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  PRESENTACIÓN




  

    El área de la genética cuantitativa y el mejoramiento genético animal es poco desarrollada en Colombia cuando se compara con países como Estados Unidos, Canadá y algunos países europeos. Se puede afirmar que la gran mayoría de los textos en este campo son de origen extranjero provenientes de países con condiciones ambientales, razas y manejo diferentes a Colombia, como los antes mencionados.




    Este trabajo presenta una visión del campo de la genética cuantitativa, basada en las experiencias obtenidas en esta asignatura desde 1980 en el área del mejoramiento animal. El objetivo preten-dido es servir de apoyo a estudiantes, profesionales y empresarios del subsector pecuario con la presentación de algunos resultados de campo obtenidos en estudios realizados por investigadores colombianos y, en especial, los realizados en el departamento de Antioquia y en el Departamento de Producción Animal de la Universidad Nacional de Colombia Sede Medellín.




    El presente trabajo consta de diez capítulos. Los primeros tres capítulos tratan de la herencia de los caracteres afectadas por pocos pares de genes (herencia mendeliana) y la variación de los caracteres cuantitativos, objeto de la selección animal, su complejidad, y las medidas estadísticas empleadas para su estudio. El cuarto capítulo aborda las bases genéticas de las poblaciones desde el punto de vista descriptivo y de las fuerzas que permiten el cambio genético de ellas. En los capítulos quinto y sexto se construye el modelo básico del mejoramiento animal del cual es derivado su base teó-rica. Finalmente, los capítulos séptimo a décimo tratan de los parámetros genéticos de la población que permiten la selección, tales como el parecido entre parientes, la heredabilidad, repetibilidad y las correlaciones genéticas; su definición, interpretación y las bases de su estimación.




    Cada capítulo incluye en el desarrollo de la temática, ejercicios de aplicación, lecturas complementarias, especialmente de trabajos realizados en Colombia y Brasil y bibliografía. También se presentan anexos de la programación en SAS para la estimación de parámetros genéticos y descripción de poblaciones.
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  Hasta hace muy poco tiempo la genética cuantitativa y el mejoramiento animal se consideraban como un pilar de la zootecnia con nula o muy poca aplicación a nivel de explotaciones en Colombia. Afortunadamente, en la actualidad esto ha cambiado y hoy se reconoce como una herramienta de transformación, junto con la nutrición y la reproducción para el mejoramiento en los rendimientos de las características de importancia económica objeto de la selección. Hoy la evaluación genética de las poblaciones es una necesidad sentida por los ganaderos, las asociaciones y el mismo Estado que, a través de entidades como Corpoica y la Universidad Nacional de Colombia, vienen realizando este trabajo.




  1.1 Sinopsis histórica del mejoramiento animal




  Robert Bakewell (1725-1795) es reconocido como el primer gran representante de la selección animal, responsable de la formación de las razas “puras” dentro de las especies bovina, ovina y equina. Para esto usó la consanguinidad de los hatos para procrear y seleccionar toros y moruecos. Sus trabajos dieron origen a las asociaciones de razas y a la creación de los registros genealógicos.




  En 1865, Gregor Mendel descubrió las leyes de la herencia, que darían bases para el surgimiento posterior del mejoramiento animal; sin embargo, sus trabajos tuvieron muy poca difusión inicial. No fue sino hasta 1900, cuando De Vries, Correns y Von Tschermak redescubrieron independientemente las leyes de la herencia.




  Los trabajos de Mendel fueron el punto de partida de una nueva actitud en relación con el material biológico, el interés no estaba más inclinado al individuo mismo sino a las poblaciones; en efecto, si los caracteres de un individuo eran impredecibles, aquellos en las poblaciones deberían obedecer a las leyes estadísticas. Así la genética de poblaciones no se constituyó en disciplina científica sino hasta principios del siglo XX, puesto que su punto de partida teórica, la ley de Hardy-Weinberg, data de 1908. La relación entre la estadística y la herencia se debe al francés Galton (1822-1911), llamado el padre de la biometría.




  Son considerados los pioneros de la genética de poblaciones moderna, construida con base en las leyes de Mendel pero aplicada a características cuantitativas de importancia económica Sir Ronald Fisher y Sewall Wright entre los años 1930 a 1940. Posteriormente Jay L. Lush, en la década de 1940, con la aparición de su obra Planes de mejoramiento Animal y Michael Lerner en la década de 1950, fueron los primeros en la aplicación de los principios de la genética cuantitativa en los programas de selección.




  Con el advenimiento de la inseminación artificial en 1940 y el uso de computadores en 1950 hubo una masificación de los registros de producción, permitiendo el establecimiento de programas nacionales de mejoramiento genético y la estimación de los genotipos superiores. En 1960 Falconer reali zó la síntesis de la genética cuantitativa en su obra Introducción a la genética cuantitativa que actualmente se usa como texto guía predominante en muchos de los cursos de mejoramiento animal.




  En la actualidad, el desarrollo de metodologías analíticas de estimación de componentes de varianza y covarianza con sus modelos mixtos (Boldman y Van Vleck, 1991 y Meyer, 1991) son usadas en la evaluación genética de poblaciones, sustentadas en las teorías desarrolladas por Henderson en la década de 1960.




  1.2 El mejoramiento animal en Colombia




  La enseñanza y aplicación del mejoramiento animal surgió con la creación de la carrera de Zootecnia en Colombia. En la década de 1960, cuando se inició el programa de Zootecnia en la Universidad Nacional de Colombia, Sede Medellín, no existía una concepción clara del mejoramiento genético y de su aplicación en la ganadería colombiana. Es así como toda referencia a este tema se limitaba fundamentalmente a una evaluación de los animales a través de sus características externas. Es decir, la “selección” se limitaba a la escogencia de los animales que más se acercaban al “tipo ideal” de la raza. Este fue en parte el contexto en el cual se dio la creación de la carrera de Zootecnia, en cuyo plan de estudios se incluyó como parte básica de la formación profesional el curso de Tipos y Juzgamiento para cubrir las necesidades de formación en el área del mejoramiento animal. Más adelante, a mediados de la década del sesenta, con el convenio con la Misión Nebraska de Estados Unidos, vinieron los profesores R. L. Willham y G. O. Conley quienes introdujeron en el plan de estudios cursos electivos de Cría y Mejoramiento Animal. Este fue un paso de gran avanzada, más si se tiene en cuenta que en el país se seguían “seleccionando” los animales con base en el “juzgamiento” en las ferias y exposiciones. Estos cursos procuraban transformar uno de los pilares de la formación profesional del zootecnista, introduciendo la genética cuantitativa como base del mejoramiento genético animal, como curso regular del currículo de la carrera.




  A través de este paralelo entre el desarrollo de la carrera y el entorno del sector pecuario, se debe de reconocer la aparición de ciertos hechos que, aunque aislados, constituyeron un avance que hubiera podido aprovecharse mejor para establecer un buen programa de mejoramiento animal.




  Entre estos cabe destacar la aparición del Registro Oficial de Producción Lechera de la Secretaría de Agricultura del Departamento de Antioquia (ROP), el cual consistió en llevar un registro de producción de leche y de algunos eventos reproductivos de los hatos lecheros inscritos en la Secretaría de Agricultura. Tal información se procesaba y se publicaba trimestralmente en un boletín que se repartía en las ganaderías; los primeros boletines aparecieron en 1965 y circularon hasta 1982. Es importante resaltar cómo esta información se constituyó en un valioso material utilizado para la realización de varios trabajos de investigación, entre cuyas temáticas se pueden citar: la aplicación de ciertos modelos simples para el estudio de las relaciones entre las características del tipo y la producción; correlaciones entre las características reproductivas y la producción; caracterización de curvas de lactancia y estimación de la lactancia total, sin llegar a obtener estimados genéticos de importancia para la selección.




  Asímismo, a partir de la información tomada en una hacienda de cría vacuna del Fondo Ganadero de Antioquia, se realizó un trabajo de investigación en 1970, el cual consistió en estimar factores de corrección para peso al destete en ganado cebú, utilizando 2523 registros tomados entre 1962 y 1969 y bajo la orientación del profesor G. O. Conley. En el análisis de estos datos se utilizó el programa de mínimos cuadrados, para cuyo procesamiento fue necesario recurrir al computador del Departamento Administrativo Nacional de Estadística (DANE) en Bogotá, dados los grandes requerimientos de memoria. Se puede aceptar éste como uno de los trabajos pioneros en el empleo de los computadores para el análisis de datos en la aplicación del mejoramiento genético en Colombia.




  Posteriormente y desde 1975 se realizaron otros trabajos de investigación con la ayuda del computador IBM.1130, propiedad de la Universidad Nacional de Colombia, Sede de Medellín. En este período cabe destacarse los siguientes: “Desarrollo biométrico de lechones y factores de corrección”, realizado en 1975; “Pruebas de progenie de ganado Holstein en el trópico: adaptación del método de Cornell y su comparación con el método del USDA”, en 1977, asesorado por el profesor Villa V., quien había regresado en 1970 de realizar la maestría en Mejoramiento Genético Animal en Estados Unidos, y a quien correspondió a partir de este año dirigir en la carrera la cátedra de Cría y Mejoramiento Animal, cuyos prerequisitos eran los cursos de Genética General y Estadística.




  En 1980 se estableció con el gobierno Suizo el convenio PROSEFO (Promoción de la Enseñanza, la Investigación y la Extensión a la Comunidad en las Áreas de procesamiento de semen, mejoramiento animal y análisis de forrajes) con la asistencia del profesor W. Kropff, experto en mejoramiento animal. En el Departamento se creó la Sección de Mejoramiento Animal y el laboratorio, con un microcomputador donado por la misión para servir de soporte a las primeras pruebas de progenie de los reproductores lecheros nacionales.




  En la década del setenta, entidades gubernamentales como el Instituto Colombiano Agropecuario (ICA) se dedicaron fundamentalmente a la evaluación de las razas criollas y sus cruces, y las ganaderías de leche y carne se limitaban a la importación de semen como una manera de hacer mejoramiento de los hatos por migración.




  En la década del noventa, con la reforma académica de la Universidad Nacional de Colombia, se establecieron las líneas de profundización en mejoramiento animal y se desarrolló una serie de trabajos de investigación de mayor complejidad como la estimación de parámetros genéticos, valores de cría y heterosis, apoyados en la masificación del uso de los computadores y paquetes estadísticos como el modelo mixto de Harvey, el BLUP y el programa SAS, entre otros.




  En 1997 se realizaron las primeras evaluaciones genéticas de toros de carne a través de un convenio entre Corpoica, la Universidad Nacional de Colombia (Bogotá) y la Asociación de Criadores de Ganado Cebú. Las asociaciones de ganado lechero y algunas cooperativas también han mostrado interés por iniciar tales evaluaciones. Lo anterior indica un gran avance por parte de los ganaderos, al reconocer la importancia que tiene la genética para el mejoramiento de sus índices productivos y reproductivos.




  En 2007 se realizó la primera evaluación genética en ganado de leche ejecutando el proyecto Universidad Nacional de Colombia, Sede Medellín-COLANTA-Ministerio de Agricultura, titulado “Evaluación genética de toros lecheros para características de importancia económica en condiciones tropicales”. Se utilizó el programa computacional de máxima verosimilitud restricta libre de derivada aplicado a múltiples características (MTDFREML). Dentro del mismo proyecto se realizaron evaluaciones para marcadores moleculares como Kappa-Caseína, BGH, BoLa y prolactina de la leche.




  En ese mismo año la Universidad de Antioquia, con la participación de la Asociación Holstein y el Ministerio de Agricultura, desarrolló el proyecto “Evaluación genética para calidad de la leche y reproducción de bovinos Holstein y evaluación de animales cruzados de Holstein, Jersey, y BON en Antioquia”.




  No obstante, en el país persisten factores muy limitantes para la elaboración de planes de mejoramiento animal: ausencia de políticas estatales, falta de conocimientos de la importancia del mejoramiento como fuerza para cambiar la composición genética de los hatos, ausencia de información en los hatos, las asociaciones dedican la mayoría de sus recursos a las exposiciones y ferias de “belleza”, así como la importación indiscriminada de semen y animales de otros países con condiciones muy diferentes.




  La globalización actual de la producción ganadera, obliga a establecer las evaluaciones y la certificación genética de los animales, con lo que se espera el mejoramiento de los índices productivos, incluyendo la calidad del producto, lo que estimularía una mayor competitividad en los mercados inter-nacionales de la carne y la leche.




  La visión de la Universidad en el campo del mejoramiento genético debería ser la de establecer una alianza estratégica con otras entidades gubernamentales (ICA, CORPOICA, secretarías de Agricultura, Ministerio de Agricultura), cooperativas y asociaciones de criadores y ganaderos para realizar las evaluaciones genéticas de los animales, de tal manera que permita establecer esquemas de mejoramiento más precisos y a mayor escala que aseguren un progreso genético más rápido en los hatos.




  Es indudable que los avances biotecnológicos como la selección asistida por marcadores genéticos, los núcleos de multiovulación y transferencia de embriones (MOET), las clonaciones y los animales transgénicos son ayudas de gran valor para acelerar el mejoramiento, pero no sustituyen las técnicas empleadas por el mejoramiento genético para la selección de las características. Además debemos tener en cuenta que en este país se deben primero subsanar muchos de los problemas como los mencionados anteriormente, para poder aprovechar de una manera más sólida y coherente los avances en el campo biotecnológico.




  1.3 El puente entre el mendelismo y la genética cuantitativa




  La distinción entre diferencias cualitativas y cuantitativas señala, con respecto a los fenómenos estudiados, la distinción entre el mendelismo y la genética cuantitativa. Referente al mecanismo de la herencia, la distinción debe hacerse entre las diferencias causadas por pocos pares de genes o aquellas causadas por muchos genes.




  Las relaciones mendelianas que muestran el mecanismo fundamental de la herencia únicamente solo pueden ser detectadas cuando una diferencia génica en un solo locus da lugar a una diferencia fácilmente detectable en alguna propiedad del organismo. Las diferencias cuantitativas, en lo que respecta a su modo de herencia, dependen de las diferencias génicas en muchos loci, cuyos efectos no son diferenciables individualmente. Por tanto, las diferencias cuantitativas no exhiben relaciones mendelianas, por lo que los métodos de análisis mendeliano no resultan apropiados en estos casos (Falconer, 1980).




  Sin embargo, la herencia de las diferencias tanto cuantitativas como cualitativas depende de genes gobernados por las mismas leyes de transmisión, es decir, por las leyes de Mendel.




  Por tanto, la genética cuantitativa es una extensión de la genética mendeliana, que descansa sobre principios mendelianos como cimentación (Falconer, 1980). La diferencia está en los métodos de estudio, ya que mientras para la genética mendeliana la unidad de estudio la constituye el individuo —y en este caso la clasificación de ellos es suficiente—, y se ocupa de características atribuibles a uno, dos o quizás tres pares de genes para la genética cuantitativa la unidad de estudio la configuran las poblaciones, y se ocupa de características atribuibles a muchos pares de genes; en tal caso la estadística se constituye en una herramienta fundamental para su estudio. De este modo el puente entre ambas se construye con el estudio de la variación continua propia de las características llamadas cuantitativas (Dalton, 1980). En la figura 1 se presentan esquemáticamente las relaciones y diferencias entre el mendelismo y la genética cuantitativa.
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  Figura 1. Relaciones y diferencias entre el mendelismo y la genética cuantitativa.




  Fuente: elaboración propia.




  1.4 La genética cuantitativa como base del mejoramiento animal




  La genética cuantitativa es un campo aplicado de la genética que trata de las fuerzas que influyen en la composición de las poblaciones biológicas. Estudia los caracteres controlados por muchos genes, denominados poligénicos, y de sus propiedades genéticas en las poblaciones. El mejoramiento animal es la aplicación de los principios de la genética cuantitativa que se sintetizan en programas que pueden crear animales genéticamente superiores a los que existían corrientemente (Willham y Conley, 1969).




  La genética cuantitativa tiene como objetivos el estudio de la herencia de las diferencias cuantitativas entre los individuos y las fuerzas que influyen en la composición genética de las poblaciones (especialmente selección y migración). Según Dalton (1980), los términos genética cuantitativa, biométrica o de poblaciones pueden ser usados al tratar con caracteres cuantitativos influenciados por muchos pares de genes y donde se ven implicados grandes números de animales. Para Falconer (1980) la extensión de la genética mendeliana hacia la genética cuantitativa puede hacerse en dos etapas: la prime-ra, para introducir los conceptos nuevos relacionados con las propiedades genéticas de las “poblaciones”, y la segunda, para introducir los conceptos relacionados con la herencia de las mediciones. En la primera parte las propiedades genéticas de las poblaciones se describen con referencia a los genes que causan diferencias fácilmente identificables y, por tanto, cualitativas; la segunda parte hace referencia a las diferencias cuantitativas. Estas dos partes se distinguen frecuentemente con varios nombres, siendo la primera llamada “genética de poblaciones” y la segunda “genética biométrica” o “genética cuantitativa”. Según el mismo autor, algunos usan “genética de poblaciones” para referirse al todo y afirma que la terminología sobre esta distinción resulta ambigua.




  Según Dobzhansky (1950), una población mendeliana es una comunidad reproductiva de individuos que comparten un mismo acervo de genes. El agente de integración en una población mendeliana lo constituye el proceso reproductivo por sí mismo, el cual establece apareamiento, calidad de los progenitores y además los lazos de la progenie entre los individuos que la componen (Willham y Conley, 1969).




  Una población biológica puede estar bajo condiciones de apareamiento al azar, en la cual cualquier individuo tiene igual oportunidad de aparearse con otros de su población, o bajo condiciones de reproducción preferencial o selectiva, en la cual algunos tipos de apareamiento son preferidos selectivamente sobre otros. Es este tipo de reproducción preferencial o selectiva es el que hace posible el mejoramiento animal, que puede entonces definirse como el conjunto de procesos selectivos por los que artificialmente se busca aumentar las frecuencias de los genes o de las combinaciones genéticas deseables en una población. El término “deseables” está relacionado con los objetivos del programa de mejoramiento animal que debe, a su vez, tener en cuenta las situaciones del ambiente y del mercadeo de productos. Por tanto, el mejoramiento animal es una aplicación de la genética cuantitativa, la cual hace uso de la selección como fuerza principal de cambio en la composición genética de la población (figura 2).
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  Figura 2. La genética cuantitativa como base del mejoramiento animal.




  Fuente: elaboración propia.




  En el caso de las poblaciones mendelianas, el apareamiento al azar provee el material para que actúe la selección natural y se originen y diversifiquen las especies.




  1.5 Complejidad de los caracteres de los animales de granja




  La mayoría de los caracteres de importancia económica que se tienen en cuenta para la selección no son simples como aquellos estudiados por la genética mendeliana. Se trata de características influenciadas por factores genéticos y ambientales en determinadas proporciones.




  La producción de leche por lactancia y el peso al destete son ejemplos de características que presentan bastante complejidad al analizarlas (tabla 1).




  Tabla 1. Análisis de varianza de la producción de leche/lactancia y el peso al destete en un hato doble propósito




  

    

      	Fuentes de variación



      	Producción de leche/lactancia



      	Peso al destete

    




    

      	Grupo genético materno



      	**



      	NS

    




    

      	Grupo genético paterno



      	*



      	**

    




    

      	Grupo genético de la cría



      	*



      	**

    




    

      	Epoca destete



      	NS



      	**

    




    

      	Número de parto



      	**



      	*

    




    

      	Año de parto



      	**



      	**

    




    

      	Sexo



      	--



      	**

    




    

      	Edad al destete



      	--



      	**

    




    

      	Peso al destete



      	**



      	--

    




    

      	Duración lactancia



      	**



      	--

    


  




  *P<0.05, **P<0.01, NS: No significativo, --: No se incluyó en el modelo.




  Fuente: Quijano (1996).




  Como se puede apreciar, el modelo usado consta de efectos genéticos (grupos genéticos), ambientales (año y época de destete) y covariables (edad al destete y duración de la lactancia). Para el estudio de la variación de caracteres cuantitativos, la estadística (diseño de modelos) es el método más apropiado.




  1.6 Nuevas perspectivas




  En los países del primer mundo, las perspectivas de avanzar en los programas de mejoramiento genético están asociadas a la utilización potencial de nuevas biotecnologías, capaces de promover nuevas ganancias genéticas por selección.




  En los últimos veinte años el desarrollo de técnicas a nivel molecular ha permitido el mapeo, clonado posicional y cuantificación del efecto de loci que afectan la variación cuantitativa de rasgos productivos y sanitarios — los conocidos loci de rasgos cuantitativos (QTL)—; por tanto, actualmente es posible explicar una mayor parte de la varianza de un carácter con el uso de información a nivel del ADN.




  Los beneficios de usar información a nivel molecular integrada a esquemas de evaluación tradicional (prueba de progenie, pedigrí, etc.) se puede resumir en dos efectos: primero, el aumento de la precisión en la estimación de los valores de cría o mérito genético de los individuos de la población, y segundo, en disminuir el número de reproductores a evaluar. Ambos aspectos redundan en un menor intervalo generacional al poder seleccionar anticipadamente los futuros padres a probar, reducir el número de machos en prueba de progenie disminuyendo los costos y generando mayor progreso genético. El objetivo final es la aplicación conjunta de de la genética cuantitativa y la genética molecular en el mejoramiento animal al integrar la información molecular y cuantitativa en la evaluaciones genéticas de los animales de importancia económica.




  Este modelo cuantitativo-molecular pretende:




  

    a. Proveer una estructura que combina las estrategias establecidas en la predicción de los valores de cría con las técnicas modernas a nivel molecular para la identificación de marcadores moleculares asociados con rasgos productivos y sanitarios deseables.




    b. Utilizar el poder de la genómica funcional para mejorar el entendimiento de los mecanismos genéticos que controlan la expresión de caracteres complejos.


  




  En resumen, el uso de las nuevas biotecnologías es complementario a la genética cuantitativa y, por el momento, no podemos decir que estas sustituyen a los métodos tradicionales del mejoramiento animal, como el uso de registros como base de dichos programas.




  En las condiciones colombianas, un objetivo primordial es el de implementar los programas de evaluación genética y el uso intensivo de animales con pruebas genéticas en nuestras condiciones. Sin embargo, en Colombia todavía se tienen factores limitantes básicos como la falta de información, la falta de conciencia del uso de la genética como fuerza de cambio de las poblaciones, la selección por caracteres exteriores, la ausencia del Estado, especialmente en lo referente a la migración de material genético de países con condiciones muy diferentes al nuestro y el distanciamiento entre productores, universidades y el Estado y, en general, el mejoramiento de las condiciones ambientales traducido en programas de nutrición, reproducción y sanidad, antes que llegue la genética.
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  Ejercicios capítulo 1




  1. Dé ejemplos de características afectadas por pocos pares de genes (mendelianos) que usted considere de importancia económica para ser incluidas en los programas de selección y mejoramiento animal.




  2. Dadas las siguientes características:




  

    [image: chpt1_fig_005.jpg] Peso al nacimiento en ganado de carne.




    [image: chpt1_fig_005.jpg] Peso de la camada al destete en cerdos.




    [image: chpt1_fig_005.jpg] Peso al destete en ganado de carne.




    [image: chpt1_fig_005.jpg] Espesor de la grasa dorsal en cerdos.




    [image: chpt1_fig_005.jpg] Porcentaje de grasa en la leche.




    a. Plantear el modelo matemático para su estudio (consulte las revistas y las tesis en el área de mejoramiento animal).




    b. Señale las covariables.




    c. Indique los factores genéticos.




    d. Indique los factores ambientales.




    e. Indique en qué porcentaje aproximado afectan los factores genéticos y ambientales dichos caracteres.


  




  3. Enumere algunos conceptos de la estadística y el diseño experimental que pueden ser aplicados en la selección y el mejoramiento animal.




    [image: chpt2_fig_001.jpg]
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  2.1 Introducción




  Se tiene muy buena información sobre los descubrimientos de Gregor Mendel (1822-1884) con sus experimentos con guisantes de jardín efectuados en la década de 1860. La principal circunstancia a enfatizar es que los descubrimientos de Mendel se basaron en caracteres sencillos y claramente definidos que se heredaban como entidades independientes. Se trataba de caracteres tales como el color (rojo o blanco), la longitud del tallo (corto o largo) y la forma de la envoltura (lisa o rugosa), que eran controlados por genes independientes.




  A partir de sus resultados, Mendel postuló dos principios o leyes: la primera, relacionada con la segregación y la recombinación. Los genes individuales se concibieron como unidades discretas, que mantenían su identidad sin mezclarse con otros genes del cigoto: estos genes, presentes por duplicado, se separan (segregan) durante la formación de los gametos y se recombinan como unidades discretas en la fertilización. El segundo, es el principio de la distribución independiente. Al respecto, parafraseando a Mendel, la asociación entre dos características distintas es independiente.




  En realidad, el mendelismo es la formulación genética que se establece a partir de cuatro pilares fundamentales, a saber: las dos leyes de Mendel antes enunciadas (1865); el principio de la separación de Weissmann de soma y genoma (1892), en la que se declara que el genoma está al abrigo de los efectos del ambiente, que solo afectan el soma, por lo que se dice entonces que el genoma es eterno; el redescubrimiento de las leyes de Mendel por De Vries, Correns y Thschermak y la teoría de la mutación de De Vries (1900), y la teoría cromosómica de la herencia (entre 1910 y 1920) con el “linkage”, de Morgan.




  Uno de los aspectos más trascendentes de los descubrimientos de Mendel fue demostrar que la “elección” de genes de cada procreador estaba regida enteramente por las leyes del azar.




  2.2 Lenguaje técnico del mendelismo




  Existe un amplio vocabulario de términos técnicos que ahora forma parte del mendelismo. Algunos de ellos se definen en este texto por ser necesarios para comprender los conceptos básicos del mejoramiento genético animal.




  

    [image: chpt1_fig_005.jpg] Alelos y locus: las dos o más formas alternativas de un gen se llaman alelo (que significa alternativa). El lugar que ocupa en el cromosoma se llama un locus (plural: loci). Ejemplo: en vacunos, el color de la capa está presente bien como alelo dominante negro (B) o el alelo recesivo rojo (b).




    [image: chpt1_fig_005.jpg] Homocigoto y heterocigoto: un homocigoto es un individuo que tiene alelos idénticos en un locus específico, por ejemplo AA o aa. Un heteroci-goto es un individuo que tiene alelos diferentes no idénticos en un locus específico, por ejemplo Aa.




    [image: chpt1_fig_005.jpg] Alelos dominantes y recesivos: un alelo dominante encubre o enmascara los efectos de un alelo recesivo. Sin embargo, los alelos recesivos no siempre están encubiertos, pudiendo aparecer en generaciones posteriores. En la tabla 2 se presentan algunos ejemplos.


  




  Tabla 2. Algunos ejemplos de alelos dominantes y recesivos




  

    

      	Especie



      	Alelo dominante



      	Alelo recesivo

    




    

      	Bovinos



      	
Topo


      Capa negra


      Cabeza blanca (Hereford)


      Negro y blanco (Holstein)


      Talla normal


      Paladar normal


      Cuartillas normales




      	
Cuernos


      Capa roja


      Cabeza de otros colores rojo y blanco


      Enana


      Paladar hendido


      Cuartillas dobladas


    




    

      	Ovinos



      	Vellón blanco


      Vellón medulado


      Cobertura normal



      	Vellón negro


      Sin medular


      Desnuda

    




    

      	Equinos



      	Capa gris


      Capa baya


      Capa negra



      	Capa baya


      Capa negra


      Capa castaña

    




    

      	Cerdos



      	Piel blanca


      Orejas erectas


      Pezones normales



      	
Piel negra


      Orejas caídas


      Pezones hacia adentro


    


  




  Fuente: Dalton (1980).




  2.3 Un par de alelos




  Para explicar las proporciones obtenidas de caracteres controlados por genes simples, utilizaremos los alelos P (topo) dominante y p (cuernos) como recesivo.




  PP: homocigoto topo (dominante)




  pp: homocigoto con cuernos (recesivo)




  Pp: heterocigoto (topo)




  Al reproducir entre sí dos individuos heterocigotos resulta (figura 3):




  [image: Fenotipo padres Genotipo padres Toro topo Vaca topa Pp Pp Segregación Segregación Células germinales (gametos) Descendencia P p P p PP Pp Pp pp 1 topo homocigoto 2 topos heterocigotos (cigotos) Proporción genotípica 1 con cuernos homocigoto 1 2 1 Proporción fenotípica 3 1]




  Figura 3. Segregación genética en heterocigotos.




  Fuente: elaboración propia.




  La proporción entre los genotipos es de 1:2:1, según se indica, pero la proporción entre los fenotipos es de 3:1, ya que el criador no puede diferenciar Pp de PP, por ser ambos topos. Así, los padres Pp no generan descendencia “fiel al tipo”: procrean animales como ellos mismos, pero también animales de otros tipos.




  2.4 Dos pares de alelos de un gen




  Con dos pares de alelos en cromosomas separados, la situación se complica un poco más. Un ejemplo sería el cruce de bovino Angus con bovino de la raza Hereford. El Angus es portador de los alelos capa negra y topo, que son dominantes sobre los alelos Hereford de cuerpo rojo y con presencia de cuernos. El color blanco de la cabeza del Hereford es un alelo independiente dominante. Los resultados del cruce son (figura 4):




  [image: Padres Angus Hereford Fenotipo Genotipo Negro, topo Rojo con cuernos BBPP bbpp F BbPp 1 Fenotipo Toda la población negros y topos]




  Figura 4. Segregación de dos pares de alelos en cromosomas separados.




  Fuente: elaboración propia.




  Cuando se cruzan entre sí estos animales heterocigotos, los resultados son: gametos: BP, Bp, bP y bp.




  Trasladado a una tabla, equivale a:




  [image: Machos Hembras BP bP Bp bp BP BBPP BbPP BBPp BbPp bP BbPP bbPP BbPp bbPp Bp BBPp BbPp BBpp BbPp bp BbPp bbPp Bbpp bbpp]




  En este caso, la proporción fenotípica es:




  

    [image: chpt1_fig_005.jpg] 9 negros topos




    [image: chpt1_fig_005.jpg] 3 rojos topos




    [image: chpt1_fig_005.jpg] 1 rojo con cuernos




    [image: chpt1_fig_005.jpg] 3 negros con cuernos


  




  Esta es la proporción mendeliana 9:3:3:1. En ella aparecen combinaciones nuevas diferentes a los progenitores, en este caso rojo topo y negros con cuernos. Las cabezas blancas aparecerían en algunos de estos animales, pero no en todos ellos. Esto sería independiente del color de la capa y de la presencia o ausencia de cuernos.




  La generación de padres de una serie cruces se designa como P y la siguiente generación como F1 o primera generación. Cuando la generación F1 se reproduce entre sí, genera la F2 o segunda generación, y esta la F3, etc.




  Estos resultados demuestran la segunda ley de la herencia, es decir, la distribución independiente. Lo que significa que un miembro de un par de genes, que va a una célula germinal, no influye en la determinación de cuál miembro de otro par va a esa célula.




  2.5 Más de dos pares de genes




  Las leyes de Mendel de la segregación van más lejos. Utilizando el desarrollo en la tabla, puede verse que con cuatro genes la proporción es 27:9:9:9:3:3:3:1. La situación se describe entonces con una fórmula general en la que, si n es igual al número de pares de genes heterocigóticos, habrá 2n número de gametos diferentes y 3n genotipos diferentes, como se presenta en la tabla 3.




  Tabla 3. Recombinaciones de genes cuando la segregación es independiente




  

    

      	N.º de pares de genes heterocigóticos



      	N.º de gametos diferentes



      	N.º de genotipos diferentes

    




    

      	1



      	2



      	3

    




    

      	2



      	4



      	9

    




    

      	3



      	8



      	27

    




    

      	n



      	
2n




      	
3n


    


  




  Fuente: Dalton (1980).




  2.6 Genes letales




  La acción de los genes letales origina o bien la muerte o el daño físico del animal. Los genes que provocan alteraciones o mutilaciones pueden llamarse semiletales, porque el animal no siempre muere. La muerte provocada por genes letales puede tener lugar antes del nacimiento (en el útero o en el huevo), en época muy temprana de la vida o ya avanzada esta.




  2.7 Linkage y crossing-over




  Algunos genes ubicados en el mismo cromosoma parecen transmitirse en grupo. Este fenómeno se llama linkage, diciéndose que los genes están “unidos”. Esto significa que el caudal de genes independientes previsto por Mendel no siempre se manifiesta así, y que un descendiente puede no recibir un surtido completamente al azar de genes de sus procreadores.




  Crossing-over por su parte, es el fenómeno consistente en transferir estos genes ligados desde un cromosoma del par al otro durante la división celular. El crossing-over es un proceso de ruptura entre genes que estaban ligados y tiende a distribuir al azar cada par de alelos con los demás pares. Así tiene un efecto mezclador a largo plazo sobre todos los genes.




  2.8 Caracteres ligados al sexo




  Además de determinar el sexo de la descendencia, los cromosomas X e Y pueden portar genes que afecten otros caracteres. Esto significa que la expresión de ciertos caracteres se ve afectada por el sexo del descendiente. Esto se llama herencia ligada al sexo, que no debe confundirse con los caracteres limitados al sexo. Un buen ejemplo de carácter limitado al sexo es la producción lechera, que los machos no pueden manifestar por restricciones obvias de su fisiología.




  2.9 Del mendelismo a la genética cuantitativa




  Mendel se limitó a estudiar caracteres regidos por un solo par de genes y desarrolló sus teorías para situaciones en las que se producía un limitado número de combinaciones de genes. Los criadores que trabajan con animales de granja están tratando generalmente con miles de genes y con un número casi infinito de combinaciones posibles entre ellos, dependientes de los caracteres considerados. En la mosca de la fruta se estima que existen unos 6000 pares de genes en sus cuatro cromosomas, de aquí que en una vaca, con 60 cromosomas, debe ser enorme el número de genes.




  Los criadores de animales de granja están interesados en caracteres como la producción de leche o la producción de carne, por ejemplo, influidos por muchos pares de factores hereditarios y fuertemente afectados por el ambiente. Sus efectos individuales son pequeños haciendo imposible identificar genes individuales y determinar proporciones genéticas específicas. Sin embargo, los principios de segregación y recombinación se aplican del mismo modo que los caracteres cualitativos empleados como ejemplos hasta ahora.




  Se piensa que el tipo de herencia relacionado con muchos pares de genes, que tiene efecto acumulativo pero indiferenciable individualmente, opera en la herencia de la mayoría de los caracteres de importancia económica. Esto explica las dificultades que se encuentran cuando se intenta descifrar la manera exacta en que se heredan la mayoría de los caracteres en animales de granja.




  A pesar de que rara vez se identifican los efectos individuales de los genes con respecto a un carácter cuantitativo en animales de granja, se dispone de métodos estadísticos para estimar el efecto promedio de los genes. Esto hace parte de la genética cuantitativa, que se tratará en los siguientes capítulos.
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  Ejercicios capítulo 2




  1. Con base en las observaciones e hipótesis de Mendel, prever los resultados de los siguientes cruzamientos con guisantes:




  

    a. Una variedad alta (dominante y homocigota) cruzada con una variedad enana.




    b. La progenie resultante de la autofertilización de A.




    c. La progenie resultante del cruzamiento de A con una variedad parental alta.




    d. La progenie resultante del cruzamiento de A con una variedad parental enana.


  




  2. Mendel cruzó guisantes que producían semillas lisas con guisantes que producían semillas rugosas. De un total de 7324 semillas en la F2, 5474 eran lisas y 1850 eran rugosas. Utilizando los símbolos W y w para los genes:




  

    a. Represente el cruzamiento parental (P) original.




    b. Los gametos.




    c. La F1.




    d. Represente un cruzamiento entre dos plantas de la F1.




    e. Simbolice los gametos.




    f. Presente los resultados esperados para la F2: fenotipos, genotipos, relación genotípica y fenotípica.


  




  3. En ganado de la raza Shorthorn el gen (R), que condiciona el pelaje rojo, no es dominante sobre el gen que condiciona el pelaje blanco, (r). La combinación heterocigota (Rr) produce el animal roano. Un criador de ganado tiene vacas y toros blancos, rojos y roanos.




  ¿Qué fenotipos son esperados de los siguientes cruzamientos y en qué proporciones?




  

    a. Rojo x Rojo




    b. Rojo x Roano




    c. Rojo x Blanco




    d. Roano x Roano




    e. Roano x Blanco




    f. Blanco x Blanco


  




  4. Sería más fácil establecer un rebaño de la raza Shorthorn homogéneo para pelaje rojo o un rebaño homogéneo roano. Explique.




  [image: chpt3_fig_001.jpg]
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  3.1 Introducción




  La variación entre individuos hace posible la selección. Si no existieran diferencias entre los individuos no habría posibilidades de mejoramiento, ya que los animales tendrían un comportamiento similar. No toda la variación fenotípica u observada es debida a diferencias genéticas entre los individuos de la población. Sin embargo, son estas últimas las que permiten que la población cambie genéticamente (en otras palabras, que se modifiquen las frecuencias génicas).




  Afortunadamente la variabilidad tiene extenso campo. Los animales de una raza determinada, en lo que se refiere a sus cualidades de utilidad económica, determinan probablemente una curva normal. Algunos son malos, unos pocos más medianos, la mayoría son del grado ordinario de utilidad, unos cuantos muy buenos y algunos, muy pocos, excelentes, debiéndose esta excelencia probablemente, en la mayoría de los casos, a la conjunción de una buena herencia y un medio favorable. En la figura 5 se presenta la caracterización de la producción de leche por lactancia (P) en el Centro Paysandú (7400 ± 1211 kg) (Quijano, 2002). Es posible que alguna proporción de la superioridad de las vacas seleccionadas con respecto al promedio de la población sea debida a la condición genética (G), ya que las producciones están ajustadas por algunos factores ambientales (E) (duración de lactancia, edad de la vaca, año de parto, entre otros).




  [image: P = G + E]




  Figura 5. La variación como base de la selección.




  Fuente: elaboración propia.




  En la tabla 4 se resumen los principales criterios que distinguen la naturaleza de la variación.




  Tabla 4. Comparación entre la variación cualitativa (discontinua) y cuantitativa (continua)




  

    

      	 



      	Caracteres

    




    

      	Criterios



      	Cualitativos



      	Cuantitativos

    




    

      	Pares de genes



      	Muy pocos



      	Muchos

    




    

      	Acción génica



      	Principalmente no aditiva



      	Principalmente aditiva

    




    

      	Expresión



      	Clases fenotípicas discretas



      	Distribución generalmente normal

    




    

      	Efecto ambiental



      	Muy poco (P≈G)



      	Muy grande (P = G + E)

    


  




  Fuente: elaboración propia.




  3.2 Tipos de acción génica y estrategias de selección




  El genotipo de un individuo representa el conjunto de sus genes y actúa como si fuese una unidad. Desde el punto de vista del mejoramiento genético, el interés es evaluar la acción de este conjunto de genes sobre el fenotipo del propio individuo. A pesar de la unidad génica que representa el individuo existe la segregación génica a causa de la formación de los gametos (espermatozoides y óvulos), de tal forma que cada gameto contiene una muestra que representa la mitad de los genes presentes en el individuo. En un mismo genotipo, los modos de acción génica pueden ser diversos: dos o más genes pueden cooperar, interactuar juntos o interferir en la manifestación de otro. Desde el punto de vista cuantitativo, el interés está en el efecto medio de los genes en relación al fenotipo del individuo (Pereira, 2001).
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