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econdmicamente importantes en diversas pobla-
ciones de animales, particularmente en paises
industrializados tales como Australia, Canada,
Estados Unides, Francia, Holanda y Nueva
Zelandia. Genéricamente, dichos métodos se
denominan BLUP, o best linear unbiased
predictors, en funcion de las propiedades esta-
disticas de estos valores genéticos predichos
o VGP. Estos métodos basados en modelos
mixtos, permiten la correccidn simultdnea de los
efectos ambientales conocidos, como afio, hato
y estacién de parto, ajustar el nivel genético de
los animales contempordneos y los apareamientos
en forma insesgada y usar 6ptimamente toda la
informacion de parientes al realizar las evaluacio-
nes genéticas (Henderson, 1984).

Pese a estos avances basados en la hipotesis
infinitesimal, se considera actualmente que la
magnitud del efecto de los genes que afectan
una caracteristica varia, lo que abre la posibili-
dad de utilizar esta informacion sobre el efecto
de genes especificos para incrementar la eficien-
cia de la seleccion y métodos de apareamiento
utilizando modelos que reflejen este conocimien-
to (Goddard, 1998).

Respecto de la magnitud de su efecto, es
posible reconocer dos tipos de genes que ac-
tiian sobre las caracteristicas productivas en ani-
males:

1. Genes mayores, cuyo efecto de substitucion
(aditivo) sobre la expresién fenotipica de una
caracteristica es mayor a 0.5 desviaciones
estandar fenotipicas y puede ser separado y
reconocido mediante un analisis de la estruc-
tura de parentezco y la informacion fenotipica
(anélisis de segregacién) o bien usando infor-
macion de marcadores moleculares de ADN.
Estos genes, en el contexto del uso de mar-
cadores reciben el nombre de loci con efecto
en caracteres cuantitativos (QTL) de
quantitative trait loci.

2. Poligenes, que son genes con efectos mas
pequefios, cuyo efecto individual es imposible
o impréctico de detectar en forma individual.
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La identificacién de genes mayores permite:

1. Incrementar el conocimiento sobre las bases
biolégicas y tipos de accion génica
involucrados en la expresion de caracteres
de importancia econémica en animales.

2. Detectar poblaciones y caracteres en las cua-
les resulta conveniente realizar una revisién
gendmica (genome screening) en base a
marcadores moleculares, por ejemplo
microsatélites, que son repeticiones en nlime-
ro variable de secuencias cortas de
nucledtidos, con el objeto de detectar la
regiones cromosémica en la que se ubican
genes mayores. Si hay evidencia de un gene
mayor segregando, esto incrementa la proba-
bilidad de éxito en estudios con marcadores,
que resultan actualmente muy costosos
(Montaldo y Meza, 1998).

3. En ciertos casos, incrementar la eficiencia de
la seleccion al utilizar la informacion sobre la
probabilidad de cada configuracién
genotipica y los efectos del gen mayor en la
seleccion en adicién a la informacién
fenotipica (Henshall, 1998).

4. Eventualmente, utilizar informacion sobre la
presencia o ausencia de alelos especificos
para la seleccion (seleccion asistida por mar-
cadores de ADN o MAS, de marker
assisted selection), con el fin de aumentar la
precision en la seleccion de caracteristicas
de interés econdmico y realizar una
preseleccion a una edad mas temprana. Esto
puede incrementar el progreso genético por
afio en ciertos casos (Montaldo y Meza-
Herrera, 1998).

METODOS PARA LA
DETECCION DE GENES
MAYORES

Se han desarrollado varios métodos de de-
teccion de genes mayores en base a informacién
similar a la que se usa para la estimacién de
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anélisis de segregacion junto a un paso de re-
gresion basada en un modelo mixto, para consi-
derar los efectos de los poligenes con cualquier
estructura de pedigri (Kinghorn et al., 1993),
este enfoque constituye la base del programa de
computo Findgene. Tanto el método de verosi-
militud maxima y el de regresion pueden usarse
para obtener estimados de efectos genotipicos
del gen mayor y frecuencias génicas para la
poblacion, asi como probabilidades genotipicas
y VGP para todos los individuos. Sin embargo,
el método de regresion da resultados sesgados
en un grado moderado, excepto, bajo ciertas
circunstancias, en ausencia de seleccidn.

Muestreo de Gibbs

Mis recientemente, las téenicas de integra-
cién de Monte Carlo a través de procesos de
Markov, han sido aplicadas en el andlisis de
segregacion (Guo y Thompson, 1992, Janss ef
al., 1995b). Janss et al. (19952) encontrd esti-
mados empiricamente inses-
gados para los parametros aso-
ciados con la variacidon de un
gen mayor, utilizando datos si-
mulados que contenian nume-
rosos circuitos o /loops en el
pedigri. Estos circuitos crean
conecciones entre las genera-
ciones por varias vias, lo que
dificulta el proceso de anélisis.
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des genotipicas a partir de la informacion
fenotipica, el gen mayor, los efectos fijos y los
efectos poligénicos. Posteriormente, los efectos
fijos y poligénicos son recalculados usando la
regresién del fenotipo en los valores estimados
de las probabilidades. El célculo es iterado hasta
la convergencia (Kinghorn et al., 1993).
Meuwissen y Goddard (1997) evaluaron el efec-
to de incluir diferentes proporciones de indivi-
duos con genotipos conocidos para la deteccion
de un gen mayor e identificar los genotipos de los
individuos de una poblacion para este gen usan-
do un analisis de segregacion que usa el método
de Kerr y Kinghorn (1996) y un enfoque modifi-
cado de regresion, el cual usa las probabilidades
genotipicas como ponderaciones en el proceso
de estimacion. Usando este método ellos obtu-
vieron estimados insesgados del efecto del gen
mayor y su frecuencia en ausencia de informacién
de marcadores moleculares. El incremento en el
nimero de individuos con genotipo conocido per-

;Que es un gen mayor?

Los genes mayores causan grandes diferencias entre animales con diferentes
genolipos para caracteres cuantitativos (fenotipo). Los genotipos para genes
de gran efecto, a diferencia de los genotipos para genes con efectos peque-
fios o poligenes, pueden ser diferenciados en grupos discretos. Un resultado
tipico de este tipo de modelos se muestra con el analisis de la distribucién
observada, para los valores genéticos predichos de la resistencia a nematodos
gastroentéricos en ovinos usando el programa Findgene.

mente se obtienen probabilida-
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