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R E S U M E N
Este artículo examina la evolución y la situación actual de la tecnología genómica aplicada a 
bovinos para carne en Argentina. El análisis se organiza en tres áreas de aplicación: identificación 
racial y parentesco, detección de portadores de variantes genéticas deletéreas y selección 
asistida por marcadores (SAM) y selección genómica. En identificación y control de parentesco, 
la transición desde microsatélites hacia paneles de SNP se está consolidando como estándar 
operativo, mejorando la integridad genealógica y ampliando aplicaciones en certificación racial, 
trazabilidad y abigeato. Asimismo, se revisa su aplicación en la detección de variantes de herencia 
mendeliana, lo que permite diagnosticar portadores, orientar apareamientos y reducir el impacto 
de defectos hereditarios. Finalmente, se revisa la transición desde estrategias de selección basadas 
en un número reducido de marcadores (SAM) hacia esquemas de predicción genómica. La SAM 
tuvo una adopción limitada por su baja capacidad para capturar la variación genética de caracteres 
poligénicos complejos, mientras que la selección genómica se consolidó en las razas líderes 
cuando confluyeron genotipado de mediana densidad, poblaciones de referencia suficientes y 
metodologías integradas. A diferencia de la producción lechera, en producción de carne no hay 
aún evidencia concreta de la ventaja lograda con la selección genómica. La experiencia argentina 
muestra que la contribución de la genómica ha sido concreta, pero no uniforme entre aplicaciones: 
constituye una herramienta consolidada para identificación y manejo de variantes deletéreas, 
mientras que su potencial en selección depende del fortalecimiento de los sistemas de registro, 
fenotipado/genotipado, validación y articulación institucional que sostienen su uso.
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A B S T R A C T
This article examines the evolution and status of genomic technology applied to beef cattle 
in Argentina. The review is organized into three areas of application: breed identification and 
parentage verification, detection of carriers of deleterious genetic variants and marker-assisted 
selection (MAS) and genomic selection. In breed identification and parentage control, the 
transition from microsatellites to SNP panels is becoming the standard procedure, improving 
genealogical integrity and expanding applications such as breed certification, traceability and 
cattle rustling. The review also addresses the use of genomics for the detection of Mendelian 
variants, which makes it possible to identify carriers, guide mating decisions and reduce the impact 
of hereditary defects. Finally, the transition from selection strategies based on a limited number 
of markers (MAS) to genomic prediction schemes is reviewed. MAS had limited adoption due to 
its low capacity to capture the genetic variation of complex polygenic traits, whereas genomic 
selection became established in leading breeds when medium-density genotyping, sufficiently 
large reference populations, and integrated methodologies converged. Unlike dairy cattle, there is 
still no clear evidence of the advantage gained with genomic selection in beef cattle. The Argentine 
experience shows that the contribution of genomics has been effective but not uniform across 
applications: it constitutes a consolidated tool for parentage confirmation and management of 
deleterious variants, whereas its potential in selection still depends on strengthening recording 
systems, phenotyping/genotyping, validation, and institutional coordination supporting its use.
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U N  L A R G O  Y  P R O D U C T I V O  C A M I N O

En 2010, a pedido del Editor de JBAG publicamos un 
artículo de opinión, resumiendo las contribuciones que 
la tecnología genómica podría hacer a la producción 
bovina (Corva, 2010). En ese momento, el desarrollo 
de este campo estaba en auge, pero mayoritariamente 
todo era expectativas por cumplirse. Los siguientes son 
algunos de los hitos más significativos en ese proceso.

Siguiendo el impulso del Proyecto del Genoma Hu-
mano (1990-2003) (Dong et al., 2021) sucesivamente 
comenzaron proyectos genómicos para todas las espe-
cies domésticas. En 2004 ya había una versión incipien-
te del genoma bovino, que fue presentado formalmente 
en 2009 (The Bovine Genome Sequencing and Analysis 
Consortium et al., 2009). A continuación, comenzó la ca-
racterización de la variabilidad de la especie (The Bovine 
HapMap Consortium et al., 2009) a través de la identifi-
cación de “Single Nucleotide Polymorphisms” (SNP).

Los resultados del proyecto HapMap bovino fue-
ron uno de los insumos principales para crear los mi-
croarrays de marcadores de media y alta densidad para 
distintos análisis genómicos. El primer chip con 54.001 
marcadores fue presentado en 2009 (Matukumalli et al., 
2009). A su vez, estas plataformas permitieron imple-
mentar la selección genómica tal como ya había sido 
propuesta en forma teórica por Meuwissen et al. (2001). 
El descubrimiento y caracterización de SNPs permi-
tió también construir distintos paneles utilizados en la 
identificación individual y la determinación de paren-
tesco (Heaton et al., 2002). Progresivamente, se fueron 
evaluando distintas densidades de marcadores conside-
rando la precisión en la evaluación genómica, la repre-
sentatividad racial y el costo (Bickhart et al., 2020).

Las primeras evaluaciones genómicas oficiales en ga-
nado lechero se presentaron en enero de 2009 para las 
razas Holstein y Jersey, y en agosto de 2009 para Par-
do Suizo (Wiggans et al., 2011). Menos de diez años des-
pués de la implementación de la selección genómica, se 
evaluaron los efectos de la tecnología en producción de 
leche, confirmando que se habían alcanzado con creces 
las metas propuestas (García Ruiz et al., 2016). Entre 
las razas para carne, Angus de Estados Unidos también 
presentó las primeras evaluaciones genómicas en 2009 
(Retallick-Riley, 2024) y llegó en 2021 al millón de indi-
viduos con análisis de ADN.

Ya desde principios del siglo, se intentó capitalizar el 
conocimiento sobre genes específicos vinculados a dife-
rentes variables productivas que surgía de la búsqueda 
de QTLs (Quantitative Trait Loci) en diferentes paneles de 
marcadores moleculares (por ejemplo, Van Eenennaam 
et al., 2007).  A nivel local, un buen ejemplo de esta ten-
dencia fue la propuesta de selección para mayor terneza 
de la carne (IPCVA, 2011). Esta estrategia de Selección 
Asistida tiene ciertas limitaciones técnicas y por una se-
rie de razones que se discuten más adelante, tuvo muy 

limitada adopción por el sector productivo, al punto de 
que generó cierto descrédito sobre la utilidad de la tec-
nología. Por eso, Georges et al. (2019) argumentaron que 
la tecnología genómica en producción animal siguió un 
típico “Ciclo de Gartner”, pasando sucesivamente por 
las etapas de expectativa elevada, desilusión, consolida-
ción y aplicación eficaz.

En paralelo a las primeras aplicaciones comerciales, 
continuó el avance del conocimiento sobre la estructura 
y función del genoma bovino. Desde la primera presen-
tación del genoma bovino, han aparecido sucesivamente 
nuevas versiones mejorando la cobertura, el ensambla-
do y la anotación (Bickhart et al., 2020). En este proceso 
hicieron una contribución imprescindible los avances en 
la secuenciación de ácidos nucleicos, desde el método de 
Sanger utilizado para los primeros genomas, a tecnolo-
gías de segunda y tercera generación (Giani et al., 2020). 
Una de las últimas iniciativas es la secuenciación com-
pleta (cada cromosoma íntegro, “de Telómero a Teló-
mero” o “T2T”) del mayor número posible de especies 
de Rumiantes (Kalbfleisch et al., 2024) para fortalecer la 
investigación en evolución cromosómica y la genómica 
comparada.

En 2015 se organizó el Consorcio internacional 
FAANG (Functional Annotation of Animal Genomes; The 
FAANG Consortium et al., 2015) para interpretar siste-
máticamente la relación entre genotipo y fenotipo en 
especies domésticas a través del análisis de la función 
de los genes o en sus propias palabras, para comprender 
los procesos que tienen lugar “desde la secuencia hasta la 
consecuencia”.

Otros proyectos retomaron la caracterización global 
de la variabilidad de la especie tomando como base la 
secuenciación genómica completa, como por ejemplo 
el proyecto “1000 Bull Genomes Project” que presentó 
sus primeros resultados en 2012 (Hayes and Daetwyler, 
2019) y llegó a incluir casi 6.200 genomas con una am-
plia representatividad racial a través de 10 años. Final-
mente, para superar las restricciones que genera el uso 
de un único genoma de referencia, fue presentado re-
cientemente el proyecto del Pangenoma Bovino (Smith 
et al., 2023). Todos estos proyectos se basan en un enor-
me esfuerzo internacional coordinado, con la participa-
ción de muchos laboratorios en diferentes países.

En vista de todos estos avances que involucran obje-
tivos cada vez más ambiciosos, es oportuno recapitular 
qué ha pasado en el área de la genómica bovina en Ar-
gentina y cómo se está aprovechando en particular en el 
sector de la producción de carne, tratando de interpretar 
cuál ha sido la verdadera contribución de cada una de las 
aplicaciones.

Siguiendo el mismo esquema del artículo anterior 
(Corva, 2010) vamos a analizar tres grandes grupos de 
aplicaciones de la tecnología genómica:
•	 Identificación individual y racial.
•	 Detección de variación en genes mayores.
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•	 Selección genómica.
El primer grupo de aplicaciones aprovecha la variabi-

lidad del ADN entre y dentro de poblaciones, para apli-
caciones que van desde la determinación de parentesco 
hasta la resolución de casos de abigeato. En el segundo 
grupo están las aplicaciones que permiten detectar ge-
nes asociados a características mendelianas de herencia 
simple, desde variantes que codifican para el color del 
pelaje hasta variantes con distintos grados de severi-
dad que incluso pueden ser letales. Finalmente, el tercer 
grupo reúne a las aplicaciones vinculadas directamente 
a la selección cuantitativa, en las que el objetivo princi-
pal es que el análisis a nivel del ADN contribuya a una es-
timación del Valor de Cría (Breeding Value) lo más tem-
pranamente posible en la vida del animal y con la mayor 
precisión. 

I D E N T I F I C A C I Ó N  I N D I V I D U A L  Y  R A C I A L

Las evaluaciones genéticas tradicionales basadas en 
metodologías de la genética cuantitativa han sido muy 
eficaces en la selección de animales domésticos, pero 
en gran medida son dependientes de la integridad de la 
genealogía de los animales evaluados (Pimentel et al., 
2024). El control de los registros genealógicos ha evo-
lucionado a través del tiempo de acuerdo con la dispo-
nibilidad de diferentes metodologías. Entre 1980 y 2005, 
en Argentina, se utilizaron los polimorfismos de grupos 
sanguíneos y proteínas del suero (Stormont, 1967). Su 
utilidad, sin embargo, estaba limitada a la disponibili-
dad de reactivos para detectar los antígenos sanguíneos 
o la limitada diversidad de las variantes proteicas. O sea 
que la metodología era compleja, diversa y accesible a 
pocos laboratorios. Además, el empleo de sangre limi-
taba su aplicación a animales vivos, con un costo in-
crementado por su extracción, envío y necesidad de in-
mediato procesamiento. La migración a una tecnología 
dependiente de ADN, empleando regiones polimórficas 
conocidas como microsatélites (MS) convirtió el control 
de ascendencia en una técnica universal, aplicable a to-
das las razas y no sólo a aquellas para las que existían 
reactivos apropiados (Glowatzki-Mullis et al., 1995). El 
empleo de MS incrementó el “poder de exclusión” de la 
técnica, que es la capacidad de detectar inconsistencias 
entre un individuo y sus padres declarados. Dado que el 
poder de exclusión depende del número de marcadores y 
de su polimorfismo, el panel de MS empleados interna-
cionalmente puede ampliarse para poblaciones con me-
nor diversidad genética.

En 2012 se introdujo otra innovación metodológica 
con la adopción de SNPs para la verificación de ascen-
dencia (Flanagan y Jones, 2019). A diferencia de la mi-
gración previa hacia MS, el cambio a SNPs no estuvo 
dado por el requerimiento de un mayor poder de exclu-
sión, dado que por ser bi-alélicos, se requería un número 

mucho mayor de SNPs para alcanzar la misma eficiencia 
de un panel de MS. La razón del cambio estuvo asocia-
da al empleo de SNPs en paneles de marcadores para 
selección genómica (Habier et al., 2009), que se discute 
en la última sección. A fin de evitar el costo de genotipar 
a los animales con dos plataformas distintas, se pro-
puso emplear un subconjunto de 100 SNPs incluidos en 
esos paneles para la verificación de parentesco (ICAR: 
International Committee for Animal Recording, 2018). 
Sin embargo, los MS no han sido abandonados comple-
tamente, y ambas tecnologías están aún vigentes prin-
cipalmente a causa de su incompatibilidad y a pesar de 
los esfuerzos por lograr su inter-conversión (McClure 
et al., 2012). Es decir que los animales ya analizados por 
MS deben reanalizarse por SNPs, siguiendo programas 
de migración destinados a preservar la integridad de sus 
registros genealógicos (Calafé, 2021).

Los lineamientos que rigen los chequeos de ascen-
dencia, tanto de MS como de SNPs, han sido definidos 
por la Sociedad Internacional de Genética Animal (ISAG, 
por sus siglas en inglés; www.isag.us/), que periódica-
mente organiza controles de calidad entre laboratorios 
para la estandarización de los paneles de marcadores en 
uso. Así, la ISAG amplió el panel inicial de 9 a 12 MS, au-
mentado su poder de exclusión. Y el panel inicial de 100 
SNPs fue extendido a 200, agregando 100 marcadores 
que habían sido usados previamente como panel de res-
paldo para resolver parentescos dudosos. Además, estos 
200 marcadores fueron seleccionados por su mayor po-
limorfismo en razas con participación de la subespecie 
Bos indicus (razas cebuinas), a diferencia de los 100 SNP 
iniciales más útiles en razas con composición predomi-
nante de Bos taurus. Alternativamente, algunos centros 
de análisis emplean paneles más extensos de hasta 800 
SNPs, argumentado que menos de 500 marcadores no 
garantizan la confirmación inequívoca de parentesco 
(McClure et al., 2015).

En Argentina, la confirmación de parentesco en bovi-
nos de pedigrí está a cargo del Laboratorio de la Sociedad 
Rural Argentina (LSRA). El porcentaje de animales obje-
tados anualmente por paternidad inconsistente es alre-
dedor de 6-7%, como resultado de errores en la identifi-
cación de los animales analizados o en las técnicas de re-
producción asistida, cada vez más extendidas (McClure 
et al., 2018). La resolución de parentescos dudosos u ob-
servados se basa en la identificación de padres posibles 
en la base de datos de animales de cada criador. Para esa 
búsqueda, una organización independiente, que estan-
dariza los protocolos para el registro e intercambio de 
genotipos bovinos, ha propuesto un panel de 334 SNPs 
adicionales (ICAR, 2026). Este Panel de Descubrimiento 
permite además asignar parentescos en servicios co-
lectivos donde varios toros son empleados simultánea-
mente.

En la actualidad, las razas Holando, Angus, Hereford, 
Braford, Brangus, Limousin y Limangus de Argentina 

http://www.isag.us/committees.asp
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analizan sus reproductores con paneles de 75.000 a 
100.000 SNPs, diseñados para los programas de eva-
luación genómica. Estas razas están migrando la veri-
ficación de parentesco de MS a SNPs. En la Figura 1 se 
observa la evolución del análisis de ambos tipos de mar-
cadores desde 2022 a 2024 (datos de LSRA), indicando la 
progresiva migración entre técnicas, que revela la cre-
ciente implementación de evaluación genómica en los 
rodeos nacionales.

El análisis de miles de animales de diferentes razas ha 
permitido establecer para los marcadores analizados las 
frecuencias alélicas de las poblaciones locales. Una de 
sus aplicaciones ha sido la identificación racial con fines 
de certificación (ej. Carnes Certificadas en Angus), reso-
lución de errores en transferencias embrionarias cuan-
do el ternero presenta un fenotipo diferente al esperado 
para la raza empleada, o su aplicación más extendida: la 
determinación de proporciones raciales en razas com-
puestas (Baldo et al., 2010, Blott et al., 1999; Hulsegge et 
al., 2019), entre cuyas aplicaciones se cuenta la correc-
ción aplicada a los programas de evaluación genética en 
estas razas.

Dado el polimorfismo de los marcadores, la combina-
ción de genotipos en múltiples loci permite identificar 
individualmente a cada animal, con aplicaciones en pro-
gramas de certificación, trazabilidad y en la resolución 
de casos de abigeato (Fernández et al., 2014).

En el contexto argentino, la transición hacia paneles 
basados en SNP se está consolidando como un estándar 
operativo para identificación animal y control de paren-
tesco, alineado con recomendaciones internacionales 
pero condicionado por la estructura local de registros, 
laboratorios y asociaciones de criadores. Este proceso no 
solo incrementa la robustez del control genealógico, sino 
que mejora la integridad de la genealogía, insumo crítico 
para la calidad de las evaluaciones genéticas y genómi-
cas. Hacia adelante, el mayor desafío no es meramente 
tecnológico, sino de estandarización e interoperabilidad 
entre paneles, criterios de control de calidad y flujos de 
intercambio de genotipos, para capturar completamente 
el valor de estas herramientas en los rodeos nacionales.

D E T E C C I Ó N  D E  V A R I A C I Ó N  E N  G E N E S 
M A Y O R E S

Otra aplicación común de la tecnología genómica en 
producción animal, tal vez la de menor visibilidad, pero 
muy importante, es la detección de variantes en genes 
mayores de herencia simple o mendeliana, en contrapo-
sición a los genes vinculados a la variabilidad cuantita-
tiva que se consideran en otra sección. En este caso, el 
aporte de la tecnología es la identificación de individuos 
portadores, pero de fenotipo normal.

Todas las especies animales llevan cierta proporción 
de variantes genéticas patológicas, de mayor o menor 
severidad y comúnmente recesivas, que son transmiti-
das a través de las generaciones por portadores hetero-
cigotas (un ejemplo se muestra en la Figura S1). Esto es 
lo que se llama “carga genética” (genetic load) (Grossen 
y Ramakrishnan, 2024). Esta situación es común tam-
bién en las especies domésticas, y la manifestación de 
esos fenotipos desfavorables puede verse exacerbada 

Figura 1. Comparación del número de análisis realizados por 
la técnica de microsatélites (azul) vs SNPs (verde) para la 
confirmación de parentesco en el Laboratorio de la Sociedad 
Rural Argentina, en el periodo 2022-2024.

Figura 2. Evolución del número de análisis realizados 
empleando el panel de 100.000 marcadores para Selección 
Genómica (naranja), que incluyen los marcadores de 
paternidad vs los análisis efectuados por SNPs sólo para 
paternidad (verde), en el Laboratorio de la Sociedad Rural 
Argentina.

En el mismo periodo, la cantidad de animales anali-
zados con paneles de 100.000 SNPs (para selección ge-
nómica) se ha mantenido aproximadamente constan-
te, en comparación con los análisis de parentesco por 
SNPs, requeridos para cumplir con la reglamentación de 
Registros Genealógicos de la Sociedad Rural Argentina 
(Figura 2).
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por procesos como la intensa selección, el uso muy fre-
cuente de ciertos reproductores destacados, la deriva 
genética en poblaciones pequeñas, la reducción en el ta-
maño efectivo de la población (Ne) y el incremento de la 
consanguinidad (∆F). 

La aparición de condiciones genéticas indeseables en 
el núcleo una población estratificada es preocupante ya 
que en muchos casos involucra a reproductores desta-
cados y muy influyentes en la raza. En especies domés-
ticas, algunas mutaciones persisten e incluso se hacen 
muy frecuentes dentro de una raza independientemen-
te de la severidad de sus efectos por acción de los pro-
pios criadores, en forma intencional o inadvertida, tal 
como lo demuestran los tres ejemplos que describen a 
continuación.

Un caso clásico de defectos genéticos en bovinos para 
carne es el caso del enanismo (snorter dwarf) en Hereford 
de Estados Unidos (Johnson et al., 1950). La mutación 
causante aumentó muy rápidamente su frecuencia en 
los años 1940s y 1950s. Luego se confirmó que se estaba 
haciendo una selección a favor de los portadores hete-
rocigotas que mostraban el fenotipo “compress”, y que 
tenían entre otras características deseables, rasgos des-
tacados de masculinidad en los toros (Marlowe, 1964). 
Para 1956, había 50.000 portadores en 47 de los 50 esta-
dos (Van Eenennaam, 2014). El análisis de la genealogía 
permitió seguir el origen de la mutación hasta el toro St. 
Louis Lad, que había nacido en 1899. El trabajo conjunto 
de la asociación, los criadores y las universidades a tra-
vés de años permitió virtualmente eliminar a la muta-
ción de la raza mediante estrategias convencionales de 
selección llegando a descartar ciertas líneas genéticas en 
su totalidad.

El toro Pawnee Farm Arlinda Chief, uno los padres 
más influyentes en la historia de la raza Holstein, es el 
fundador del haplotipo letal HH1, que involucra al gen 
APAF1 y que causa muertes embrionarias muy tempra-
nas. Chief nació en 1962 y es padre de más de 16.000 hi-
jas; se estima que la transmisión del haplotipo HH1 en la 
raza a través de los años le costó a la industria láctea U$S 
420 millones (Adams et al., 2016).

En razas continentales europeas es valorado el feno-
tipo de “doble músculo” causado por mutaciones en el 
gen de miostatina (MSTN) que es un represor de la pro-
liferación celular en etapas tempranas del desarrollo. 
La selección a favor de fenotipos de mayor musculatu-
ra llevó a una notable diversificación de variantes en el 
gen de miostatina. Dunner et al. (2003) describieron 19 
polimorfismos a lo largo del gen, con distinto impacto 
sobre su función, cuya combinación da origen a 20 ha-
plotipos cada uno con frecuencias características según 
la raza. 

En épocas anteriores a la genómica, la recomendación 
para evaluar la condición de portador de un reproduc-
tor era hacer un cruzamiento de prueba (test cross) con 
sus propias hijas. La probabilidad de ser un portador 

del defecto decrece exponencialmente con el número de 
descendientes sanos (n) producidos en el cruzamiento 
de prueba (P = 1 - ½n). Para reducir la incertidumbre en 
cuanto a la condición de portadores de una variante ge-
nética deletérea que se sabe segrega en una población, 
se desarrollaron algoritmos como el de Kerr y Kinghorn 
(1996). Conociendo la frecuencia poblacional de la va-
riante en cuestión y las relaciones de parentesco, puede 
asignarse un genotipo probable a cada individuo (MM, 
Mm o mm) (Macor et al., 2013). Con el desarrollo de los 
tests moleculares que se describen a continuación, es-
tos algoritmos también fueron utilizados para priorizar 
qué individuos deberían ser analizados para su proba-
ble condición de portadores y por su influencia sobre el 
resto de la población para inferir genotipos a través de 
relaciones de parentesco.

La disponibilidad de estrategias y herramientas para 
manejar defectos genéticos en las razas bovinas cambió 
radicalmente con el desarrollo de tecnologías genómi-
cas, evolucionando mucho a través del tiempo. Los pri-
meros intentos utilizaron mapas de microsatélites para 
detectar ligamiento con la mutación causal con muy baja 
capacidad de resolución (por ejemplo, para el posicio-
namiento del locus de sindactilia o “pie de mula” en un 
intervalo del cromosoma 15; Charlier et al. 1996).

Los resultados de Charlier et al. (2008) son proba-
blemente los primeros en presentar una estrategia para 
identificar este tipo de mutaciones con la ayuda de pa-
neles de marcadores SNP de media/alta densidad. En 
particular, aplicaron una Estrategia de estudios de aso-
ciación (GWAS) con diseño caso/control. De esta forma, 
pudieron mapear cinco condiciones genéticas en tres 
razas bovinas, identificando el gen en cuestión y la mu-
tación causal para tres de ellas.

Otra alternativa para la identificación de genes con 
variantes letales con la ayuda de marcadores molecula-
res que ha resultado eficaz es la búsqueda de regiones 
genómicas que nunca aparecen como homocigotas en 
una muestra grande y representativa de la población 
(VanRaden et al., 2011).

Gracias al gran avance de las tecnologías de secuen-
ciación de ácidos nucleicos (Giani et al., 2020), la iden-
tificación de variantes relevantes se realiza cada vez con 
mayor frecuencia mediante secuenciación del genoma 
completo (Jacinto et al. 2025). Esto evita la necesidad de 
diseños experimentales más complejos. En términos ge-
nerales, el genoma de animales afectados se contrasta 
con el genoma bovino de referencia y las variantes de-
tectadas se priorizan según su posible impacto funcio-
nal y severidad, utilizando herramientas de anotación 
como VEP (Ensembl Variant Effect Predictor; McLaren et 
al., 2016). Finalmente, se seleccionan candidatos plau-
sibles en función de su relación biológica con el fenotipo 
de interés. Recientemente se propuso un formato es-
tandarizado (“Animal Variant Classification Guidelines”, 
AVCG) para clasificar la severidad de variantes genéticas 
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en animales domésticos en cinco niveles de patogenici-
dad en base a distintas fuentes de información, toman-
do como referencia el trabajo previo hecho en humanos 
(Boeykens et al., 2024).

Una vez identificada la mutación subyacente a un 
fenotipo mendeliano, puede desarrollarse un test de 
detección con relativa facilidad, dado que existe una 
amplia variedad de opciones analíticas que difieren en 
complejidad, costo y equipamiento requerido (Kockum 
et al., 2023). Por ello, laboratorios de distinta escala que 
se inician en la genómica animal suelen comenzar su ac-
tividad ofreciendo servicios de diagnóstico para este tipo 
de condiciones.

Dada la relevancia y la ubiquidad de los defectos ge-
néticos en animales domésticos, se organizó la base de 
datos OMIA (Online Mendelian Inheritance in Animals) 
(Tammen et al., 2024) por iniciativa del profesor Frank 
Nicholas de la Universidad de Sydney, Australia en 1980 
(incluso antes que existiera la Internet). Todas las en-
tradas de OMIA son curadas manualmente por especia-
listas. A diciembre de 2025, OMIA reunía información de 
738 fenotipos del bovino, de los cuales se conocía al me-
nos una variante genética causal en 220 de ellos. OMIA 
es el lugar obligado de búsqueda cuando se sospecha que 
un fenotipo particular tiene origen genético, con heren-
cia mendeliana. Por ejemplo, “enanismo” en Bos taurus 
tiene 20 registros en OMIA, de los cuales sólo ocho están 
efectivamente asociados hasta ahora a un gen en par-
ticular. El código “000310-9913” corresponde a la con-
dición “Dwarfism, snorter” mencionada anteriormente 
para la raza Hereford.

Ante la existencia de defectos genéticos segregando 
en las distintas razas, las asociaciones de criadores han 
debido tomar posición para alertar a sus miembros y de-
terminar pautas de manejo. Por ejemplo, la Asociación 
Braford Argentina exige desde 2014 el análisis para la 
Enfermedad de Pompe (acumulación de glucógeno en 
los lisosomas causada por un defecto del gen α-gluco-
sidasa; Dennis et al., 2000) en toros dadores de semen, 
hembras donantes de embriones, en crías o embriones 
de reproductores portadores y en reproductores impor-
tados. También la Asociación Argentina de Criadores de 
Shorthorn (2026) exige el análisis para cuatro condicio-
nes genéticas en semen importado, embriones y anima-
les en pie. La Asociación Argentina de Angus (2017) editó 
un manual: “Condiciones Genéticas: Síntomas y modo 
de herencia – Protocolo y regulaciones”. Esta Asociación 
exige que a partir de 2016 los reproductores, el semen y 
los embriones a introducir en el país estén libres de siete 
condiciones genéticas.

Existe una nomenclatura internacional para presen-
tarles en forma clara a los criadores el estatus de un re-
productor con relación a una condición genética. Estos 
códigos aparecen en catálogos y sumarios junto a la eva-
luación genética del individuo. Por ejemplo, para el caso 
de la condición “Arthrogryposis multiplex” (Curly Calf sy-

ndrome, OMIA 002135-9913) identificada en Angus los 
principales códigos serían AMF: individuo libre del gen 
defectuoso de acuerdo con el test de laboratorio; AMC: 
individuo “carrier” o portador de acuerdo con el test; 
AMP: potencial portador, que no ha sido analizado aún, 
pero tiene ancestros portadores o afectados; AMFU: ani-
mal no analizado, pero considerado libre por informa-
ción de su genealogía.

Es relevante considerar que distintas asociaciones 
de criadores pueden tener diferentes criterios en rela-
ción a una variante genética en particular. Mientras que 
Angus de Argentina considera no deseables las variantes 
del gen de miostatina (asociado al “doble músculo”), la 
raza Limousin considera favorable a una de ellas (F94L; 
sustitución del aminoácido Fenilalanina por Leucina 
en la posición 94 de la proteína, SNP rs110065568), ya 
que favorece el desarrollo muscular pero no tiene efec-
tos tan extremos como otras variantes, por lo que este 
SNP en particular está en muy alta frecuencia en la raza 
a nivel mundial (Asociación Argentina de Criadores de 
Limousin, 2025). En cualquier caso, lo importante es 
que, contando con el método de detección en el labora-
torio, es simple orientar la selección en la dirección de-
seada. Debe destacarse que estas iniciativas requieren no 
sólo el conocimiento genómico básico, sino también el 
trabajo coordinado entre criadores, asociaciones y cen-
tros de investigación, lo cual implica un esfuerzo que en 
la práctica no debe subestimarse.

Si bien a priori podría pensarse que la disponibilidad 
de tests de detección expeditivos hace recomendable el 
descarte de los portadores, se ha propuesto como estra-
tegia más eficaz el manejo dirigido de los apareamientos 
para evitar la generación de homocigotas, preservando 
así reproductores potencialmente de alto mérito genéti-
co (Georges et al., 2019). Para esto, se cuenta con la ayu-
da de programas informáticos específicos (Upperman et 
al., 2019).

En síntesis, ninguna especie doméstica puede evitar 
la aparición de condiciones genéticas desfavorables, de 
distinta severidad. Sin embargo, los criadores disponen 
ahora de una amplia serie de estrategias genómicas e in-
formáticas para hacer un manejo muy eficiente de estos 
problemas. Detectado un defecto genético en la pobla-
ción, se puede proceder a la toma de muestras de indivi-
duos afectados y eventualmente de los correspondientes 
controles y proceder a la identificación de la variación 
causal. Este análisis puede acompañarse con el análisis 
de genealogía y la identificación de los fundadores. Con 
la información molecular, se puede diseñar un test gené-
tico expeditivo para poner a disposición de los criadores 
en colaboración con uno o más laboratorios. Argentina 
no ha hecho aún contribuciones al descubrimiento de 
condiciones genéticas destacadas, pero los criadores 
son conscientes de su importancia y se han sumado a las 
iniciativas internacionales de las razas más difundidas 
para su manejo y control.
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S E L E C C I Ó N  G E N Ó M I C A

En esta sección se revisan las aplicaciones de la tecnolo-
gía genómica vinculadas directamente con la selección 
cuantitativa en bovinos para carne, desde las primeras 
estrategias de selección asistida por marcadores (SAM) 
hasta la selección genómica (SG) integrada en progra-
mas de evaluación genética. A diferencia de la identifi-
cación individual o del diagnóstico de variantes mende-
lianas, estas aplicaciones buscan mejorar la predicción 
del mérito genético para caracteres complejos, general-
mente determinados por muchos loci de pequeño efecto 
y condicionados por la disponibilidad de registros feno-
típicos, genealogía confiable y poblaciones de referencia 
adecuadas. En Argentina, este recorrido tuvo una tra-
yectoria similar a la observada internacionalmente: una 
primera etapa de fuerte expectativa alrededor de marca-
dores asociados a genes candidatos o QTLs, seguida por 
una transición hacia enfoques de genoma completo y, 
más recientemente, por la incorporación de información 
genómica en evaluaciones oficiales de algunas razas bo-
vinas para carne.

La SAM representó una etapa inicial de transición o 
articulación entre genética molecular y mejoramiento 
tradicional o cuantitativo. Su lógica consistía en utili-
zar un número limitado de marcadores asociados a ge-
nes candidatos o regiones QTL para asistir la selección 
de reproductores. Corva (2010) revisó algunos ejemplos 
tempranos en bovinos para carne, incluyendo marcado-
res asociados a grasa intramuscular, terneza y otros ca-
racteres de interés productivo. Sin embargo, la adopción 
de la SAM a escala productiva fue limitada, tanto en Ar-
gentina como en otros países, porque la mayoría de los 
caracteres económicamente relevantes presentan una 
arquitectura poligénica, los efectos individuales suelen 
explicar una fracción muy reducida de la variación ge-
nética y las asociaciones detectadas en una población 
no siempre se transfieren con igual eficacia a otros ro-
deos, razas o sistemas productivos. Estas limitaciones, 
sumadas a validaciones independientes poco favorables 
para algunos tests comerciales tempranos (Van Eenen-
naam et al., 2007), contribuyeron al desplazamiento de 
la SAM hacia enfoques basados en información de geno-
ma completo (Brito et al., 2019).

La SG, formalizada a partir del trabajo de Meuwissen 
et al. (2001), no busca identificar y utilizar unos pocos 
genes causales, sino capturar de manera agregada la 
señal de miles de marcadores distribuidos a lo largo del 
genoma. Su implementación permitió estimar valores 
de cría genómicos (GEBV, de su sigla en inglés), aunque 
su eficacia continúa dependiendo de factores no exclu-
sivamente moleculares, por ejemplo, tamaño y repre-
sentatividad de la población de referencia, conectividad 
genética con los candidatos a selección, calidad de los 
fenotipos, estructura del programa de evaluación y vali-
dación en la población objetivo. Por ello, en bovinos para 

carne, y particularmente en Argentina, la discusión re-
levante no es solo si el genotipado está disponible, sino 
bajo qué condiciones institucionales, poblacionales y 
metodológicas la información genómica mejora efecti-
vamente la toma de decisiones de selección.

En términos operativos, la información genómica se 
incorporó a los programas de evaluación genética me-
diante distintas estrategias. Los enfoques multi-step 
(dos pasos o etapas) estiman primero un componente 
genómico, denominados valores genómicos directos o 
DGV, generalmente a partir de genotipos y pseudo-fe-
notipos derivados de evaluaciones tradicionales, para 
luego combinarlo con la información fenotípica y ge-
nealógica disponible y producir predicciones compara-
bles con EBV (valores de cría estimados). Aunque estos 
procedimientos fueron importantes en las primeras eta-
pas de implementación, requieren pasos adicionales de 
procesamiento y suelen restringir parte del análisis a los 
animales genotipados (Garrick et al., 2009; Lourenco et 
al., 2020).

Una alternativa ampliamente adoptada es el enfo-
que single-step (un paso o etapa), que integra simultá-
neamente fenotipos, genealogía y genotipos dentro de 
una única evaluación (Legarra et al., 2009; Aguilar et 
al., 2010). En estos modelos, la información genómica 
complementa las relaciones esperadas por genealogía 
y permite que la información de animales genotipados 
contribuya también a la predicción de animales no ge-
notipados emparentados. Esta propiedad resulta espe-
cialmente relevante en poblaciones con genotipado par-
cial, situación frecuente en bovinos de carne, y explica 
su adopción en numerosos programas de evaluación ge-
nética a nivel internacional (Lourenco et al., 2020).

En Argentina, además del uso de evaluaciones sin-
gle-step en algunas razas, se implementó el enfoque PAR 
(Parent Ancestral Regression) en los programas oficiales 
de Brangus y Braford. El modelo PAR (Cantet et al., 2022) 
mantiene una estructura cercana al modelo animal clá-
sico, pero utiliza información genómica para ajustar las 
contribuciones parentales esperadas y capturar desvia-
ciones asociadas a la transmisión mendeliana realizada. 
Este enfoque, derivado de la regresión ancestral (Cantet 
et al., 2017), constituye una particularidad relevante del 
escenario argentino, ya que permitió incorporar infor-
mación genómica en evaluaciones nacionales de razas 
compuestas bajo una arquitectura metodológica dife-
rente a la utilizada en otros programas.

El impacto de la SG ha sido más evidente y cuantifi-
cable en ganado lechero que en bovinos para carne. En 
lechería, la disponibilidad de poblaciones de referencia 
de gran escala, la amplia utilización de inseminación ar-
tificial y la posibilidad de seleccionar toros jóvenes sin 
esperar pruebas de progenie permitieron reducir mar-
cadamente el intervalo generacional e incrementar la 
ganancia genética (García-Ruiz et al., 2016). En bovinos 
para carne, en cambio, muchos caracteres de interés, 
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especialmente los de crecimiento, pueden registrarse 
relativamente temprano en el propio animal, mientras 
que otros rasgos relevantes, como eficiencia alimen-
ticia, fertilidad, adaptación o calidad de producto, son 
más costosos, tardíos o difíciles de medir. Por ello, el 
beneficio esperado de la SG no es uniforme, sino depen-
diente del carácter, la estructura poblacional, la conecti-
vidad entre rodeos y el tamaño y representatividad de las 
poblaciones de referencia.

En Argentina, la implementación de SG en bovinos 
para carne debe interpretarse en relación con la organi-
zación de los programas de evaluación genética, la dis-
ponibilidad de registros fenotípicos y genealógicos, la 
articulación entre asociaciones de criadores y unidades 
ejecutoras, y la expansión progresiva del genotipado. 
En ese contexto, las estadísticas de comercialización de 
semen aportan una referencia complementaria sobre la 
escala de circulación del germoplasma y la concentra-
ción racial del biotipo carnicero. Según datos de CABIA 
(2025), en 2025 se comercializaron 8.316.167 dosis de 
semen bovino, de las cuales el 56,9% correspondió al 
biotipo carnicero (Tabla S1). Dentro del mercado interno 
de semen de razas carniceras, Angus, Brangus, Braford y 
Hereford concentraron en conjunto el 93,7% de las dosis 
comercializadas (Tabla S2), coincidiendo con las razas 
que presentan mayor grado relativo de implementación 
de evaluaciones genómicas oficiales en el país.

Desde el punto de vista operativo, las principales ra-
zas bovinas de carne con evaluación genómica oficial en 
Argentina (Angus, Hereford, Brangus y Braford) utilizan 
plataformas de genotipado de mediana densidad provis-
tas por la empresa internacional GeneSeek/Neogen, con 
paneles de aproximadamente 75K a 100K SNPs (Tabla 1). 
Sin embargo, existen diferencias relevantes en la arqui-
tectura institucional y metodológica de cada programa. 
Angus y Hereford incorporan información genómica 
mediante evaluaciones de tipo single-step, mientras que 
Brangus y Braford utilizan enfoques basados en PAR. 
También difieren las unidades ejecutoras y los circuitos 
de procesamiento: Angus se evalúa con participación de 
INTA, Brangus y Braford con participación de la Univer-
sidad de Buenos Aires, y Hereford integra información 
genómica en el marco de la Evaluación Panamericana, 
con participación de la American Hereford Association 
y procesos de depuración de datos vinculados a ABRI 
(Agricultural Business Research Institute, Universidad de 
New England, Australia).

La escala de genotipado también es heterogénea en-
tre razas. En 2025, Angus reportaba aproximadamente 
34.000 animales genotipados, mientras que Brangus, 
Braford y Hereford registraban escalas menores, del 
orden de 7.500, 3.800 y 2.500 animales genotipados en 
Argentina, respectivamente (Tabla 1). Estas diferencias 
son relevantes porque el tamaño y la representatividad 
de la población genotipada condicionan la precisión es-
perada de las predicciones, y el ritmo de consolidación 

de las poblaciones de referencia nacionales.
En paralelo a las evaluaciones genómicas oficiales, 

también se expandió la oferta de predicciones comer-
ciales basadas en ADN, generalmente presentadas como 
molecular breeding values (MBV), índices o métricas 
equivalentes. Estas herramientas persiguen el mismo 
objetivo general que la SG, anticipar la predicción del 
mérito genético, pero su utilidad depende de la calibra-
ción del servicio, de la población de entrenamiento uti-
lizada y de la relación genética y ambiental con los ani-
males sobre los cuales se aplicará la predicción. La evi-
dencia internacional muestra que los tests comerciales 
modernos pueden aportar información útil, aunque con 
desempeño variable entre caracteres y poblaciones. Por 
ejemplo, Arisman et al. (2023) evaluaron el test GeneMax 
Advantage en rodeos comerciales Angus de Estados Uni-
dos y reportaron asociaciones significativas, aunque de 
magnitud baja a moderada, entre puntajes genómicos 
maternos y desempeño de la progenie. En contraste, Ba-
siel et al. (2025) observaron un comportamiento hetero-
géneo de un test multi-raza en novillos beef × Holstein, 
con capacidad predictiva para algunos caracteres, pero 
no para otros.

En Argentina, López Valiente et al. (2025) presentaron 
una validación local preliminar comparando progenie de 
dos toros Angus con diferencias esperadas en la proge-
nie genómicas (DEPG) contrastantes para peso al nacer 
y peso al destete, utilizando el servicio Inherit Progress 
(Andersen et al., 2024). Los resultados mostraron con-
cordancia direccional y magnitudes cercanas a las espe-
radas, aunque el propio trabajo destaca la necesidad de 
validaciones más amplias, dado que el análisis se basó 
en un único par de toros. Este tipo de evidencia resulta 
valiosa porque permite discutir la utilidad de los servi-
cios genómicos comerciales en condiciones locales, pero 
también subraya la importancia de evaluar su precisión, 
sesgo y alcance poblacional antes de generalizar reco-
mendaciones de uso.

Un aspecto particularmente relevante para interpre-
tar el desempeño de servicios genómicos comerciales es 
la conectividad entre la población utilizada para entre-
nar o calibrar la predicción y la población objetivo donde 
esa predicción será aplicada. En bovinos para carne, y en 
particular en Argentina, los servicios comerciales dis-
ponibles suelen apoyarse en bases de datos generadas 
en otros países, razas o sistemas de producción, por lo 
que su extrapolación a condiciones locales puede verse 
afectada por diferencias de composición genética, ma-
nejo, ambiente productivo y definición de caracteres. En 
este contexto, la interacción genotipo por ambiente no 
debería interpretarse solo como un fenómeno biológico 
general, sino también como una posible fuente de pér-
dida de capacidad predictiva cuando el ambiente o siste-
ma de producción de la población objetivo difiere mar-
cadamente del ambiente representado en la población 
de entrenamiento. Por ello, la validación local de estas 
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Raza Laboratorio de
genotipado

Densidad de
marcadores

Año de
implementación

Metodología1 # Animales
genotipados

Unidad Ejecutora
de Evaluación

Genética2

Angus GeneSeek/Neogen 75K 2019 Single-step ~34000 INTA
Hereford GeneSeek/Neogen 100K 2015 Single-step ~2500* ABRI/AHA
Brangus GeneSeek/Neogen 100K 2020 PAR ~7500 UBA
Braford GeneSeek/Neogen 100K 2021 PAR ~3800 UBA

Tabla 1. Estado operativo de las evaluaciones genómicas en Argentina para las principales razas bovinas de carne.

Fuente: Información institucional provista por los autores (Asociaciones de criadores / unidades ejecutoras; 2025)

1 Single-step: evaluaciones genómicas integrando fenotipos, genealogía e información genómica en una única evaluación; PAR: regresión ancestral ajustando padres.
2 INTA: Instituto Nacional de Tecnología Agropecuaria (Unidad de Genética Animal, Instituto de Genética, Castelar); ABRI: Agricultural Business Research Institute (Universidad 
de New England, Armidale, Australia); AHA: American Hereford Association; UBA: Universidad de Buenos Aires (Grupo de Mejoramiento Animal, Facultad de Agronomía, Buenos 
Aires) 
*Pertenecientes a la Asociación Argentina de Criadores Hereford; el número efectivo de animales genotipados usados en la Evaluación Panamericana puede ser mayor al 
integrar otros países.

herramientas debería considerar no solo correlaciones 
globales entre predicción y desempeño, sino también 
sesgo de calibración y estabilidad de ranking.

Además de su uso directo en selección, el genotipa-
do masivo genera beneficios complementarios para los 
programas de mejoramiento. Los mismos paneles uti-
lizados para predicción genómica pueden contribuir a 
verificar parentesco, corregir genealogías, monitorear 
variantes deletéreas, estudiar estructura poblacional y 
fortalecer análisis de asociación o identificación de re-
giones genómicas de interés. A medida que aumenta el 
número de animales genotipados, también crece la ca-
pacidad para realizar GWAS con mayor poder estadísti-
co, ampliar el inventario de QTLs y seleccionar variantes 
funcionales potencialmente informativas para la pre-
dicción, proceso que se apoya en recursos colaborativos 
como “Animal QTLdb” y en iniciativas internacionales 
de secuenciación como el 1000 Bull Genomes Project 
(Hayes y Daetwyler, 2019; Rowan, 2025). Asimismo, 
la información genómica permite monitorear diversi-
dad genética, estructura poblacional y consanguinidad 
realizada, aspectos relevantes para balancear ganancia 
genética con preservación de variabilidad. En poblacio-
nes pequeñas o con menor escala de genotipado, la inte-
gración o el intercambio de información genómica con 
poblaciones relacionadas puede contribuir a mejorar la 
precisión de las predicciones y a identificar animales de 
alto mérito genético con menor riesgo de incremento de 
consanguinidad (Andonov et al., 2017). En este sentido, 
la utilidad de la genómica no debe evaluarse únicamen-
te por el incremento inmediato de exactitud en las DEP/
GEBV, sino también por su contribución a la calidad de 
los datos, la trazabilidad genética, la validación de va-
riantes y la gestión de la diversidad dentro de los pro-

gramas de evaluación (Rowan, 2023).
En síntesis, la transición desde SAM hacia SG en 

bovinos para carne muestra que la disponibilidad de 
marcadores no es suficiente por sí sola para garantizar 
impacto en selección. En Argentina, las razas líderes ya 
cuentan con acceso a plataformas de genotipado y con 
programas oficiales que incorporan información genó-
mica, aunque en escalas y con metodologías diferen-
tes. El desafío central para consolidar su contribución 
no parece estar en el acceso a la tecnología molecular, 
sino en fortalecer los sistemas que sostienen la predic-
ción: fenotipado estratégico, genealogías confiables, 
conectividad entre rodeos, expansión de poblaciones 
de referencia, validación independiente y gobernanza 
de datos. Este punto será especialmente relevante para 
caracteres de difícil medición, costosos o de expresión 
dependiente del ambiente, como consumo residual del 
alimento (RFI, por sus siglas en inglés), emisiones de 
gases de efecto invernadero, adaptación, sanidad y re-
sistencia a enfermedades o parásitos. En el contexto 
nacional, la incorporación incipiente de nuevas tecno-
logías y protocolos de fenotipado, por ejemplo, medi-
ciones asociadas a emisiones de metano en sistemas de 
evaluación de RFI, o registros de resistencia a garrapata 
en razas adaptadas al norte argentino, podría ampliar 
el campo de aplicación de la SG, siempre que esos re-
gistros se integren en bases de datos suficientemente 
estructuradas y conectadas. En este marco, tecnologías 
emergentes como la secuenciación de baja cobertura 
combinada con imputación podrían aumentar la den-
sidad informativa y reducir costos, pero su impacto 
dependerá nuevamente de su integración efectiva en 
programas de evaluación genética robustos y represen-
tativos de las condiciones locales.
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