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Resumen

Desde tiempos antiguos, la domesticacion animal ha sido un pilar en el
desarrollo de la humanidad, marcando el inicio de una relacion donde la
manipulacion de rasgos deseables en las especies animales se convirtio
en una practica fundamental para el beneficio humano. Desde las primeras
selecciones empiricas hasta la genética molecular moderna, la aplicacién
de principios genéticos ha sido clave para optimizar la productividad animal,
mejorando la seleccion de parentales, la resistencia a enfermedades y la
adaptabilidad. Las nuevas tecnologias, especialmente la secuenciacion del
genoma completo (WGS), han sido fundamentales para abordar estos
retos, ofreciendo una vision integral de la composicion genética. La
irrupcion de la secuenciacion de alto rendimiento (NGS) ha democratizado
el acceso a esta informacién, facilitando la generacion masiva de datos
gendmicos, sin embargo, la interpretacion biolégica de estos voluminosos
datos requiere la aplicacion rigurosa de técnicas bioinformaticas para
procesar, analizar e integrar datos de secuenciacion, transformando la
informacion gendmica en conocimiento relevante para la produccion,
conservacion y estudio de especies animales de interés. Este ensayo
discute la secuenciacion gendémica y el analisis bioinformatico como
herramientas esenciales para el estudio y mejora de la genética en la
produccion animal.
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Abstract

From ancient times, animal domestication has been a cornerstone in human
development, marking the beginning of a relationship where manipulating
desirable traits in animal species became a fundamental practice for human
benefit. From early empirical selections to modern molecular genetics,
applying genetic principles has been key to optimizing animal productivity,
improving parental selection, disease resistance, and adaptability. New
technologies, especially whole-genome sequencing (WGS), have been
fundamental in addressing these challenges, offering a comprehensive view
of genetic composition. The advent of next-generation sequencing (NGS)
has democratized access to this information, facilitating the massive
generation of genomic data. However, the biological interpretation of this
voluminous data requires the rigorous application of bioinformatics
techniques to process, analyze, and integrate sequencing data,
transforming genomic information into relevant knowledge for the
production, conservation, and study of animal species of interest. This
essay discusses genomic sequencing and bioinformatics analysis as
essential tools for the study and improvement of genetics in animal
production.
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Introduccién

Los semovientes a lo largo de la evolucion de la humanidad fueron
capturados, encerrados y amansados con distintos propésitos hasta ser
domesticados; los animales concurrian los asentamientos del hombre en
busca de provisiones y se les fue brindando condiciones para su
permanencia, acostumbrandose a sus domesticadores hasta depender del
manejo dado para su supervivencia. Es a partir de alli, cuando se procede
a manipular de acuerdo al interés humano las caracteristicas externas de
las especies domesticadas.

Sin embargo, la genética animal emergié como un campo indispensable
para comprender y manipular caracteres de distintas especies, tanto desde
las primeras inferencias sobre la transmision de rasgos deseables en la
seleccién de cria, pasando por las leyes mendelianas a principios del siglo
XX, la elucidacion de la estructura del ADN, hasta el advenimiento de la
gendmica de alto rendimiento (Hunter, 2018).

Es preciso mencionar, que la aplicacion sistematica de principios
genéticos ha permitido optimizar la productividad animal a través de
criterios de seleccién de parentales con caracteristicas deseables, asi
como también, comprender las bases moleculares de la resistencia a
enfermedades y criterios de adaptacion a diferentes condiciones,
estrategias de preservacion de germoplasma, estudio de variaciones de
especies de interés econdémico.

Ademas, partiendo de los principios mencionados, se han implementado
técnicas de mejoramiento genético avanzado las cuales incluyen cortes e
inserciones de ADN, transferencia nuclear de células somaticas (TNCS),
transferencia de embriones, microinyecciones, transgénesis; todo con la
intencion de generar individuos con los caracteres deseables para

propésitos especificos (FAO, 2010).

pg. 610  Revista Politécnica y Territorial Volumen 11 - Niimero 2 / Enero - Junio 2025



REVISTA POLITECNICA Y TERRITORIAL Universidad Politécnica Territorial
Publicacién Cientifica Arbitrada de Barinas José Félix Ribas

No obstante, la genética animal actual presenta ciertos desafios, los
cuales han sido paleados por las nuevas tecnologias; esto debido a la
necesidad global de incrementar la eficiencia productiva que satisfaga la
demanda de alimentos de origen animal, aunado a ello, incrementar la
rentabilidad de las unidades de produccion al reducir las pérdidas
econdémicas ocasionadas por enfermedades infecciosas y metabdlicas,
explotacion de genéticas favorables, adaptabilidad al cambio climatico,
conservacion de diversidad genética local (Ashburner, 2000).

Cabe destacar que, con el avance en técnicas de mejoramiento genético
ha sido posible identificar regiones cromosomicas asociadas a caracteres
de interés, pero la secuenciacion gendémica ha sido trascendental. La
secuenciacion del genoma completo o Whole-Genome Sequencing (WGS)
es una técnica de laboratorio que determina el orden preciso de nucleétidos
a lo largo de la totalidad del ADN de un organismo, proporcionando una
vision total de su conformacion genética, partiendo de ello se puede
secuenciar ADN de cualquier especie, identificar alteraciones que causan
enfermedades o trastornos hereditarios, diferenciar gendémica entre
individuos y poblaciones, caracterizar mutaciones (Goodwin et al., 2016).

De modo similar, la técnica de la secuenciacién del exoma, que se
centra en las regiones codificantes de proteinas y la secuenciacion dirigida,
analiza paneles especificos de genes o locus de interés, lo cual ofrece
alternativas eficientes para abordar preguntas bioldgicas particulares. En
relacion a la irrupcion de la secuenciacion de alto rendimiento o Next-
Generation Sequencing (NGS), ha permitido el acceso a esta informacion,
permitiendo la generacion masiva de datos genémicos de manera rapida y
accesible, lo que significa un rapido avance en la genética animal al facilitar
estudios a gran escala de variacion genética, identificacion de marcadores
moleculares (MM) y la clarificacion de la base genética compleja (McKenna
et al., 2010).

En cuanto a la generacion masiva de datos genémicos, la interpretacion

bioldgica asertiva de esta informacion requiere de la aplicacion rigurosa de
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técnicas bioinformaticas, que consisten en procedimientos con programas
especificos para procesar, analizar e integrar datos de secuenciacion, que
incluye el control de lecturas obtenidas para precisar su calidad,
ensamblaje de nuevos genomas o0 su alineacion con genomas
referenciales, apuntes genomas funcionales, identificacion y analisis de
variantes genéticas (polimorfismos de nucledtidos Unicos, indels,
variaciones estructurales), realizacion de estudios asociados al genoma
completo (GWAS), inferencia filogenética y comparacion de genomas; para
transformar la gran cantidad de informacion genémica en conocimiento
bioldgico relevante atil en la produccion, conservacion y estudio de las
especies animales (Metzker, 2010).

En relacion a las areas de aplicacion del analisis bioinformatico, en
genética animal el ensamblaje de nuevos genomas en especies poco
caracterizadas y mejoras de genomas existentes, constituye una base para
posteriores analisis; estos apuntes proporcionan un mapa genético
necesario para comprender la organizacién y funcion genética, cabe
agregar que el andlisis de variaciones incluyendo la deteccion de
polimorfismos de nucleétidos Unicos (SNPs), inserciones y deleciones
(indels) y variaciones estructurales, permiten dilucidar la base genética de
la diversidad, asi como la susceptibilidad a enfermedades.

En cuanto a la filogendmica, a través de comparacion de genomas
completos o regiones conservadas, posibilita reconstruir las relaciones
evolutivas entre especies y poblaciones, lo cual es indispensable para
consolidar investigaciones en genética animal (Gibson y Muse, 2009)

El ensayo que se desarrolla a continuacion, tiene como objetivo disertar
acerca de la secuenciacion genomica y el analisis bioinforméatico como
herramientas fundamentales para el estudio y mejora de la genética en la

produccion animal.
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Desarrollo

La secuenciacién gendmica y analisis bioinforméatico; pilares para el avance
en la genética animal

La secuenciacion genomica y el analisis bioinformatico tienen su
relevancia puesto que desempefian un rol fundamental para el avance en
genética animal; la capacidad de esclarecer el genoma y de analizar gran
cantidad de datos biologicos, ha trascendido las limitaciones de los
métodos genéticos tradicionales. Los beneficios que se derivan de este
avance tecnolégico causan un impacto considerable debido que se cuenta
con la técnica de seleccion asistida por marcadores (MAS) brindando
mayor precision al momento de identificar variantes.

La técnicas MAS permite caracterizar genes asociados a patologias,
comprender mecanismos genéticos subyacentes a la evolucion y
adaptaciéon a entornos, identificar individuos con alelos adecuados en el
genotipo acelerando el proceso de mejoramiento genético al obtener
animales con caracteres superiores, tipificacion de polimorfismos causales
con una alta precision que facilita la secuenciaciébn gendmica completa,
analizandolos por asociacion a gran escala permitiendo una seleccién
genética eficiente y temprana que induce a mejorar el proposito de los
semovientes.

Es preciso mencionar que el desarrollo de técnicas en gendmica se
enlaza con la bioinformética, ya que no solo impulsa la eficiencia y
sostenibilidad de la produccion animal, sino que también enriquece la
comprension fundamental de la evolucibn de las especies. La
bioinformética, se encarga de transformar los datos genémicos compilados
en conocimiento aplicado a la produccion animal, a través de analisis
sofisticados que ensamblan con precision los genomas, lo cual permite el
estudio posterior.

Aunado a ello, la bioinformética permite también la identificacién de la

estructura genética que es primordial para conocer como estan

pg. 613  Revista Politécnica y Territorial Volumen 11 - Niimero 2 / Enero - Junio 2025



REVISTA POLITECNICA Y TERRITORIAL Universidad Politécnica Territorial
Publicacién Cientifica Arbitrada de Barinas José Félix Ribas

organizados los genes y su relacion con la herencia y expresion, la
anotacion gendémica que permite localizar y caracterizar genes funcionales
y elementos reguladores importantes para rasgos productivos, el andlisis
de variaciones genéticas que identifica caracteres relevantes para
incrementar la produccion, la asociacién del genoma completo (GWAS) que
revelan datos de bases genéticas con rasgos complejos.

También, la bioinformética ha proporcionado avances en filogendémica y
gendémica comparativa, las cuales enuncian relaciones evolutivas e
informacion acerca de genes aln conservados asociados a la adaptabilidad
y productividad, datos multidmicos los cuales correlacionan datos de
multiples fuentes para comprender mas profundamente los procesos
biolégicos, entre los que se pueden mencionar la transcriptémica,
protedbmica y metaboldmica, quienes integrados con la gendmica ofrecen
una vision de los mecanismos biolégicos subyacentes al mejoramiento
genético animal.

Tecnologias de secuenciacién genémica en animales

La secuenciacion del genoma animal ha experimentado una
transformacién con el paso del tiempo, comenzando con las metodologias
de primera generacién como lo es la secuencia de Sanger, hasta las
tecnologias actuales de secuenciacion de alto rendimiento o de nueva
generacion (NGS), logrando que la tecnologia moderna en el area de
genética haga posible el acceso a la informacion gendémica, lo cual permite
estudios a gran escala que ofrecen diversas oportunidades a la ampliacion
y aplicacion de la genética animal.

Vale mencionar, que existen diferentes técnicas que han permitido la
secuenciacion completa del genoma (WGS) animal, esto con el propdsito
de determinar la secuencia completa de ADN de cualquier especie,
identificando  variaciones genomicas para comprender rasgos
determinantes, la secuenciacibn de Sanger, que es una de estas,
representa un punto inicial en la genémica, por ser la primera tecnologia

viable para la secuenciacion del ADN.
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El principio de esta técnica radica en la sintesis de las cadenas del ADN
in vitro en presencia de dideoxinucledtidos trifosfato (ddNTPs) marcados
fluorescentemente, quienes terminan la elongacion de la cadena de manera
especifica para cada base; a partir de la electroforesis capilar se separan
los fragmentos de ADN de distinta longitud, generando un patron de
fluorescencia que revela la secuenciacion nucledtida (Sanger et al. 1977).

En el contexto de la genética animal, esta técnica caracterizd genes
relevantes de manera individual, permitiendo el desarrollo de los primeros
marcadores genéticos que validaron resultados obtenidos por otras
técnicas, de modo similar, esta secuenciacion es altamente precisa y
detecta mutaciones puntuales o pequefas deleciones o duplicaciones en
fragmentos cortos de ADN.

Sin embargo, esta tecnologia genética presenta ciertas limitaciones, ya
gue la cantidad de ADN que se puede secuenciar por experimento es muy
baja lo cual incrementa significativamente el costo de la secuenciacion lo
que la hace ineficiente para el andlisis gendmico a gran escala requerido
en la genética moderna, , aunado a ello, la longitud limitada de las lecturas
obtenidas dificultan el analisis de genomas completos de organismos
complejos de gran tamafo que necesitan reiteradas secuenciaciones.

La identificacion minuciosa de la variacién genética a nivel de genoma
completo en especies animales, fue posible con las tecnologias NGS,
debido a que ofrecen plataformas tecnolégicas modernas, que se
caracterizan por generar millones y miles de millones de lecturas tanto
cortas como largas de ADN de forma masivamente paralela.

Aungue existe diversidad en las plataformas NGS, el protocolo obedece
a principios generalizados: el flujo de trabajo general implica preparar un
archivo de fragmentos de ADN con adaptadores en sus extremos (Goodwin
et al., 2016). En el caso de la plataforma Illumina, estos fragmentos se
amplifican clonalmente en la superficie de secuenciacion y varia, por lo que
utiliza la secuenciacion por sintesis con deteccion fluorescente tras la

incorporacion de cada nucleétido.
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En cuanto a PacBio, esta emplea una secuenciacion molecular en
tiempo real, detectando la fluorescencia emitida durante la sintesis por el
ADN polimerasa, que se trata de una enzima para la replicacién del ADN
que agrega nucleotidos a una cadena de ADN existente. Para el caso de
Nanopore, esta mide los cambios en la corriente de iones al pasar una
hebra de ADN a través de un nanoporo. Luego, los datos obtenidos son
sometidos a un analisis bioinformatico, lo cual emite las secuencias e
identifica las variantes genéticas.

En plataformas como lllumina, que se basa en la secuenciacion por
sintesis con terminadores reversibles, las lecturas generadas son de alta
precision y rendimiento masivo, ideales para estudios de secuenciacion del
genoma completo, transcriptémica y andlisis de variacién genética a gran
escala (Metzker, 2010). En relacibn a las tecnologias de tercera
generacion, como PacBio que secuencia una molécula Unica en tiempo real
y Nanopore que secuencia a través de nanoporos solidos o bioldgicos,
producen lecturas extremadamente largas pero indispensables para
ensamblar nuevos y complejos genomas, resolucion de regiones repetitivas
y deteccidn de variaciones estructurales (Goodwin et al., 2016).

Las ventajas que ofrecen las NGS en el area de genética animal son
diversas; rapidez y costo en comparacion a la secuenciacion de primera
generacion Sanger y la caracterizacion exhaustiva de la diversidad genética
e identificacion de marcadores genéticos, han permitido el acceso a la
informacion genomica para realizar estudios poblacionales amplios,
abarcando desde el descubrimiento de genes asociados a rasgos
productivos, resistencia a enfermedades y condiciones climaticas,
gendmica de poblaciones para la conservacion de caracteres autéctonos,
asi como el estudio de complejos microbianos asociados a los animales de
interés productivo (Metzker, 2010).

También, la secuenciacion con la tecnologia con Nanopore (por
nanoporos) aporta una lectura larga sin amplificacion, que detecta de

manera directa los acidos nucleicos y secuencia directamente las
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modificaciones epigenéticas y ARN, donde se puede acceder en tiempo
real a la informacion secuenciada en menor tiempo. Estas plataformas de
lectura larga son preferibles a pesar de su menor rendimiento por corrida y
mayor tasa de error en comparacion con lllumina (Rhoads et al., 2015). En
el caso de lllumina, generalmente se utiliza cuando se desea secuenciar
genomas completos, y detectar variantes a gran escala, con una alta
precision y rendimiento a menor costo (Wang et al.2019).

El proceso de analisis bioinformatico de datos genémicos animales

Este proceso es esencial para interpretar la informacion generada por
las tecnologias de secuenciacion de alto rendimiento, puesto que incluye el
control de calidad inicial de las secuencias hasta la anotacion de genomas
con el andlisis de las distintas variaciones genéticas, al aplicar esta
metodologia bioinformatica, se organizan y transforman los datos en
conocimiento bioldgico significativo, que permiten comprender la genética
y su aplicacion en distintas areas. Este proceso incluye el control de calidad
de las secuencias, ensamblaje del genoma, anotacidon gendmica, analisis
de variaciones genéticas, filogendmica, gendémica comparativa Yy
metagendmica animal.

El proceso de analisis bioinformatico en su fase inicial, incluye una
evaluacion de la calidad de las lecturas primarias generadas por las
plataformas NGS, las herramientas de analisis suministran mediciones
como la distribucion de la calidad de las bases a lo largo de las lecturas,
constitucion nucleotidica, presencia de secuencias de adaptadores y
extension de la duplicacion de secuencias, detallando la integridad de los
datos primarios.

En la genética animal, el control de calidad valida cualquier analisis
subsiguiente; cuando ocurre algun imperfecto relacionado al proceso de
secuenciacion, puede ser transmisible a etapas posteriores,
comprometiendo los resultados y correcta interpretacion bioldgica.
(Andrews, 2010).
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Posterior a la fase de la evaluacion, los datos son filtrados y limpiados
para disminuir el error en las lecturas que arroja el analisis, aplicando
criterios de calidad donde se descartan lecturas o fragmentos de lecturas
gue no cumplen con lo establecido, la limpieza, abarca el descarte de
secuencias no deseadas, asi como también, la exclusion de lecturas de
baja complejidad.

Vale mencionar que ambas etapas son indispensables para que los
andlisis downstream, enfocados en las regiones que siguen a una
secuencia de interés y que pueden estar involucradas en la regulacion
génica o en la traduccion o modificacién de alguna proteina, se encuentren
fundamentados en datos altamente fidedignos, disminuyendo el margen de
error (Bolger et al., 2014).

En cuanto al ensamblaje del genoma, este representa una etapa
fundamental para el anadlisis de datos de secuenciacion genémica animal
ya que aqui se construye la WGS, partiendo de las lecturas fragmentadas
originadas por las plataformas NGS. Esta fase la abarcan dos aspectos: el
ensamblaje de novo, que hace referencia al proceso que construye un
genoma partiendo de fragmentos secuenciados sin requerir un genoma
referencial y el ensamblaje basado en referencia utilizado cuando existe un
genoma referencial de una especie relacionada que realiza una alineacién
de las lecturas obtenidas al genoma de referencia, facilitando la
reconstruccién secuencial del genoma de la especie estudiada (Warren et
al. 2017).

Al ensamblar genomas animales complejos, se presentan ciertos
riesgos por el tamafio del genoma, niumero de secuencias repetidas y
presencia de alta heterocigosis, por lo que todo ensamblaje gendmico debe
ser evaluado, de modo que los analisis obtenidos sean muy precisos.

En la anotacion genomica, este proceso bioinformatico es sucesivo al
ensamblaje del genoma, consiste en transcribir la funcionalidad del genoma
animal, donde se identifiguen y caractericen los distintos elementos que lo

constituyen, incluye la delimitacion precisa de genes codificantes de
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proteinas, identificacion de regiones transcriptoras de ARN no codificantes
(ncRNAS) con funciones reguladoras o estructurales, asi como también, la
localizacion de elementos del genoma como promotores, enhancers y
silenciadores reguladores del ADN, que modulan la expresidén genética al
influir en la transcripcién de cada uno de los gens. Vale mencionar que los
promotores son secuencias necesarias para comenzar con la transcripcion,
los enhancers aumentan esta transcripcion y los silenciadores la
disminuyen (Yandell y Ence, 2012).

Otro de los procesos de andlisis bioinformatico es el de variaciones
genéticas, el cual permite identificar diferencias a lo largo de la secuencia
de ADN entre individuos o poblaciones, contribuyendo con la divulgacion y
comparacion de la diversidad genética, resistencia y susceptibilidad a
enfermedades, ademas, permite la deteccion de posiciones donde la
secuencia del individuo difiere del genoma referencial (Gibson y Muse,
2009).

Vale mencionar que, estos procesos permiten identificar las formas en
las cuales se manifiestan los polimorfismos genéticos, que incluyen los
SNPs, indels, variaciones en el numero de copias (CNVs) que alteran el
ndamero de segmentos de ADN de tamafio considerable y variaciones
estructurales (SVs) que abarcan reorganizaciones genéticas tales como
inversiones, translocaciones y duplicaciones.

La identificacibn de variantes que se originan de los datos de
secuenciacion NGS, se realiza con programas bioinformaticos especificos,
entre los que se pueden mencionar el Genome Analysis Toolkit (GATK) y
Samtools/BCFtools quienes son los mas utilizados (McKenna et al., 2010;
Li et al.,, 2009). Estas herramientas sofisticadas utilizan algoritmos que
alinean las lecturas de secuenciacion al genoma de referencia y minimiza
lecturas de falsos positivos, a través de criterios basados en la calidad de
la llamada, profundidad de cobertura y otras mediciones propias de cada
programa, seguidamente, anota las variantes identificadas con la base de

datos, pudiera ser dbSNP.
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También, herramientas bioinformaticas como ANNOVAR que informan
de la ubicacion gendémica bien sea intergenética, intrénica o exdnica y sus
funciones en las proteinas, develan la frecuencia alélica de poblaciones lo
que otorga informacion acerca de variantes para investigaciones
posteriores en genética de la produccion animal (Wang et al., 2010).

La filogendmica y gendmica comparativa, se construyen a partir de
datos que sirven para descubrir las relaciones evolutivas entre especies,
asi como también sus similitudes y diferencias. Entre los métodos
estadisticos basados en la evolucién a nivel molecular, que se utilizan para
determinar la inferencia filogenética, se pueden mencionar la maxima
parsimonia, maxima verosimilitud e inferencia bayesiana.

El analisis de divergencia genética que complementa a la construccién
de filogenias, cuantifica el grado de diferenciacion genética entre especies
y poblaciones, también estima los tiempos de divergencia y proporciona
una escala evolutiva temporal. En relacion a la gendmica comparativa, esta
se enfoca en comparar de manera directa el genoma y su secuencia
regulatoria entre diferentes especies, facilitando la identificacion de genes
conservados y divergentes, esto con el propdsito de estudiar los procesos
biolégicos fundamentales compartidos y la funcionalidad de los genes que
revelen las bases Unicas de diferentes especies (Hillis, et al.,2013).

En el caso de la metagendmica animal, se estudia el material genético
de las comunidades microbianas que habitan en los animales; a través de
la secuenciacion de ADN se caracteriza la diversidad taxonomica y
funcional de estas comunidades sin aislamiento o cultivos individuales, sino
con toma de muestras in situ, otorgando una visién integral de la
composicién y material metabdlico de estos.

La metagenOmica, permite en la produccion animal comprender el
impacto de la microbiota en la salud de semovientes, tales como el
desarrollo de sistema inmunitario, respuesta a vacunas, proteccién contra
agentes patdgenos; en la nutriciébn animal, proporciona informacién acerca

de las capacidades metabdlicas de la microbiota para la digestibilidad y
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produccion de metabolitos esenciales del hospedador; también, produce
investigaciones sobre disbiosis asociadas a enfermedades animales, a
través de las cuales se desarrollan estrategias de intervencion basadas en
prebibticos, probidticos o trasplantes de microbiota fecal (Quince et al.,
2017).

Los datos del material genético de las comunidades microbianas, son
analizados por programaciones bioinformaticas, con el uso de técnicas de
secuenciacion de nueva generacion como metagendmica, secuenciacion
de ARNr 16S y metatranscriptomica, adaptadas a la complejidad de las
muestras polimicrobianas (Keerti et al., 2024), esto incluye: calidad de las
lecturas, ensamblaje de novo de genomas microbianos (MAGS),
clasificacion taxondmica de las secuencias con el uso de bases de datos
referenciales, analisis de la diversidad alfa y beta, predicciéon de la
funcionalidad metabdlica de la comunidad microbiana, proporcionando
informaciéon importante de la estructura y funcion de los ecosistemas
microbianos de animales.

Aplicaciones especificas de la secuenciacibn gendmica y analisis
bioinformético en genética animal

La secuenciacion genomica del alto rendimiento y las herramientas
bioinforméticas avanzadas, han ocasionado un impacto considerable en la
genética animal, debido a que con estas técnicas se han optimizado
considerablemente los programas de mejoramiento molecular,
desarrollando estrategias de conservacion de genes, asi como también,
comprendiendo la interaccion entre animales y comunidades microbianas.

Entre las aplicaciones se pueden considerar la mejora genética y
selecciébn asistida por marcadores, diagnostico y resistencia a
enfermedades, conservacion de la biodiversidad animal, gendmica
funcional en animales y también trazabilidad y autenticidad en productos
animales.

Los marcadores genéticos que identifican y validan rasgos de interés

econémico traen beneficios considerables, ya que determinan
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caracteristicas de produccién, calidad del producto y eficiencia; la MAS
tiende a identificar a través de estudios GWAS o de ligamiento, individuos
superiores en programas genéticos de mejoramiento animal incluso desde
edades tempranas (Dekkers, 2004). Con la implementacion de la MAS se
selecciona de manera precisa y eficiente los genes, sin distinguir su baja
heredabilidad o expresion tardia, lo incrementando la rentabilidad en los
sistemas (Goddard y Hayes, 2009).

En relacion a la diagnosis y determinacion de resistencias a
enfermedades, la secuenciacion genémica y el andlisis bioinformatico han
sido fundamentales para comprender la genética en cuanto a salud animal,
con ella se determinan enfermedades, susceptibilidad o resistencia a estas,
e incluso se pueden realizar procedimientos genéticos para generar
individuos resistentes a patologias. A partir de la identificacion de genes 'y
variaciones asociadas a la inmunidad, enfermedades hereditarias, o
cualquier otra que afecte la salud de los semovientes, se ha logrado el
desarrollo de herramientas de diagnostico precisas y a temprana edad
(Bishop y Mallard, 2006).

En animales, estas técnicas han facilitado la deteccion de enfermedades
de manera precoz lo que permite que se apliquen estrategias de manejo y
seleccion que incrementen la resistencia a ciertas afectaciones en
poblaciones, disminuyendo significativamente pérdidas econdmicas y
mejorando el bienestar animal (Rothschild y Soller, 1997).

En el aspecto relacionado con la conservacion de la diversidad genética
animal, la secuenciacion gendémica y el analisis bioinformatico evaltua los
genes en poblaciones y establece comparaciones entre ellas, de modo
similar, la informacién obtenida con la secuenciacion de individuos
representativos permite la identificacion de poblaciones con baja diversidad
genética, altos niveles de endogamia o flujo genético restringido (Frankham
et al., 2010).

A partir de estos datos, es posible desarrollar estrategias efectivas de

conservacion, tales como: manejo en cautiverio, identificacion de
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poblaciones con genes prioritarios a resguardar, planificacion de programas
de produccion asistida y estudios de hibridacion introgresiva, que conlleven
al resguardo y manejo genético que conserve la diversidad y también que
con su uso incremente los parametros productivos de los animales de
interés zootécnico.

La gendmica funcional animal utiliza los datos a nivel gendmico no solo
para secuenciar, sino que también examina la funcion de los genes y los
distintos elementos reguladores. EI complementar los datos gendémicos con
la transcriptomica, prote6mica o metabolomica, otorga una vision integral
de los procesos bioldgicos, que permiten comprender como las variaciones
genéticas se evidencian en la expresién genética diferenciada, asi como
también en la estructura y funcionamiento de las proteinas y en el fenotipo
de los animales, los cual ofrece informacién valiosa para proceder a
implementar técnicas de mejoramiento y permite la comprension de la
adaptabilidad biolégica (Gilad y Mizrahi-Man, 2015).

La trazabilidad y autenticidad de productos animales es importante para
el campo de la comercializacion de productos pecuarios. El aplicar
marcadores derivados de la secuenciacion del genoma implica brindar una
herramienta valiosa para la trazabilidad y verificacion de la autenticidad de
los productos animales; el andlisis del ADN se pudiese utilizar para la
determinacién de su origen geografico, raza, sexo, presencia de patologias,
lo cual proporciona una herramienta eficaz contra la adulteracion y fraude
alimentario. Esto tiene importantes implicaciones para la proteccion de

consumidores (Dalvit et al., 2013).

Conclusioén

La secuenciacion genomica y el analisis bioinforméatico son
herramientas tecnologicas trascendentales en la genética animal ya que
han esclarecido genomas animales desde su disefio y plena identificacion

de sus componentes, hasta la deteccién minuciosa variaciones genéticas
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individuales y poblacionales. También, ha permitido el impulso en el
mejoramiento de genes por la seleccion asistida por marcadores,
comprension de mecanismos genéticos, desarrollo de herramientas de
diagnostico molecular de precision y han suministrado informaciéon de
diversas estrategias de conservacion efectivas para especies animales,
permitiendo la trazabilidad y autenticacion de productos de origen animal.
La integracion entre gendmica y produccion animal, permite comprender la
diversidad de poblacion de especies de interés y su adaptabilidad, lo que
asegura la conservaciéon y avance en el conocimiento biolégico productivo

impulsando la mejora genética.
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