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Resumen

Para aumentar la eficacia de los esquemas de seleccién se ha propuesto el uso de criterios indirectos de
selecciéon junto a los criterios clasicos. Ese uso supone conocer los pardmetros genéticos y particular-
mente las correlaciones entre criterios. El fracaso de la seleccion de los caracteres reproductivos de las
hembras a través de las medidas testiculares de los machos emparentados ilustra las dificultades de la
seleccién indirecta, incluso en el caso de pardmetros genéticos favorables. Ademas, las dificultades
encontradas para combinar los dos criterios que componen el tamafo de camada en un indice mejor
que el que proporciona el criterio clasico, ensefian que las combinaciones lineales de varios criterios
pueden tener a veces una baja eficacia para la seleccién. Las evoluciones recientes de la biologia ponen
una gran cantidad de nuevos criterios al alcance del seleccionador. Esos criterios son de dos tipos. Por
una parte, se dispone ahora en todas las especies domésticas de un gran nimero de marcadores de
QTL (microsatélites o SNP). Sin embargo, en la practica, aparte de casos muy especificos, esos marca-
dores presentan mas interés para localizar o identificar genes que como criterios que integrar en un
proceso de seleccion. Por otra parte, se han descubierto varias mutaciones causales que presentan en
algunos casos un gran interés para la mejora genética; pero la integracion de esos datos en los calcu-
los de indices de seleccién es escasa. Sin ninguna duda, para combinar criterios de seleccion elementa-
les en indices mas eficaces alin son necesarios unos desarrollos metodolégicos.

Palabras clave: Criterios de seleccion, Criterios precoces, Criterios indirectos, marcadores de QTL,
Mutaciones causales

Summary

Selection criteria; lessons from the past for future prospects

The use of indirect selection criteria together with the classic criteria has been proposed to increase the
selection scheme efficiency. This use supposes knowing the genetic parameters and particularly the
genetic correlations between criteria. The failure of genetic improvement of the female reproductive
traits through the testis measurements of their related males illustrates the difficulties of indirect selec-
tion, even in case of favorable genetic parameters. Moreover, the difficulties found to combine two cri-
teria that compose litter size in a better index that the one provided by the classic criterion, show that
linear combinations of several criteria can have sometimes a low selection efficiency. The recent chan-
ges of the biology provide to the breeder a large amount of new criteria which are of two types. On one
hand, there are now in all the species a large number of QTL markers (microsatellites or SNP). Never-
theless, except for very specific cases, these markers present more interest for gene localisation or iden-
tification than as criteria to integrate in a selection process. On the other hand, several causal mutations
have been discovered; they present in some cases a great interest for the genetic improvement but their
integration in genetic evaluation is scarce. Without any doubt methodological developments are still
necessary to combine elementary selection criteria in more effective indexes.
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Obijetivos y criterios: cambios recientes

A través de la mejora genética se pretende,
generacién tras generacién, modificar el
fenotipo de los animales, de forma que
éstos cumplan unos objetivos. La definicion
de esos objetivos y a quien favorecen eco-
némicamente pertenece a una disciplina
diferente de la genética. Durante décadas,
esos objetivos se enfocaban directamente al
beneficio del productor. Sin embargo, y
junto con la disminucion regular del censo
de agricultores y ganaderos, ha aumentado
la influencia que los consumidores tienen en
la definicion de ésos. Ademas, debido a la
preocupacion creciente por la proteccién
del medio ambiente, la sociedad demanda
la seleccion de caracteres que no estan
directamente relacionados a la produccién.

Los criterios de selecciéon, o medidas que
permiten evaluar y clasificar los reproducto-
res, evolucionan, por una parte para reflejar
los cambios de objetivos y por otra parte
porque existen nuevos tipos de medidas que
permiten apreciar el fenotipo de los anima-
les (metabolémica, transcriptémica, proted-
mica) o alcanzar directamente una parte de
su valor genético (genotipado para gen
mayor o QTL). La disponibilidad de este
nuevo tipo de criterios y la gran cantidad de
informacién existente, hace que sea necesa-
rio reflexionar sobre la manera de discrimi-
nar la informacién relevante y combinar la
misma en un indice mas eficaz que los
actuales existentes.

Independientemente de este hecho, las carac-
teristicas de un buen criterio siguen siendo las
mismas: i) debe poder ser medido sobre el
candidato a la seleccion y/o en sus parientes,
ii) debe ser heredable y positivamente correla-
cionado a los objetivos de seleccion asi como a
otros caracteres importantes pero que no
figuran en el objetivo, iii) debe ser econémico;
obviamente serd mas econémico cuando la
medida pueda hacerse de forma mas tempra-
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na en la vida del animal candidato. Esas tres
caracteristicas no son independientes; por
ejemplo, un criterio que permitiria estimar al
nacimiento el valor genético de los toros de
leche, no tendria precio.

Criterios precoces y criterios indirectos

Para optimizar el progreso genético y bajar
el coste de la seleccion, tradicionalmente se
han buscado criterios indirectos que no
estan directamente ligados al objetivo. La
teoria de utilizacién de esos criterios esta
ligada a la teoria de los indices de seleccion
(Hazel, 1943; Lerner and Cruden, 1951), y a
la utilizacion de las correlaciones genéticas
para la seleccion indirecta (Searle, 1965).
Este ultimo autor calcul6 el ratio de la efica-
cia de la seleccion indirecta sobre la eficacia
de la seleccion directa y estimé su varianza
muestral encontrando que esa varianza
puede llegar a ser mucho mas grande que el
error estandar de la correlacion genética
entre los dos caracteres (Searle, 1965). Este
hecho introduce una gran incertidumbre en
relacién a la eficacia de la seleccién. En la
misma linea se han buscado criterios preco-
ces, que permitan estimar de forma tempra-
na el valor genético del animal. Por ejem-
plo, en ovino, Young et al. (1965) publicaron
parametros genéticos de la produccion de
lana a 4y 16 meses que posteriormente Tur-
ner and Young (1969) utilizaron para ilus-
trar sus calculos sobre la eficacia relativa de
una selecciéon precoz indirecta. De hecho, la
busqueda a gran escala de criterios indirec-
tos para la seleccién de las especies de gana-
deria ha empezado en la década 80 cuando
los programas de seleccion multivariables
estuvieron disponibles. Fue en esa época en
la que aparecié una extensa literatura en
torno a los problemas de considerar varios
caracteres en las estimaciones genéticas.
Ejemplo de esto lo encontramos en “Sire
and cow evaluation under multiple trait
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model”, (Schaeffer, 1984); “Estimation of
variances and covariances under multiple
trait models”, (Henderson, 1984) y “Theore-
tical aspects in the estimation of breeding
values for multi-trait selection.” (Thompson
and Meyer, 1986).

En la practica, la seleccién a través de carac-
teres indirectos no resulté siempre tan posi-
tiva como podria esperarse de los parame-
tros genéticos. En este sentido hay que
tener en cuenta que tal y como lo indican
Clayton et al. (1957) la respuesta para un
caracter B a la seleccién sobre un caracter A
no es siempre la misma que la respuesta del
caracter A a la seleccién por B.

Por qué a veces no funciona la seleccion
sobre criterios indirectos

Ya en 1977, Land en su articulo sobre “Gene-
tic variation and improvement” de la repro-
ducciéon de los animales domésticos, habla
de “Quantitative physiology” como una
ayuda a la seleccion. Esa expresion y lo que
supone como utilizaciéon de nuevos criterios
biolégicos en el proceso de la seleccién, se
basa en tres aspectos: bioldgico, genético y
técnico: i) En los dos sexos, son las mismas
hormonas que controlan los caracteres de
reproduccion; esas hormonas se pueden
medir pronto en la vida del macho o de la
hembra. ii) Existen correlaciones entre las
caracteristicas de esas hormonas y los carac-
teres de reproduccion (Land, 1974), iii) Las
técnicas de laboratorio permitian medir de
forma relativamente facil muchas hormonas
en la sangre y multiplicar asi los fenotipos
indirectos y precoces. En este contexto la
utilizacion de varios criterios indirectos y
precoces aparecia potencialmente intere-
sante sobre todo para mejorar los caracteres
de reproduccion que son ligados al sexo y de
baja heredabilidad. Muchos trabajos en
varias especies han analizado el interés de
esos criterios fisiolégicos para la seleccion
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(Bindon et al., 1985; Bodin et al., 1986;
Bodin et al., 1988; Mariscal et al., 1996; Cas-
sady et al., 2000). Sin embargo, a pesar de
algunos resultados positivos en la bibliogra-
fia no aparecen resefas sobre la utilizacién
de esos criterios en el proceso de seleccion.

Un falso buen criterio: el digmetro
testicular

Al principio de los afos 70, Land, que busca-
ba criterios indirectos para la mejora de los
caracteres de reproduccion (ligados al sexo),
promociond las medidas de testiculos de los
machos como criterio indirecto para selec-
cionar el tamano de la camada de las hem-
bras apareadas. En su articulo Land (1973),
impulsé durante casi 30 aios unos extensos
trabajos de testiculometria en muchas espe-
cies de muchos paises. Los ultimos articulos
sobre la relacién entre el diametro testicular
y los caracteres de reproduccién de las hem-
bras no son tan antiguos (Toe et al., 2000). Se
han utilizado muchos criterios diferentes: el
didmetro testicular medido en vivo con un
calibre, restando o no el espesor de un plie-
gue de piel; la circunferencia testicular medi-
da con una cinta métrica o un collar de
bolas; el volumen total medido por el des-
plazamiento de agua, etc. Esos criterios fue-
ron medidos a edades variables y se ha utili-
zado tanto la estimacion del criterio a una
edad fija o su crecimiento entre dos edades
fijas. Ademas, todos esos criterios fueron
considerados tomando o no el peso vivo del
animal como covariable. En las hembras,
también han sido utilizadas muchas medi-
das: precocidad sexual, fertilidad, prolifici-
dad, tasa de ovulacién, etc. A pesar de todos
los intentos, los resultados han sido global-
mente decepcionantes y ningln esquema de
seleccidon que no sea experimental considera
esos criterios indirectos para mejorar los
caracteres de reproduccion de las hembras.

Dada la variabilidad de los disefios (tipo de
seleccién, especies, etc.) y de las variables



L. Bodin ITEA (2008), Vol. 104 (2), 116-126

consideradas es dificil sacar conclusiones
globales de esos experimentos. Sin embar-
go, los parametros genéticos indican que la
seleccién indirecta de la reproduccién de las
hembras a través de criterios testiculares
deberia de funcionar. Ademas, se pudo ave-
riguar que la seleccién directa por los crite-
rios reproductivos de las hembras produce
generalmente una repuesta positiva sobre
caracteres del testiculo. Por ejemplo, Hanra-
han and Quirke (1982) observan una repues-
ta indirecta significativa del diametro testi-
cular de los moruecos en su seleccion
divergente por la tasa de ovulacién en raza
Finesa; Burfening and Tulley (1982), obser-
van didametros testiculares mas importantes
en la linea alta después de seleccionar sobre
prolificidad dos lineas divergentes de Meri-
nos; y Schinckel et al. (1983), después de
seleccionar durante 9 generaciones la tasa
de ovulacion de las cerdas, constatan un
incremento de 9 a 15% de las dimensiones
testiculares de los cerdos de la linea alta en
comparacion con la linea control.

También se han encontrado respuestas
opuestas no teniendo la seleccién sobre los
caracteres testiculares ninguna consecuen-
cia sobre la reproduccién de las hembras.
Por ejemplo en ovino, una seleccién diver-
gente de ovino Finn-Dorset sobre el didame-
tro testicular no produjo respuesta indirecta
sobre la tasa de ovulacién de las hembras
(Lee and Land, 1984); y en porcino, Sellier et
al. (1985) no obtuvieron respuesta sobre el
tamano de la camada en su experimento de
seleccién divergente sobre el desarrollo tes-
ticular de los cerdos. Ningun articulo explica
claramente la disimetria de esa repuesta y
de esos resultados aparentemente contra-
dictorios. Sin embargo, se podrian hacer dos
conjeturas.

— Primera hipdtesis de nivel estadistico. La
falta de precision de los parametros genéti-
cos y la incertidumbre de la repuesta cuan-
do las heredabilidades son bajas pueden
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conducir a un progreso débil y muy variable.
Esos temores de Searle (1965) permiten
explicar solo una parte de esos resultados.

— Segunda hipotesis de naturaleza bioldgi-
ca. El testiculo esta hecho de varios tejidos
(células de Sertoli, celulas de Leydig, epididi-
mo, escroto, tunica fibrosa, etc.) y las células
de Sertoli (homologas a las células folicula-
res de las hembras) representan solamente
una parte de ese conjunto. Nadie dudara
que los parametros genéticos del crecimien-
to de esos constituyentes sean diferentes y
que la seleccién por el tamafio del testiculo
se traduzca por el incremento del tejido que
tiene mas variabilidad genética y que es mas
heredable. Eso puede explicar la asimetria
de la respuesta. Seleccionar por la funcion
ovarica de la hembra puede afectar su
homoéloga en el macho resultando, como se
ha visto, en un incremento de una parte del
testiculo y de su tamafo global, mientras
seleccionar por el tamafio del testiculo afec-
ta a una parte que no esta relacionada con
los caracteres de reproduccion.

Un criterio demasiado parcial: la tasa de
ovulacion.

Puesto que ningun criterio medible sobre los
machos podia servir para la seleccion indirec-
ta de la prolificidad de las especies politocas,
se han buscado criterios que puedan ser
medidos en estadios precoces en la vida de
las hembras. La tasa de ovulacién parece un
criterio idoneo: puede medirse incluso antes
de la pubertad de la hembra si se usan trata-
mientos hormonales (desde los cinco meses
en ovino); pueden hacerse varias medidas en
un tiempo corto (una medida a cada ciclo);
su heredabilidad es mediana y mucho mas
alta que la de la prolificidad; su correlacion
genética con el tamafo de la camada es alta.
En ovino dos experimentos de seleccion en
Finesa (Hanrahan, 1982) o en Romanov
(Ricordeau, 1982), han mostrado las limita-
ciones de ese criterio debido a la relacién no
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lineal entre la tasa de ovulacién y el tamafno
de la camada. La seleccién de Romanov sola-
mente por tasa de ovulacién durante las pri-
meras generaciones de selecciéon produjo un
incremento significativo de ese criterio pero
no del tamafio de la camada. Pero en las ulti-
mas generaciones, cuando se tomé en cuen-
ta la mortalidad embrionaria en el indice de
seleccion se pudo observar un progreso alre-
dedor 0,014 cordero por afo (Lajous et al.,
1998). Por una parte, la necesidad de combi-
nar tasa de ovulacién y mortalidad embrio-
naria en un indice de selecciéon no permite
una seleccién precoz; por otra parte, se ha
mostrado que varias combinaciones de esos
dos criterios en diferentes indices no es mas
eficaz que la seleccion directa por el tamafio
de la camada (Pérez-Enciso et al., 1994; Pérez-
Enciso et al., 1995).

Esos dos ejemplos de criterios indirectos sus-
citaron muchos trabajos en varias especies y
aunqgue no fueron utilizados para la selec-
cion dan lecciones que aprender.

Evolucion reciente de la biologia hacia una
perspectiva tentadora

Los progresos de la biotecnologia y de la
informatica han permitido el desarrollo de
la gendmica. Esa nueva ciencia tiende a
inventariar el conjunto de genes de un
organismo (gendémica estructural) y estudiar
sus funciones e interacciones (gendémica
funcional). El analisis funcional de los genes
no es nuevo. La novedad es el caracter glo-
bal de esos analisis que permite considerar
varias decenas de miles de secuencias en
mismo tiempo. Por otra parte, la transcrip-
témica, permite cuantificar el nivel de
expresion de genes, analizando también
miles de moléculas de mRNA al mismo tiem-
po. A pesar de la cantidad de informacién
tratada, el transcriptoma no da una idea
exacta del nivel de expresiéon de un conjun-
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to de proteinas. Para este ultimo analisis
global, debe estudiarse el proteoma. Tam-
bién existen otros analisis de tipo global
centrados en aspectos especificos de la bio-
logia. Todos ellas permiten realizar inferen-
cias sobre las funciones biolégicas.

Son los biélogos y no los genetistas cuantita-
tivos los que han descubierto y proporcionan
esa cantidad enorme de nueva informacion
fenotipica detallada y muy relacionada con
el funcionamiento de los genes. Esos bidlo-
gos han abierto una perspectiva muy tenta-
dora a los genetistas cuantitativos: utilizar
esa informacién en sus programas de mejora
genética. En cierto modo volvemos 30 afos
atras cuando Land (1977) hablaba de “Quan-
titative physiology” pensando que los perfi-
les hormonales o metabdlicos pudieran ser
una ayuda a la mejora genética. De hecho
los datos que proceden de las ciencias “6mi-
cas” pueden ser de gran interés en algunas
condiciones aunque hay que tener en cuan-
ta que como en otro cualquier criterio clasi-
o, esos datos estan sometidos a efectos que
es necesario estimar y corregir. Y debemos
de ser conscientes de que es muy dificil esti-
mar los factores de variacién (ambientales y
ligados al individuo) que afectan a la expre-
sion de cada gen que controla una funcién
como por ejemplo la prolificidad.

Ademas, utilizar varios criterios indirectos
supone conocer sus relaciones con el objeti-
vo, sus interrelaciones, y la manera de com-
binarlos. Encontrar esa combinaciéon puede
ser dificil. Hemos visto que el uso y la combi-
nacion de dos criterios para mejorar la proli-
ficidad (Tasa de ovulacion y mortalidad
embrionaria) no era mas eficaz que la com-
binacién natural dada por el tamafo de la
camada (Pérez-Enciso et al., 1995). Hemos
visto también que la estimacién de las rela-
ciones entre un objetivo y un criterio muy
indirecto tampoco es facil puesto que las
repuestas a la seleccién directa e indirecta
no son siempre simétricas (caso de la rela-
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ciéon entre el didmetro testicular y los carac-
teres de reproduccién de las hembras). Esas
dificultades seran mas evidentes con crite-
rios fisioldgicos finos. Una ilustracion de la
imposibilidad de utilizar criterios fisiologi-
cos finos para mejorar la prolificidad la pro-
porciona el gen Booroola. Aunque existe
diferencia muy importante de prolificidad
entre las ovejas que llevan o no el gen Boo-
roola, seriamos todavia incapaces de clasifi-
car esos animales usando herramientas de
transcriptoémica o de proteémica.

Aunque esas nuevas disciplinas no proporcio-
nan criterios facilmente utilizables en los
esquemas de seleccién, constituyen herra-
mientas muy potentes para detectar genes
que controlan un caracter y conocer su fun-
cionamiento. En medicina humana existe
una extensa literatura sobre la manera de
combinar esas disciplinas (por ejemplo, ver
Barrett, 2005; Rhodes and Chinnaiyan, 2005).
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Genotipos como criterios de seleccion

Evidentemente, el conocimiento directo del
polimorfismo del ADN puede constituirse
como una fuente de nuevos criterios. Estos
polimorfismos se refieren a marcadores proé-
ximos y en desequilibrio de ligamiento con
QTL o genes de interés. Evidentemente,
para la selecciéon, es mas interesante el
conocimiento del polimorfismo que induce
la variabilidad de un caracter (polimorfismo
causal).

Los genotipos de marcadores de QTL

La bibliografia sobre la seleccidon asistida
por marcadores se ha multiplicado muy rapi-
damente desde los afios 90 (Fig. 1). Algunos
trabajos sefialan que tomar en cuenta la
informaciéon de QTL para la seleccion no
resulta siempre positivo.
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El interés de este tipo de criterios varia en
funcién de diversos aspectos técnicos como
el grado de polimorfismo de los marcadores
o distancia entre marcadores y el QTL, y de
aspectos propiamente relacionados con el
caracter estudiado y la poblacién, como pue-
den ser la frecuencia de los alelos del QTL, el
efecto del QTL, etc. Las técnicas de genotipa-
do han progresado mucho, lo que ha permi-
tido la implementaciéon de un gran namero
de programas de deteccion de QTL en todas
las especies domésticas. Al mismo tiempo, las
metodologias de cartografia y de localiza-
cién de QTL se han sofisticado para tener en
cuenta el posible efecto de varios QTL (Meu-
wissen and Goddard, 2002) o la utilizacion
del desequilibrio de ligamiento (Meuwissen
et al., 2002). A pesar de esos avances, han
sido pocos los programas de seleccion que
han incorporado el genotipado de marcado-
res de QTL en la estimacién de sus indices.
Ademas, el aumento de progreso genético
obtenido usando esos nuevos criterios de
seleccion no compensa el aumento del coste
econémico derivado del coste de los genoti-
pados, exceptuando alguna situacién muy
concreta en vacuno de leche. Actualmente el
Unico programa de seleccién que utiliza con-
juntamente datos procedentes de marcado-
res del ADN y datos fenotipicos es el progra-
ma francés de seleccién de vacuno de leche.
Ese programa utiliza, en el calculo de las eva-
luaciones genéticas, informacién procedente
de 33 marcadores situados en 12 regiones del
genoma (Boichard et al., 2002; Guillaume et
al., 2008) ademas de los criterios clasicos.

Excepto este caso, el uso de marcadores de
ADN para la selecciéon es muy reducido. Sin
embargo podrian ser Utiles para la gestion,
el mantenimiento y la optimizacién de la
variabilidad genética alrededor de genes en
fase de fijacion.

La posibilidad de disponer de decenas de
miles de marcadores SNP (centenas de miles,
dentro de poco) cambia completamente la
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escala de trabajo. Por una parte, esa alta
densidad de marcadores hace necesaria la
aplicacién de nuevos protocolos y el des-
arrollo de nuevas metodologia que permi-
ten aprovechar el desequilibrio de ligamien-
to existente entre los QTL y los marcadores
préoximos. También, y dado que el conoci-
miento del genotipo de los individuos se
vuelve cada vez menos fragmentario y la
cantidad de informacién aumenta de forma
considerable es importante poder discrimi-
nar la informacién realmente relevante. En
todo caso, este tipo de informacién puede
ser utilizada como criterio en la seleccion
gendémica aunque no se puede obviar el
hecho de que existe un gran debate sobre la
metodologia mas apropiada.

Las mutaciones causales

Al igual que la descomposicion del caracter
tamano de la camada en sus componentes
aditivos (tasa de ovulacion y mortalidad
embrionaria) parecia interesante para la
seleccion, la descomposicion aditiva de los
genes que controlan una funcién en una
parte conocida (genotipo de genes conoci-
dos) y una parte poligénica desconocida
parecia poder mejorar el proceso de selec-
cién. Sin embargo, y también al igual que
para el tamafio de la camada, esa descom-
posicién no siempre resulta eficaz. Varios
estudios han mostrado que la inclusion de la
informacion del genotipo de genes mayores
conocidos en el indice de selecciéon es intere-
sante en algunos casos limitados (Fournet et
al., 1997; Larzul et al., 1997). Ademas, hay
que tener en cuenta que estos estudios teo-
ricos generalmente no consideran genes
con sobredominancia (los heterocigotos son
los mas eficaces) que resultan en situaciones
mucho mas complejas.

Se puede distinguir tres maneras diferentes
de tomar en cuenta el genotipo de un locus
mayor en un proceso de seleccién.
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1) El genotipo se utiliza precozmente y de
forma independiente a la valoracion genéti-
ca poligénica, por lo que solo una propor-
cion de los animales genotipados siguen el
proceso de seleccion. Esa situacién afecta a
genes en proceso de erradicaciéon (o fija-
cion) rapida o genes que controlan caracte-
res sin variabilidad poligénica conocida,
como el gen Blad en bovino; el gen de sensi-
bilidad a la scrapie o la mutacién BMP15
C53Y en ovino, los genes RN y RyR1 en algu-
nas poblaciones de cerdos, etc.

2) El genotipado estéa disponible pero no se
efectua de forma rutinaria y no esta incor-
porado al sistema de evaluaciéon genética.
Este es el caso en Francia del polimorfismo
de caseinas a,, en cabras. La informacién
genotipica como criterio de seleccién con-
duciria a una fijacién un poco mas rapida
del alelo favorable pero a una reduccién de
la varianza genética en las generaciones
futuras (Sanchez et al., 2005). Ademas, hay
que tener en cuenta de que si el alelo A
aumenta la cantidad y porcentaje de prote-
ina, los alelos F o O tienen mas interés para
preservar el gusto tipico de los quesos de
cabra (Delacroix-Buchet et al., 1996; Pierre
et al.,, 1998). En parte por esa ultima razén,
el esquema de seleccién no toma en cuenta
esa informacién genotipica aunque la eva-
luacién global que ignora la existencia de
ese gen mayor conduce de todas formas a su
fijacion. Es el caso también de la mutacién
del gen de prolificidad FecL en ovino Lacau-
ne; el cual es econdmicamente favorable
Unicamente para las ovejas heterocigotas
(Bodin et al., 2006). Aunque ese gen es adi-
tivo sin dominancia para la tasa de ovula-
cion, el valor econémico de los reproducto-
res no lo es y de momento ninglin programa
permite estimar indices que combinen valor
poligénico y un gen mayor con sobredomi-
nancia para la seleccion. El organismo de
seleccién dispone del indice poligénico clasi-
co y de reglas de manejo empiricas que tien-
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den a aumentar la proporcion de hembras
heterocigotas en los rebafios.

3) El genotipado esta incluido en el modelo
de evaluacién junto con los datos fenotipi-
cos para una estimacién global del valor
genético. Debido al escaso nimero de genes
mayores identificados con determinismo
simple, a los costes de los genotipados y al
interés limitado de considerar el genotipo
de algunos genes en la seleccién, pocos pro-
gramas colectivos usan esos tipos de indices.
Si embargo, las presiones comerciales son
fuertes y las compafias biotecnoldgicas
intentan sacar beneficio de la pequefia
parte del valor genético de los animales que
se conoce de forma precisa.

La situacién de los ovinos en Nueva Zelanda
es original. El sistema de pruebas de ADN
desarrollado por una compaiia privada
Catapult® utiliza una gota de sangre depo-
sitada sobre un papel secante para analisis
de ADN. Con esas pruebas tomadas sobre
los padres, las madres y los productos el sis-
tema Shepherd® establece la genealogia de
los animales dentro del rebafo, e incorpora
esa informacion en programas de evalua-
cion genética. En este sistema, los seleccio-
nadores pueden pedir cinco genotipados
opcionales para evaluaciones particulares
de sus animales. Myomax® da informacion
sobre un gen que aumenta de 10% la mus-
cularidad de la pierna y disminuye de 14%
la grasa de la canal; LoinMax® proporciona
un test de ADN para un gen que aumenta el
nucleo de la chuleta de 10%, Wormstar™
un test de ADN que se integra a la evalua-
cién genética para la resistencia a parasitos
internos. Existe también disponible un test
para el gen de la microftalmia que induce la
ceguera de los animales, y para el gen Inver-
dale (BMP15) que aumenta la prolificidad.
El sistema comercial basado en la asignacién
de parentesco, facilita mucho el manejo de
los ganaderos (monta natural con lotes de
machos), es utilizado principalmente por
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vendedores de reproductores individuales y
no por una organizacién colectiva de selec-
cion. Los beneficios reales para el progreso
genético de cada caracter a largo plazo en
el conjunto de la poblacién no han sido
estudiados.

De forma similar, el sistema “Gene star” des-
arollado en Australia por “Genetic Solu-
tion” y ahora disponible en otros paises
analiza doce marcadores de mutaciones cau-
sales que afectan caracteres de ternura y
infiltracién de la grasa en bovino de carne.
Aunque, el interés de algunos de esos genes
es discutible (Rincker et al., 2006; Van Eenen-
naam et al., 2007).

Catapult (Nueva Zelanda) y Genetic Solu-
tions (Australia) que eran lideres en el des-
arrollo de tecnologia de ADN para ovino y
bovino se han agrupado hace un afo en una
nueva compafia: Catapult Genetics. Esas
ultimas semanas, Pfizer Animal Health ha
adquirido Catapult genetics y Bovigen para
situarse en primera fila de las companias de
investigacion y desarrollo de genémica en
ganado. Sin ninguna duda, la presién comer-
cial para incorporar esos criterios (ligero
interés econémico de los individuos que lle-
van el gen, marketing, etc.) y la presion
social para aumentar la trazabilidad y el
conocimiento del contenido de los produc-
tos, se haran mas grandes. Los vendedores
de reproductores y los esquemas de selec-
Cion se veran entonces obligados a conside-
rar esos nuevos datos cuyo interés para la
mejora genética de las poblaciones ha sido
demostrado en algunos casos.

Conclusion

La seleccion genética de caracteres cuantita-
tivos basada en la descomposiciéon de un
fenotipo en partes genéticas y ambientales
bajo un modelo poligénico aditivo infinite-
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simal ha dado resultados substanciales. La
idea de mejorar la estimaciéon del valor
genético extrayendo de la parte poligénica
global inaccesible a la observacién, un com-
ponente observable es muy natural pero
hasta el momento, los resultados han sido
paraddjicos y contradictorios debido proba-
blemente a que no se ha conseguido combi-
nar en un modo optimo los distintos elemen-
tos. Dentro de poco tiempo los progresos de
biotecnologia dardn acceso a la secuencia
completa de cada individuo y el nuevo reto
de la genética cuantitativa serd encontrar
nuevas metodologias para utilizar y optimi-
zar el uso de este nuevo tipo de informacién.
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