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Resumen
En la rentabilidad de las explotaciones pecuarias, tiene vital importancia 
la eficiencia reproductiva del hato y particularmente del toro, ya que se 
enmarca como un parámetro importante dentro de la producción animal, 
debido a que ayudan a mejorar la calidad de la progenie y alcanzar altos 
niveles de productividad. El estudio de los genes y la caracterización 
genético-molecular de las especies a través de la identificación de 
secuencias y de marcadores genéticos, así como su correlación con 
dichas características se ha convertido en una herramienta útil para 
la selección asistida por marcadores, lo que permite elegir ejemplares 
con alta eficiencia reproductiva, en cualquier etapa de su desarrollo, 
acelerando los procesos de mejoramiento genético. Las relaciones 
existentes entre genes y los rasgos reproductivos del toro han sido poco 
estudiados o no se conoce los avances científicos hasta la fecha, por 
esto se hizo una recopilación de las investigaciones realizadas hasta 
el momento, para identificar los genes relacionados con la eficiencia 
reproductiva del toro. Se estima que 2.000 genes, están involucrados en 
espermatogénesis, la mayoría se expresan en el testículo participando 
en los procesos reproductivos del toro, así también 65 genes se 
expresaron en embriones derivados de toros de alta fertilidad con alta 
tasa de concepción. Los genes más estudiados son GnRHR, hormona de 
crecimiento, CATSPER, protamina 1 y 2, TSPY, glutatión-S-transferasa 
(GST), glutatión-S-transferasa M1 (GSTM1), PARK2, GALNT13, 
CYCS, TFB2M, MEPCE, NDUFA1 y SFXN4.
Palabras clave: genómica; genes; selección asistida por marcadores; 
eficiencia reproductiva; toro.

Abstract
In the profitability of livestock farms, the reproductive efficiency 
of the herd and particularly of the bull is of vital importance, since 
it is framed as an important parameter within animal production, 
because they help improve the quality of the progeny and reach high 
levels. of productivity. The study of genes and the genetic-molecular 
characterization of species through the identification of sequences and 
genetic markers, as well as their correlation with said characteristics, 
has become a useful tool for marker-assisted selection, which allows 
choose specimens with high reproductive efficiency, at any stage of 
their development, accelerating the processes of genetic improvement. 
The existing relationships between genes and the reproductive traits of 
the bull have been little studied or the scientific advances to date are 
not known, for this reason a compilation of the investigations carried 
out to date was made, to identify the genes related to the reproductive 
efficiency of the bull. bull. It is estimated that 2000 genes are involved 
in spermatogenesis, most are expressed in the testis participating in 
the reproductive processes of the bull, as well as 65 genes expressed 
in embryos derived from high fertility bulls with a high conception 
rate. The most studied genes are GnRHR, growth hormone, CATSPER, 
protamine 1 and 2, TSPY, glutathione-S-transferase (GST), glutathione-
S-transferase M1 (GSTM1), PARK2, GALNT13, CYCS, TFB2M, 
MEPCE, NDUFA1 and SFXN4.
Keywords: genomics; genes; marker assisted selection; reproductive 
efficiency; bull.
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Introducción

La reproducción es un elemento esencial en la producción de 
ganado, donde la fertilidad tiene una relevancia económica 
muy significativa (Montoya et al., 2021; Paredes-Sánchez et al., 
2022). La fertilidad masculina es tan crucial como la fertilidad 
femenina para llegar a la concepción (Saacke et al., 2000). La 
eficiencia reproductiva (ER), constituye una serie de expresiones 
fisiológicas y de comportamiento sexual de los animales, que se 
relacionan con actividades que inician en la pubertad y que se 
manifiestan con la correcta producción de semen, el cual es un 
rasgo cuantitativo gobernado por varios factores genéticos y no 
genéticos (Mukherjee et al., 2015; Montoya et al., 2021; Campos-
Jiménez et al., 2022) y los eventos consecuentes del apareamiento 
(González, 2001). Saacke et al. (2000) indicaron que el fracaso 
de la fertilización o los fracasos en la embriogénesis, tuvieron su 
origen en la calidad seminal. 

La evaluación de la calidad seminal es importante antes de su 
uso en inseminación artificial (IA) y fertilización in vitro, para 
obtener éxito en la fertilización (Pichardo et al., 2022). La IA tiene 
un papel clave en la mejora genética realizada en los programas 
de producción. En consecuencia, la calidad del esperma es un 
rasgo económico importante (Borowska et al., 2018). La calidad 
del semen ha sido objeto de estudios de todo el genoma, se han 
analizado variables del semen fresco, como la concentración de 
espermatozoides, motilidad de los espermatozoides, volumen 
de semen y número total de espermatozoides, concentración 
de hormonas involucradas en la fertilidad del toro o análisis 
combinado de varias variables de producción de semen (Druet 
et al., 2009; Hering et al., 2015; Taipe, 2015; Kaminski et al., 
2016; Yathish et al., 2018; Ramírez-Diaz et al., 2022; Taipe y 
Caiza, 2022). 

La infertilidad es un problema multifactorial en el que la reducción 
de las tasas de fertilización, las bajas tasas de concepción y un 
alto grado de mortalidad embrionaria, son desafíos para mejorar 
la eficiencia reproductiva (Kropp et al., 2017). 

Esperar a la pubertad, cuando se manifiestan los rasgos 
reproductivos y seleccionar de acuerdo con el fenotipo, toma 
tiempo y dinero. La selección a nivel molecular ayuda en la toma 
de decisiones al principio de la vida de un animal, lo que reduce 
sustancialmente el costo en los programas de selección (Yang 
et al., 2011). La selección asistida por marcadores moleculares 
(SAM) es una herramienta de la biotecnología (Arruabarrena et 
al., 2015; Vásquez et al., 2021) que facilita a los mejoradores, 
seleccionar los ejemplares con determinadas características de 
interés, en cualquier etapa de su desarrollo. 

La herramienta se basa en la detección de secuencias de ADN 
(genes). Algunos de los genes que se sabe están asociados con 
parámetros de calidad seminal son CATSPER (Jin et al., 2007), 
DIAPH2 (Mironova y Millette, 2008), TEX11 (Houmard et al., 

2009), POU3f4 (Wu et al., 2021), CACNA1H (Cai et al., 2011), 
TEKT4 (Thepparat et al., 2012), Protamina 1 y 2 (Ganguly et al., 
2013), CCR6 (Caballero et al., 2014), TSPY (Mukherjee et al., 
2015), SOX5 (Hering y Kaminski, 2016), Leptina (Menegassi et 
al., 2018; Vásquez et al., 2021), BoLA, JSP.1 (Ramírez-Diaz et 
al., 2022). 

El estudio de los genes que regulan la eficiencia reproductiva, 
es una herramienta importante para dilucidar los mecanismos 
básicos de la función reproductiva, así como para predecir la 
calidad del semen de toros, facilitando una mejor selección de 
sementales en un hato para programas de recolección de semen. 
Cuando se comprueba que un gen está asociado con determinada 
característica, se convierte en una herramienta poderosa de 
selección animal, pues su identificación, permite maximizar el 
progreso genético para las características de interés reproductivo, 
esto conlleva a mejorar los índices de producción y la economía 
del ganadero (López, 2010).  Es pertinente conocer los genes 
implicados en la regulación de los rasgos reproductivos en los 
animales machos ya que podría detectarse fácilmente en busca 
de biomarcadores de fertilidad. Es por ello que se planteó como 
objetivo recopilar investigaciones realizadas hasta el momento, 
para conocer el estado del arte de los genes que regulan la 
eficiencia reproductiva del toro.

Metodología

Una vez definido el tema a investigar, se consultaron diferentes 
fuentes de información, entre reportes técnicos, patentes, revistas 
especializadas, memorias de conferencias, libros, páginas web, 
documentos institucionales, artículos científicos y de revisión, 
simposios y tesis doctorales. Se consideró todas las palabras 
claves relacionadas con la temática bajo estudio, con el fin de 
reducir la probabilidad de pérdida de información valiosa. 

Los 1.453 documentos encontrados fueron organizados y 
analizados, aplicando los criterios de selectividad para identificar 
los más relevantes; para lo cuál se empleó el software Refviz 
encontrándose 675 documentos relacionados con el bjetivo en 
estudio, adicionalmente se empleó Mendeley para organizar 
por categorías los documentos y se realizó un análisis de los 
principales artículos con los aspectos más relevantes, mediante 
la lectura de los resúmenes y conclusiones de dichos artículos. 
Con la lectura detallada, finalmente se seleccionaron 93 artículos 
y con estos se elaboró el estado del arte que aquí se expresa.

Desarrollo

La eficiencia reproductiva tiene un impacto importante en la 
rentabilidad de la industria ganadera (Pichardo et al., 2022). 
La reproducción es un rasgo muy complejo que involucra 
la concepción (Montoya et al., 2021), la tasa de concepción 
depende de los rasgos de fertilidad tanto de la hembra como del 
macho y está influenciada por   factores   ambientales (nutrición, 
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salud, confort y manejo del animal) y genéticos (Montoya et al., 
2021 y Campos-Jiménez et al., 2022) aspectos claves que son de 
vital importancia para el éxito reproductivo (Campos-Jiménez et 
al., 2022).

Elsik et al. (2009) mencionaron que el genoma bovino puede 
contener como mínimo 22.000 genes, mientras que Cánovas et 
al. (2014) reportaron 27.368 genes en el ensamblaje del genoma 
bovino. Sahana et al. (2010) asociaron genes que determinan el 
éxito reproductivo (en los cromosomas 4, 5, 9, 10, 24), como 
algunos ejemplos se tiene a Arkansas (Wang et al., 2009), 
TMEM95 (Cai et al. 2011), SPAG11 (Thepparat et al., 2012), 
TAF1, TAF9B (Fortes et al., 2012a), NXF2 (Pan et al., 2013), 
entre otros. El gen TMEM95 (proteína 95 transmembrana) se 
encuentra asociado al éxito reproductivo de toros (Cai et al., 
2011).

Para alcanzar el éxito reproductivo, es menester evaluar la 
eficiencia reproductiva a través de ciertos parámetros, entre los 
más importantes están los que reflejan el inicio de la pubertad, 
el desarrollo testicular, la circuferencia escrotal, así como la 
producción y calidad seminal (Bustillo y Melo, 2020). 

El inicio de la pubertad, marca el inicio de la vida reproductiva 
y es de vital importancia, ya que determina la época de su 
introducción en el apareamiento en programas con monta natural 
o la recolecta de semen cuando se utiliza inseminación artificial. 
La pubertad representa el período de vida en el cual los órganos 
de la reproducción se tornan funcionales (CONtexto ganadero, 
2021). Se han identificado genes que determinan que los animales 
alcancen la pubertad en el menor tiempo posible, entre los más 
nombrados se encuentran: AR, SPAG11 (Thepparat et al., 2012), 
TAF1, TAF9B (Fortes et al., 2012a), IGF1 (Fortes et al., 2012b).

La evaluación de las características testiculares, abre la 
posibilidad de realizar una efectiva selección de los sementales 
(Torres et al., 2022), los parámetros asociados a la fertilidad son 
el volumen testicular (Toloza et al., 2022) y la circunferencia 
escrotal (Torres et al., 2022), considerados como indicadores 
de la pubertad, además tuvo correlación con otras variables de 
fertilidad como el porcentaje de espermatozoides normales y la 
concentración espermática. Los genes: DIAPH2 (Mironova y 
Millette, 2008), Arkansas (Wang et al., 2009) y TEX11 (Houmard 
et al., 2009) asociados con el volumen testicular, mientras que 
los genes IGF1 (Cai et al., 2011), AR (Thepparat et al., 2012), 
TAF1, TAF9B (Fortes et al., 2012a), INHA, IGF1 (Fortes et al., 
2012b), PLAG1 (Fortes et al., 2013) y TEX11 (Lyons et al., 2014) 
se encontraron relacionados con la circunferencia escrotal.

El gen Arkansas esta asociado con el desarrollo testicular, 
espermatogénesis y fertilidad (Wang et al., 2009). El gen 
PLAG1 influyó en las mediciones de la circunferencia escrotal 
(Fortes et al., 2013). El gen IGF1 se encontró asociado con 
la circunferencia escrotal y pubertad (Fortes et al., 2012b). El 
gen INHA (alfa inhibina) incrementó la circunferencia escrotal, 
porcentaje de espermatozoides normales, así como niveles 
sanguíneos prepuberales de inhibina, LH e IGF1 (Fortes et 
al., 2012b). El gen TEX11 tuvo influencia en los rasgos de la 
circunferencia escrotal (Lyons et al., 2014), el cual actúa en el 
desarrollo de las gónadas (Houmard et al., 2009) y como factor 
específico de meiosis (Zheng et al., 2010).

La espermatogénesis incluye una amplia gama de fenómenos, 
dónde las espermatogonias se convierten en espermatozoides 
(Bastidas, 2021), basado en un control endocrino, paracrino 
y autocrino, ocurre en los túbulos seminíferos y el epidídimo, 
comienza con la pubertad y desde entonces sucede de manera 
contínua (Taipe, 2015). Las principales glándulas implicadas 
son la pituitaria y los testículos, también pueden intervenir las 
glándulas adrenales y posiblemente la glándula tiroides, aunque 
en papeles secundarios (Lozano, 2009; Flores, 2019; Stornelli y 
Sot, 2020; Vendrell, 2021). De un total de 16.710 genes asociados 
con la eficiencia reproductiva (Kropp et al., 2017), alrededor de 
2.000 genes están involucrados en la espermatogénesis, de los 
cuales solo alrededor de 30 genes se encuentran en el cromosoma 
Y. Algunos genes que se encuentran asociados con funciones 
claves en la espermatogénesis son CYLC1 (Hess et al., 1993), 
INSIG1, PAXIP1 (Eacker et al., 2008), Arkansas (Wang et al., 
2009), SERPINA7 (Wagner et al., 2009), TEX11 (Zheng et al., 
2009), POU3f4 (Wu et al., 2021), ZNF541, HELB (Cai et al., 
2011), DYNCII2, LOC784935, AR (Thepparat et al., 2012), 
STK11IP (Fortes et al., 2012b; Fortes et al., 2013). 

Particularmente, los genes INSIG1 y PAXIP1 forman parte 
de rutas metabólicas de síntesis de esteroides, los cuales son 
producidos en las células de Leydig de los machos y se requieren 
para la espermatogénesis y, por ende, en la concentración 
espermática (Eacker et al., 2008).

El gen ASZ1 codifica la proteína conocida como GASZ, específica 
de las células germinales, que desempeña un papel central en la 
espermatogénesis (Gebim et al., 2021). El gen OCA2 contribuye 
al desarrollo de las espermátidas. El gen UBE2J1 (ubiquitin 
conjugating enzyme) juega un papel importante en los procesos 
de diferenciación y espermiación (Koening et al., 2014). El gen 
POU3f4 se encuentra relacionado con la renovación de células 
madre de espermatogonias (Wu et al., 2021). El gen SERPINA7 
se asocia con la espermatogénesis y morfología espermática 
(Wagner et al., 2009). El gen HELB o HDHB (helicasa B) tuvo 
inferencia en la proliferación de las células de Sertoli (Cai et al., 
2011). El gen CYLC1 activa la producción de la proteína de la 
cabeza de los espermatozoides (Hess et al., 1993).

Hay una serie de variables que describen la calidad del semen 
(Druet et al., 2009; Hering et al., 2015; Kaminski et al., 2016), en 
el semen fresco se puede evaluar el volumen, aspecto, color, olor 
(pruebas macroscópicas), concentración, motilidad, morfología y 
número total de espermatozoides vivos (pruebas microscópicas) 
como evaluación subjetiva o espermatología estándar (Taipe, 
2015; Hering et al., 2015; Taipe y Caiza, 2022).

El análisis de esperma asistido por computadora (CASA, 
Computer-Assisted Semen Analysis), permite determinar con 
mayor precisión y objetividad los valores de concentración, 
movilidad y cinética (la velocidad  curvilínea  de  los  
espermatozoides  (VCL) en    m·s-1,   la   velocidad   lineal (VSL) 
en    m·s-1, la velocidad media  (VAP)  en    m·s-1,  el  índice  
de   linealidad   (LIN)   en   porcentaje,   el   índice  de  rectitud  
espermático  (SRT)  en  porcentaje, la oscilación espermática 
(WOB) en  porcentaje,  la  amplitud  lateral  de  las  cabezas  
espermáticas  (ALH)  en   m  y  la  frecuencia de batido de 
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cola espermática en Hz) de los espermatozoides para evaluar la 
calidad espermática y poder predecir la fertilidad del semental 
de forma consistente y estandarizada (Taipe, 2015; Nagata et al., 
2019; Valverde et al., 2019; Valverde et al., 2020; Víquez et al., 
2020; Víquez et al., 2021).

La calidad del semen está controlada por muchos genes (Druet et 
al., 2009), la mayoría de estos genes se expresan exclusivamente 
en el testículo (Mukherjee et al., 2015), participando directamente 
en los procesos reproductivos masculinos. Los genes CATSPER 
(Jin et al., 2007), GnRHR (Yang et al., 2011), hormona de 
crecimiento (Afshar et al., 2011), SPAG11 (Thepparat et al., 
2012), Protamina 1 y 2 (Ganguly et al., 2013) y TSPY (Mukherjee 
et al., 2015), se encuentran asociados con parámetros de calidad 
seminal.

Los genes INSIG1, PAXIP1 (Eacker et al., 2008), SOX5 (Hering 
y Kaminski, 2016) se encuentran asociados con la concentración 
espermática; TEKT4 (Thepparat et al., 2012), PRM1, PRM2 
(Rogenhofer et al., 2013; Yathish et al., 2018), CCR6 (Caballero 
et al., 2014), GSTM1 (Herin et al., 2015), SOX5 (Hering y 
Kaminski, 2016), ACCNI, PARK2 (Borowska et al., 2018), 
SLC26A8 (Gebim et al., 2021), BoLA, JSP.1 (Ramírez-Diaz 
et al., 2022), gutatión S-transferasa alfa (Ramírez-Diaz et al., 
2022), entre otros, se encuentran relacionados con la motilidad 
espermática; DIAPH2 (Mironova y Millette, 2008), SERPINA7 
(Wagner et al., 2009), AR (Thepparat et al., 2012), INHA (Fortes 
et al., 2012b), PACRG (Li et al., 2015) son algunos genes 
relacionados con la morfología espermática.

Los genes de glutatión-S-transferasa (GST) codifican enzimas 
que participan en la desintoxicación y neutralización de especies 
reactivas de oxígeno (ROS) en el sistema reproductor masculino 
y desempeñan un papel protector durante la espermatogénesis 
(Ketterer et al., 1983) y la calidad del semen (Olshan et al., 2010).

Los genes que pertenecen a la familia de la ubiquitina- 
Ubiquitina C (Ubc, ID del gen: 444874) y Ubiquitina B (Ubb, 
ID del gen: 281370), presentaron mayor probabilidad de estar 
asociados con rasgos reproductivos, las Ub son la principal 
proteína en el plasma seminal. En el ganado bovino, un aumento 
en los niveles de ubiquitina está asociado con un aumento en los 
niveles de daño al ADN espermático y con una reducción en la 
fertilidad (Rodriguez et al., 2013). En los toros se ha reportado 
una correlación negativa entre el nivel de ubiquitina de los 
espermatozoides y el recuento de espermatozoides, la movilidad 
y el porcentaje de morfología normal; es decir, niveles elevados 
de ubiquitina en los espermatozoides auguran una mala calidad 
del semen y una baja fertilidad (Paredes-Sánchez et al., 2022). 

Los genes CDF9, MARCH1, WDR19, SLOICI, ST7, DOP1B, 
CFAF9, INHBA y ADAMTS1 están asociados con la motilidad, 
la concentración, el volumen, las anomalías de la cabeza y la 
cola de los espermatozoides, así como de la integridad de los 
espermatozoides (Modiba et al., 2022a; Modiba et al., 2022b).

El gen PACRG (Parkin co regulated gene) esta relacionado 
con la estructura de la cola del espermatozoide y la morfología 
espermática, la ausencia de la expression de este gen puede 
generar defectos en la estructura principal, como cabezas 
redondas o desprendidas (Li et al., 2015).

El gen E1BHJ0, codifica la profilina. Las profilinas son proteínas 
ubicuas presentes en los mamíferos que regulan la polimerización 
de la actina y son esenciales para la viabilidad celular (Witke et 
al., 2001), la fertilización y el desarrollo embrionario normal en 
el ganado (Rawe et al., 2006). En los testículos de mamíferos, 
incluidas las células espermatogénicas, se expresan cuatro 
isoformas de profilina (Behnen et al., 2009). La profilina-1 y 
la profilina-3 desempeñan un papel importante en el esperma 
(Ramírez-Diaz et al., 2022).

Los genes de la protamina 1 (PRM1) y la familia de la 
protamina 2 (PRM2, PRM3 y PRM4) se expresan en las células 
espermáticas (Aoki et al., 2006; Depa-Martynow et al., 2007). 
Las PRM1 y PRM2 se asociaron con una mayor movilidad de 
los espermatozoides (motilidad masal), mayor porcentaje de 
espermatozoides progresivamente móviles (motilidad progresiva) 
(Rogenhofer et al., 2013; Yathish et al., 2018), la motilidad de 
los espermatozoides después de la descongelación (Yathish et 
al., 2018) y mayor capacidad de fertilización (Rogenhofer et al., 
2013), estos genes se podrían evaluar para identificar marcadores 
genéticos candidatos para las variables de motilidad de los 
espermatozoides en el ganado bovino y determinar los toros con 
un rendimiento reproductivo eficiente (Yathish et al., 2018). 

El gen PARK2 está estrechamente relacionado con la motilidad 
espermática total, la amplitud del desplazamiento lateral de la 
cabeza, la integridad mitocondrial y el contenido de ATP del 
espermatozoide (Borowska et al., 2018). El gen SOX5 tiene 
asociación con la motilidad espermática y la concentración de 
espermatozoides en semen fresco (Hering y Kaminski, 2016).

El gen ACCNI está asociado con la velocidad media de la 
trayectoria y la velocidad en línea recta de los espermatozoides, 
además las funciones de las proteínas codificadas por este gen 
también están implicadas en el metabolismo del calcio. Parece 
que estas funciones pueden explicar parcialmente la vía biológica 
entre la expresión de este gen y las variables cinemáticas 
asociadas a la motilidad espermática (Borowska et al., 2018).

El gen SLC26A8 es responsable de la codificación de la proteína 
TAT1 (transportador de aniones testicular), que media el transporte 
de cloruro, sulfato y oxalato, expresado específicamente en 
células germinales masculinas y espermatozoides maduros, 
la proteína TAT1 parece ayudar a regular los flujos Cl-/HCO3- 
necesarios para la motilidad y capacitación espermáticas (Gebim 
et al., 2021).
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El gen ZNF280AY (zinc finger protein 280A, Ylinked) es 
un miembro de la familia de las proteínas zinc finger y ha 
sido identificado como un gen del cromosoma Y, específico 
de los bovinos y esta correlacionada negativamente con el 
porcentaje de espermatozoides normales y la concentración 
de espermatozoides en toros Holstein, mientras que no existe 
correlación con el volumen de eyaculación, el recuento total 
de espermatozoides, la motilidad de los espermatozoides, la 
motilidad postdescongelación (MTP) y la circunferencia escrotal 
en toros Holstein y Simmental (Pei et al., 2019). Mientras que 
el gen ZNF541 (zinc finger) interviene en la remodelación de la 
cromatina durante la espermatogénesis (Cai et al., 2011).

La motilidad espermática está directamente relacionada con la 
capacidad de los espermatozoides para desplazarse a través del 
tracto reproductor femenino y alcanzar el óvulo y se asocia con 
la fertilidad masculina, la tasa de penetración del ovocito y el 
éxito reproductivo del ganado (Ramírez-Diaz et al., 2022), 150 
genes fueron responsables de la motilidad total, 72 genes de la 
motilidad progresiva y 42 genes fueron comunes para motilidad 
total y motilidad progresiva (Ramírez-Diaz et al., 2022).

El gen de la glutatión-S-transferasa M1 (GSTM1) está asociado 
con la motilidad total, contenido de ATP en los espermatozoides 
(Herin et al., 2015), estado energético y la capacidad de unirse 
al ovocito (Hemachand y Shaha, 2003) rasgos asociados con 
la fertilidad del toro (Kathiravan et al., 2008). Los genes de 
la gutatión S-transferasa alfa, implicados en el metabolismo 
del glutatión, que es un antioxidante, solo se asociaron con la 
motilidad total (Ramírez-Diaz et al., 2022).

El gen CCR6 (Chemokine receptor 6) está involucrada en la 
motilidad e hiperactivación, un patrón de motilidad especializado 
asociado con la capacitación (Caballero et al., 2014). Los genes 
BoLA y JSP.1 del BTA23 se asociaron tanto para motilidad 
progresiva como para motilidad total, mientras que los genes de 
la familia OR (receptores olfativos) solo se relacionaron con la 
motilidad progresiva (Ramírez-Diaz et al., 2022). 

El gen TEKT4 se encuentra asociado con la motilidad de los 
espermatozoides (Thepparat et al., 2012) y el gen HERC2 causa 
reducción de la motilidad de los espermatozoides (Butler et al., 
2022). El gen ITGB5 (integrina beta 5) cumple un rol importante 
en la interacción espermatozoide-óvulo, por lo cual es un 
potencial candidato en la fertilidad del macho bovino (Fortes et 
al., 2012b).

El gen GALNT13 codifica para una enzima que interviene en 
la regulación de las concentraciones de manganeso y calcio de 
las células (Borowska et al., 2018).  Penagaricano et al. (2012), 
sostuvieron que los canales de calcio median la entrada de iones 
de calcio en la célula tras la polarización de la membrana. Ikawa 
et al. (2010) indicaron que el flujo de calcio a través de estos 
canales tuvo un papel clave en la reacción acrosómica, que 
permitió a los espermatozoides penetrar en la zona pelúcida y 
fusionarse con la membrana del ovocito.

El gen WWOX está asociado al metabolismo de los esteroides 
y presenta una gran expresión en el tejido testicular de los 
animales, principalmente en las células de Leydig, responsables 

de la producción de testosterona (Gebim et al., 2021). El gen 
AR (receptor de andrógenos) juega un papel importante en 
el desarrollo sexual, afecta la espermatogénesis, el tamaño 
de los testículos, la circunferencia escrotal y el porcentaje de 
espermatozoides normales (Thepparat et al., 2012).

Los genes TAF1 y TAF9B están involucrados en la fertilidad, 
edad a la pubertad y perímetro escrotal (Fortes et al., 2012a). 
El gen TBPL1 (Tata Box Binding Protein like 1) interviene en 
la regulación de la transcripción en la espermátida.  Igualmente, 
desempeña un papel importante en la espermatogénesis, 
involucrado en la organización de la cromatina, y es requerido 
para la apropiada formación y mantenimiento del cromocentro, 
por lo que pueden estar asociados con la infertilidad masculina 
(Catena et al., 2006).

El gen NXF2 transporta el ARNm y su inactivación provoca la 
infertilidad en toro (Pan et al., 2013). El gen DIAPH2, se expresa 
en el tejido testicular y morfología de los espermatozoides 
(Mironova y Millette, 2008). Los genes ligados al cromosoma 
X, RPL10 y ZCCHC13 en bovinos correlacionaron 
significativamente con la cinemática del esperma, es decir, 
tuvieron una correlación significativa con la tasa de fertilidad, 
pues influyeron en la calidad del semen y la tasa de fertilidad, 
por lo que pueden ser útiles para predecir la fertilidad del toro 
(Swathi et al., 2022). El gen CACNA1H (calcium chanel) se 
encuentra implicado con el flujo de calcio durante la reacción del 
acrosome (Cai et al., 2011).

Otros estudios encontraron que 98 genes se expresaban de 
manera diferencial entre embriones derivados de toros de alta y 
baja fertilidad, donde 65 genes se expresaron más en embriones 
derivados de toros de alta fertilidad con alta tasa de concepción y 
33 genes se expresaron más en embriones derivados de toros de 
baja fertilidad con baja tasa de concepción (Kropp et al., 2017). 

Los genes CYCS, TFB2M, MEPCE (Kropp et al., 2017), 
NDUFA1 (Au et al., 1999) y SFXN4 (Hildick-Smith et al., 
2013) se expresaron más en embriones derivados de toros de 
alta fertilidad, correlacionandose con los procesos metabólicos 
especialmente en la función mitochondrial.

El gen citocromo C (CYCS) participa en la transferencia de 
electrones dentro de la cadena de transporte de electrones 
mitocondrial, juega un papel importante en el proceso de la 
espermatogénesis, pues promueve la apoptosis mediante la 
activación de la caspasa 9 (Li et al., 1997; Liang et al., 2020), en 
la antiapoptosis de las células germinales y en la regulación de su 
calidad y actividad, lo que determina el desempeño reproductivo 
masculino (Liang et al., 2020).  

El gen TFB2M (Transcription Factor B2, Mitochondrial) es un 
factor de transcripción mitocondrial (Falkenberg et al., 2002; 
Hillen et al., 2018), permite la sobreexpresión en miocitos 
cardíacos dando como resultado un aumento de los niveles de 
ARNm de las enzimas mitocondriales y un aumento de la copia 
de ADN mitocondrial (Watanabe et al., 2011).  

El gen MEPCE (Methylphosphate Capping Enzyme) cataliza la 
adición de una enzima de protección de metilfosfato, componente 
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central del complejo ARNrn 7sk, un gen que participa en la 
regulación de la transcripción (Jeronimo et al., 2007; McNamara 
et al., 2013).  

El gen NDUFA1 (subunidad A1 de ubiquinona oxidorreductasa) 
es un gen pequeño (‘5 kb) con dos intrones (1,5 kb y 3 kb), codifica 
el polipéptido MWFE (la NADH-quinona oxidorreductasa 
de translocación de protones) que constituyen el complejo de 
la cadena de transporte de electrones mitocondrial, tiene una 
longitud de 70 aminoácidos y se prevé que sea una proteína de 
membrana (Au et al., 1999; Wittig et al., 2001). 

El gen SFXN4 (sideroflexina4), es esencial para el funcionamiento 
normal de las mitocondrias, es necesario para la biogénesis del 
clúster de Fe-S y la homeostasis del hierro, y juega un papel 
fundamental en la respiración mitocondrial y la síntesis de hemo 
(Paul et al., 2019). 

Fortes et al. (2013) determinaron 12.326 SNP con uno o más 
rasgos situados en los cromosomas 2, 5, 14, 17 y X. En el 
cromosoma X se encontró SNP para circunferencia escrotal 
y podrían agruparse en dos regiones: 69-77 y 81-92 Mb, para 
porcentaje de espermatozoides normales situado entre 40 y 55 
Mb, lo que indicó que esta región contiene un gen (o genes) que 
influyeron en la espermiogénesis y afectaron a la morfología 

Rasgos relacionados con la eficiencia reproductiva Gen Fuente 

Éxito reproductivo

TMEM95 Cai et al., 2011.
SPAG11 Thepparat et al., 2012.

TAF1
Fortes et al., 2012a.

TAF9B
Arkansas Wang et al., 2009.

NXF2 Pan et al., 2013.

Regulan la edad a pubertad  

AR
Thepparat et al., 2012.

SPAG11
TAF1

Fortes et al., 2012a.
TAF9B
IGF1 Fortes et al., 2012b.

Volumen testicular

Arkansas Wang et al., 2009.
TEX11 Houmard et al., 2009.

DIAPH2 Mironova y Millette, 2008.

del esperma; sin embargo, la asociación para motilidad no se 
consideró significativa. 

La implementación de las técnicas de reproducción asistidas, 
como la inseminación artificial (IA) y la transferencia de 
embriones, demandan el semen de excelente calidad, lo que 
determina en buena medida el éxito del programa de reproducción 
(Pichardo et al., 2022).

La producción y calidad seminal se pueden mejorar mediante 
programas de mejoramiento genético, lo que también permite 
obtener combinaciones de las principales características 
asociadas con la eficiencia reproductiva (Rodríguez et al., 2018) 
desde distintas razas mediante cruzamientos (Ramírez et al.,  
2016) eligiendo los fenotipos deseados a través de la selección 
asistida por marcadores, lo que permite además acelerar la 
adaptabilidad al cambio climático y reducir el impacto ambiental 
de la ganadería, al criar animales más eficientes (Doyle et al., 
2019; Zhang et al., 2020). Por ello, conocer la fertilidad de los 
sementales, por medio del análisis de la calidad del esperma, así 
como también tener claro que hay genes que lo regulan, es una 
necesidad elemental en los programas de mejoramiento genético 
(Pichardo et al., 2022). En la tabla 1 se presentan los diversos 
genes que regulan la eficiencia reproductiva en sementales.

Tabla 1. Genes que regulan la eficiencia reproductiva de los sementales.
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Circunferencia escrotal

TAF1
Fortes et al., 2012a.

TAF9B
INHA

Fortes et al., 2012b.
IGF1

PLAG1 Fortes et al., 2013.
IGF1 Cai et al., 2011.
AR Thepparat et al., 2012.

TEX11 Lyons et al., 2014.

Proliferación de las células de Sertoli HELB Cai et al., 2011.

Espermatogénesis 

glutatión-S-transferasa (GST) Ketterer et al., 1983.
ASZ1 Gebim et al., 2021.
TSPY Mukherjee et al., 2015.

protamina 1 y 2 Ganguly et al., 2013.
CATSPER Jin et al., 2007.
GnRHR Yang et al., 2011.
TBPL1 Catena et al., 2006.

UBE2J1 Koening et al., 2014.

STK11IP
Fortes et al., 2012b.

Fortes et al., 2013.
ZNF541 Cai et al., 2011.
DYNCII2

Thepparat et al., 2012.LOC784935
AR

INSIG1
Eacker et al., 2008.

PAXIP1
Arkansas Wang et al., 2009.

SERPINA7 Wagner et al., 2009.
TEX11 Zheng et al., 2009.

Renovación de células madre de espermatogonias POU3f4 Wu et al., 2021.

Activa la producción de la proteína de la cabeza de los 
espermatozoides CYLC1 Hess et al., 1993.

Calidad seminal

CATSPER Jin et al., 2007.
glutatión-S-transferasa (GST) Olshan et al., 2010.

GnRHR Yang et al., 2011.
hormona de crecimiento Afshar et al., 2011.

protamina 1 y 2 Ganguly et al., 2013.
TSPY Mukherjee et al., 2015.

Concentración espermática
SOX5 Hering y Kaminski, 2016.

INSIG1
Eacker et al., 2008.

PAXIP1

Tabla 1. Genes que regulan la eficiencia reproductiva de los sementales. Continuación...
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Conclusiones

La selección asistida por marcadores moleculares (SAM) es una 
herramienta de la biotecnología que facilita a los mejoradores, 
seleccionar los ejemplares con determinadas características de 
interés, en cualquier etapa de su desarrollo, ayuda en la toma de 
decisiones al principio de la vida de un animal, lo que reduce 
sustancialmente el costo en los programas de selección. El 
estudio de los genes que regulan la eficiencia reproductiva, es una 
herramienta importante para dilucidar los mecanismos básicos 
de la función reproductiva, así como para predecir la calidad del 

Tabla 1. Genes que regulan la eficiencia reproductiva de los sementales. Continuación...

Rasgos relacionados con la eficiencia reproductiva Gen Fuente 

Motilidad espermática

SLC26A8 Gebim et al., 2021.
ACCNI

Borowska et al., 2018.
PARK2
PRM1

Rogenhofer et al., 2013.  Yathish et al., 2018.
PRM2

gutatión S-transferasa alfa Ramírez-Diaz et al., 2022.
GSTM1 Herin et al., 2015.
TEKT4 Thepparat et al., 2012.
CCR6 Caballero et al., 2014.
SOX5 Hering y Kaminski, 2016.
BoLA

Ramírez-Diaz et al., 2022.
JSP.1

LEPTINA
Menegassi et al., 2018.

Vásquez et al., 2021.

Morfología espermática

INHA Fortes et al., 2012b.
AR Thepparat et al., 2012.

SERPINA7 Wagner et al., 2009.
DIAPH2 Mironova y Millette, 2008.
PACRG Li et al., 2015.

Reacción del acrosoma CACNA1H Cai et al., 2011.

Interacción espermatozoide-óvulo

PRM1
Rogenhofer et al., 2013.

PRM2

ITGB5 Fortes et al., 2012b.

GSTM1 Hemachand y Shaha, 2003.

GALNT13
Borowska et al., 2018.

Ikawa et al., 2010.

semen, facilitando la selección de sementales para programas de 
recolección de semen. 

Cuando se comprueba que un gen está asociado con determinada 
característica, se convierte en una herramienta poderosa de 
selección animal, pues su identificación, permite maximizar 
el progreso genético, lo que conlleva a mejorar los índices de 
producción y la economía del ganadero. Dos mil genes están 
involucrados en la espermatogénesis, la mayoría se expresan en 
los testículos participando en los procesos reproductivos del toro, 
150 genes son responsables de la motilidad total, 72 genes de 
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la motilidad progresiva y 42 genes son comunes para motilidad 
total y motilidad progresiva.
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