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Diagrama del cromosoma 3 del bovino donde se muestran los diferentes marcadores que son QTL’s relacionados con calidad

dela carney leche. Las lineas indican la posicion dentro del cromosoma y el color a la caracteristica que se asocian.
Fuente: http://genomes.sapac.edu.au/bovineqtl/nome.php?userid=guest&password=guest

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

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

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

deseables para caracteristicas im-
portantes (Van Eenennaam, 2009).
Es tal el interés que ha desper-
tado esta herramienta, que existen
diversos grupos de investigacion
en el mundo que han dedicado
su esfuerzo para poder encontrar
los QTL"s con efecto mds signifi-
cativo en aquellas caracteristicas
que beneficien a la produccion
en el ganado bovino (Barendse,
2002; Barendse, 2006; Casas, 2006;
Jhonston y Graser, 2010; Page et al.,
2004). Existen a la fecha una serie
de QTL's que han sido ubicados en
el genoma del bovino, estos pueden
consultarse de forma publica y gra-
tuita en sitios donde el acceso es
libre, en ellos se muestra el mapa
genético y con esta informacién se
puede realizar una bdsqueda de la
distribucién de los /oci ahi descri-
tos en poblaciones de bovinos lo-
cales. Un ejemplo de estos sitios se
citaenlaFigural.

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

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

MARCADORES GENETICOS

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