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Introducción. El hato ganadero en Tamaulipas se compone 
principalmente de bovinos productores de carne con un total 
de 12 razas comercializadas. En esta región el 24.01% de los 
productores de bovino maneja ganado Beefmaster. Uno de 
los objetivos más importantes en la producción de esta raza 
es la ganancia en peso de los animales. Relacionado a esta 
característica se han reportado genes mayores o QTL’s como 
el gen de la miostatina (MSTN) responsable de regular el 
incremento del número de fibras musculares (1). En este gen 
se ha reportado una elevada heterogeneidad alélica la cual 
está relacionada con la importante tasa mutacional. Dentro 
de las variantes alélicas descritas algunas se relacionan con 
la pérdida de funcionalidad de la proteína presentándose el 
fenotipo de doble musculatura, otras mutaciones presentan 
efecto moderado aunque también han sido reconocidas 
algunas mutaciones silenciosas sin efecto sobre el fenotipo 
(2). 
Nuestro objetivo fue evaluar los exones II y III de miostatina 
en individuos de la raza Beefmaster con el fin de asociar las 
variantes alélicas del gen con datos fenotípicos como son los 
incrementos de peso en tres etapas. 
 
Metodología. Utilizando ADN proveniente de un total de 96 
individuos se obtuvieron por PCR copias de los exones II y 
III susceptibles a mutación a partir de las cuales se 
analizaron cambios de un solo nucleótido (SNP) mediante la 
técnica de BESS T (3), todos los cambios nucleotídicos 
fueron corroborados por secuenciación. Para el análisis 
fenotípico se evaluó el incrementos de peso en Kg.: 1) del 
nacimiento al destete (nac/des), 2) del destete al año 
(des/año) y 3) del nacimiento al año (nac/año) en 62 
individuos. Para el análisis estadístico se utilizó el diseño 
completamente al azar con 9 tratamientos (genotipos) y 
diferente número de repeticiones (incrementos) utilizando un 
individuo como unidad experimental. La comparación de 
medias se realizó por el método DMS (Diferencia Mínima 
Significativa) (P=0.05). 
 
Resultados y discusión. En la genotipificación de 
miostatina se encontraron tres haplotipos en el exon II 
(A=Normal, B=Deleción y C=Deleción/3Transiciones) y dos 
haplotipos en el exon III (D=Normal y E=Deleción). De la 
combinación entre haplotipos de ambos exones se 
obtuvieron 11 genotipos de los cuales el 26% son individuos 
normales y  el 74% restante presentan al menos una 
mutación en uno de los exones (Tabla 1). El análisis 
estadístico de los resultados del incremento de peso fueron 

significativos en des/año obteniendo la media mas alta el 
genotipo 5, la media mas baja se observó en el genotipo 2. 
Asimismo el incremento de peso mas alto en nac/año fue el 
genotipo 5 y los valores más bajos se observaron en los 
genotipos 2 y 4.   

 
Tabla 1. Información Genotipo-Fenotipo. 
 

GENOTIPO  FENOTIPO  
Media del incremento de peso (Kg) Haplotipo 

compuesto 
Núm. 
de ind. nac/des  des/año nac/año 

Núm. 
de ind. 

1 A A D D 25 226.85 161.77 388.62 13 
2 A A D E 10 203.71 142.43 346.14 7 
3 A A E E 3 194.66 199.00 393.66 3 
4 A B D D 5 202.75 151.75 354.50 4 
5 A B D E 23 216.23 209.00 425.23 13 
6 A B E E 5 221.25 193.00 414.25 4 
7 A C D E 8 217.50 195.50 413.00 6 
8 B B E E 3 182.00 205.00 387.00 3 
9 C C E E 12 207.50 180.63 388.13 8 
10 A C E E 1 2311 2221 4531 1 
11 C C D E 1 * * * * 
  N=96     N=62 

       1 valores de un solo individuo       *no se cuenta con datos 
 

Conclusiones . Se concluye que el gen MSTN en la raza 
Beefmaster presenta heterogeneidad alélica. En cuanto a las 
mutaciones todas son clasificadas como potencialmente 
neutrales sin embargo la alta frecuencia de alelos mutados 
refleja la selección positiva sobre estos genotipos. Los 
mejores registros fenotípicos correspondieron a individuos 
heterocigotos con mutaciones en los 2 exones lo cual no se 
presentó en individuos normales, destacando para ciertos 
genotipos mutados su asociación al incremento de peso. 
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