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RESUMEN

En este articulo se presenta una revision gertgralos desarrollos cientificos mas
importantes de la genética que han permitido ldémpntacion de diversos métodos de
seleccion en especies animales domésticas. Bhab@s describir el proceso evolutivo de
las tecnologias genéticas desde sus inicios care@imientos relativamente simples, como
la observacion y registro de datos de campo, Hegjar a la obtencion de organismos
manipulados en su ADN y multiplicados con procedimos biotecnoldgicos que permiten
gue machos y hembras con caracteristicas superiegan miles de descendientes por

ano.

Todas estas técnicas han sido satisfactoriamerliieadgs en el Ultimo siglo en un
sinnimero de estudios en ciencia animal en vaaésep y en la region narifiense, nuestro
grupo de investigacion ha abarcado el estudio detipamente todos los métodos
selectivos en las especies de mayor interés pa@kacomo son los bovinos para leche y

los cuyes.
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La importancia de la investigacion en este campndiscutible toda vez que deben tenerse
en cuenta los factores positivos derivados delleagon genética y los potenciales riesgos

de los mismos tanto para la salud humana comogbacuilibrio medio ambiental.
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SUMMARY

This article presents a general overview of the tmiogportant scientific advances in

genetics, which have permitted the implementatibrdiverse selection methods with

domestic animal species. The goal of this papéo describe the evolutionary process of
genetic technologies from their early beginningthwelatively simple procedures such as
observation and recordings of field data to orgasisvhose DNA has been modified and
which have been multiplied with biotechnologicabgedures allowing improved male and
female specimens to breed thousands of descenuamyear.

All these techniques have been satisfactorily aplpl the last century in numerous studies
in animal science in different countries. Speclfican Narifio, our research group has been
concerned with the study of basically all the silecmethods in the species which are

more relevant for the region, namely, dairy cadtie guinea pigs.

The importance of carrying out research in thisdfis indisputable, since the positive
aspects derived from genetic application and therp@l risks they entail for human health

and for the environmental balance need to be takerconsideration.
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INTRODUCCION

En los dltimos afios, de modo especial en la déoaaladel siglo XX, se ha evidenciado un
rapido progreso en las investigaciones relacionadasel! estudio de varias caracteristicas

productivas en los animales domésticos y su ralamid la expresion de genes. En éstas, la



mayoria de dichos caracteres son el resultada ogdraccion entre factores ambientales
y un elevado numero de genes, de tal manera gestwio y analisis genéticos de esos
rasgos ha sido fundamentalmente de tipo estadidiintre multiples ejemplos podria
citarse el rendimiento lechero en bovinos, ovinaaprinos; la velocidad del crecimiento,
el peso vivo y el rendimiento en canal en espedésiicadas a la produccion de carne,

incluido los cuyes.

La mayoria de los caracteres antes citados se le@rado de manera eficaz mediante
herramientas clasicas de seleccion genética detgréos denominados programas de
mejora, los cuales se basan en la recoleccion pem® y fidedigna de los datos del
desempefio de los animales y el registro de los dpgoealdgicos o pedigri, lo que permite
la conectar los desempefios productivos de las piesggecon sus ascendientes,

descendientes y parientes colaterales.

Estos esquemas, basados en la genética cuantitdtara potenciado el incremento de la
productividad en practicamente todas las espe@estdrés zootécnico. No obstante, las
comunidades productivas y cientificas han decididlicar otras herramientas, como el
uso de marcadores moleculares, con el objetivo Id@nzar mayor eficiencia en los

programas de seleccion dirigida.

Los proyectos para secuenciar el genoma humancséaido de catalizador para que
genistas de todo el mundo orienten sus esfuerzom Ha geondmica aplicada a la
produccién animal, con lo que se espera mitigairesfo ecoldgico y ambiental generado
por el crecimiento de la poblacibn humana que re@@sente conlleva a una mayor
demanda de alimentos de origen animal y vegetal. Bta razon se considera a la
genomica como la herramienta de mayor potencia eldesarrollo no solo en la industria

animal, sino de otras de tanta importancia comnmddicina humana.

Retomando la produccion animal, uno de los cammoslel mas se ha concentrado la
actividad investigativa es en la Genodmica, conrepfsito de identificar en el genoma de
cualquier organismo secuencias relacionadas catteaisticas productivas, reproductivas
y de salud, con lo que se espera acelerar el ggoggenético y maximizar la
productividad de los animales (Womak, 2005: 1699).



La geonomica es una sub-disciplina de la genétieatigne por objetivo la caracterizacion
molecular de genomas completos, cuyo surgimientdebe a la integracion de las cinco
areas tradicionales de genética denominaglasaetica mendelianaitogenética genética

molecular genética de poblaciongsgenética cuantitativa, lo mismque al uso de nuevas

tecnologias de informética y robdtica.

En sintesis, la gendmica contribuye al desarrdédolas técnicas de la mejora genética
clasica, al reducir los costos para obtener pregesielectas, puesto que permite la
preseleccién de animales superiores, incluso atgesu nacimiento, ya que los mejores
animales son aquellos que heredan segmentos desooras asociados con un meérito

genético de interés econdmico y la transmiten@asgenie (VanRadem, 2008: 4414).

Dada la importancia actual de la genética en mudisaglinas, entre ellas la produccion y
la salud animal, asi como las posibilidades derddkatecnolégico que ésta ofrece, el
objetivo de este articulo es presentar una revid@tos avances mas significativos en las
diversas areas de la genética, sus perspectiiaancas. Consideramos que este tema tiene
una especial importancia para el departamento d&idJyaya que en esta region la
agricultura y la ganaderia tienen un peso impatant la generacion de empleo y en la

seguridad alimentaria.

En la Universidad de Narifio, el Grupo de invesii@aen Mejoramiento Genético Animal,
con apoyo estatal y con vinculacion directa colC¢mperativa de Productos Lacteos de
Narifio- COLACTEOQS, adelanta un programa de invast@, cuyo propdésito es producir
animales genéticamente superiores haciendo usasdeetramientas convencionales y de
ultima generacién, entre las que se incluyen agspegendémicos y de biotecnologia
reproductiva, como una manera de contribuir a Eesibilidad y competitividad de los

sistemas de produccion de leche en esta regiombidoa.
1. LA GENOMICA

La geondmica estudia la caracterizacion de losmasaompletos, es decir la localizacion
de los genes en los cromosomas, la construccidnagias genéticos y en Ultima instancia,

la secuenciacion completa del genoma y de los ptoddinales de la sintesis, es decir las



proteinas. En un nivel mas avanzado la gendmicadiesias funciones asociadas a

secuencias especificas.

Para una mayor comprension de este tema es neceseordar los siguientes conceptos

basicos:

1. En los organismos superiores o eucariotas, larnmdoion genética esta contenida
en moléculas de ADN que se encuentran distribuglagos cromosomas, los cuales
se localizan en el nucleo de cada célula.

2. En condiciones normales, el nimero de cromosomasretante de generacion en
generacion. Igualmente el juego cromosdémico es paesto que uno se hereda del
padre y otro de la madre.

El ADN esta formado por nucledtidos.

Un nucledtido contiene una base nitrogenada qudepser Adenina (A), Guanina
(G), Citocina (C) o Timina (T), el azicar desoxasia y un grupo fosfato. El orden
en que aparecen las bases es lo que denominamensiacy un cambio en dicha
secuencia es lo que produce las mutaciones.

5. Un mapa genético representa la ubicacion espedéaecuencias de ADN en cada
uno de los cromosomas.

6. Las secuencias ubicadas pueden tener o0 no unafucanocida.

En animales, los primeros intentos por construipasade especies domésticas se basaron
en dos tecnologias subyacentes de los primerossnggpedmicos humanos: la genética de
células somaticas y la hibridizacién situ® (Womack, 2005: 1699). Estos primeros
acercamientos al conocimiento de los genomas digaso, a su vez, a la aplicaciéon de
metodologias basadas en el uso de las endonucldasasstriccion, la PCR y los
marcadores moleculares. Todas estas metodologiasngunto, hoy en dia constituyen la

base de la ingenieria genética.

En 1970, Daniel Nathans y Hamilton Smith descubridas endocnoucleasas o enzimas de

restriccion. Estas enzimas tienen la capacidactaiar el ADN en puntos con una

% Existen varias fuentes con referencia a la coositin de mapas genéticos en animales domésticos, a
manera de ejemplo, véase, Womack y Moll (1986) pepa erBos taurusy Yerle et al. (1995) en cerdos.



secuencia especifita En 1977 se presentaron dos métodos diferentespgrmitieron
determinar la secuencia nucleotidica del ADN, uesadollado por Allan Maxam y Walter
Gilbert y otro por Fred Sanger. A partir de est@étodos fue posible conocer la secuencia
concreta de muchos de los genes descritos hastacesty en la actualidad sigue siendo la

técnica bésica para llevar a cabo el objetivo @tita la geondémica estructutal

Posteriormente, un gran avance para el desarr@ldadgenomica, lo constituyé el
descubrimiento de la PCR (Polymerase Chain Regctionocida comoreaccion en
cadena de la polimerasg descrita por Kary Mullis en 1985. La PCR peeméplicar
regiones concretas de una hebra de ADN generanddmero muy elevado de copias del
fragmento inicial. Esta técnica fue posible gra@asiescubrimiento de una polimerasa

termoestable, obtenida a partir de la bactBnermus aquaticus

Finalmente, el descubrimiento de los marcadore®cntdres, ha propiciado relevantes y
multiples aplicaciones en ciencia animal. Estoscadores son fragmentos de ADN que
sirven de referencia para seguir la transmisiorunlesegmento de cromosoma de una
generacion a otra. En un sentido restringido, urcasmr genético es ureamtidad genética

gue manifiesta polimorfismo y se hereda de formadeleana(Futuyma, 1997: 239). Por

polimorfismo se entiende multiples formas de unanmai caracteristica, como por ejemplo
el grupo sanguineo. El interés por detectar viamamolecular ha conducido a un enorme

incremento en el tipo y nimero de marcadores dibfmmpara analisis genético.

En un cromosoma normal de un organismo eucariaejgn observarse polimorfismos en
las regiones intrénicas y exodnicas. Las prime@sesponden a las secuencias que se
encuentran en mayor niumero y que se distribuyesi eentromero y telomero en forma de
minisatélites y a lo largo de todo el cromosoma, peeferencia fuera del centréomero, en

forma de microsatélites. Los genes estan situadoslargo de todo el cromosoma en

* Enzimas producidas por bacterias como mecanismeefimsh frente a los fagos, ausentes en la mayoria
del resto de los seres vivos. Muchas de estamasziortan el ADN de tal manera que se generaarsasy
cohesivos, que pueden formar puentes de hidrogesto, es, unirse con secuencias complementarias,
independientemente del organismo del que proverigsa. propiedad permite obtener quimeras de ADN, lo
gue no representa otra cosa que la posibilidaddstir ADN recombinante artificial.

® La genémica estructural se refiere a la caraeteion fisica de los genomas.



regiones de cromatina mas activas o regiones ea®njicse caracterizan por ser poco

receptivos a la tincion con el colorante Giemsa.

2. TIPOS DE MARCADORES MOLECULARES

RFLPs o Polimorfismos de Longitud de Fragmentos dRestriccion

En los RFLPs (Restriction Fragment Length Polympis) el genoma total de un
individuo es cortado por una endonucleasa de ce&in generandose una serie de
fragmentos cuya longitud se determina por el reciomento de una secuencia de
nucledtidos. Los cambios nucleotidicos generadoglistintos cortes permiten detectar el
polimorfismo entre dos o mas individuos. Este poliiismo se evidencia por
electroforesis, que es la migracion del ADN fragtadn en un soporte fisico sometido a

un campo eléctrico ((Futuyma, 1997: 50).
RAPD o Polimorfismos de ADN amplificados al azar.

En los RAPD RandomAmplified PolymorphismDNA) se emplean cebadores cortos (10
pares de bases) que se utilizan de forma individnakacciones de PCR con un nivel de
especificidad muy bajo. De esta forma se genergpatmdon de bandas sencillo que
dependera de la capacidad de los cebadores pavatemczonas en el ADN, parcial o
totalmente complementarias. En funcién de la segaenucleotidica, la amplificacion
evidenciara el polimorfismo existente entre dosividdos, dando lugar o no a
determinadas bandas (Avise, 2004: 91).

AFLP o Polimorfismos de longitud de fragmentos amplicados.

Los AFLPs Amplified FragmentLength Polymorphisms) constituyen un procedimiento
patentado que se desarrollé en plantas en 1998s Ewtrcadores se consiguen al combinar
dos metodologias: enzimas de restriccion, al igualen el procedimiento de los RFLP y la
reaccion en cadena de la polimerasa, lo que gga¢r@nes de bandas complejos en donde

es facil encontrar polimorfismos claramente diferables (Avise, 2004: 95).



STRs 0 microsatélites

En el afio 1989 se identificaron los microsatéldaéslescubrirse que existian zonas del
ADN no codificante que contenian repeticiones daandli, tri o tetranucledtidos y en un
nuamero variable de veces. Estos marcadores hanmmmablemente, los mas usados en la
identificacion de marcadores mendelianos altampaotendrficos. Los microsatélites se
llamaron primero VNTR VariableNumber of TandemRepeats) porque la unidad repetible
estaba presente un numero variable de veces. Bin®rVNTR también incluia los
minisatélites cuya unidad de repeticion es masalafde 100 a varios cientos de
nucledtidos). La nomenclatura terminé dejando ehitéo microsatélite o STRSort
TandemRepeat) para los mas cortos, y minisatélites o V&R los otros (Avise, 2004:
93).

SSCPs o polimorfismos conformacionales de cadenaica.

Las cadenas sencillas de ADN (denaturadas) y guergienente constan de 1000 pares de
bases (pb), asumen con frecuencia diferentes coafdones, aun, cuando difieren en un
anico nucledtido. Estas diferencias pueden sexctidas por electroforesis, una vez han
sido amplificadas usando la técnica de PCR (AvZ884: 97). En sentido estricto los

SSCP no son marcadores, sino una técnica derivalts dnarcadores SNP.
SNP o Polimorfismos de un solo nucledtido.

Los SNP Gngle NucleotidePolimorphism) son polimorfismos producidos por uricon

cambio nucleotidico, cuya frecuencia oscila entaeIlcada 600 y 1 de cada 1000 pb. La
importancia de estos marcadores se ha visto megdéia partir del momento en que la
descripcién de microsatélites, cuya densidad esqymowenor, ha resultado ser insuficiente
cuando se trata de estudiar una parte concretagef@ma con un nUumero alto de

marcadores.

La ventaja de los SNP es su facilidad de deteaiéer loci dialélicos, por lo que el uso de
‘microarrays’ o ‘microchips’ de ADN se esta gengz@hdo, aumentando drasticamente la

velocidad de deteccion y el volumen de analisisipes



A la fecha, en el laboratorio de Mejoramiento GewéfAnimal de la Universidad de
Narifio se han estandarizado las técnicas para ebtea marcadores antes descritos,
excepto los microarrays, los cuales esperamos rdéaaren proximos trabajos de
investigacion.

3.PROPIEDADES DE LOS MARCADORES MOLECULARES

La deteccion de los marcadores en el laboratargal@ realizarse sobre cualquier tejido del
animal y a cualquier edad, obteniéndose un gengtigono se vera influido por el paso del
tiempo ni por el ambiente, a diferencia de los @madoces fenotipicos que estan fuertemente

influidos por el ambiente y cambian con la edad.

El nivel de informacion, facilidad y costo de deiéo de los marcadores varian
dependiendo del tipo de marcador utilizado. En ggnan marcador es mas informativo
cuando tiene mas alelos y cuando su herencia esnoante.

Los datos obtenidos con el uso de marcadores matesuproveen informacién genética
altamente informativa en el estudio de los genontdsuso de estos marcadores revela no
solo, las caracteristicas del ADN sino también, guede especificarse la forma de
transmision de los caracteres (Avise, 2004: 6).

4. APLICACIONES DE LOS MARCADORES MOLECULARES

Los marcadores moleculares han sido ampliamentiasn biologia evolutiva y aplicada,
permitiendo la asociacion de especies distantegefiléticamente y en humanos como
técnica de diagnostico de varias enfermedades iteiad y en pruebas de paternidad. En
ciencia animal, la seleccion asistida por marca¢kéarker-Assisted selection 6 MAS)
permite la identificacion de caracteres que soredables y que pueden ser medidos,
independientemente de la edad y sexo del animalvehtaja de esta seleccion, esta en las
posibles correlaciones, que pueden identificarse aaracteristicas de valor econdémico
(Haley y Visscher, 1998: 85). A continuacion désoemos algunas de las aplicaciones

mas frecuentes en la seleccion asistida por maresido



4.1 Mapas gendmicos

En un mapa gendmico todos los cromosomas estatadesiaon marcadores y con genes.
Para esto, se requiere la previa elaboracién deapa genético relacionando los diferentes
loci entre si independientemente de su localizaci@mosomica, que a su vez se ha
establecido mediante técnicas que culminan en ysarfigico. Las mismas técnicas de
localizacidbn genética y fisica se utilizan para identificacion de secuencias
correspondientes a caracteres de interés, dendosim@TLs Quantitative Trait Loci) o

genes que afectan a caracteres de importanciamonoé

El primer paso para realizar un mapa genémico eedaripcion de un nimero suficiente
de marcadores moleculares; éstos se relacionanconastros basandose en la deteccion de
ligamientd. El andlisis de ligamiento es el método clasige permite conocer la fraccion
de recombinacion mediante el estudio de la cogagr@n de los marcadores con los de
caracteres de interés, utilizando individuos quéepecen a estructuras familiares (medios

hermanos) o determinados tipos de cruzamientos &trocruzamiento).
4.2 Mapas fisicos

Para muchas de las aplicaciones en geondémica gseneqin mayor grado de resolucion

gue es posible lograr mediante la cartografiadidie fragmentos de ADN.

Un mapa fisico inicia con la fragmentacion del geaaonediante una digestion parcial, los
fragmentos generados, forman un conjunto de clgoesse traslapan unos sobre otros

hasta completar un cromosoma o0 el genoma compktond especie. La ubicacién en

® Esta propiedad fisica permite deducir la posiciénudas secuencias determinadas de ADN midiendo el
namero de veces en que se separan dos loci pomiatacion meidtica. De esta manera, los distintos
marcadores se pueden posicionar a lo largo de dmmosomas en grupos de ligamiento o sinténicos
consiguiendo una densidad que permite en muchas tasalizar genes de interés en patologia o poidiuic
por su ligamiento con determinados marcadores.a Baa ampliacion de conceptos y definiciones, véase
Haley y Visscher (1998).



estos fragmentos de regiones conocidas de ADN @dares) permite un traslape, de
manera que se puedan ir construyendo pequefiossgaum se agrupan a su vez en

unidades mayores hasta cubrir en su totalidacbet@soma en estudio.
4.3 Aplicaciones de los mapas Gendmicos

Una de las aplicaciones mas importantes de los srggradmicos es la posibilidad que nos
ofrecen para iniciar trabajos de localizacién deegeresponsables de caracteres de interés.
Las estrategias de identificacion de estos genpsenderan del tipo de caracter que nos
interese, esto es, si se trata de un caracter fimmuleo complejo y del nivel de
conocimientos que tengamos sobre la biologia d@kcter o del modelo de herencia. De
esta manera se han identificado genes tan impestasdmo el gemal, responsable del

sindrome de estrés porcino o el gestn asociado con la hipertrofia muscular bovina.

La mayoria de los caracteres productivos estandanfliados por multiples loci o poligenes.
La posicion de estos genes puede estimarse a pftigrado de ligamiento entre

marcadores moleculares que se sitlan en sus estrgrus caracteres de interés, lo que
permite su localizacion, estimacion del efecto gragluce sobre el caracter y la posterior

identificacion de la secuencia responsable.

Una metodologia general de localizacién de gen€Tbs® (Quantitative Trait Loci) se

puede concebir en tres pasos:

Inicialmente se hace una barrido genémico, por giemediante la obtencién de 300-400
marcadores distribuidos uniformemente por todceabga, utilizando técnicas clasicas de
andlisis de ligamiento, lo que permitiria, la lazation de la regidon o regiones de interés
con una resolucion de 20-30 cM (centiMorgan). lausg satura la region o regiones de
interés con un elevado numero de marcadores yoseg a un analisis de desequilibrio de
ligamiento (analisis de asociacion). En este priociedto el grado de ligamiento, es decir,
la proximidad, se estima analizando la reducci@ sgiproduce con el paso del tiempo del

nivel de desequilibrio de ligamiento. El analises asociacion, a diferencia del analisis de

" Caracteres de herencia simple, generalmente degas por un Gnico gen.
8 para ampliar la informacién sobre construcciémegas fisicos usando QTLs puede consultarse eutmapi
1 del libro: Molecular markers, Natural historydagvolution de Avise, J. C. (2004).



ligamiento, permite incorporar individuos que notpeecen a alguna estructura familiar, e
incrementar asi, la resolucion hasta valores dd @M. Finalmente, se realiza un clonado
posicional, obteniendo, la secuencia exacta deliggticado en el fenotipo de interés.

Dos ejemplos caracteristicos de esta estrategi@ertapas lo constituyen la identificacion
del gen responsable de la fibrosis quistica enoehtdie y del gen responsable de la

hipertrofia muscular en bovino (Avise, 2004: 16).

5. IDENTIFICACION GENETICA, TRAZABILIDAD Y CONTROL
GENEALOGICO

El individuo, desde estados muy tempranos, posegEnoma estable para el que tendra un
determinado genotipo en los marcadores analizdglsts.huella genéticague, como la
huella dactilar de un individuo, es Unica y faciiiee reconocible mediante técnicas
moleculares, permite la identificacion en todo motaey circunstancia. La trazabilidad es
una de las consecuencias de la posibilidad deifdacton individual que nos permite los
marcadores moleculares. Este término se aplicgpadibilidad de identificar una muestra

anonima y seguir su rastro hasta su origen.

Otra consecuencia inmediata de las posibilidadegatgificacion individual junto con la
propiedad de herencia mendeliana de los marcadwiesulares es la posibilidad de llevar
a cabo el control de filiacién, lo que nos perraitmantener la integridad de los libros
genealdgicos cuya fiabilidad es fundamental pawal a cabo los programas de seleccién
y mejora (Avise, 2004: 15).

La potencia estadistica que es posible hoy en wigaleespecie de animal domeéstico
permite no sélo la exclusion de paternidad, tame®posible la asignacion de paternidad

0, en general, la contrastacion de cualquier gide parentesco.

La diferencia genética entre poblaciones aisladgsoductivamente es posible ser

detectada y, por ello también lo es asignar mueatnanimas a determinadas poblaciones.



6. ESTUDIOS DE DIVERSIDAD GENETICA

Los marcadores moleculares constituyen una buemanhienta también para analizar la
diversidad genética como medida de control de ainale poblaciones, introduccion de
determinados genotipos, limites para la seleccianegida del empobrecimiento de la
variabilidad genética. Dado que la informaciénteaita en los genomas es enctnie

aplicacion de los marcadores moleculares permiemtificar inicialmente el estado
genético de las poblaciones de estudio y deternmagimetros como la migracién entre

individuos dentro de la misma especie, consangaihigdarentesco o identidad genética.

En ciencia animal, estos estudios han potenciadoptogramas de seleccion asistida,
porque permiten a los criadores asociar las fregasme los parametros con la presencia o

ausencia de caracteres de interés productivo.
7. CARACTERIZACION DEL PROTEOMA.

La geondémica funcional tiene como objetivo la cemazacion del proteoma, esto es el
conjunto completo de genes que determinan proteimas genoma y de la caracterizacion

de los patrones de expresion génica.

La geonomica funcional parte de la informacion promnada por la secuenciacion a gran
escala llevada a cabo en los proyectos genomappriBisde numerosas estrategias para
identificar el conjunto de genes funcionalmentevast entre ellas la utilizacion de chips
de ADN en los que se ubican muestras de ADNc (sapraéticas de ADN) conocidos de
diferentes genes que posteriormente se exponenNamAfetal (ARN de tipo mensajero)
aislado de las células o tejido que nos intereseedtilitado permite conocer qué genes se
expresan en un tejido concreto, en cualquier fatelesarrollo o en cualquier situacion

ambiental.

Esta tecnologia de microchifispermite ya hoy disponer en una pequefia superdieie

pocos centimetros de hasta 400.000 sondas de APNwgpden ser hibridadas con miles de

° Por ejemplo un genoma tipico de mamiferos condisigerca de 3 billones de pares de nucleétidos.
19vease Collier et al (2006), use of gene expressiicnoarrays for evaluating enviromental streseraice
at the celular level in cattle.



ARNmM provenientes de un tejido determinado o de célala sometida a diferentes
ambientes, lo que resulta de gran utilidad en @ligia de la expresion génica. Esta
estrategia masivamente utilizada ha permitido ifleat genes a partir de colecciones de
secuencias denominadas ESTs (marcadores de sesuen@resadas). Aunque en la
actualidad la informacion disponible de estos n@ooes en las especies de animales
domeésticos es significativamente mas reducida, #0000 en bovino o 65.000 en
porcino, en comparacion con la especie humana qudaxisten casi 4 millones de ESTs
depositados en bases de datos de acceso publistitegen un buen punto de partida para
posicionar genes de interés o definir conjuntogeates o proteinas que son importantes en

la determinacién de caracteres de interés econdmico
8. INSEMINACION ARTIFICIAL

En la mayoria de los actuales sistemas de produqe#valece el caracter intensivale

los mismos, en los que se cria a los animalespacties reducidos, la alimentacion se basa
en concentrados cuidadosamente balanceados y sgesom una medicacion intensiva
tanto de caracter preventivo como sintomatico. Ete enarco, la seleccidn genética
tradicional se basa en cruzamientos entre distirdags de una misma especie y en la
seleccion intensa dentro de cada raza. Este msquene como fundamento la
multiplicacién de machos selectos a través dedenminacion artificial, lo que permite que
un buen semental, tenga miles de descendientdgsandespués de muerto, tal como ha

sucedido con toros especialmente de razas comaekiojsBrahaman.

Las nuevas técnicas han potenciado aun mas el aida skleccion artificial, ya que el
semen antes de congelarse se pude sexar, clasificar libre de una buena cantidad de

enfermedades y saber si transmitird genes favaralle ciertos rasgos.

1 Un ejemplo claro del caracter intensivo de setetdirigida, se evidencia en el tropico Alto de iRiar
Aqui, estudios adelantados por el grupo de MejagatoiGenético Animal de la Universidad de Narifem h
establecido, de manera preliminar, una seleccianvplumen de leche en las distintas razas del ganad
existente en los distritos lecheros de Pasto, Ragoia Guachucal. La aplicacion del marcador madéecu
SSCPs sobre el genoma de estos ejemplares proaedana herramienta en la identificacion de losogpos
asociados al gen de la kappa-caseina, proteirsaléehe bovina.



9. LATRANSFERENCIA DE EMBRIONES .

En los ultimos afios, en los paises de la Union gaap Estados Unidos y Canada, la
inseminacion artificial se combina y potencia camawnueva técnica conocida como
transferencia embrionaria, queonsiste en administrar una cantidad controlada de
hormonas a hembras seleccionadas por sus cualigadésicas y que dan origen a una

superovulacion, es decir que se generan vario®gwan vez de un solo 6vulo fecundable.

Por medio de la inseminacion artificial estos égukon fecundados con esperma de
sementales altamente calificados. Unos siete disgues de la fecundacion artificial, los
embriones generados por los 6vulos son extraidts matriz de la vaca por medio de una
sonda y posteriormente implantados en el Utero te v@ca nodriza, que sera la que
desarrolle y termine la prefiez, con lo que en @esgiobtiene un “superternero”. Con este
sistema una vaca selecta puede tener varios hojoafio, a diferencia del sistema natural

donde solo pude parir un ternero anual.

La técnica ha evolucionado de manera sorprendentesg limita a la obtencion de varias
crias de una misma vaca, sino que los embrioneslepusexarse, particionarse y
caracterizarse molecularmente para determinarles lel existencia de genes favorables o
desfavorables, para multiplicarse si la situaci®fie@orable o descartarse si en el embrién

se detectan genes desfavorables.
10.LOS ANIMALES TRANSGENICOS .

La transgénesis consiste en la hibridacion de gdeesspecies evolutivamente distantes.
Por ejemplo la introduccion de genes de especigstales en especies animales o de genes

humanos en el genoma de animales.

Dado que en general los genomas son altamente g@siphun existe una gran escasez de
informacién en torno a sus estructuras. Por lootémimplantacion de un nuevo gen en el
genoma animal presenta diversos riesgos y cualdgusarcion debe realizarse con un
conocimiento muy exacto del gen que se va a reaapiade las relaciones estructurales

de ese nicho genético con el genoma en conjuntobiBa debe tenerse en cuenta que se



corre el riesgo de neutralizar genes quiza bagiena el crecimiento o que acarreen la

muerte del embrion.

En 1983, en la Universidad de Washington y Pensidvae consiguio insertar con éxito un
gen de la hormona del crecimiento humano en elrmgande un embrion de ratdn. Los
ratones que surgieron de esta manipulacion tehidobée del tamafio normal. En 1985, en
la Universidad de Ohio se implantaron genes deotenbina del crecimiento de un conejo
en embriones de ratones; también en este cas@surgiatones gigantes. Debido a estos
éxitos, el Ministerio de Agricultura de Estados dbs subvenciond otra serie de
experimentos en microgenética en los que se imeargenes de la hormona humana del
crecimiento en embriones de cerdos y corderos;esibargo los resultados no fueron
demasiado alentadores ya que en los pocos ejemglaeesobrevivieron a la implantacion
se apreciaban graves deformaciones 0seas en gmiergo, asi como dolencias reumaticas
en las extremidades y defectos oculares como rlbésino. Otro sinnimero de ejemplos

sobre insercion de genes incluye los trabajodapids
11.LA REVOLUCION GENETICA .

La revolucion genética en las explotaciones gam@adeo se basa solamente en el uso de
tecnologias reproductivas, marcadores molecularemimales transgénicos, sino en la
utilizacion de bacterias transformadas genéticaengpie influyen decisivamente en el
metabolismo del animal. EI maximo exponente esasb ae las hormonas del crecimiento
del ganado vacuno, que ahora empieza a discutirdeumpa. Asi uno de los mayores
objetivos de la investigacion gendmica en bovinass la identificacion de genes
relacionados con la produccion de la leche y asiblser su uso en los programas de
seleccion asistida (Szyda y Komisarek, 2007: 29'ALsu vez, la importancia fundamental
de las proteinas de la leche en la tecnologia sl@limentos es, establecer, el papel que
juega cada proteina con el rendimiento de quesa galidad de leche (Jiménez y
Richardson, 1988: 2640).



12.CLONACION .

La clonacion verdadera consiste en obtener cogéagicas de un organismo adulto a partir
de cualquier célula de su cuerpo. El ejemplo negsesentativo de la clonacion fue
logrado en Escocia cuando lan Wilmuth, logré ohtém@veja Doly a partir de células de

la glandula mamaria.

La clonacion ofrece un potencial ilimitado paradesarrollo de nuevos métodos de
tratamiento de mdultiples enfermedades y para erdsi cientifico ya que proporciona
importante informacion respecto a la diferenciaciéelular y las posibilidades de

programarlo y reprogramarlo.
CONCLUSIONES Y CONSIDERACIONES FINALES

Desde el redescubrimiento de las leyes de Meralggnética se convirtié en una disciplina
cientifica que revoluciono la biologia. Los pripiois de Mendel siguen vigentes y han
contribuido con la solucion de mdltiples relaciooscton la produccion y salud de los
animales domeésticos. La aplicacion genética deomagpacto esta relacionada con el
mejoramiento de los caracteres de mayor importawadmica en casi todas las especies
domesticas, pero con el advenimiento de las tésmeaeculares, la secuenciacion de los
genomas Y el uso de las biotecnologias reprodsctiva actuales esquemas de produccion
han experimentado y continuaran experimentando blestacambios que permitiran
encontrar el animal ideal, el cual podria desaéicomo un individuo altamente

productivo, poco exigente en nutrientes, altaménté y longevo.

Si bien son innegables los beneficios obtenidoefento de la aplicacion de la genética en
produccién animal, es necesario tener en cuentsagu@én existen efectos potencialmente
nocivos como la diseminacion de enfermedades yaaltnes ecoldgicas en muchos

habitas sensibles.

Las anteriores consideraciones evidencian la rgmegie investigar en todos los campos
de la genética para ofrecer a las comunidadesifitasty productivas informacion veraz

sobre los efectos de las aplicaciones de las nuegaslogias que ofrece la genética. En



este sentido nuestro grupo de investigacion haen@o una dindmica de crecimiento y
ha abarcado hasta la fecha la mayoria de aspede8ados en este articulo y tiene como
meta avanzar en nuevos temas para estar a tonta amtualidad cientifica nacional e
internacional. Para consultar la actividad invediiga del grupo recomendamos visitar la
pagina WEBNttp://promegalac.udenar.edu.co
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