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Simulation of marker assisted selection strategies in beef cattle

ABSTRACT. Marker-assisted selection (MAS) has been presented as a promising tool for animal breeding, but
its application in beef cattle is still very limited. The technology is still expensive and the way to combine
molecular information with more traditional breeding strategies has not been well defined. In order to evaluate
MAS strategies, a simulation study was conducted. A beef cattle herd was simulated, in which selection was
practiced to improve weaning weight. Three molecular markers with effect on weaning weight explained 40%
of the additive variance. Four strategies were compared: mass selection based on phenotypes, marker-assisted
selection, selection with animal model (BLUP) and a combined strategy in which the phenotypes were
corrected for the effect of the markers and then analyzed with an animal model. Molecular analysis was
performed on a limited number of individuals and genotypes of the rest of the population were inferred by
segregation analysis. Marker-based selection was the least effective option. Selection based on animal model
and the combined strategy performed better than mass selection. Under the simulated conditions, the
combined approach showed a slight advantage over the animal model (3% in years 6-8) that would be of little
practical relevance. Still, the feasibility of integrating molecular and quantitative genetic information in a
single strategy was confirmed. Further research should evaluate options to optimize both the number of
markers and of animals to be genotyped.
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RESUMEN. La seleccion asistida por marcadores (SAM) ha sido presentada como una herramienta promisoria
para el mejoramiento animal; sin embargo, la difusion de la tecnologia en la produccion de carne es todavia
muy limitada. La tecnologia es atin costosa y no esta claro su beneficio en los distintos sistemas de producciéon;
tampoco se ha definido bien la forma de combinar la informacién molecular con otros métodos de seleccion.
Con la finalidad de evaluar estrategias de SAM se llevé a cabo un estudio de simulacién sobre un plantel de
bovinos para carne, en el que se buscaba mejorar el peso de destete. Se simularon tres marcadores moleculares
con efecto sobre peso al destete, que explicaban 40% de la varianza aditiva. Se compararon cuatro estrategias:
seleccién masal en base a fenotipos, seleccion con marcadores, seleccion con modelo animal (BLUP) y una
estrategia combinada en la que los fenotipos fueron corregidos por el efecto de los marcadores y luego
analizados con modelo animal. El andlisis molecular fue realizado en un ntimero acotado de individuos y
extendido al resto de la poblacién usando andlisis de segregacién. La seleccién basada en marcadores fue la
menos efectiva en aumentar el peso de destete. La respuesta a la selecciéon con modelo animal y la estrategia
combinada fueron superiores a la de la seleccién masal. En las condiciones simuladas, la estrategia combinada
mostré una ventaja sobre modelo animal (3% como maximo) de poca importancia practica. Aun asi, confirmé
la factibilidad de integrar informacién genética molecular y cuantitativa en un mismo analisis. En
investigacién futura debe evaluar las opciones para optimizar el nimero de marcadores y de animales a
someter a andlisis molecular.
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Introduccion

El reciente descubrimiento de genes vinculados
al control de variables econémicamente relevantes
en produccién animal hizo suponer que a corto
plazo habria un cambio notable en las estrategias de
mejoramiento (Davis y De Nise, 1998; Williams,
2005). Sin embargo, la difusién de esta tecnologia
todavia es limitada. Aun cuando hay consenso sobre
la utilidad de aplicaciones como los estudios de
paternidad o el diagnostico de enfermedades gené-
ticas, persisten dudas sobre la forma de utilizacién y
la relaciéon costo/beneficio en la selecciéon de varia-
bles cuantitativas, como son la mayorfa de aquellas
de interés productivo. En el caso particular de la
produccién de bovinos para carne, la diversidad de
razas, la variabilidad en los objetivos de seleccién y
la estratificacion de la produccion probablemente
han limitado una mayor difusién de la «Seleccién
Asistida por Marcadores» (SAM). Otro factor adverso
es la oferta de servicios de andlisis genémicos para
SAM concentrada en pocas empresas, que ofrecen
diferentes paneles con ntimero variado de marca-
dores y nomenclatura para la interpretacion, para las
mismas variables productivas (Van Eenennaam et al.,
2007a).

En la situacién actual, es probable que un criador
tenga acceso a reproductores destacados que cuentan

con informacién genémica, por ejemplo en Centros de
Inseminacién Artificial. De hecho es comtn que se
incluyan en la promocién de estos reproductores sus
genotipos para los marcadores mas difundidos. Por
otro lado, las empresas prestadoras de anilisis gené-
micos han propuesto alternativas como el analisis de
animales jovenes de reposicién, por ejemplo las
hembras, con el fin de promocionar y hacer mas
accesible la tecnologia con menores costos. En esta
situaciéon, aun cuando un establecimiento ganadero
no siga una estrategia de andlisis gendmico
generalizado de sus animales, es probable que en la
poblacién existan individuos con informacién
fenotipica de las variables productivas de interés,
informacién molecular de diferente origen, o ambas
a la vez. Es por ello necesario evaluar alternativas
de aprovechamiento de esta informacién los fines de
optimizar el progreso genético. En este trabajo, se
evalué una estrategia de seleccién asistida por
marcadores en un plantel de bovinos para carne, que
integro la informacién fenotipica con la informacién
provista por marcadores moleculares. Para evaluar
su mérito relativo, la misma se compardé con la
seleccién tradicional basada en la medicién directa
de fenotipos y con la seleccién hecha exclusivamente
con marcadores moleculares.

Materiales y Métodos

Metodologia de simulacion

Se simulé un plantel de bovinos para carne,
representativo de la zona templada de Argentina e
integrado por 500 hembras y 15 machos, mediante el
programa AnimalSim versién 1.8 (Sherlock et al.,
2005). Los indicadores productivos mds relevantes
se presentan en el Cuadro 1. El fenotipo simulado
fue el Peso al Destete (PD). Los parametros gené-
ticos respectivos se establecieron en base a los
valores mds representativos tomados de la biblio-
graffa (GPARM, 2008) (Cuadro 1).

Se simularon también tres marcadores molecu-
lares bialélicos en equilibrio de ligamiento con
frecuencia inicial de 0.5 y efectos de sustitucion
alélica en PD de 20 kg, 10 kg y 5 kg respectivamente,
que en conjunto explicaban 11% de la varianza feno-
tipica inicial y 40% de la varianza genética aditiva.
No se consideraron efectos de dominancia o
epistasis, efectos pleiotrépicos en otras variables o
depresion por consanguinidad.

El fenotipo de cada individuo en la poblacién
fue definido como la sumatoria de efectos genéticos
directos (Gd), efectos de los marcadores moleculares

(QTL), efectos maternos (Gm), efectos fijos (EF), tales
como afo, sexo, edad de la madre al parto y mes de
nacimiento y efectos ambientales aleatorios (EA) (MO0):

y = +Gd + Gm + QTL + EF + EA (M0)

El valor génico de cada animal fue definido por
la adicién de la mitad del valor de sus padres, los
efectos de los QTL y un desvio mendeliano @ (M1):

G(i) = Y2G(padre) + 72G (madre) + ® + QTL (M1)

Estrategias de seleccion

Se comparoé la respuesta a la seleccién para au-
mentar el PD generada por estrategias que se
diferenciaron en la metodologia de selecciéon y en la
fuente de informacién (molecular y/o fenotipica)
utilizada en la evaluacién de los candidatos. Las
estrategias comparadas fueron las siguientes:

(a) Seleccion masal (SM). En este caso, la seleccién
se bas6 exclusivamente en informacién fenotipica
(Simm, 1998).

(b) Seleccion en base al Valor Génico Molecular
(VGM). Se presumié que 50 machos de la reposiciéon
fueron analizados cada afio para determinar el
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Cuadro 1. Variables pobacionales para el manejo de una poblacién de bovinos para carne simulada y media
fenotipica, desvio estdndar y heredabilidad directa (h%4) y materna (h%y) de peso al destete (PD) en

la misma poblacién

Variables Hembras Machos

Edad al primer servicio 15 meses 24 meses
Porcentaje de reposicion

anual 19% 33%

Vida qutil 7 afios 4 anos
Porcentaje de prefiez 93%

Porcentaje de destete 85%

Mortalidad de adultos 1.0%

Variable h?4 h%y Media fenotipica (kg) Desvio Estidndar(kg)
PD 0.26 0.21 180 24.0

genotipo de los tres marcadores moleculares. La
seleccién se basé exclusivamente en el VGM de los
animales con genotipo conocido, equivalente a la
suma de los efectos alélicos correspondientes a cada
locus () ai) a través de los tres loci.

(c) Seleccion con metodologia BLUP en base a Modelo
Animal (MA). Se estimaron los Valores de Cria
(Breeding Values, VC) en base a registros fenotipicos e
informacion genealégica, utilizando el programa
MTDFREML (Boldman et al, 1993). El modelo
utilizado para la evaluacién de los individuos estuvo
definido como

Y=Xp+Z1luD+Z2uM+e

donde: Y es el vector de observaciones fenotipicas, 3
es el vector de efectos fijos, uD es el vector de efectos
genéticos directos, uM es el vector de efectos
genéticos maternos, e es el vector de errores
aleatorios y X, Z1 y Z2 son las matrices de incidencia
que asocian los correspondientes efectos con Y.

(d) Estrategia de seleccion combinada (MAM). Esta
estrategia fue propuesta inicialmente por Baruch y
Weller (2009) para optimizar el aprovechamiento de
las distintas fuentes de informacién disponibles para
la seleccién, suponiendo que se dispone de registros
fenotipicos y que algunos individuos en la poblacion
también cuentan con informacién molecular. La
estrategia MAM se implement6 a través de tres
etapas sucesivas:

1. Obtencién de un valor fenotipico corregido,
descontando el efecto de los marcadores moleculares.
Cada afio, se determiné el genotipo para los
marcadores en 50 machos de la reposicién y se les
asigné el VGM correspondiente como se hizo en la
estrategia (b). Para los individuos sin anélisis mole-
cular, el genotipo para los tres loci se estimé mediante

andlisis de segregacién, utilizando el algoritmo de
Kerr y Kinghorn (1996) compilado en el programa
GENEPROB. El analisis de segregaciéon permite
inferir las probabilidades de cada genotipo posible, en
base a las correspondientes frecuencias alélicas en la
poblacién y a las relaciones de parentesco. Estas
probabilidades, junto con el efecto alélico de cada
marcador, permitieron asignar un VGM probable. Al
valor fenotipico de cada individuo se le sustrajo su
correspondiente VGM (real o estimado).

2. Estimacién de los VC mediante Modelo
Animal con el programa MTDFREML, utilizando
como fuente de informacién los fenotipos corregidos
en el paso 1. Este VC corresponde al efecto poligénico
no contabilizado por los marcadores moleculares. El
modelo utilizado fue el mismo que en la estrategia (c).

3. Definiciéon del VC integral del individuo
(VCI), adicionando el VGM estimado al VC obtenido
con el Modelo Animal. Este VCI fue el utilizado para
efectuar la seleccion.

Las estrategias se diferenciaron a partir del cuarto
afio de la seleccién, cuando se dispuso de informacién
genealdgica para implementar el andlisis por Modelo
Animal y el anédlisis de segregaciéon. En los afios
anteriores se selecciond por PD en base al valor
fenotipico en las estrategias MA y SM y en base a la
informacién molecular en las estrategias MAM y
VGM. En todos los casos, la seleccion se realizo
durante 20 afios y para cada estrategia se realizaron 50
simulaciones. Las diferentes etapas del proceso de
seleccion y la integracion de AnimalSim con los
programas empleados en la evaluacién genética
MTDFREML y GENEPROB, se llevaron a cabo
mediante una interface de trabajo basada en
programacion en el ambiente computacional R (R
Development Core Team, 2009).
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Resultados

Si bien las cuatro estrategias de seleccion
comparadas lograron aumentar el PD de Ia
poblacién, hubo diferencias apreciables entre ellas
en la magnitud del cambio en el periodo
considerado. En la Figura 1 se muestra el cambio
en el PD expresado en desvios estandar fenotipicos,
desde que dio comienzo la seleccién. La evolucién
de PD fue similar en los cuatro casos hasta que se
aplicaron efectivamente las diferentes estrategias a
partir del cuarto afio. La alternativa menos eficaz
fue la que se bas6 exclusivamente en el VGM, sin
utilizar ninguna otra fuente de informacién. Las
diferencias entre las otras tres estrategias se ven
mas claramente cuando se considera especi-
ficamente la evolucién del valor génico promedio,
libre de efectos ambientales (Figura 2). A partir del

quinto afio de seleccion, VGM comenz6 a
diferenciarse = marcadamente de las otras
alternativas por su menor respuesta. La SM fue

superada por las estrategias basadas en MA. A su
vez, la integracién de informacion molecular a la
evaluacién cuantitativa (MAM) generé una
respuesta superior a MA principalmente en los
primeros diez afios de seleccién, pero a partir de
este punto perdi6 eficacia progresivamente
respecto a la otra estrategia.

Entre el cuarto y décimo afio de seleccion las
diferencias promedios de PD entre MAM y MA
fueron de 4.5 a 6.4 kg. En el mismo periodo, las
diferencias de MAM con SM fueron de 6.5 a 8.0 kg,

mientras que con VGM se observaron mayores
diferencias promedios, desde 6.0 hasta 10.0 kg. Dado
el alto ntmero de repeticiones, el error estandar
obtenido para PD presenté como maximo un valor
de 0.13 kg a través de todas las estrategias probadas
y para todos los afios de seleccién, por lo que a partir
del quinto afo todas las diferencias en PD entre
estrategias fueron significativas (P <0.05).

Las ganancias promedio en los valores génicos
para PD, como diferencia entre el dltimo y el primer
afo de seleccion fueron de 50.8 kg (29%) para MAM,
48.3 kg (28%) para MA, 43.1 kg (25%) para SM y 29.6
kg (15%) para VGM.

Se observaron diferencias en la evoluciéon de la
frecuencia alélica de los marcadores moleculares
utilizados para la seleccion por PD entre las
estrategias y entre los diferentes loci. Las estrategias
que consideraron la informacién molecular oca-
sionaron un cambio mds drastico en las frecuencias,
agotando mas rapidamente la variabilidad originada
por los marcadores. Para el locus de mayor efecto,
que se presenta como ejemplo en la Figura 3, todas
las estrategias probadas superaron para el alelo
favorable una frecuencia de 0.9 en la poblaciéon al
final de la selecciéon. En los dos loci restantes, de
efecto comparativamente inferior, la tendencia
observada fue similar pero el cambio fue mas
gradual.

La precision de las estimaciones del valor génico
para las estrategias MA y MAM, expresada como la

Desvios Estandar
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Figural. Evolucién del peso al destete en diferentes afios de seleccion para las distintas estrategias
utilizadas, expresada como desvios estandar fenotipicos desde el inicio.
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Figura 2. Evolucién de los valores medios del componente genético para peso al destete (kg) en diferentes
afios de seleccién seguin la estrategia de seleccion utilizada.

correlacion entre valores reales y estimados, fue en
promedio de 0.74 y 0.76 respectivamente. Para
interpretar mejor el resultado logrado con MAM
respecto a MA, se compard por separado el cambio
en el valor genético de PD atribuible a los
marcadores y al componente poligénico, respectiva-
mente y que sumados determinan los valores
presentados en la Figura 2 para ambas estrategias.
Esta comparacién evidencié que MAM logré un
rapido aumento de la frecuencia de alelos favorables
en los marcadores y a esto se debi6é principalmente
su superioridad en los primeros diez afios de selec-

cién, que luego se diluy6 por la rdpida pérdida de
variabilidad atribuida da a los marcadores (Figura
3). Por el contrario, MAM fue mucho menos efectivo
que el MA para modificar el componente poligénico.
Este resultado se atribuy6 a una tendencia de MAM
a sobrestimar los VCI, lo que a su vez tuvo relacién
con el error en la estimacién de genotipos en el
analisis de segregaciéon. Este efecto de sobrestima-
cién fue mas marcado para los animales que poseian
los alelos més desfavorables para PD en los tres
marcadores, cuya frecuencia disminuia progresiva-
mente con la seleccién.
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Figura 3. Cambios en la frecuencia del alelo favorable para el marcador de mayor efecto sobre peso de
destete entre los tres utilizados, segtin la estrategia de seleccion aplicada.
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Discusion

La seleccion basada en la teoria de la genética
cuantitativa depende de la medicién oportuna de
fenotipos. Como una alternativa para hacer la
selecciéon mas répida y eficiente, surgié la opcién de
identificar individuos superiores ya no sélo en
funcién de sus fenotipos, sino de la informacién de
su ADN. En pocos afios, la seleccién asistida
aumento su capacidad desde algunos marcadores en
genes clave hasta llegar a centenares de miles de
marcadores para explicar la mayor parte de la
variabilidad genética y disminuir progresivamente
la dependencia de registros fenotipicos (Garrick y
Golden, 2009).

La difusion de la tecnologia ha sido diferente se-
gun la especie y el sistema de produccion. En paises
desarrollados, la tecnologia gendémica fue répida-
mente transferida al sector de la produccién lechera.
En este caso, representé un enorme avance para la
evaluaciéon de toros jévenes sin informacién de
progenie. A diferencia de la produccién de leche, en
bovinos para carne y para la mayoria de las variables
de interés el candidato a ser seleccionado eventual-
mente dispondra de un dato propio, el cual permitira
estimar su valor de cria con una precisién igual a Vh2.
O sea que la heredabilidad determina la precision
minima a superar con marcadores moleculares, para
que la seleccién asistida sea mds eficaz que
alternativas de seleccién mas convencionales.

En el presente andlisis, se realiz6 la seleccién ba-
sada en tres marcadores moleculares, que en con-
junto explicaban 40% de la varianza aditiva. El
numero de marcadores se eligi6 para probar la
efectividad del método propuesto por Baruch y
Weller (2009), quienes habian utilizado un tnico
marcador, y para comparar el método cuando se
seleccionaba para una variable relativamente facil de
medir, contra un anélisis previo usando una variable
de calidad de carne que no es normalmente medida
en los candidatos a la seleccion (Macor et al., 2009).
Esto se hizo con conocimiento de que su efectividad
en la seleccion seria limitado, ya que es aceptado que
las variables cuantitativas estan controladas en gene-
ral por un nimero elevado de genes (Dekkers, 2004).
El efecto de basar la seleccién en un namero acotado
de marcadores se evidencia en la Figura 2 y es el
comportamiento tipico de este tipo de estrategias
(Davis y De Nise, 1998). Al principio hubo un efecto
favorable en el cambio de PD, pero que rapidamente
tendi6 a estabilizarse debido al agotamiento de la
variabilidad proveniente de los marcadores por la casi
completa fijacién de alelos favorables. Aun asi, a
favor de esta estrategia puede argumentarse que ésta

es una situacién ideal, en la que se logré progreso
genético sin que ningtn fenotipo requiera ser medido.

En la simulacién, los tres marcadores en conjun-
to explicaron 40% de la varianza en peso al destete
directo. A la luz de las recientes estimaciones, este
valor podria considerarse probablemente demasiado
elevado (Flint y Mackay, 2009). Independientemente
de la magnitud de efectos, el proposito de este
trabajo fue evaluar una estrategia de implementa-
cién de la seleccién, integrando distintas fuentes de
informacién. En realidad, la distribucion de la
magnitud de efectos de los genes de efecto cuantita-
tivo es todavia un tema controvertido. Algunos
resultados apoyan una distribucion normal de
efectos, mientras que en otros casos pareceria haber
pocos genes de efecto relativamente fuerte, junta-
mente con un gran nimero de genes de efecto
pequeiio, lo que incluso podria ser funcién de cada
variable considerada (Hayes y Goddard, 2001; Hayes
et al, 2010). Otra faceta conflictiva de la estimacion
de los efectos de un marcador molecular, es que la
investigacién ha confirmado que por la propia
metodologia de analisis, los efectos genéticos de los
marcadores que resultan significativos estan en
muchos casos severamente sobreestimados, lo que le
quitaria efectividad a la seleccién (Xu, 2003). Este
efecto nocivo se atentia con un disefio experimental
apropiado y un mayor numero de marcadores eva-
luados simultaneamente.

El resultado reportado aqui para la SAM es til
para ejemplificar la situacién actual con algunos
paneles de marcadores genéticos disponibles a nivel
comercial. La principal critica a estos paneles es que
estdn basados en un ndmero limitado de marcado-
res, que en conjunto justifican una fraccién todavia
muy reducida de la heredabilidad y por lo tanto, la
precisién implicita en la seleccion es muy baja. Por
ello, tomando como referencia los resultados de pa-
neles con miles de marcadores anénimos ahora dis-
ponibles, parte de la investigacién en genémica bovi-
na estd abocada a definir un nimero minimo de
marcadores que garantice la precision requerida
para optimizar la relacion costo/beneficio de las
pruebas genéticas (Garrick, 2009). En este sentido,
recientemente se ha revalorizado la identificacién de
las mutaciones responsables de la variacién cuantita-
tiva (los QTN, "Quantitative Trait Nucleotides"), con
respecto a la utilizacién de marcadores anénimos li-
gados (Weller y Ron, 2011). Si un ntimero reducido
de QTN explicara una fracciéon relevante de la
varianza aditiva, los mismos podrian utilizarse en
una estrategia como la aqui presentada.
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Es muy probable que en una situacién real, un
criador compre semen o toros con informacién
genémica y/o que realice andlisis en una fraccién
seleccionada de su rodeo. La estrategia propuesta
originalmente por Baruch y Weller (2009) basada en
el andlisis de un solo marcador integrado a la eva-
luacién genética cuantitativa en una poblacién de
ganado lechero, buscaba eliminar el sesgo generado
en la estimacién de valores de cria cuando sélo una
fraccién de los individuos en la poblacién tiene in-
formacioén molecular. El sesgo era introducido por
una correlacién entre valores genéticos cuantitativos
y moleculares, generadas por el parentesco. En este
caso, la correccion previa de los fenotipos en base a
un genotipo real o estimado evitaria ese sesgo.
Aparte de lograr la estimacion insesgada de los
valores de cria, Baruch y Weller (2009) alegaban que
su método podia expandirse a cualquier nimero de
marcadores y aplicarse con programas de compu-
tacion sencillos y accesibles. Para poner a prueba
estas premisas, el método se aplicé a la situacion de
un criador individual. En la propuesta inicial se
logré una ventaja de 20% pero en nuestro caso fue
s6lo del 3% como méximo entre los afios 6 y 8 y que
no se mantuvo en el tiempo, aunque es dificil
comparar ambos casos debido al tamafio de la
poblacién, nimero de marcadores y de animales con
genotipo. Ademas, el analisis de Baruch y Weller
(2009) se baso en el gen DGATI, que es uno de los
ejemplos mejor caracterizados en genémica bovina y
que se destaca por la magnitud de su efecto sobre el
porcentaje de grasa en la leche de hasta un desvio
estandar fenotipico (Hayes et al., 2010), lo cual es
muy poco comun para un gen individual.

El éxito de la estrategia evaluada dependi6é en
buena medida de la calidad del analisis de segrega-
cion, por el cual se infieren los genotipos de
animales sin andlisis molecular. En este caso,
teniendo en cuenta las necesidades anuales de
reposicion se decidié analizar 50 toros por afio para
el método VGM, y ese nimero se mantuvo al aplicar
MAM. Sin embargo, esta estrategia de analisis llevo
a la sobrestimacion de los VCI, probablemente por
falta de precision en la asignacién de genotipos en el
analisis de segregacion. Por eso deberfan evaluarse
el efecto de la efectividad de MAM con distintas
proporciones de animales a analizar cada afio entre
los candidatos para la reposicion.

Debe aclararse que el andlisis de segregacion pre-
sume que se dispone de informacién de genealogia,
cuando una de las ventajas atribuidas a los marca-
dores genéticos es permitir que se prescinda de los
registros de campo. Una opcion alternativa es utili-
zar marcadores también para inferir paternidad y

reconstruir la genealogia (Van Eenennaam et al.,
2007b). En el presente caso, se esperaba una mayor
ventaja al comparar los resultados de las dos estrate-
gias basadas en el MA con el resultado de la selec-
cién masal (Figura 2). En una situacién real, la res-
puesta a la seleccién por fenotipos es funcién de la
heredabilidad operante, que a su vez depende de la
capacidad de control de la variacién ambiental. Una
posible explicacion para ese resultado es que previo
a la selecciéon masal, los datos fenotipicos fueron co-
rregidos con factores de ajuste para controlar efectos
fijos como edad de la madre, por ejemplo, y estos
factores fueron estimados sobre una muestra tomada
al azar de la misma poblacién base sobre la que se
hizo la seleccién. Probablemente este ajuste haya
sido mas preciso que el lograble en una situacién
real de produccién, enmascarando las diferencias
relativas entre estrategias de seleccion.

En definitiva, se verificé que el modelo de anélisis
propuesto por Baruch y Weller (2009) puede aplicarse
a un sistema de produccién de carne a nivel del
productor individual, ya que es facil de implementar,
econdmico y adaptable a situaciones variadas. Si bien
en este caso hubo una mejora en la respuesta por
sobre la lograda con la evaluacion cuantitativa (MA),
la ventaja fue modesta y probablemente de poca
importancia practica. Sin embargo, la respuesta
puede ser mejorada, probando progresivamente un
mayor numero de marcadores moleculares y/o
aumentando el nimero de animales con analisis
genémico. También pueden introducirse mejoras en
el anélisis de segregacion, como la ponderacion de los
VGM por la precisién de estimacion de los genotipos
(Deepani y Kinghorn 2009).

La segmentaciéon de la produccién fue men-
cionada como una de las complicaciones para la intro-
duccién de la tecnologia genémica. En el caso de la
produccién de carne, el desarrollo de marcadores se
ha enfocado a variables valiosas pero tardias y/o
dificiles de medir, de las cuales son ejemplos clésicos
el contenido de grasa intramuscular (marmoleo) y la
terneza. Es probable que este sea el verdadero nicho
de aplicacion de la tecnologia y que se utilice en me-
nor medida para variables que actualmente estdn en
la mayoria de los programas de evaluacién genética,
como es el caso del peso de destete considerado en el
presente andlisis. Independientemente de la eficacia
de los marcadores para mejorar variables de compo-
sicién o calidad, su aplicacion todavia es restringida
porque la inversién recaeria en el criador pero bene-
ficiarfa a sectores de la industria y la comercializa-
cién de carnes. Aun asi, la tecnologia debe evaluarse
y ajustarse para que esté disponible cuando existan
los incentivos econémicos apropiados.
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