
 

 

 a Sección de Mejora 
Genética del CENSYRA 
de Somió ha recibido 
reciente-mente una 

importante subvención del 
FEDER y la CICYT para 
realizar investigaciones 
orientadas a la detección de ge-
nes de efecto importante (QTL) 
en la producción de carne y leche 
en ganado vacuno mediante téc-
nicas no invasivas de genética 
molecular. El proyecto de inves-
tigación contará con la partici-
pación coordinada de los depar-
tamentos de Genética de la Uni-
versidad Complutense de Madrid 
y de Estadística e Investigación 
Operativa de la Universidad de 
Oviedo. Esta línea de trabajo se 
basa en los resultados obtenidos 
en el marco de los diversos 
proyectos del genoma que corro-
boran la tesis de que unos pocos 
genes podrían controlan una par-
te relativamente grande de la va-
riabilidad genética de los carac-
teres de interés económico. De 
ser así, la incorporación de infor-
mación sobre las distintas ver-
siones de los genes presentes en 
una población a los programas 
de mejora genética permitiría su-
perar la teoria clásica de la Me-
jora Genética que establece que 
los caracteres de importancia 
económica están controlados por 
un número casi infinito de genes, 
cada uno de ellos con un efecto 
imperceptible. 
 

La principal ventaja de dispo-
ner de información de este tipo 
radica en la posibilidad de com-
plementar las predicciones del 
valor genético de los animales 
basadas en el análisis de los re-
gistros productivos y genealógi-
cos de los animales, que es de 

menor eficacia para las variables 
que solo se miden tarde en la 
vida del animal, en uno solo de 
los sexos o con un costo muy 
elevado, y en aquellas de peque-
ña componente genética. 
 

El proyecto comprende una 
primera fase de puesta a punto de 
técnicas laboratoriales y estadísti-
cas a la que sigue un programa de 
recogida de muestras de material 
genético en nuestra cabaña gana-
dera que acaba de ponerse en 
marcha con la colaboración de las 
asociaciones ASEAVA, ASCOL y 
Asturiana de Carnes S.A. Simul-
táneamente, se están estudiando 
los esquemas alternativos de me-
jora genética que harán uso de la 
información generada. 
 

La herramienta básica de estas 
investigaciones son los marcado-
res genéticos, las "huellas dacti-
lares" que permiten seguir el ras-
tro a cada una de las dos versio-
nes de un gen que porta un indi-
viduo -alelos, uno de cada proge-
nitor- según se transmiten en su 
descendencia. Los marcadores 
no necesitan tener una función 
genética definida, sino que bas-
taría con que fuesen fácilmente 
detectables mediante el análisis 
de una pequeña cantidad de teji-
do del individuo. 
 

De ahí surge un interesante 
subproducto de la investigación 
sobre QTL, ya que que se ha ge-
neralizado la utilización de mar-
cadores genéticos con un elevado 
grado de polimorfismo -es decir, 
con gran número de variantes dis-
tintas- como los microsatélites, en 
estudios de diversidad genética y 
de estructura genética de pobla- 

ciones tanto en especies de ani-
males domésticos como silvestres. 
Asociado a estos estudios ha 
surgido un interés creciente sobre 
la posibilidad de utilizar estos 
mismos marcadores genéticos 
para determinar paternidades (be-
neficio éste que ya figuraba entre 
los objetivos del proyecto de in-
vestigación) y para establecer la 
probabilidad de que un animal sea 
de una raza u otra. 
 

Con este fin se ha empleado un 
estimador denominado de afi-
liación étnica que mide la dife-
rencia entre dos distribuciones, 
que vale 0 cuando son iguales y 
tiende a infinito a medida que di-
vergen. El valor de dicho estima-
dor se obtiene mediante la suma 
para todos los loci del producto 
de las probabilidades a priori del 
genotipo marcador por el logarit-
mo del cociente de verosimilitu-
des. Las aplicaciones pueden ser 
diferentes y, dependiendo del in-
terés concreto, diferentes serán las 
hipótesis a contrastar. Así, por 
ejemplo, puede que el interés 
resida en probar que un animal 
con un perfil genético determi-
nado pertenece a una población 
cuyas frecuencias alélicas son 
conocidas, resultando dificil de-
finir una población alternativa. 
 

Con el fin de probar el potencial 
de estos marcadores en los 
problemas planteados de asigna-
ción o rechazo de animales a di-
versas poblaciones hemos utiliza-
do dos especies, bovino y equino, 
para los que se dispuso de 16 y 13 
microsatélites respectivamente. 
La probabilidad media de equivo-
cación resultó ser del 1,2 %; por 
raza el 1% de las asignaciones a 
la raza Tudanca fueron erróneas, 
2,4% en el caso de la Asturiana de 
los Valles, 1,4% para la Asturiana 
de la Montaña, 0,3% para la Sa-
yaguesa y un 1% para la Alistana. 
Considerando sólo dos razas, la 
posibilidad de asignar errónea-
mente un animal de la raza Astu-
riana de la Montaña a la raza As-
turiana de Valles seria del 0,44%, 
y la probabilidad de asignar un 
animal de raza Asturiana de la 
Montaña a la de Valles seria del 
0,91%. El pony Asturcón está in-
cluido también en estudios simi-
lares sobre équidos. 

 
Los marcadores 

genéticos permiten 
seguir el rastro a cada 

una de las dos 
versiones de un gen que 

porta un individuo 
según se transmiten en 

su descendencia 

 
El estudio de la diversidad ge-

nética es otra área en la que la 
disponibilidad de abundante in-
formación genética a nivel mole-
cular que proporcionan los mar-
cadores moleculares del tipo de los 
microsatélites permite elevar la 
especificidad de los resulta-dos. El 
aislamiento genético re-duce el 
tamaño efectivo de las poblaciones 
contribuyendo a la subdivisión de 
las poblaciones en razas, y puede 
ser detectada mediante la 
estimación de la deriva. Esto ha 
permitido establecer troncos en las 
razas caballa-res que sitúan 
próximo genéticamente al Asturcón 
y a la raza Losina como caballos 
atlánticos, que detectan un cierto 
grado de confusión entre el resto de 
las razas atlánticas (Jaca Navarra, 
Caballo Gallego y Pottoka) y que 
sitúan a las dos razas de las Islas 
baleares próximas al Pura Sangre. 
En la raza Asturiana de la Montaña 
se han identificado tres ramas: dos 
incluidas en un bloque con fuerte 
influencia de animales de raza 
Asturiana de los Valles, y cercanas 
a los animales de raza Tudanca, 
geográficamente próximos, y una 
tercera rama que muestran una 
cierta diversidad y que evidencia la 
reciente inclusión en la raza de 
poblaciones de ese ganado de las 
sierras costeras del Oriente 
Asturiano. 
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