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RESUMEN

Se aplicó un panel de nueve marcadores microsatélites para es-
tructurar la genealogía de un hato de ganado Braford manejado
bajo empadre múltiple y destinado a pié de cría, para evaluar
las repercusiones de la adecuada asignación de progenitores,
así como las implicaciones en su mejoramiento genético. Se lo-
gró la asignación de paternidad en el 100% de la progenie,
mientras que en los ensayos de verificación de maternidad se
estimó un porcentaje de error de asignación de aproximada-
mente 90%. Los resultados encontrados apoyan el uso de la
asignación de paternidad para verificar la estructura genealógi-
ca (paternidad y maternidad) de hatos cuya certeza en el pedi-
grí es crítica para el mejoramiento genético de su raza, y en
donde el sistema de manejo extensivo y empadre múltiple limi-
tan el registro adecuado de la progenie al momento del parto.

Palabras clave: Microsatélites, prueba de paternidad, prueba
de maternidad, Braford.

ABSTRACT

To assess the implications of parentage assignation on herds-
genetic improvement nine microsatellite markers were used in
order to structure the genealogy of a multisired Braford herd. All
progeny (100%) had satisfactory paternity assignment, con-
versely the maternity verification analysis showed assignation
errors up to 90%. Our results support the use of molecular tools
to verify the pedigree structure in those herds with management
systems that limit the proper registration of progeny at calving.

Key words: Microsatellites, paternity test, maternity test, Bra-
ford.

INTRODUCCIÓN

En México, la ganadería bovina (Bos taurus-indicus)
destinada a la producción de carne es la actividad productiva
más arraigada en el medio rural y se realiza, sin excepción, en
todas las regiones agroecológicas del país [19]. Esta actividad,
tradicionalmente era, y en algunos casos sigue siendo, conce-
bida como un negocio familiar, cuya administración descansa
en decisiones transmitidas como legado a través de genera-
ciones; por lo que los criterios para el manejo del hato no son,
en la mayoría de los casos, los más adecuados para su mejo-
ramiento genético. Una de las prácticas más comunes está re-
lacionada con los criterios subjetivos de selección y asignación
de progenitores.

En las últimas décadas, el uso de metodologías objetivas
de estimación de valores de cría basadas en las evaluaciones
genéticas bajo el modelo animal se han vuelto populares; sin
embargo, su empleo requiere la organización de bases de datos
con una estructura de información completa y confiable que in-
cluya, tanto datos productivos como de pedigrí, asegurando el
uso de valores genéticos precisos. Los errores en el registro de
paternidad, no son privativos de la ganadería mexicana, proble-
ma presente aún en países con sistemas de identificación más
completos y complejos, sobre todo en aquellos en los que sus
sistemas productivos están basados en gran medida en la cría
extensiva de ganado bovino [5, 33, 35].

El registro adecuado del pedigrí, a menudo es restringi-
do por los lugares de manejo y de crianza de las poblaciones
(por ejemplo: la formación de grupos contemporáneos de hem-
bras a parir, asignadas a salas de parto compartidas y asigna-
ción de progenitores de acuerdo a la observación por cercanía
de la cría a la madre) [10]. Las prácticas reproductivas como el
empadre múltiple, hacen necesario que los animales, producto
de este sistema de apareamiento, deban someterse a pruebas
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de verificación para obtener predicciones confiables sobre su
valor genético, así como para determinar su efecto sobre el
mejoramiento genético del hato, ya que, si existe una cantidad
importante de posibles progenitores se reduce la precisión en
las estimaciones de los valores genéticos [35].

Debe considerarse además, que las características usadas
como criterios de selección son afectadas no solamente por el
genotipo del animal (efecto directo), sino también por la madre
(efecto materno), particularmente aquéllas medidas en el periodo
pre-destete [3, 12, 14, 23]. Actualmente, las tecnologías basadas
en el ADN permiten la asignación/verificación de progenitores.
Esta identificación biológica se basa en el uso de marcadores
moleculares (principalmente los microsatélites) y actualmente es
la herramienta por elección para la identificación y establecimien-
to de las relaciones genealógicas entre individuos [1, 4, 13, 33,
36]. El objetivo del presente estudio fue estructurar la genealogía
de un hato de ganado Braford manejado bajo empadre múltiple,
así como la evaluación de las implicaciones de la incorrecta asig-
nación de paternidad sobre el mejoramiento genético del hato.

MATERIALES Y MÉTODOS

Se tomaron muestras de sangre de bovinos de raza Bra-
ford (12 padres candidatos, 33 crías y 33 madres), pertene-
cientes a un rancho productor de pie de cría ubicado en el
municipio de San Juan de Sabinas, Coahuila, México. El ma-
nejo reproductivo de este rancho está basado en el empadre

múltiple y el registro de progenitores periódicamente, de
acuerdo a la observación por cercanía a la madre y fenotipo
de los sementales dentro del empadre.

El aislamiento de ADN se realizó utilizando el estuche co-
mercial Promega Wizard(R) (DNA Purification System). La genoti-
pificación se llevó a cabo utilizando un panel de nueve marcado-
res microsatélites (TABLA I), los cuales fueron seleccionados de
un panel de 19 loci recomendados por la Organización para la
Agricultura y la Alimentación (FAO) [11], tomando como criterio
de inclusión los rangos alélicos y el contenido de información po-
limórfica (PIC). Los microsatélites fueron amplificados mediante
la reacción en cadena de la polimerasa (PCR), evaluando un lo-

cus por reacción, en un volumen final de 10µL. Para determinar
los tamaños alélicos, los productos de PCR se separaron en ge-
les de poliacrilamida-bisacrilamida desnaturalizante al 6,5%.

Los productos de amplificación fueron analizados en un
secuenciador semiautomático LICOR (Modelo 42001G, LI-
COR, Inc, Lincoln, Nebraska, EUA). Con el programa compu-
tacional SAGA GTTM se obtuvo el tamaño y número de alelos.
Mediante el programa CERVUS, versión 3.0.3, se estimó el
número de alelos por locus en los loci seleccionados, su valor
medio, la heterocigosidad esperada (He), heterocigosidad ob-
servada (Ho) en cada locus, el valor de contenido de informa-
ción polimórfica (PIC) en cada locus y su valor medio. Además
se estimaron las probabilidades de exclusión de paternidad
con la ausencia del genotipo de uno de los padres (PE1) y la
probabilidad de exclusión de paternidad (PE2) para cada lo-
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TABLA I

SECUENCIA DE INICIADORES PARA AMPLIFICAR LOS 9 LOCI MICROSATÉLITES EN LA RAZA BRAFORD /
PRIMER SEQUENCE FOR AMPLIFICATION OF 9 MICROSATELLITE LOCI IN BRAFORD BREED.

Locus Cromosoma Secuencia (5´-3´) Referencia

D2S26 2 GCTGCCTTCTACCAAATACCC
CTTCCTGAGAGAAGCAACACC

2, 4

HEL5 21 GCAGGATCACTTGTTAGGGA
AGACGTTAGTGTACATTAAC

2, 5

INRA23 3 GAGTAGAGCTACAAGATAAACTTC
TAACTACAGGGTGTTAGATGAACTC

7

INRA037 10 GATCCTGCTTATATTTAACCAC
AAAATTCCATGGAGAGAGAAAC

2, 7

TGLA53 16 GCTTTCAGAAATAGTTTGCATTCA
ATCTTCACATGATATTACAGCAGA

2, 8

D15 15 AAAGTGACACAACAGCTTCTCCAG
AACGAGTGTCCTAGTTTGGCTGTG

11

TGLA126 20 CTAATTTAGAATGAGAGAGGCTTCT
TTGGTCTCTATTCTCTGAATATTCC

2, 8

INRA040 2 TGAAAGGGGGTGTGTGGG
CTGCCCTGGGGATGATT

2, 7

BM6444 2 CTCTGGGTACAACACTGAGTCC
TAGAGAGTTTCCCTGTCCATCC

2, 3

1 Stone y col., 1995; 2 Ihara y col., 2004; 3 Bishop y col., 1994; 4 Sunden y col., 1993; 5 Kaukinen y col., 1993; 6 Brezinsky y col., 1993; 7 Vaiman y
col., 1994; 8 Georges and Massey, 1992; 9 Sonstegard y col., 1997; 10 Buchanan and Crawford, 1993; 11 Moore and Byrne, 1993; 12 Steffen y col.,
1993; 13 Swarbrick y col., 1991.



cus, usando el programa CERVUS, versión 3.0.3 [17, 20]. Se
calculó la probabilidad combinada de exclusión para los 9 loci

(PEC2), donde: P= 1-(1-P1) (1-P2) (1-P3)... (1-PK), donde: P=
probabilidad combinada de exclusión de paternidad del panel
de loci utilizados, y K= número total de loci dentro del panel
utilizado [16].

Asignación y simulación de paternidad/maternidad

Con la información de la genotipificación de los animales
muestreados se realizaron las pruebas de asignación de ma-
ternidad y paternidad en el programa CERVUS, versión 3.0.3,
usando criterios de restricción estrictos de 80 y 95% de con-
fianza [17, 20]. Para la asignación de paternidad se formaron
dos grupos de crías, tomando como base el grupo genético de
los padres candidatos. Grupo 1: se formó con 16 crías y 7 po-
sibles padres de raza Hereford, Grupo 2: se formó de 17 crías
y 5 posibles padres de raza Brahman.

Análisis del efecto de la asignación de paternidad
sobre los parámetros y valores genéticos

Se diseñó una prueba para analizar el efecto de la pater-
nidad incierta sobre los parámetros genéticos: varianza genéti-
ca directa (�2g), varianza ambiental (�2

e), índice de herencia
directa (h2

d), proporción de la varianza ambiental con respecto
a la fenotípica (e2), así como sobre los valores genéticos (dife-
rencias esperadas en la progenie, DEPs) y sus exactitudes.
Para ello, se ajustó un modelo animal univariado para el peso
al nacimiento (PN), ya que además de la fecha de nacimiento,
éste fue el único carácter del cual se logró obtener datos. Se
generaron dos bases de datos: en la primera (PS) se simuló
una paternidad de las crías entre los padres candidatos, mien-
tras que en la otra se incluyeron los datos de paternidad obte-
nidos del análisis de asignación (PR).

La simulación de sementales se realizó de manera alea-
toria entre los diferentes padres candidatos utilizados durante el
empadre múltiple [34]. El modelo animal univariado ajustado, in-
cluyó el efecto fijo del sexo de la cría, el efecto aleatorio del pa-
dre y el residual. La forma matricial del modelo fue: y = ×b + Æu
+ �, Donde: y representa la variable de interés PN; X y Z, las
matrices conocidas de incidencia que relacionan las observacio-
nes con su respectivo efecto fijo y aleatorio; b, el efecto fijo de
sexo de la cría; u, el efecto aleatorio del padre y �, el efecto re-
sidual. Los componentes de varianza fueron estimados median-
te el procedimiento de máxima verosimilitud restringida usando
el programa MTDFREML [2], el índice de herencia fue estimado
por el mismo programa, mediante las salidas de los componen-
tes de varianza (h2

d=�
2
g/�2

f, Donde: h2
d = índice de herencia di-

recta, �
2
g= varianza genética directa, �

2
f= varianza fenotípica),

las DEPs y exactitudes fueron obtenidas de una de las subruti-
nas del subprograma MTDFREML, incluida en el mismo progra-
ma. El criterio de convergencia del modelo fue considerado en 1
x 10–9, y se realizaron tres reinicios en el análisis, hasta que el
cambio en el logaritmo de la función de verosimilitud fue menor
a 1 x 10–4, para asegurar el mínimo global.

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Parámetros de diversidad alélica de los loci evaluados

Con los nueve loci, se analizó la población total para ob-
tener su polimorfismo y sus frecuencias, con lo cual se deter-
minaron los parámetros que se muestran en la TABLA II. En-
contrándose que los loci evaluados muestran mayor variabili-
dad genética, comparada con resultados observados en otras
razas de bovinos [6, 8, 15, 21, 29, 31, 33]; esto puede ser atri-
buido a la variabilidad intrínseca de la población estudiada ya
que el ganado Braford es una raza derivada del cruzamiento
entre animales de raza Brahman y Hereford.
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TABLA II

PARÁMETROS DE DIVERSIDAD DE LOS MICROSATÉLITES UTILIZADOS EN LA RAZA BRAFORD/
MICROSATELLITE PARAMETER DIVERSITY IN BRAFORD BREED.

Locus

Microsatélite
No. de alelos Rango alélico (pb) Ho He PIC PE2

BM6444 8 145-159 0,5604 0,6661 0,6109 0,2463

INRA040 22 120-204 0,8556 0,9401 0,9310 0,7665

INRA23 10 195-213 0,8000 0,8534 0,8323 0,5373

D15 11 235-257 0,8022 0,8855 0,8690 0,6104

D2S26 14 114-149 0,6098 0,8245 0,7999 0,4838

TGLA126 11 114-139 0,8315 0,8324 0,8074 0,4931

TGLA53 13 149-175 0,4205 0,8399 0,8159 0,5102

INRA037 12 120-146 06932 0,8186 0,7939 0,4733

HEL5 11 155-179 0,6087 0,8485 0,8252 0,5252

pb: pares de bases, Ho: heterocigosidad observada, He: heterocigosidad esperada, PIC: contenido de información polimórfica, PE2: probabilidad
de exclusión de paternidad para cada locus.



Este hecho muestra claramente la necesidad de caracte-
rizar paneles específicos de loci para cada raza en la que se
pretenda realizar pruebas de paternidad, ya que el número de
alelos y las frecuencias alélicas pueden ser heterogéneos en
diferentes poblaciones de una raza. Una vez determinada la
diversidad genética de los loci microsatélites se procedió a cal-
cular la probabilidad combinada de exclusión para los 9 loci

(PEC2), obtenida mediante el programa CERVUS (versión 3,0)
asumiendo un 96% de loci tipificados y un error del 1% en la
genotipificación. La TABLA III muestra la probabilidad combi-
nada de exclusión para el panel de microsatélites. Los resulta-
dos obtenidos para PIC, He, Ho y PE2, muestran que el locus

con mayor variabilidad genética dentro del estudio fue el IN-
RA040, seguido por el D15.

Por su parte, el locus BM6444 fue el menos informativo de
los 9 seleccionados, por lo tanto si se excluye a dicho locus del
panel se obtendría una probabilidad de exclusión combinada em-
pleando estos 8 loci de 0.9986, valor aceptable para la asigna-
ción/verificación de relaciones de parentesco [7, 15, 27, 29, 31].

Verificación/Asignación de Progenitores

En el análisis de asignación de paternidad se logró asig-
nar el 100% de las crías, demostrando la eficiencia del panel
de loci microsatélites utilizado. La asignación de paternidad
para las crías de ambos grupos se muestra en la TABLA IV.
Es importante mencionar que las condiciones de manejo re-
productivo son condicionantes de esta falta de certeza en la
paternidad de los sementales dentro del grupo de empadre. Al
analizar un hato de ganado Charolais bajo condiciones simila-
res a las presentes, se ha sugerido [34] que la dominancia re-
productiva puede ser un factor determinante en hatos bajo em-
padre múltiple. En Israel se han reportado tasas de identifica-
ción errónea del 5% en ganado lechero teniendo como base
reproductiva la inseminación artificial [27], lo cual indica que

este problema no es exclusivo de los sistemas de producción
extensivos. Por otro lado, en este estudio se encontró que so-
lamente el 9% (3 de 33) de las madres “putativas” estaban
asignadas correctamente, obteniéndose por lo tanto un error
de asignación de maternidad de 91%. Los reportes sobre esta
circunstancia no son frecuentes, sobre todo en sistemas de
producción con manejo reproductivo basado en inseminación
artificial como los de ganado lechero [10].

En términos económicos, el número de vacas totales en la
ganadería es quizás la limitante más importante para la genotipi-
ficación del hato reproductivo [37]. Es importante considerar las
implicaciones prácticas y sobre todo económicas que puede re-
presentar la asignación errónea de ambos progenitores, condi-
ción que cobra mayor relevancia al considerar al presente hato
como modelo de pié de cría, cuyos animales son diseminados de
manera nacional o, en su defecto, regional. Se han indicado [37]
dos necesidades que motivan las pruebas de ADN (verifica-
ción/asignación) para hatos ganaderos: 1. El rastreo de la heren-
cia de algún gen o característica indeseable, y 2. Reestructurar el
pedigrí para el mejoramiento genético de hatos en los cuales se
registra la información fenotípica para generar DEPs mediante
evaluaciones genéticas.

Las evaluaciones genéticas se han generalizado en Mé-
xico para un gran número de razas cárnicas como Tropicarne
[9], Simmental [28], Charolais [30] y Brahman [25], entre otras,
cuyas asociaciones han logrado organizar grandes bases de
datos genealógicos con el registro de caracteres productivos,
principalmente de crecimiento. Estas evaluaciones usan pri-
mordialmente el modelo animal como metodología para esti-
mar los valores genéticos del componente directo (paterno),
materno, la correlación genética entre ambos y de ambiente
permanente [10]. En este sentido, la certeza en la conforma-
ción del pedigrí asegura la confiabilidad de los estimadores ge-
néticos incluidos en el modelo de evaluación. Se ha documen-
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TABLA III

PROBABILIDAD DE EXCLUSIÓN COMBINADA DEL PANEL DE LOCUS UTILIZADO PARA LA ASIGNACIÓN
DE PATERNIDAD/ COMBINED EXCLUSION PROBABILITY FOR THE LOCUS PANEL USED IN THE PATERNITY ASSIGNAMENT.

Locus

Microsatélite
1* 2* 3* 4* 5* 6* 7* 8* 9*

BM6444 0,2463 0,2463 0,2463 0,2463 0,2463 0,2463 0,2463 0,2463 0,2463

INRA040 0,7665 0,7665 0,7665 0,7665 0,7665 0,7665 0,7665 0,7665

INRA23 0,5373 0,5373 0,5373 0,5373 0,5373 0,5373 0,5373

D15 0,6104 0,6104 0,6104 0,6104 0,6104 0,6104

D2S26 0,4838 0,4838 0,4838 0,4838 0,4838

TGLA126 0,4931 0,4931 0,4931 0,4931

TGLA53 0,5102 0,5102 0,5102

INRA037 0,4733 0,4733

HEL5 0,5252

PEC2** 0,2463 0,8240 0,9185 0,9682 0,9836 0,9916 0,9959 0,9978 0,9989

*: Número de loci, PEC2 **: Probabilidad de Exclusión Combinada.



tado ampliamente, por ejemplo, que para las variables de peso
al nacimiento, al destete y ganancia de peso predestete, se
presenta un fenómeno de covarianza genética negativa entre
efectos genéticos directos y maternos [18, 24, 30], este fenó-
meno no es biológicamente posible puesto que la evidencia in-
dica que existe una fuerte relación entre la producción de le-
che de la madre y el crecimiento predestete de sus crías [22].

La explicación puede encontrarse en la estructura del pedi-
grí, debido a que en la estimación del efecto directo es posible
contar solamente con la información de un solo animal, mientras
que los efectos maternos dependen del número de progenie por
vaca, del número de vacas con registro de comportamiento pro-
ductivo y del número de generaciones en los datos registrados
[22]. La identificación errónea de los progenitores conduce a un
incremento considerable en los estimadores de correlación gené-
tica entre los efectos directos y maternos lo que puede sesgar
severamente la estimación de los parámetros y valores genéticos
[32]. Más que la complejidad de los modelos de evaluación, la
estructura del pedigrí es fundamental para asegurar la confiabili-
dad y la magnitud de la ganancia genética [10].

Para visualizar lo anterior, el ensayo de simulación del
presente estudio, similar a otros resultados [34], mostró cam-
bios en los estimadores de varianzas y parámetros genéticos
cuantificados a partir del análisis de dos bases de datos
(Paternidad real y Paternidad simulada). Se observa que al si-
mular una paternidad se puede subestimar la varianza genéti-
ca directa [1, 26] y consecuentemente, el índice de herencia
(0,07 estimado a partir de la paternidad simulada vs. 0,14 esti-
mado a partir de la paternidad real), así como causar un incre-
mento en las varianzas fenotípica y ambiental (TABLA V).

Estos resultados son consecuencia, sobre todo, del cam-
bio en la clasificación que el modelo animal realiza con base a
la matriz de relaciones de parentesco. El efecto negativo que

tiene la identificación errónea de parentesco sobre la estimación
de parámetros y valores genéticos ha sido puntualizada previa-
mente [35, 36]. Este trabajo concuerda con otros [10, 36] en el
sentido que la jerarquización de los valores cambia sustancial-
mente (TABLA VI) cuando se conoce o no el padre de una cría.
Por ejemplo, el semental 447 en la paternidad simulada mues-
tra una DEP de -0,2601 y en la paternidad real de 0,5791; en
contraste, el semental 431 tiene un valor de DEP en la paterni-
dad real de -0,1363 y en la paternidad simulada de 0,6664,
mostrando una sobreestimación del valor genético.

Las repercusiones que puede tener la adquisición de un
progenitor cuyos valores genéticos sean sobreestimados debi-
do a la asignación errónea de paternidad, puede conducir no
sólo a la disminución de la ganancia genética del hato [32, 34],
sino también, a una pérdida económica en la empresa gana-
dera. Aunque en el presente estudio no se incluyó el efecto
materno al momento de estimar las DEPs, por circunstancias
implícitas del hato bajo estudio, se puede esperar que con el
resultado encontrado en la verificación de maternidad, hatos
con manejo reproductivo similar puedan presentar un sesgo
sobre el valor genético de los animales evaluados.

CONCLUSIONES E IMPLICACIONES

Se estableció un panel de nueve loci microsatélites reco-
mendados por FAO/ISAG que presentan un alto grado de in-
formatividad para la asignación/verificación de relaciones filia-
les (maternidad y paternidad) en ganado Braford. En este es-
tudio se demuestra la necesidad de establecer paneles apro-
piados para cada raza que se desee estudiar. Las implicacio-
nes de un error en la asignación de la paternidad y más aun
de la maternidad, cobran relevancia bajo los supuestos del
modelo animal, sobre todo cuando se evalúan genéticamente
características influenciadas por los efectos maternos, como el
peso al destete. La implementación de pruebas de ADN para
la verificación/asignación de paternidades y maternidades de-
berá evaluarse en términos económicos para determinar el be-
neficio costo-efectivo en función de la ganancia genética de
los sistemas de producción bovina de pié de cría bajo manejo
extensivo y empadre múltiple.
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TABLA IV

ASIGNACIÓN DE PATERNIDAD A LAS CRÍAS DEL
GRUPO 1 Y 2/ PATERNITY ASSIGNAMENT OF GROUP 1

AND 2 OFFSPRING.

Grupo
de Crías

No. de Padre
asignado

Número de Cría

Grupo 1 431 188, 150, 147, 195, 190, 186,
157, 156H

953 143, 158

447 177, 156M, 161, 197,

453 159M, 176

917 155

Grupo 2 188279 171, 175, 169, 173

01/8 154, 179, 183, 178, 164,

064 184, 174, 165, 163, 185, 168

168 159H

H: hembra, M: macho.

TABLA V

ESTIMADORES GENÉTICOS DE PATERNIDAD SIMULADA
Y REAL/ GENETIC PARAMETERS OF SIMULATED

AND TRUE PATERNITY.

Estimador
genético

Paternidad
simulada

Paternidad
real

Logaritmo de verosimilitud -2 log L 155,6394 127,3615

Varianza genética directa �
2
d 1,5609 2,7740

Varianza ambiental �
2
e 20,6779 17,3512

Varianza fenotípica �
2
f 22,2388 20,1252

Índice de herencia directa h2
d 0,07 0,14
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TABLA VI

DIFERENCIAS EN LA PREDICCIÓN DE LOS VALORES GENÉTICOS (DEPs) Y SUS EXACTITUDES DADA LA PATERNIDAD
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Paternidad Simulada Paternidad Real

No. Semental *DEPs/PN Exactitud No. Semental DEPs/PN Exactitud
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917 -0,0551 0,30 453 0,1335 0,23

409 -0,6304 0,31 953 -0,3353 0,17

453 0,0554 0,31

953 0,0968 0,32

168 0,3686 0,25

01/8 -0,4741 0,22

53 -0,1927 0,13
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188279 -0,0373 0,20

*DEPs/PN: Diferencias Esperadas en la Progenie para peso al nacimiento.
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