismos de poblacion y cémo contribuyen a la siguiente
generacion con un numero diferente de descendientes y por lo tanto de genes.
Como observamos anteriormente, se denomina “eficacia biolégica” (w) de un
individuo a la proporcion relativa de descendientes con que contribuye a la
siguiente generacion, esta proporcion es dificil de medir, por lo que se recurre al
estudio de sus componentes, tales como la viabilidad, el éxito en el

apareamiento, el nimero de hijos por camada, etc (Soler M, 2002).

Entonces, a partir de las tasas relativas de supervivencia de cada genotipo,
se pueden calcular sus viabilidades relativas. Como se describié anteriormente
se llama “coeficiente de seleccion” (s) a la reduccion proporcional en la eficacia
biolégica de cierto genotipo, en comparacion con otro genotipo que se toma

como patron, y que suele ser el mas favorecido por la seleccion (Soler M, 2002).
La relacion entre s y w se expresa como:

w=1-s,y s=1-w
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Prediccidon del efecto de la Deriva

Cuando se comienza una poblacion, con pocos individuos y contamos la
frecuencia de sus genes luego de una generacion, es probable que la frecuencia
que se observa, difiera de la frecuencia esperada de un gen particular, esto
indicaria desequilibrio de Hardy Weinberg, el cual seguramente se podria
explicar por deriva genética, es decir las frecuencias de los genes cambian en

relacion a la generacién anterior.

Supongamos una poblacibn de N individuos diploides constituida por
fecundacion de 2N gametos tomados al azar de un acervo infinito de gametos,
la probabilidad de que la muestra de 2N gametos contenga i alelos del tipo Al

viene dada por la expresion binomial:

Pr(i) = (2N)! Pia2N-L

it (2N —i)!

donde p y g son las frecuencias de los alelos Al y A2, respectivamente, en el
acervo gamético completo (de forma que p+qg=1), e i puede tomar cualquier
valor entero entre 0 y 2N (Soler M, 2002).

La nueva frecuencia alélica de Al en la poblacion (p’) es i/2N, es decir, el
cociente entre el nimero de alelos Al (i) y el total de alelos (2N). En la siguiente
generacion, se repite el proceso de muestreo aleatorio, y la nueva probabilidad
de que la poblacion contenga un nimero dado de alelos Al (i) viene también
expresada por la probabilidad binomial anteriormente mencionada, ahora para

las frecuencias p’y q'.

Para entender el efecto de la deriva, consideremos una poblacion en equilibrio
de Hardy- Weinberg para un gen con dos alelos: Ay a, con frecuencias de 0.5
respectivamente. En donde p es la frecuencia relativa del alelo A y es de 0.5,
mientras que q es la frecuencia relativa del alelo a, con una frecuencia de 0.5. Si
no hay deriva, la frecuencia de 0.5, se debe mantener igual, en las generaciones
respectivas; pero si ocurre deriva, por ejemplo, en una poblacion de tamafio N,
en donde N es pequefio, en esta poblacion el nimero de alelos A (denotados

como k) es igual a 2pN, dada esta informacion, ¢cémo podemos calcular la
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probabilidad de que k permanezca igual a 2pN, después de una generacion de
muestreo al azar? Para calcular esto, se utiliza la siguiente formula, teniendo en

cuenta que estamos hablando de una distribucién binomial:

Pr (k| p, n)=[n!/k! (n- k)] pk(1-p) n-k

Prediccién del efecto de la Mutacién

Las mutaciones no recurrentes (aquellas que se presentan con cierta
frecuencia) pueden permanecer en las poblaciones, dependiendo del nimero de
descendiente que aporte a la siguiente generacion, el individuo mutante; es decir,
mientras mayor el nimero de descendientes, mayor sera la posibilidad de que la
mutacién se mantenga en la poblacion. Sin embargo, también se observa que la
probabilidad de que la mutacion se mantenga en la poblacidon, disminuye
generacion tras generacion; lo que significa que una mutacion Gnica, que no
aporta ventajas selectivas, no puede producir un cambio permanente en la
poblacion (Soler M, 2002).

Existen otros mecanismos, ademas de la seleccién, que pueden ayudar a las
mutaciones no recurrentes a aumentar en frecuencia en las poblaciones (Soler
M, 2002).

Cuando las mutaciones son recurrentes, podemos modelar los cambios en

las frecuencias génicas como sigue:

Sea un gen Al (con frecuencia p0) que muta a A2 (cuya frecuencia
representaremos por q0) con una tasa de mutacion u. Suponiendo que no se

produce mutacién en sentido inverso:

A1 U A2

Po o ; (po +qo=1)
Entonces en la generacién siguiente tendremos:

En la generacion siguiente:
P1=Po-Po 1 =po (1-u);
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P2=p1-plu=p1(1l-p);
sustituyendo p; por su valor: p>=po (1 -p) (1- ) =po (1 -p)?

Es importante recalcar, que esto se cumple cuando la mutacién se da en un
anico sentido, pero muchas mutaciones, no solo se dan en un sentido, sino, que
pueden ser reversibles, por lo que la férmula para estimar el efecto de la
mutacion sobre la poblacién, tendra en cuenta el efecto de la mutacion en el
sentido contrario (Soler M, 2002).

Mejoramiento animal

La domesticacién de animales salvajes ha estado ligada a la historia de la
humanidad, una de las primeras especies domesticadas por el hombre fue el
perro, cuando la humanidad se hace sedentaria y agricola. A partir de alli se han
registrado multiples domesticaciones y utilizacion de animales en beneficio del
hombre. De alli se deriva la necesidad de obtener mejores animales, no solo

para mejorar la nutricién, sino también como animales de compafiia.

Sin embargo, los cruces selectivos y la mejora animal, no comienza antes de
los afios 1700, cuando se comenz6 a seleccionar y reproducir animales con
caracteristicas definidas, se conoce al inglés Robert Bakeweell, como el padre o
fundador del mejoramiento animal y a partir de alli el desarrollo del mismo, que

se resume a continuacion.

Fundadores del Mejoramiento animal

Antes de 1700, la seleccidén animal no existia,
por supuesto que los criadores apareaban sus
animales con los del vecino, pero no se
conocia un proceso sistematizado para la
reproduccion basado en las caracteristicas
predefinidas de los animales. En Europa, el
proceso de seleccién animal se dio en
Inglaterra y fue Sir Robert Bakewell, quien
mantuvo registros del rendimiento de los
animales, de tal manera, que la seleccidn fue
posible.

Sir Robert Bakewell1725 - 1795




Herencia Mendeliana

Gregor Mendel

En 1859, Charles Darwin publica el “Origen de las especies”
en donde descubre las fuerzas de la seleccidn natural, sin
conocer las leyes de la herencia.

Fue hacia el aifio 1865 cuando Gregor Mendel descubrid las
leyes de la herencia, él mostré que el material genético se
hereda de los padres, independientemente uno del otro,
luego cada individuo diploide porta dos copias del mismo
gen, de los cuales uno siempre se pasa a la progenie.

Genética Cuantitativa

R.A Fisher S.Wright JBS Haldane

En 1918, el estadistico R.A. Fisher, demostré que la
diversidad de la expresion de los algunos factores
genéticos, depende un niumero importante de genes.

Junto con S. Wright y Haldene, se les considera los
fundadores de la genética de poblaciones.

El desarrollo de sus teorias fue importante para 1)
Determinar los principios de la genética de poblaciones
teodrica, la estadistica y la matematica; 3) demostro las
ideas estadisticas tedricas de Haldene, aplicandolas a
conceptos fundamentales de genética cuantitativa y
desarrollo matematico de la genética, sobre todo en
conceptos tales como ligamiento y mapas de ligamiento.

Estos fundamentos, hacen de Fisher el fundador de la
genética de poblaciones, con bases matematicas,
estadisticas.
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Padre de mejoramiento animal

J. L. Lush

Teoria del indice de

L.N. Hazel

En 1937, Jay L. Lush (1896 — 1982), quien es reconocido como el padre
del mejoramiento animal, publica su libro: “Planes para mejoramiento
animal” el cual tiene gran influencia dentro de los mejoradores a nivel
mundial. Indica que el mejoramiento animal tiene que dejar de ser un
asunto subjetivo, debe estar basado en una combinacién de
estadistica cuantitativa y de informacidn genética.

seleccién

Hazel, basado en las contribuciones de Lush, desarrolla en su tesis de
doctorado la teoria del indice de seleccién, un método utilizado por
décadas, en donde determina el peso que se le debe dar a cada
caracteristica bajo el proceso se seleccion. De igual manera desarrolla el
concepto para estimar las correlaciones genéticas.

Modelo animal BLUP

C. R. Henderson

Henderson, desarrollo la manera para calcular el valor estimado de cria (ebv),
este valor hace posible calificar los animales de acuerdo a su valor potencial
estimado de cria, lo que resulta en una mejor selecciéon y mejora genética en las
generaciones.

Mas adelante mejora la prediccién del valor estimado de cria, derivando el
mejor predictor lineal insesgado (BLUP), el también sugirié integrar el pedigri
completo, para incluir las relaciones genéticas entre los individuos, este modelo
es el llamado Modelo Animal.

Seleccion Genémica

e | ")”
. ’ -

g

el '-\.

T. Meuwissen M.

=
Actualmente Meuwissen y Goddard, han desarrollado métodos

para incorporar informacién de ADN a gran escala (informacion
gendmica), en el modelo animal, para estimar los asi llamados
valores gendmicos de cria

Go
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(Tomado con modificaciones de: Textbook animal breeding Animal breeding and genetics for
BSc students, 2014.Author: Kor Oldenbroek en Liesbeth van der Waaij Centre for Genetic
Resources and Animal Breeding and Genomics Group, Wageningen University and Research
Centre, the Netherlands)

El propdsito del mejoramiento genético de una determinada produccion, tiene
dos componentes: uno mejorando el ambiente de produccion (alimentacion,
manejo, sanidad, instalaciones, etc) o mejorando la capacidad genética de los
animales para producir en un determinado ambiente. De esta manera se optimiza
y se mantiene el recurso genético animal en los diferentes sectores productivos,

entonces nos preguntamos:

éQué es mejorar las especies?

El mejoramiento, es un conjunto de procesos que involucra areas como la
matematica, la estadistica y la genética, que tiene como Unica finalidad aumentar
la frecuencia de los genes deseables o las combinaciones genéticas mejores, en

una poblacién.

¢,Como aumento la frecuencia de los genes deseables en una poblacion?

Se realiza por proceso de seleccion y sistemas de cruces o apareamientos
de los animales. Dentro de una poblacién, uno de los factores que afecta
directamente las frecuencias génicas, es la seleccion, la cual no es otra cosa que
la eleccidn de los padres que daran origen a las futuras generaciones mejoradas,
es decir, con mayores producciones que los obtenidos por sus respectivos

padres.
¢Cuales aspectos a considerar en un programa de mejora?

1

Decidir sobre el objetivo y de la seleccion y los criterios de seleccion a

seqguir.

2- Eleccion del método de seleccion que se aplicara y el cual depende de
la estima de la heredabilidad de la caracteristica seleccionada.

3- Revisar o estimar los valores genéticos o de mejora de cada animal

candidato a reproductor.

4- Decidir sobre la intensidad de la seleccién
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5- Eleccioén de los animales para la reproduccion, teniendo en cuenta los no

emparentados para evitar la endogamia

Cuando se utiliza la genética para la mejora genética, se crean estrategias, a
partir del conocimiento basico de la especie, y se basa en los cambios que se
puedan obtener en las frecuencias genéticas, a partir de la seleccion, sin olvidar
las condiciones medio ambientales, que moldean la expresion de todos los
genes. Por lo anterior, el sustrato para el mejoramiento genético animal se basa
en la variabilidad genética de las poblaciones y uno de los objetivos principales,

es aumentar cualitativa y cuantitativamente la produccion de los animales.

Por lo anterior, es importante destacar algunas mediciones para el mejorador
tal como el valor fenotipo de una caracteristica para un individuo, que es la
medida de ese rasgo en el individuo, por ejemplo, si la altura de una persona es
1,74, ése sera su valor fenotipico. Si hablamos a nivel de una poblacion (un
conjunto de individuos, muestra, generacion, etc), en ese caso se puede calcular
la media y la varianza fenotipica o varianza total, por lo que la media para la
caracteristica en la poblacion, sera el valor fenotipico medio y la varianza se

correspondera con la varianza fenotipica o varianza total.

Uno de los primeros pasos, para la mejora es conocer el fenotipo de los
animales y tener claridad sobre las caracteristicas que se desee mejorar,
generalmente, las caracteristicas de produccién son cuantitativas. Por ello es de
vital importancia, la sistematizacion rigurosa de los registros y de los pedigries
de los animales de sus hatos. Dichos registros permiten obtener parametros
genéticos poblacionales, como la heredabilidad, las correlaciones genéticas, y la
covarianza. A partir de estos datos se identifican y evaltan los polimorfismos de
las secuencias de genes que puedan tener efectos sobre rasgos productivos y
se realizan evaluaciones en las que se incorpore la informacion molecular a los
modelos de evaluacion de datos productivos, generando como resultado

parametros genéticos mas precisos (Marin et al, 2013).
Los dos principales problemas que se resuelven en el mejoramiento animal son

1. Coémo definir el mérito
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2. Como hacer entender a los productores la aplicacion de la mejora genética

dentro de sus propios hatos.

Las principales herramientas de los programas de mejora, son la seleccion y
dentro de ella el fithess de los individuos (cuales individuos van a dejar
descendencia) y los sistemas de apareamiento (determinar los individuos

seleccionados que participaran en los apareamientos).

La variacion en el fenotipo, se puede descomponer a su vez en varianza
genética (lo que proviene de los genes), varianza ambiental (lo que aporta el
medio ambiente al fenotipo) y la interaccién de las dos variaciones, sin embargo,
la interaccion resultad dificil de medir y suele considerarse como 0, si no hay
evidencias de su existencia). La varianza genética a su vez suele
descomponerse en varianza aditiva (que es importante para el mejoramiento), la

varianza debida a la dominancia, o la debida a la epitasis.

La heredabilidad de un caracter cuantitativo en una poblacion, es el parametro
genético de mayor importancia, ya que determina la estrategia a ser usada en la
seleccion. Después de definir los objetivos del programa de mejoramiento
genético, el conocimiento de la heredabilidad de los caracteres es lo mas
importante. La heredabilidad se define en dos sentidos: el “amplio” y en el

"estrecho” (Quijano y Echeverry, 2015).

h2pa= o2 = 0% = 02p+02p+02 )

G%p 626+G%E 626+G%E

Tomado de: Jorge Humberto Quijano y José Julian Echeverri Zuluaga. 2015

Genética Cuantitativa
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En el sentido amplio se define como la proporcion de la variacion fenotipica
gue se debe a la genética y el remanente al ambiente. (Quijano y Echeverri,
2015).

Se le llama en el amplio sentido porque incluye como "hereditario” a todos los

componentes del genotipo. Recordando los conceptos, se tiene que:

En el sentido estrecho se define como la proporcion de la variacion fenotipica
gue se debe a la accion aditiva de los genes. Es la que se estima, como veremos
mas adelante, usando el parecido entre parientes visto en el capitulo anterior.
(Quijano y Echeverri, 2015).

Es la heredabilidad "verdadera” ya que la accion aditiva de los genes es la
parte que se transmite de generacion en generacion. Los otros tipos de accién
génica no se transmiten de padres a hijos, por tanto, la heredabilidad en el amplio
sentido tiende a "sobreestimar" los valores de la heredabilidad. (Quijano y

Echeverri, 2015). La expresion de la heredabilidad en el estrecho sentido es:

h°E = 62A/c2P (Tomado Quijano y Echeverri, 2015 )

El mejoramiento animal esta basado en el hecho de que muchas caracteristicas
de los padres se ven reflejadas en los hijos o en la progenie. Ello significa que
las diferentes caracteristicas de los animales son mas o menos heredables y se
pasan de padres a hijos. En mejoramiento genético animal, los padres
potenciales identificados como de buenas caracteristicas, son seleccionados y
los de excelentes caracteristicas son utilizados como los padres de una segunda
generacion, la cual sera mejorada, en las caracteristicas seleccionadas,
repitiendo el ciclo en generaciones sucesivas. A continuacién, se expone
brevemente algunos de las principales actividades que deben considerarse

cuando se establece un programa de mejora animal.
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Definir el
sistema de
produccion

Evaluacién
-Mejora genética
-Diversidad genética

Propagacién

-Programa de estructura de
los cruces

-Retrocruces

Selecciéon y cruces
-Respuesta selectiva de los
Cruces

-Consecuencias de la
decision de los cruces

Definicion del
objetivo del
mejoramiento

Coleccion de informacion
-Fenotipos
-Relaciones familiares

Determinar los criterios de
seleccién

-Modelo genético
-Estimacién del valor de cria

Figura No. 9. Pasos a seguir en mejora genética- Produccion propia

Por otra parte, de acuerdo con Pifieira et al, (2009), quienes citan a Cunnighan

(1974), el proceso del mejoramiento genético se puede explicar a través de un

flujograma de la siguiente manera:

42



Definir los rasgos a seleccionar

Disefio de las técnicas y procedimientos de medicion de éstos

v

¢Existen grandes diferencias de

varianzas genéticas aditivas entre poblaciones?

Lo

¢Como es la heredabilidad de los rasgos a

seleccionar en la poblacién elegida?

'

Si
—P>  Escoger la mejor
P E—

Baja

l

Y

¢Existe vigor hibrido?
(heterosis )

No

Sistemas de
cruzamientos

\/

Escasas
posibilidades de
mejora

Eleccidén de cruces que magnifiquen
la produccion

Alta Media
No ¢Existe vigor hibrido?
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En donde el proceso consta de seis fases (Pifieira et al, 2009):

1-

En la primera se definen los rasgos a seleccionar o se definen los
objetivos del mejoramiento, lo importante en esta etapa es que las
caracteristicas tengan un valor productivo, ser heredables y de facil

medicion.

En la segunda fase se elige la raza a mejorar, ya que puede haber razas

con las que se obtienen mejores resultados.

En la tercera etapa, se indica que debe haber un estudio sobre la

heredabilidad de los caracteres propuestos a mejorar.

En la cuarta etapa se define la estrategia a seguir para el mejoramiento,
de acuerdo con la heredabilidad de los caracteres, se aplica una u otra
etapa a seguir; si la heredabilidad es alta la seleccion es la estrategia, si
es media o baja, se debe evaluar el vigor hibrido primero, si hay vigor
hibrido es necesario un sistema de cruzamientos, si no, la posibilidad de

mejora €S escasa.

En la quinta etapa, se optimiza el programa de seleccion, maximizando el
progreso genético por unidad de tiempo hacia el objetivo propuesto,
ademas de disefiar técnicas de manejo reproductivo, como inseminacion

artificial.
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