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a seleccion es un conjunto de decisiones que modifica la
estructura de una poblacion tomando como progenitores
de la siguiente generacién a los individuos de mayor
valor genético. El fin dltimo es la modificacién del valor
medio de uno o més caracteres, mediante la modifica-
cion de las frecuencias de los alelos de los genes que
gobiernan esos caracteres. Al operar sobre los genes y
no sobre los genotipos, se modifica el valor medio del caracter de
forma permanente y transmisible.

El método clasico de estimacion del valor genético de un ani-
mal recurre a una combinacién de fuentes de informacién: el
fenotipo propio y el de los individuos emparentados (antepasados,
descendientes y colaterales). La sofisticacion de los modelos y el
aumento continuado de potencia de los medios de computacion
disponibles, han permitido alcanzar una gran eficacia en el pro-
ceso de estimacidn, llegando a poder prescindirse del dato propio,
por ejemplo en las variables ligadas al sexo como la produccién
lechera o los indices reproductivos.

Los desarrollos més recientes de la genética molecular han
abierto nuevas perspectivas en torno a la posibilidad de acceder
directamente al genoma de cada individuo, incluso a edades muy
tempranas. Ya es posible utilizar esta herramienta de forma com-
plementaria, o incluso alternativa, del método BLUP, todo un clé-
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0S programas de seleccion

sico en la estimacion del valor genético. La seleccién asistida por
marcadores, 0 MAS, es una de estas herramientas. Puede apli-
carse mucho antes del inicio de la vida productiva de los anima-
Jes, acortando los intervalos generacionales u obviando las fases
improductivas, y no requiere disponer de datos fenotipicos del
individuo a evaluar. Se dice que es la panacea para las variables
dificiles o caras de medir y con baja heredabilidad, en las que
los esquemas de mejora centrados en los datos fenotipicos son
poco rentables por el alto precio o escaso valor de Jos datos
empleados.

Antes, deben cubrirse dos etapas: la identificacién de los genes
que gobiernan el cardcter sobre los que se ejercerd la seleccion, y
la incorporacion de recursos de la genética molecular en los
esquemas de seleccion.

Identificacion de genes

La mayoria de los caracteres de interés zootécnico son de tipo
cuantitativo, de los que puede presentar cualquier valor dentro
de cierto rango. De acuerdo con el denominado “modelo infini-
tesimal”, este tipo de distribucién se debe al efecto simultdneo
de gran nimero de genes, cada uno de ellos con una contribucion
practicamente inapreciable, y al concurso de las influencias
ambientales. Con semejante premisa acerca de su pequeifio efecto,
parece dificil identificar semejantes genes. Y es que el modelo
infinitesimal ha sido puesto en entredicho por estudios sobre el
papel de la genética en los caracteres de viabilidad (Orr, 1999).
Algunos caracteres se ven determinados por muchos genes -son
poligénicos-, pero sus efectos presentan una distribucion de tipo
exponencial: la mayoria son inapreciables, pero algunos si tienen
un efecto importante. En este nuevo contexto es viable y dtil la
identificacion de los genes mds importantes: es la bisqueda de
QTL (Quantitative Trait Loci).

La identificacién de uno o mds QTL se basa en la combina-
cién de informacion molecular -diferencias relativas al ADN- y de
informacién fenotipica -medida de un caracter- en poblaciones
mas 0 menos estructuradas (Bovenhuis et al., 1997). Los estudios
de este tipo requieren grandes inversiones y no estdn orientados a
la identificacion de genes concretos, sino de segmentos de cro-
mosomas relativamente largos que podrian contener docenas de
genes. Estos segmentos se definen por la presencia de uno o
varios marcadores. En una segunda fase, se busca la posicién del
gen en el segmento, para lo que se dispone de varias diversas
técnicas. En los casos mds favorables, se podria llegar a identificar
con precision el gen que contribuye al caracter estudiado.

En esta fase, hay que distinguir entre “genes mayores”, que
son aquellos en los que el cambio de un alelo provoca una fuerte
modificacién apreciable o fenotipica, y los QTL propiamente




dichos, también llamados poligenes, cuyos alelos presentan una
distribucién de efectos continua. Los principales genes mayores
que se han descubierto con valor zootécnico son el responsable
de la hipertrofia muscular bovina o cularidad, el gen del receptor
de la ryanodina (halotano), que afecta a la calidad de la carne, el
gen del receptor del estrégeno (ESR) que afecta a la fertilidad, el
gen “white” del porcino... En cuanto a los QTL, los estudios se
han centrado en la produccién lechera del ganado vacuno, y en la
fertilidad y el crecimiento del porcino.

Incorporacion de recursos de la genética
molecular en los esquemas de seleccion

Existen dos tipos de informacién susceptible de ser incorporada
a un esquema de seleccién: el polimorfismo de un gen mayor
identificado con precision, y un marcador asociado a un QTL.

En el caso de un gen mayor, hay que establecer las diferentes
versiones del gen y medir sus efectos. Para un QTL, se dispondra
de uno o dos marcadores asociados con el efecto sobre el carac-
ter de interés, y de informacién acerca de la importancia de su
efecto a través del andlisis de la variabilidad en el cardcter.

Debe notarse que en el caso de los caracteres cuantitativos,
los efectos de los genes dependen de la poblacién y de las cir-
cunstancias ambientales en las que se realizaron las mediciones.

La informacién disponible sobre la determinacion genética de
los principales caracteres de interés zootécnico es muy limitada
actualmente, quedando atn mucho por descubrir. De hecho, la
mayor parte de estos caracteres posee una componente poligénica
y el conocimiento de esta variabilidad genética es muy limitado
en la actualidad.
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Progreso genético

El progreso genético depende de cuatro factores:

* [a intensidad de seleccion.

* La precision del criterio de seleccion.

¢ La vanabilidad genética del cardcter seleccionado.

¢ Inversamente, del intervalo generacional.

Es la famosa formula del criador. El empleo de informacién
molecular, en lugar de la informacién fenotipica que se usa en
la actualidad, afecta positivamente al progreso genético actuando
sobre tres de los cuatro factores. ya que aumenta la precision de
estimacion del valor genético, aumenta la intensidad de seleccion,
y disminuye el intervalo generacional.

En el marco de un programa de mejora, el objetivo consiste en
aumentar la frecuencia de los alelos mds favorables. El progreso
genético dependerd del efecto del gen. Si el gen esta identificado
con precisiéon podria llegar a fijarse, convirtiéndose en el tnico
alelo presente al cabo de unas pocas generaciones. Paraddjica-
mente, este enfoque no es el éptimo en términos de progreso
genético, ya que los demds genes -los poligenes- afectan al cardc-
ter y no son tenidos en cuenta al seleccionar el gen mayor. Por el
contrario, ejerciendo seleccidén a favor del gen mayor se reduciria
la variabilidad en el fondo poligénico. Es un hecho demostrado
que las respuestas de seleccion obtenidas rapidamente se hacen a
costa de los resultados a largo plazo (Gibson, 1994). El maximo
progreso genético se obtendrifa, teniendo en cuenta el mecanismo
de determinacion genética del cardcter, combinando dos tipos de
informacion: informacién molecular con un valor de mejora que
tienen en cuenta la presencia del gen mayor, e informacién feno-
tipica utilizada para obtener el valor de mejora BLUP clésico
debido al fondo poligénico.

En el caso de los QTL, la seleccion no se ejerce directamente
sobre el gen de interés, sino sobre un marcador asociado al gen.
Estos marcadores son secuencias genéticas faciles de identificar
en el laboratorio, y el vinculo que presentan con el gen no es
firme, pudiendo ademas ser de signo distinto en distintas familias.
Esta limitacion obliga a comprobar peridédicamente la asociacion
gen-marcador, lo que no se puede hacer a menos que se dis-
ponga de genotipos para todos los animales, inviable en pobla-
ciones grandes.
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Nuevos esquemas: velogenética y whizzogenética

Georges y Massey propusieron en 1991 un esquema de selec-
cién, que denominaron velogenética, que aprovecha las sinergias
entre los avances recientes de la tecnologfa de la reproduccién
asistida y los armnba referidos de la genética molecular. El esquema
supone: recoger ovocitos; cultivarlos, madurarlos y fertilizarlos in
vitro; y finalmente seleccionarlos en funcién de los resultados de
los tests genéticos realizados sobre una biopsia embrionaria -célu-
las extraidas de forma inocua- para decidir su reimplantacion. El
avance es doble: se aprovecha el incremento de potencial repro-
ductivo via hembra que aporta la fertilizacién in vitro, y se reduce
enormemente el intervalo generacional, al adelantar las decisiones
de seleccion al inicio del desarrollo fetal.

En el esquema denominado whizzogenética (Haley y Visscher,
1998) (whizzo tiene connotaciones de centrifuga de laboratorio),
va mucho més alld. Los embriones obtenidos por lavado uterino
de una vaca sometida a un tratamiento de superovulacion se cul-
tivan, biopsian y seleccionan en funcion del perfil de marcadores
que presenten. Pero no se reimplantan: se permite su desarrollo in
vitro, se Jes induce la meiosis de forma que el producto pueda
actuar como gameto para fertilizar un ovocito y producir un
embrién que serd cultivado, biopsiado y seleccionado. El ciclo se
puede repetir. Las herramientas para hacerlo estdn disponibles.

Perfiles de expresion génica para identificar
animales con riesgo de enfemedad

Ademads de la constitucidén genética del animal -que confiere
resistencia o susceptibilidad-, el ambiente también tiene un notable
impacto en la expresién génica: alojamiento, localizacion geogra-
fica, estrés por mezcla de lotes o por transporte, y nutricién afec-
tan al donde, cudndo y cudnto se expresan los genes. Ahora se
puede medir la actividad de transcripcion genética de individuos
en distintos ambientes, y para miles de genes simultineamente.
Pero ain no se han producido los avances necesarios en la crea-
cion de las ingentes bases de datos con informacién genética que
se requieren, para descubrir los patrones de expresion de los ani-
males cuya salud presenta alglin riesgo. Por otra parte, ain queda
un largo camino en el desarrollo de dispositivos para obtener
mucha informacién genética de un animal con un minimo coste.

Conclusiones

¢ La utilizacién de marcadores genéticos en los programas de
seleccion es una herramienta que complementa los sistemas tra-
dicionales de valoracion genética de los animales.

* El acortamiento del periodo generacional es una argumenta-
cion basica para la utilizacion de marcadores genéticos de forma
racionada en la valoracién de los jovenes sementales que se pue-
den someter a testaje.

* La disminucién de los costes asociados al proceso dard lugar
a la utilizacién de marcadores genéticos de manera mds activa
en todos los programas de seleccion. B
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