EVOLUCION DE LA METODOLOGIA DE LA MEJORA GENETICA EN
EL VACUNO DE CARNE

EVOLUTION OF THE BEEF CATTLE GENETIC IMPROVEMENT
METHODOLOGY

Delgado J.V'., A. Molina', M.E. Camacho? y A, Rodero’

'Departamento de Genélica. Facultad de Veterinaria. Universidad de Cérdoba. 14005 Cérdoba. Espafia
*Consejeriade agricultura, E.C.A. Tacoronte. Guayonge, s/n. 38071 Tenerile. Espafia.

Palabras clave adicionales

Evalvacion daraproductores, Retinlo.

RESUMEN

La evolucién de la metadalogia de la mejora
genatica so ha basado en eivacuno de care, como
enolras especios, ennuestracapacidad paradotec-
1ar a los mejores genolipos para utilizaros como
reproductanas.

En aste trabajo se describen tres fases en esta
evolucian, laintuitiva, la estadisticay |a bistecnolaica,
en luncién da los métodos ulilizades para detectar,
seleccionary utilizar como reproductores a los mejor
dotados genélicamenta,

SUMMARY

The avelution of the genetic improvemeant
methodology inthe beel cattle has been based, asin
other species, in our capacity to detect tha bast
genolypes lor using as reproducers.

In this paper are described three phasas in this
evolution: Tha intuitive, the slalistical and the
biotechnological, In function of the methods used 1o
delect, lo selact and 1o use as reproducers the best
genetically doted individuals,
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INTRODUCCION

El proceso de convertir a un animal
primigenio ¢ incluso salvaje en lo que es
hoy, unraza destinada ala produccion de
carne, ha consistido en una transforma-
cion genética de las poblaciones anima-
les producida por el hombre, que comien-
za con un primer paso en el que se
convierte a animales salvajes en anima-
les estrictamente adaptados a las condi-
ciones de vida junto al hombre en lo que
se conoce como domesticacion. Con este
proceso se consigue aislar reproduc-
tivamente a los animales domésticos de
sus parientes salvajes hasta lograr
independizarlos por completo, porlo que
se tratade un proceso evolutivo inducido
por el hombre a través de la deriva,
(aislamiento reproductivo de subgrupos
de la especie) primero y de la seleccion,
(aumentando el diferencial reproductivo
deaquellos animales mejor adaptados al
medio domestico) después.

Arch. Zootec. 44: 111-121, 1995,



DELGADO ET AL.

Una vez conseguidas las poblaciones
domésticas estos procesos han seguido
actuando hasta conseguir animales mas
y mis rentables ante diversas condicio-
nes. Esta diversidad de necesidades ha
producido una diversidad de tendencias
en cuanto a criterios de seleccion lo que
ha producido una gran diversidad racial
dentro de las especies domésticas.

De esta forma, la raza Retinta hoy
posee las caracteristicas que a través de
la historia se le han ido imponiendo por
parte de los criadores que nos han prece-
dido y en el futuro tendremos que ajustar-
la a las necesidades que se le demanden,
y que se pueden concretar en la produc-
cion de carne utilizando los recursos
naturales en las duras condiciones de las
dehesas espaiiolas, bien explotada en
pureza o como raza maternal.

Como puede concluirse de esta escue-
ta introduccion, lamejora genética de las
producciones animales se ha basado en
un aspecto basico, la utilizacion de los
animales mejor dotados genéticamente
para nuestros propositos como genera-
dores de la siguiente generacion, lo que
denominamos seleccidn artificial.

De aqui que podemos admitir que la
mejora genéticano essolo seleccion arti-
ficial, pero esta si es su base. Porello, la
evolucion dela metodologiaaplicadaen
la mejora genética de las poblaciones de
animales domésticos ha venido marcada
por nuestra capacidad para detectara los
genotipos mejor dotados, estonos permi-
te establecer tres periodos claramente
marcados: un primer periodo intuitivo
previo al descubrimiento y comprension
de las bases de la Genética, un segundo
periodo estadistico basado en el desarro-
llode las técnicas genético-estadisticas e
informaticas, y untercero biotecnologico,

que arranca en nuestros dias con el desa-
rrollo de las modernas tecnologias
reproductivas yde la ingenieria genctica.

PERIODO INTUITIVO

Si entendemos por mejora genética
animal toda aquella modificacion genéti-
ca inducida en los individuos o en las
poblaciones para conseguir una mejora
en el rendimiento de sus producciones
animales, podemos entender que esta
actividad se funda en el momento de la
domesticacion fenomeno que acontece
hace alrededor de 10000 afios (final del
Paleolitico, principios del Neolitico)

Queda claro que el desarrollo de la
seleccion artificial aunque fuera de una
forma empirica exigia de un conocimien-
to intuitivo de la transmision de los ca-
racteres de los padres a los hijos.

=

| conocimiento del parecido entre

parientes formaba parte de la cultura
humana desde tiempos inmemoriales.
Lush (1945) aporta como pruebasde ello
las citas de Horacio y Virgilio en las que
se resalta la importancia de elegir bien
los progenitores para obtener buenos
animales. Pero la comprension del meca-
nismo de transmision de las caracteristi-
cas de los padres a los hijos no se logro
hasta el redescubrimiento de las leyes de
Mendel en 1900,

Laaplicacion racional de este conoci-
miento empirico en la mejora de las pro-
ducciones animales no se lleva a cabo
hasta que Bakewell (1725-1795) utilizo
una técnica de evaluacion de los
reproductores de las razas domésticas
basadaen lacesionde los mismos a otros
ganaderos y observando su descenden-
cia, aquellos que le satisfacian los recu-

Archivos de zootecnia vol. 44, niam., 166-167, p. 112,



METODOLOGIA DE LA MEJORA GENETICA

peraba y empleaba en su propia explota-
cion, de esta forma consiguio crear razas
importantes (Legates y Warwick, 1992).

Los métodos de Bakewell de cria en
raza pura desembocaron en la obtencion
de las razas mas destacadas de la época
yconellos se incrementaron los ingresos
de los ganaderos ingleses por la exporta-
cion de susanimales, este hecho fomento
la aparicion de aspectos fundamentales
para laaplicacion de los desarrollos pos-
teriores de la Genética cuantitativa, que
fueron las asociaciones de ganaderos y
los libros de registro genealogico.

Otro aspecto de interés fue la aporta-
cion del propio Darwin (1868) quien
introdujo en sus teorias los conceptos
estadisticos para el estudio de 1a variabi-
lidad, utilizando para ello los animales y
plantas en el mundo doméstico. Galton
(1889) posteriormente publica un libro
sobre la herencia natural, donde se inclu-
yen la mayor parte de los conceptos
matematicos que existian en la época
sobre la variabilidad en las poblaciones.

Estos conocimientos sentaban las
bases de relacion entre la estadistica y la
genetica que es el contenido de la Gené-
tica cuantitativa disciplina que doté de
contenido al segundo periodo que abor-
daremos (Estadistico).

Estos desarrollos son pre-
mendelianos, portanto, adolecian de una
explicacion fundamentada sobre la cau-
54 genética de esta variacién.

Trasel redescubrimiento de las leyes
de Mendel y su asimilacion en 1900, se
empiezan a conseguir las justificaciones
para esa variacion.

En resumen, se puede admitir que el
periodo intuitivo dentro de la mejora
genética animal abarca desde la
domesticacion en el Neolitico hasta los

albores del siglo XX con el desarrollo de
la Genética cuantitativa posterior al
redescubrimiento de las leyes de Mendel,

PERIODO ESTADISTICO

La clave que determina el cambio de
la etapa intuitiva a la etapa que he llama-
do estadistica no es otro que la aporta-
cion de la Genética cuantitativa de crite-
rios objetivos para la identificacion, se-
leccion y difusion de los mejores genoti-
pos, abandonando los criterios subjeti-
vos utilizados hasta ese momento.

La integracion de los conceptos de
Darwin y Galton mencionados anterior-
mente con los principios mendelianos fue
realizada definitivamente por Wright
(1921), Fisher (1930) y Haldane (1932),
momento en el cual podemos considerar
establecidas las bases de la Genética
cuantitativa moderna.

La Genética cuantitativa nos permite
detectar a los mejores genotipos para un
caricter dado entérminos de las diferen-
cias de la expresion de dicho cardicter en
los individuos emparentados con él (as-
cendientes, colaterales o descendientes)
frente a los no emparentados. Para ello se
vile de las varianzas para conseguir se-
parar los efectos estrictamente genéticos
de los ambientales, que juntos determi-
nan la expresion fenotipica del cardcter.

Lush (1933,1935 y 1944) desarrollo
los principios de la evaluacién de
reproductores, aunque previamente
Wright (1931), habia planteado el pro-
blema como una prediccion del mérito
genético de los animales. Esta ultima
conceptuacion se mantiene hoy en dia
aunque la metodologia para llevarla a
cabo ha evolucionado vertiginosamente,
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Si entendemos que sea cual sea el
modelo de reproduccion elegido para
aplicar la mejora (pureza o cruzamien-
to), la unidad de trabajo es la raza, pode-
mos admitir la siguiente secuencia pro-
puesta por Harris ef al. (1984), que con
algunas aportaciones propias, describe
el proceso de ejecucion de un programa
de mejora ejemplar:
1° Caracterizar y organizar la raza
2* Definir los objetivos del programa y
SIS PESOS economicos.

3¢ Estandarizar la recogida de informa-
cion sobre los objetivos en los anima-
les.

4% Estimacion de los parametros
genéticos.

52 Disenar un modelo para laevaluacion
de reproductores.

6° Disefiar el sistema de flujo genético.

La caracterizacion de la raza debe
abarcar tres aspectos de lo que se entien-
de como un estudio etnologico: La des-
cripcion de los caracteres morfologicos
de la raza, la definicion productiva y
reproductiva y la caracterizacion geneéti-
ca que suele abarcar atributos
bioguimicos, inmunogenéticos y actual-
mente moleculares.

Laorganizacion de laraza se sustenta
en la creacion de un marco legal que
regule y controle el flujo genético dentro
de la raza, y en un soporte humano que
asegure el cumplimiento de lanormativa.
Lo primero se consigue con laemision de
las normas que regulan el libro
genealogico de laraza, y lo segundo con
la creacion de unas asociaciones de ga-
naderos especificas.

Tanto la caracterizacion como la or-
ganizacion de la raza es mision de los
ganaderos que explotan a esos animales,
y son ¢llos los que deben apoyarse en

politicos, técnicos y cientificos para con-
seguir estos puntos de arranque de los
planes de mejora.

Segun Lush (1945) los primeros re-
gistros de razas y sociedades de ganade-
ros de estructura moderna surgieron en
Inglaterra a finales del siglo XVIIIconla
publicacion de An introduction to the
General Stud Book en ¢l caballo Pura
Sangre Inglés, si bien todo su desarrollo
tuvo lugar en el siglo XIX. Este desarro-
llo de las organizaciones de criadores y
de loslibros de registro fue motivado por
lanecesidad de los granjeros ingleses de
defender surentable negocio de exporta-
cion de animales selectos, tratando de
evitar asi que los paises importadores
consiguieran reproducir su actividad,
dejando de depender de ellos.

Hoy en dia, todas aquellas especies
que se mejoran a través de la reproduc-
cion en pureza, como el vacuno, ovino y
caprino lechero, o aqueilas que se mejo-
ran por medio de cruce industrial, como
el vacuno y ovino de carne, siguen man-
teniendo la vieja estructura inglesa de las
asociaciones de criadores especificas de
cada raza,

Las especies que se mejoran por cru-
zamiento, COMO porcinos, conejos y aves,
han desarrollado una nueva estructura
basada en las empresas de seleccion que
aportan al mercado hibridos comercia-
les a partir de unas lineas dentro de cada
raza que son propias de cada empresa y
de cuya gestion genética se encargan.

Los obietivos del programa seran
aquellas caracteristicas susceptibles de
mejora genética que seclijan como moti-
vo de seleccion de los animales. Estas
caracleristicas podran actuar aumentan-
do los beneficios ovasionados por laraza,
o bien disminuyendo los gastos por la
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disminucion de costes de produccion,
Por tanto, se utilizaran dos tipos de argu-
mentos para decidir los objetivos atener
en cuenta en el programa, por un lado la
informacién de la importancia econémi-
ca relativa de dichos caracteres y por
otro, la informacion genética sobre los
mismos.

El calculo de los pesos econdmicos
relativos de los caracteres a mejorar
genéticamente es un tema de candente
actualidad y que a pesar de ser un tema
para ser tratado por economistas, siem-
pre ha sido abordado por genetistas espe-
cializados en mejoraanimal como Harris,
(1970}, James, (1982), Brascamp et al.
(1985) y Weller (1994), ¢ incluso espa-
fioles como Mufioz y Canon (1990) y
Blasco y Mufioz (1994)

Es mision de las asociaciones de ga-
naderos y de las empresas de seleccion
segun los casos, el responsabilizarse de
reguiar, estandarizar y optimizar g con-
trol de los caracteres a mejorar y de los
efectos ambientales que afectan a los
animales.

caracteristic gt los
caracteres es lo que conocemos en Gené-
tica cuantitativa como parametros
Zenéticos, y lo que nos interesa de ellos
es la capacidad que tienen los fenotipos
observados de repetirseenel espaciooen
el tiempo (repetibilidad), la capacidad
que tienen para transmitirse a la descen-
dencia (heredabilidad) y la intensidad y
la forma que tienen esos caracteres de
heredarse juntos (correlaciones
genéticas).

Para la obtencion de estos pardmetros
la Geneética cuantitativa se sirve del pare-
cido entre parientes y de tres técnicas
estadisticas, la regresion, la correlacion
y el analisis de la varianza y de la

covarianza. Es en estas ultimas técnicas
donde la estadistica s¢ ha esforzado mas
en ofrecernos la posibilidad de obtener
estimas lo menos sesgadas posible de los
valores reales de los parametros.

Los problemas que ha tenido que
resolver la Estadistica han sido princi-
palmente el gran volumen de datos a
analizar, su gran desequilibrio, su difi-
cultad computacional, y algunos defec-
tos matematicos ofrecidos por las esti-
maciones. Desde la publicacién del mo-
delo I minimo-cuadratico de Henderson
(1948), como complemento de |as técni-
castradicionalesde ANOVAy ANCOVA
de Fisher, comenzo una carrera por per-
feccionar los modelos de estimacion de
componentesde la varianza y consecuen-
temente la estima de parametros
genéticos. A este le siguieron los méto-
dos IT y IIT de Henderson (Henderson
1953), el segundo de los cuales ya apor-
taba la posibilidad de su aplicacion en
modelos mixtos desequilibrados, lo que
SUpUSO un gran avance para la estima-
cionde componentes en cualquiertipo de
supuestos (Searle, 1971), si bien este
método presentaba tremendas dificulta-
descomputacionales. Parasolucionarlas
surgieron los métodos de la maxima ve-
rosimilitud ML (Hartley y Rao, 1967) o
sumodificacion de la maxima verosimi-
litud restringida REML (Patterson y
Thompson, 1971) y el de la minima
norma cuadratica MINQUE (Rao, 1971),
osuvariante MIVQUE (Lamotte, 1973),
con sus respectivas modificaciones
MINQUEO, I-MINQUE, I-MIVQUE y
LOCAL MIVQUE. Por ultimo, cabe
resefiarel método I'V de Henderson ( 1980)
que compite con los sistemas anteriores
en algunas condiciones de los experi-
mentos, al relacionar a través de las
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ecuaciones del modelo mixtoel BLUP y
el método MINQUE, segin Dempfle et
al. (1983).

En cualquier proceso selectivo que se
quiera emprender, ¢l conocimiento del
valor genético de losanimales a seleccio-
nar supone la base de trabajo. Por tanto
en cualquier plan de mejora genética se
debe de disponer de la infraestructura
necesaria para conseguir la evaluacion
mas exacta posible de los reproductores.

Al principio se realizaba suponiendo
que todos los animales pertenecian a la
misma poblacion y por tanto estaban
sometidos a los mismos efectos ambien-
tales.

También se utilizo la posibilidad de
usar diversas fuentes de informacion fa-
miliary lade incluir a diversos objetivos
de seleccion simultaneamente para idear
los indices sintéticos de seleccion, que
ofrecian mejores predictores lineales
(BLP) del mérito genético de los anima-
les (Hazel, 1943, Henderson, 1963).

Posteriormente estametodologiaevo-
luciond, apareciendo un nuevo método
{Henderson, 1975 a y b) que ofrecia una
mejorprediccion lineal insesgada del valor
genético del animal, propiedades que le
dieron el nombre al método (Best Linear
Unhbiased Predictor, BLUP). Esta
metodologia ha revolucionado la valora-
cion de reproductores ya que aporta so-
luciones a tres problemas presentados
por los meétodos anteriores:

- Gran desequilibrio del numero de

descendientes por rebafio.

- Los reproductores no se distribuyen

al azar por los rebafios.

- Existencia de una tendencia gencti-

ca y ambiental.

En general, hoy se sipue manteniendo

la valoracion por indices sintéticos (me-
jor predictor lineal, BLP) para la selec-
cion de madres de futuros sementales.
Mientras que para la evaluacion de se-
mentales se ha implantado completa-
mente la valoracion por mejores
predictores lineales insesgados (BLUP),
comenzando por los modelos macho, a
los que siguieron el modelo grupo gené-
tico del macho, que neutralizaba el efec-
to del apareamiento no aleatorio, y el
modelo abuelo materno, que obviaba ¢l
efecto del avance genético de la pobla-
cion (Alenda, 1983).

En la actualidad, se han desarrollado
métodos basados en el andlisis global de
la genealogia, que nos permiten evaluar
simultaneamente a los machos y a las
hembras, en lo que se conoce como mo-
delo animal, en el cual ya se estan utili-
zando ciertos avances como ¢l modelo
animal para observaciones repetidas, y
el modelo animal multicaracrer,

Todo lo expuesto seria la aplicacion
de los modelos lineales mixtos a la eva-
luacion genética de los anima]es_

¢n la poblacion mejorada es lo que se
conoce como esquema de seleccion, y en
¢l intervienen multiples criterios no sélo
genéticos, sino reproductivos, economi-
cos, sociales, politicos, ete. Pero no po-
demos olvidar que el mejorador juega
aqui el papel principal en la toma de
decisiones.

Debidoala gran cantidad y tremenda
heterogeneidad de los esquemas de selec-
ci6n que existen en funcionamientoen el
mundo, escapaa las posibilidades deesta
memoria el profundizar en ellos, pero si
se puede citar la opinion de Bichard
(1971) que dice que el objetivo de un
esquema de seleccion es asegurar la es-
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tructura poblacional necesaria que per-
mita que lo conseguido en la mejora
genética se difunda de forma rdpida y
afecte al mayor numero posible de reba-
iios de la base.

Aunque ya se vislumbra el
surgimiento de unanuevaeradentrode la
Mejora genética animal basada en el
desarrollo de la Biotecnologia, ain se
sigue avanzando en los logros de la Ge-
nética cuantitativa, que si bien no cambia
en sus fundamentos, si lo hace en su
capacidad y precision de calculo. El de-
sarrollo de la capacidad computacional
esta permitiendo introducir los concep-
tos de la estadistica bayesiana en el cal-
culo, y con esta introduccion se esta
abordando con precision el estudio de los
caracteres discretos, en este campo des-
tacan los multiples estudios del Dr.
Gianola y su equipo (Gianola,1990),

PERIODO BIOTECNOLOGICO

Barker et al. en 1982, publicaron
Future Developments in the Genetic
Improvement of Animals donde se apun-
taban por distintos autores las nuevas
fronteras de la mejora genética animal,
podemos decir que esas predicciones van
cuajando en realidades cada vez mas
concretas.

La mejora genética se ha basado y se
basard fundamentalmente enun proceso
selectivo, entendido como el
favorecimientode laeficaciareproductiva
de los mejores genotipos dotados para
unos objetivos concretos. Lo que ha dife-
renciado los tres periodos que aqui se
estan exponiendo ha sido la forma de
detectar dichos genotipos dptimos, pa-
sandose de utilizar la intuicion y obser-

vacion de los mejoradores, a las cada vez
mis eficaces aproximaciones estadisti-
cas de la Genética cuantitativa, para
llegar a nuestros dias en los que los
avances de la Genética molecular nos
empiezana permilirel observar los geno-
tipos de forma directa.

Pero a esta etapa, se la denomina
biotecnoldgica y no solo molecular, ya
que a la deteccion directa de los mejores
genotipos se suma la potencialidad de
transformarlos mediante la Ingenieria
genética y la posibilidad de multiplicar-
los exponencialmente mediante la efi-
ciencia de las modernas técnicas de re-
produccion asistida.

El primer paso necesario para la
deteccion directa de los mejores genoti-
pos es el ubicarlos en el genoma, y para
ello la Citogenética nos ha ofrecido la
posibilidad de tener identificados indivi-
dualmente los cromosomas de casitodas
las especies domesticas, llegando inclu-
so a tener diferenciadas zonas dentro de
cada cromosoma basandose en las ima-
zenes del bandeo.

Sobre esta base, y desde comienzo de
los ochenta, se han utilizado los avances
conseguidos en Genética humana, para
lograr la localizacion de algunos loci
concretos (generalmente genes
codificantes de isoenzimas y grupos san-
guineos) en algunos cromosomas, utili-
zando para ello técnicas de hibridacién
in situ (Yerle et al., 1988), anilisis de
hibridomas de células somaticas (Bosma
etal., |988) y el andlisis de los cruces de
lineas genéticas divergentes (Haley y
Archivald, 1992).

En la actualidad, siguiendo la orien-
tacién que supone el proyecto genoma
humano, se han afladido a la informacidn
anterior la disponibilidad actual de gran
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numero de marcadores del ADN, funda-
mentalmente fragmentos de restriceion
polimérficos (RFLP) y ADN
hipervariable (minisatélites vy
microsatélites).

Todo esto ha hecho que se disponga
de manera centralizada del conocimiento
de laubicacion de numerosos genes y de
secuencias de bases en los distintos
cromosomas y bandas de los mismos, lo
que ofrece los argumentos para realizar
mapas de ligamiento del genoma de las
distintas especies (Toro y Silio, 1994).

En la actualidad esos mapas se en-
cuentran francamente avanzados en las
especies bovina con el 90 p.100 de su
genoma mapeado, y la porcina con el 75
p-100.

Las producciones animales, como ya
se ha mencionado repetidamente estin
determinadas poruna herencia poligénica,
donde intervienen muchos genes situa-
dos en cromosomas diferentes y que ac-
tian por aditividad, por dominancia o
epistaticamente, formindose entre ellos
unas complicadas relaciones, esto difi-
culta sobremanera su ubicacion en el
genoma, aunque en laactualidad se avan-
za rapidamente para la localizacion de
genes cuantitativos (QTL) mediante ras-
treo.

El rastreo consiste en combinar el
conocimientotopografico del genomacon
el aporte de la Genética cuantitativa so-
bre la expresion de dichos genes, esta
combinacidén ha permitido ubicar algu-
nos QTL de la produccion carnica porcina
y de la produccion lactea bovina, pero
s6lo QTL de efecto grande.

La diferencia entre el rastreo y el
mapeo de genesradica en que mientras ¢l
mapeo ofrece la ubicacion exacta de un
gen concreto, el rastreo ofrece la locali-

zacion entre dos regiones de referencia
previamente marcadas de genes no iden-
tificados individualmente con efecto so-
bre la variabilidad de un caricter,

Cuando se progrese mas en este sen-
tido podremos localizar los mejores ge-
nolipos cuantitativos directamente. Esto
ya esta abriendo la polémica de si estas
técnicas conseguirin reemplazar com-
pletamente ala Genética cuantitativao si
solo se quedardn en un importante com-
plemento (Elsen, 1994).

La eficacia selectiva de poder detec-
tar estos genes favorables de forma di-
recta y exacta, se verd apoyada por la
capacidad técnica que yaexiste de conse-
guir aislarlos con los adecuados equipos
enzimaticos de restriccion, de amplifi-
carlos através de la Reaccion en cadena
de la polimerasa (PCR), de multiplicar
sus portadores por clonacion, o de
introgredirlos en otros genotipos de la
misma naturaleza o de otra, utilizando ia
Transgénesis o la Terapia genética.

Laclonacion consiste en introducir el
nucleo de una célula embrionaria
indiferenciada procedente de un embrion
donante al citoplasma de un embrion en
el estado de una célula enucleado. De
esta forma se puede conseguir reproducir
un genoma determinado tantas veces
como células se puedan obtener del em-
brion donante en la fase de morula
(Houdebine, 1991).

Sia esto le afnadimos la capacidad de
congelar embriones indefinidamente,
podremos disponer de un almacén de
genotipos favorables idénticos en espera
de que alguna de sus réplicas sea proba-
da, o podemos extender la accion de un
genotipo determinado masiva y rapida-
mente.

La transgénesis, por otro lado nos
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permite introducir en el genoma de un
embrion fragmentos de ADN proceden-
tes de otro organismo, hasta ahora se ha
conseguido para genes aislados que lue-
go se han expresado en el adulto, peroen
el futuro se podrin transferir informa-
cion mas compleja.

Para conseguir la transgénesis se han
usadodistintos meétodos. En primer lugar
lamicroinyecciondel gen ensolucionen
el proniicleo del embridn en el estado de
una cé¢lula (Pursel er al. 1989 y Brem
1990), en segundo lugar, la utilizacion de
vectores retrovirales (Bosselman et al.
1989) y por ultimo, la utilizacion de las
células embrionarias indiferenciadas cul-
tivadas en presencia del gen en solucion,
y su posterior inclusion en el embrion en
desarrollo (Robertson ef al., 1986). Los
animales conseguidos con el {iltimo mé-
todo son quimeras que se normalizan en
lasiguiente generacion,

Pero la transgénesis, también nos esta
llevando a la obtencion de nuevos ani-
males domésticas, de naturaleza tan
heterogénea como bacterias, levaduras e
incluso hibridomas, y esta convirtiendoa
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