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Resumen.

El objetivo de este estudio fue estimar los efectos de interaccion de genotipo por ambiente
para peso corporal (PC) y supervivencia a la cosecha en dos lineas genéticas de camaron
blanco del Pacifico (Penaeus vannamei); una seleccionada para crecimiento y otra
seleccionada para resistencia a la enfermedad de la mancha blanca (EMB) creciendo en dos
ambientes: afectado y no afectado por un brote natural de EMB. Los pardmetros genéticos
fueron estimados usando 13,294 registros de 124 familias y un modelo animal. Los resultados
mostraron que el PC y la supervivencia variaron dependiendo de la linea genética por
condicion ambiental. La heredabilidad para PC en la linea de resistencia fue menor en el
ambiente afectado por EMB (0.44 + 0.07) que en el ambiente no afectado por EMB (0.68 +
0.08) (P = 0.024). Para la linea de crecimiento estas heredabilidades fueron 0.33 + 0.15 y
0.45 + 0.08, respectivamente, y no fueron diferentes estadisticamente (P > 0.05). La
heredabilidad para PC en el ambiente no afectado por EMB fue menor en la linea de
crecimiento (0.45 + 0.08) que en la linea de resistencia (0.68 + 0.08) (P = 0.042). La
correlacion genética para PC entre ambientes afectado y no afectado por EMB fue muy
diferente en la linea de resistencia (0.91 + 0.04) y en la linea de crecimiento (-0.53 + 0.24)
(P < 0.00001) mostrando un efecto importante de interaccion de genotipo por ambiente. Para
supervivencia, la heredabilidad para el ambiente afectado por EMB en la linea de resistencia
(0.16 + 0.03) fue mayor (P = 0.013) que el estimado en la linea de crecimiento (0.07 + 0.02).
Nuestros resultados muestran evidencia de interaccion de genotipo por ambiente cuando el
ambiente se baso en la presencia o ausencia de EMB. Dado que la ganancia genética esperada
para PC depende de la condicion ambiental de EMB, los programas de mejoramiento
genético en camaron deben considerar la presencia o no de EMB.



Abstract

The aim of this study was to estimate genotype by environment interaction effects for body
weight (PC) and survival at harvest in two genetic lines of Pacific white shrimp (Penaeus
vannamei), one selected for growth, and the other selected for resistance to WSD, performing
in two environments: affected and non-affected by a WSD natural outbreak. Genetic
parameters were estimated using 13,294 records from 124 families, and an animal model.
Results showed that PC and survival varied depending on the genetic line by environment
condition. The heritability for PC in the disease resistance line was smaller in the WSD
affected environment (0.44 + 0.07) than in the WSD non-affected one (0.68 + 0.08)
(P=0.024). In the growth line, these heritabilities were 0.33 + 0.15 and 0.45 + 0.08,
respectively, and were not statistically different (P>0.05). The heritability for PC in the WSD
non-affected environment was smaller in the growth line (0.45 + 0.08) than in the disease
resistance line (0.68 + 0.08) (P=0.042). The genetic correlation for PC in WSD affected and
WSD non-affected environments were very different in the disease resistance line (0.91 +
0.04) and the growth line (-0.53 + 0.24) (P<0.00001) showing an important genotype by
environment interaction. For survival, the heritability for the WSD affected environment in
the disease resistance line (0.16 + 0.03) was larger (P=0.013) than the estimated in the growth
line (0.07 £+ 0.02). Our results show evidence of genotype by environment interaction, when
the environment is based on the presence or not of WSD. Since the expected genetic gain for
PC depends on the WSD environment condition, shrimp breeding programs should consider

the presence or not of WSD.
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1. Introduccién.

1.1. Enfermedad de la mancha blanca.

La enfermedad de la mancha blanca (EMB) causada por el virus del sindrome de la mancha
blanca es de vital importancia a nivel mundial debido a los efectos devastadores que ha tenido
en la industria de la camaronicultura con pérdidas reportadas mayores a los 10 billones de
USD desde 1993 hasta 2012 (Stentiford et al., 2012). En mayo del 2002 el Comité
Internacional de taxonomia de virus identificd el “Virus del sindrome de la mancha blanca”

ubicandolo como perteneciente al género Whispovirus en la familia Nimaviridae.

Se han reportado mas de 98 especies de artropodos como huéspedes o vectores de este virus
(Sanchez-Paz, 2010). Dentro de los signos clinicos y la patologia viral se encuentran la
aparicion de manchas blancas asociadas a depositos de calcio en la superficie interior de la
cuticula, el virus infecta todos los tejidos de origen mesodérmico y endodérmico (branquias,
organos linfaticos, intestino y en especial el epitelio cuticular y tejidos conectivos sub-
cuticulares). EIl viridn es ovoide o elipsoide con 120-150nm de diametro y 270-290nm de
largo (Vlak et al., 2005).

Este virus fue descubierto en 1991 en una granja de produccion de Penaeus japonicus en
China y Taipei, propagandose rapidamente por Asia y Ameérica a finales de los afios 90 (Cai
et al., 1995; Stentiford et al., 2009). Durante esa época el virus fue llamado de varias formas
hasta que se nombré “Virus del sindrome de la mancha blanca” (Bateman et al., 2017) lo
cual mejoro6 su deteccion y reporte. Desde su primera aparicion se han encontrado signos
como, una rapida mortalidad masiva de camarones cultivados (80% o mas), letargia, cese de
alimentacion, acumulos de individuos muertos en la superficie y las orillas de los estanques,
con signos microscopicos de hipertrofia nuclear en branquias y/o epitelio cuticular y
corpusculos de inclusidn en los tejidos afectados por el virus (Departamento de agricultura,

pesca y silvicultura de Australia, 2012).



1.2. Produccién acuicola en el mundo.

La acuicultura se define como la cria artificial de organismos acuaticos como peces,
moluscos, crustaceos y plantas acuéticas (FAO, 2008; FAO, 2012) y es uno de los sectores
que presenta mayor crecimiento en la economia mundial. A nivel global la pesca y la
acuicultura crecieron a una tasa moderada en 2016, principalmente debido a la acuicultura
dado que la pesca de captura registrd6 menores volimenes (OCDE-FAO, 2017). Al mismo
tiempo, el informe de OCDE-FAO (2017) sefiala que la produccion acuicola mundial
(excluyendo datos de pesca) superara la marca de 100 millones de toneladas por primera vez

en 2025 y alcanzara 102 millones de toneladas en 2026.

La pesca y la acuicultura suministraron alrededor de 148 millones de toneladas de produccion
acuicola mundial total en 2010 (con un valor total de 217,500 millones de USD). De ellos,
aproximadamente 128 millones de toneladas se destinaron al consumo humano y, segun datos
preliminares para 2011, la produccion se incrementd hasta alcanzar los 154 millones de
toneladas, de los que 131 millones fueron destinadas a alimentos de consumo humano (FAO,
2012). Gjedrem y Fimland (1995) plantean que un programa de cria selectiva de especies
acuicolas exitoso puede ayudar a la industria acuicola en la oferta consistente de producto de

este sector.

1.3. Cria de camardn en el mundo.

El 80% de la produccion de gambas y camarones en el mundo corresponde al camardn blanco
del Pacifico (Penaeus vannamei) del que 18% es producido en el continente americano,
donde México contribuye con 18% (FAO, 2016). A pesar de su crecimiento, la produccion
mundial de camaron blanco del Pacifico P. vannamei se ha visto afectada por algunas
enfermedades, entre las que destacan EMB (Hernandez-Llamas et al., 2014) que es una

enfermedad viral comun en la costa noreste de México.



Actualmente la industria del camarén depende fundamentalmente del cultivo de lineas
genéticas que han sido seleccionadas para desempefios superiores en crecimiento y
supervivencia (Campos-Montes et al., 2009, Caballero-Zamora et al., 2015b, Yuan et al.,
2018) pero que en algunos casos esas lineas han demostrado ser més susceptibles a EMB que

las lineas no seleccionadas (Caballero-Zamora et al., 2015b).

1.4. Produccién de camardn en México.

El camardon blanco del Pacifico se distribuye a lo largo del Pacifico oriental tropical
(Holthuis, 1980) y junto con el camardn café (Farfantepenaeus californiensis) y el azul
(Litopenaeus stylirostris), constituyen una pesqueria en esteros y mar abierto que se mantiene
en el nivel maximo sostenible (SAGARPA, 2012). En 1983 en México se cosecharon los
primeros camarones sembrados a nivel comercial (FAO,1991), y la produccion de camaron
promedio entre el 2003 y 2013 alcanz6 las 50 mil toneladas (CONAPESCA, 2013).
Posteriormente, en América Latina en 2016, la produccion de camarén de cultivo aumentd
moderadamente en Ecuador mientras que en Meéxico las enfermedades y las cosechas

prematuras impactaron negativamente en el aumento del volumen (INFOPESCA, 2017).

En México la acuicultura ha fluctuado entre un 0.012% y un 0.021% del PIB del pais, sin
embargo, no es sino hasta, el 2014 que se implementa en las Reglas de Operacion de la
SAGARPA el componente de Desarrollo de la Acuicultura, el cual tiene como objetivo
incentivar a las unidades econdémicas acuicolas para incrementar el desarrollo de acuicultura
(Industria acuicola, 2017). Lo anterior es muy importante porque la Comision Nacional de
Acuaculturay Pesca (CONAPESCA, 2014) reporta que en México existen aproximadamente
10,000 unidades de produccion acuicola y en el 2017, México alcanzd por primera vez una
produccidn pesquera y acuicola de 2,070,959 toneladas (CONAPESCA, 2017).



1.5. Programas de seleccion genética en camarén a nivel mundial.

El camardn como producto de pesca y captura fue en un inicio la base de la camaronicultura.
FAO 2008 presenta un analisis en la pesca de camaron para paises como Australia, Camboya,
Indonesia, Kuwait, Madagascar, México, Nigeria, Noruega, Trinidad y Tobago y USA,
reportando valores de captura de entre 24,000 y 3,500 toneladas (Gillett, 2008).

En la actualidad existen diferentes compafiias enfocadas en el mejoramiento genético en
camaronicultura en diferentes paises del mundo, como Shrimp Improvement System
(Singapur), Charoen Pokphand (Thailandia, Indonesia), SyAqua (Thailandia), Moana
(Hawai) Thai Union (Thailandia), Vannamei 101 (Thailandia), Naqua (Arabia Saudita), RIA
(Vietnam), Maricultura del Pacifico (México) entre otras. La comercializacion de pie de cria
es la base economica de los programas de mejora genética en camarones, por lo cual se
establece la importancia de (1) evaluar los candidatos a reproductores del nucleo genético
para caracteristicas econdmicamente importantes y (2) en condiciones similares a las de los

estangues comerciales.

1.6. Interaccion genotipo por ambiente.

Las diferencias medio ambientales pueden ocasionar una variacion en la expresion genética
aditiva (Lynch y Walsh, 1998; Montaldo, 2001; Sae-Lim et al., 2016) que podria deberse a
una relacién de dependencia entre genotipos y ambientes (interaccidn genotipo por ambiente)
(Bourdon, 1997; Falconer and Mackay, 1996), ya sea afectando la varianza de la
caracteristica (pseudo interaccion) o cambiando el desempefio de un genotipo
(reorganizacion) a través de ambientes. Falconer y Mackay (1996) sefialan al estimado de la
correlacion genética aditiva de la misma caracteristica entre diferentes ambientes como una
medida del efecto de reorganizacion. En los ultimos 10 afos, algunos autores (lbarra y
Famula, 2008; Campos-Montes et al., 2009; Li et al., 2015; Tan et al., 2016; Yuan et al.,
2018) han evaluado los cambios 0 una posible compresion de la varianza genética entre
ambientes mediante la estimacion de la varianza genética aditiva, el coeficiente de variacién

genético aditivo o la heredabilidad en P. vannamei.



2. Aspectos tedricos del mejoramiento genético.

2.1. Programas de mejoramiento genético.

El objetivo principal de un programa de mejoramiento genético es producir individuos que
utilicen con mayor eficiencia los recursos ambientales, como la alimentacion, la tierra y el
agua. En general este objetivo se puede dividir en tres: (1) Incrementar el bienestar de los
animales cultivados, (2) aumentar la productividad de los animales y, (3) mejorar la calidad
del producto (Gjedrem, 2005).

El mejoramiento genético se basa en el hecho de que las caracteristicas de los padres se
reflejen en su progenie; por lo que los padres potenciales son seleccionados a partir de los
rasgos deseados y los mejores seran usados como reproductores. En términos generales, las
subsecuentes actividades que se llevan a cabo en un programa genético se pueden ilustrar

como muestra la figura 1 (Oldenbroek y van der Waaiji, 2015).
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Figura 1. Diagrama circular de las etapas involucradas en un programa de mejoramiento

genético.

En el caso de las especies acuicolas, la construccion, desarrollo y mantenimiento de

programas de mejoramiento genético es como se muestra la figura 1, (1) requiere de la

definicion de la caracteristica a mejorar, (2) la eleccion de la poblacion base para la seleccion,

(3) un sistema organizado de toma de registros para la correcta estimacion de los parametros

genéticos de dicha poblacion, (4) la definicion de los métodos de seleccidn y cruzamientos a

utilizar, (5) una constante evaluacion de los cambios genéticos, y (6) una diseminacién

eficiente de los individuos producidos a nivel comercial (Tave, 1989).



Los programas de mejoramiento genético en camardn se han enfocado principalmente a
caracteristicas de crecimiento, supervivencia y resistencia a enfermedades (Benzie, 1998;
Cock et al., 2009). Estudios sobre el peso a la cosecha (PC) (Castillo-Juarez et al., 2007;
Campos-Montes et al., 2009; Campos-Montes et al., 2013; Zhang et al., 2017) y la
supervivencia en P. vannamei (Gitterle et al., 2005a; Caballero-Zamora et al., 2015b; Lu et
al., 2017; Yuan et al., 2018) han mostrado su importancia en los programas de mejoramiento
genético, cuya efectividad depende de la estimacion de los componentes de varianza
genéticos a edades comerciales similares a las del lugar de siembra. En camaronicultura, la
necesidad de diferenciar las familias de individuos en tanques separados hace que en los
programas de mejora genética generalmente sean las familias de hermanos, las primeras en
ser seleccionadas, para después hacerlo basados en el fenotipo de los animales usando

seleccion intrafamiliar.

La prediccion de los valores genéticos aditivos supone un problema a solucionar por los
mejoradores genéticos, asi como la estimacion de los pardmetros genéticos usados en dicha
prediccién y la planificacién y desarrollo de los apareamientos que generen una mejora de la
caracteristica de interés en la poblacién (Gianola, 2002). En cuanto a este Gltimo punto, es
importante mencionar que el disefio de apareamientos dirigidos y el niamero de familias de
medios hermanos paternos o maternos en camarones, complica la estimacion de los

parametros genéticos de la poblacién (Ibarra et al., 2007).

Falconer y Mackay (1996) definen el valor genético aditivo como la diferencia del fenotipo
del individuo con la media poblacional debida a los efectos de los genes del individuo
excluyendo los efectos no heredables de epistasis y dominancia. Es indispensable el célculo
de la confiabilidad y precision en la estimacion de los parametros genéticos poblacionales
(varianzas y covarianzas genéticas, fenotipicas y ambientales) (Thompson, 2008) para las
caracteristicas de interés productivo en el establecimiento de programas de mejoramiento
genético (Gjedrem, 2005) en razon a que dichos pardmetros definen la efectividad de los

programas genéticos.



El uso de modelos mixtos con las observaciones fenotipicas de las caracteristicas de
produccion se ha venido implementando hasta la actualidad como herramienta basica en la
estimacion de los parametros genéticos actualmente en muchas especies a través del modelo

animal usando la metodologia REML (Henderson, 1975).

En los modelos mixtos, la estructura de pedigri de la poblacién a mejorar representa un reto
en poblaciones de individuos con un tamario pequefio al nacer como el de los camarones, de
forma que las familias de hermanos deben dividirse y crecer en ambientes separados
(tanques) hasta que puedan ser marcados para su identificacion. Lo anterior provoca que los
efectos comunes de familia y los efectos del ambiente donde crecen los hermanos se
confundan y no puedan separarse (Benzie, 1998; Herbinger et al., 1999; Castillo-Juérez et
al., 2007; Campos-Montes et al., 2009). En consecuencia, algunos autores han descrito este
inconveniente y la importancia de reducir el tiempo en el que los hermanos de una familia

crecen juntos, disminuyendo esta confusion (Benzie, 1998; Herbinger et al., 1999).

En la camaronicultura, la identificacion de organismos se hace fundamentalmente por tres

vias:

1) Identificaciones familiares con elastomeros de colores inyectados en la masa muscular
aproximadamente a los 2 g de peso corporal, cuyas combinaciones de colores y posiciones

representan a familias diferentes

2) Anillos oculares con numeros, en los reproductores, se colocan generalmente después de

los 8 meses de edad.
3) Identificaciones familiares mediante separacion de grupos de hermanos completos.

Esta combinacion de marcas de familia y anillos oculares permite reconocer las relaciones
de parentesco existentes entre los individuos. Asimismo, hay que destacar que el uso de

inseminacidn artificial facilita un mejor control de los apareamientos.



2.2. Parametros poblacionales de interés en acuicultura.

2.2.1. Varianza fenotipica.

El hecho de que existan individuos que produzcan mas que otros, nos proporciona una
oportunidad de mejora, si esta variabilidad es en parte de origen genético (Gutiérrez, 2010).
La varianza fenotipica (01%) de una caracteristica esta determinada por la suma de las varianzas
de los efectos que la constituyen, de forma tal que, si se desglosa tedricamente la og en sus
diversos componentes, tendremos de forma general, las varianzas debidas a los efectos
ambientales, a los efectos genéticos aditivos y los no aditivos (dominancia y epistasis), la
covarianza entre efectos genéticos y ambientales, la varianza de interaccion genotipo por
medio ambiente, asi como una porcion de la varianza atribuible a causas desconocidas; la

cual se denomina varianza residual (Falconer y Mackay, 1996, Visscher et al., 2008)

De tal forma que la oy quedaria constituida de la siguiente manera:

2_ 2., 2 2, 2., 2 2 2
Op =0p + Oxp T OF T 07 + 0 + 0Ggg + OGg T Or

donde, o3 es la varianza fenotipica de la caracteristica, % es la varianza de los efectos
genéticos aditivos directos, %, es la varianza de los efectos genéticos no aditivos, o2 es la
varianza de los efectos de ambiente comin de familia (hermanos) que se puede definir como
varianza ambiental permanente, % es la varianza de tanque de crecimiento, % es la varianza
ambiental de la caracteristica, o es la covarianza entre genotipo y ambiente, o2 es la

varianza debida a interacciones entre genotipo y ambiente y, o es la varianza residual.

2.2.2.Varianza genética.

El valor genético total (G) puede ser dividido en diferentes componentes: (1) el valor genético
aditivo (A) que representa la suma de los efectos genéticos aditivos de cada locus, (2) el valor

genético de dominancia (D) que es la suma de todos los efectos genéticos de cada locus,



causados por la interaccion dentro de locus, y (3) el valor genético de epistasis () que es la
suma de todas las interacciones entre loci (Gjedrem, 2005). Suponiendo que no existen
efectos de interaccion entre sus componentes la varianza genética total puede descomponerse

asi:
o} = o4 + b + of

donde, o7 es la varianza genética total, o3 es la varianza genética aditiva, o3 es la varianza

genética de dominancia y, o7, es la varianza de efectos epistaticos.

2.2.3.Varianza ambiental.

Las caracteristicas productivas de cada animal son afectadas por varios factores de tipo
ambiental o no-genéticos (Nicholas, 2009). Dichos factores pueden ser divididos en
permanentes (Ep) y temporales (Et) (Van Vleck et al., 1987) dependiendo de si su
presentacion es sistematica o aleatoria, respectivamente (Gjedrem, 2005). De manera que la

varianza ambiental puede descomponerse de la siguiente forma (Van Vleck et al., 1987):

2_ 2 . 2
Of = Of, T Of,

donde, o3 es la varianza ambiental, c%p es la varianza que se debe a los efectos ambientales
permanentes vy, G%T es la varianza de los efectos ambientales temporales. Es importante

destacar que, en acuicultura, existe una proporcion de la varianza fenotipica que es explicada
por cambios ambientales dentro de cada tanque o estanque de crecimiento (Herbinger et al.,

1999) (o7), que hace parte de o,

2.2.4. Efectos comunes de familia de Hermanos.

En la acuicultura, la proporcion de la varianza fenotipica que representa los efectos genéticos

no aditivos de la familia ademas de los efectos de origen ambiental que estan relacionados
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con la madre son los efectos comunes de familia (%) y algunos autores han demostrado su
importancia en la estimacion de los efectos genéticos aditivos directos (Castillo-Juérez et al.,
2007; Visscher et al., 2008; Campos-Montes et al., 2009; Campos-Montes et al., 2013).

2.2.5.Varianza materna.

En las caracteristicas medidas tanto en individuos jovenes como adultos existe una porcion
de la varianza relacionada con los efectos maternos, de tipo genético o ambiental, asi como
las posibles covarianzas entre estos y los efectos genéticos aditivos directos. En los
mamiferos podemos encontrar efectos maternos prenatales (desarrollo embrionario) y
posnatales (entre el nacimiento y destete), sin embargo, en acuicultura los efectos genéticos
maternos se relacionan principalmente con la variacion en el tamafio y la calidad del huevo
que pueden ser afectadas por deficiencia en la nutricién de la madre, calidad del agua,
temperatura del agua o practicas de manejo (Gjedrem, 2005) la siembra de familias por
estanque en sus primeras etapas de vida, confundiendo asi la varianza materna con el efecto

comun de familia.

2.2.6. Heredabilidad.

La contribucion genética de los caracteres productivos o cuantitativos como la tasa de
crecimiento, se expresa generalmente como la heredabilidad (h?) de la caracteristica
evaluada, representando la proporcion de la varianza fenotipica observada que se debe a los

efectos genéticos aditivos (Becker, 1984; Falconer y Mackay, 1996; Lynch y Walsh, 1998).

El intervalo de h? es de 0 a 1; una baja h? (valores cercanos a cero) es de un rasgo un fuerte
componente ambiental, y una alta h? (valores cercanos a la unidad) representa en la mayoria
de los casos una elevada influencia genética aditiva en la caracteristica (Gjedrem, 2005). La
h? es una medida especifica poblacional y solo es valida para el contexto ambiental donde se
ha determinado (Falconer y Mackay, 1996). Uno de los objetivos de un programa de
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mejoramiento genético puede ser obtener un mayor beneficio con una caracteristica de h?
cercana a “1” (Gjedrem, 2005) aunque, también es importante incluir caracteristicas que a

pesar de tener h? baja sean de gran importancia productiva.

Existen cuatro métodos de estimacion de h? (1) Mediante un analisis de la varianza
(ANDEVA), (2) por analisis de regresion lineal, (3) mediante el calculo de respuesta a la
seleccion (Falconer y Mackay, 1996; Roff, 1997; Lynch y Walsh, 1998) y (4) mediante el
uso de modelos lineales mixtos (Mrode, 2005). En los dos primeros métodos se requiere una
poblacién con estructura de familias de medios hermanos o hermanos completos. En el caso
de un modelo animal con efectos genéticos directos y de ambiente comin, una vez se obtenga
la descomposicion de la caracteristica en las varianzas genética aditiva, de ambiente comun,

y del error, se puede calcular la h? mediante la siguiente ecuacion:

2

9]
2 A
h*=

T2 2 2
04 T OoF + o

donde, h? representa la heredabilidad, o3 es la varianza genética aditiva, o2 es la varianza de

ambiente comun y, o es la varianza del error.

2.2.7. Correlaciones genéticas.

En los programas de mejoramiento genético es necesario distinguir dos causas de
correlaciones entre rasgos: genéticas y ambientales. La causa genética de la correlacion es
principalmente la pleiotropia (Bourdon, 1997), y en otros casos el desequilibrio de ligamiento
(Van Vleck, 1987; Gjedrem, 2005).

La pleiotropia es la propiedad de un gen de afectar a dos 0 méas caracteristicas (Falconer y
Mackay, 1996), por ejemplo, genes que incrementan la tasa de crecimiento influyen en la
estatura y el peso, de donde se puede esperar una correlacion entre estos rasgos. Una
correlacion fenotipica puede deberse a una covarianza ambiental o genética (Gjedrem, 2005).

Para dos caracteres con una h? baja, una correlacion fenotipica alta se debera principalmente
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a factores ambientales, mientras que, si poseen una h? elevada, la correlacion genéticaes mas

importante (Mousseau y Roff, 1987).

Las correlaciones genéticas varian entre -1 y 1, los valores cercanos a 1 indican que las dos
caracteristicas son genéticamente muy similares, mientras que, la correlacion genética entre

dos caracteristicas genéticamente independientes es cero (Gjedrem, 2005)

La forma de estimar la correlacion genética se hace partiendo de la similitud entre parientes,
mediante la descomposicion de los componentes causales de la varianza entre las
caracteristicas (Beckert, 1984). La covarianza genética y las desviaciones estandar son

combinadas para estimar la correlacion genética de la siguiente forma:

COVg,,
I'Gl,Zz—l
(%, * )
donde, r; es la correlacion genética aditiva entre las caracteristicas x, y, mientras que
COVg, , representa la covarianza genética aditiva x, Y, csix es la varianza genética aditiva
para el rasgo X, cﬁy es la varianza genética aditiva para la caracteristica y.

Algunos autores han estimado la heredabilidad para crecimiento en presencia de EMB
variando entre 0.09 y 0.39 (Gitterle et al., 2005b; Gitterle et al., 2006b; Caballero-Zamora et
al., 2015b). Por otro lado, la heredabilidad para supervivencia en presencia de EMB se ha
estimado en varias poblaciones variando entre 0.01 y 0.21 (Gitterle et al., 2005b; Gitterle et
al., 2006a; Gitterle et al., 2006b), y en 0.06 en un brote natural (Caballero-Zamora et al.,

2015D).

2.3. Efectos de interaccion de genotipo por ambiente.

La interaccion de genotipo por ambiente se refiere a una relacion de dependencia entre un

genotipo y un ambiente en la que la diferencia en el desempefio entre dos (o mas) genotipos
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cambia de un ambiente a otro (Hammond 1947, Falconer 1996; Bourdon, 1997; Lynch y
Walsh, 1998).

Generalmente, en los estudios de interaccion genotipo por ambiente, el genotipo se refiere a
un grupo de individuos relacionados (Lynch y Walsh, 1998). En el caso de la acuicultura este
genotipo puede ser atribuido a una familia de hermanos. Mientras que, el ambiente a un factor
ambiental o un grupo de factores que pueden ser de alguna forma medidos. Los ambientes
en acuicultura pueden ser divididos en tres categorias: (1) factores abidticos medibles
(temperatura del agua, salinidad, oxigeno disuelto, fotoperiodo), (2) factores bioticos
ambientales (dieta, intensidad de alimentacion, densidad de siembra, infeccion patogena), y
(3) sistemas de crianza (tanques, jaulas, estanques de tierra). Los ambientes estudiados en los
estudios publicados usualmente se componen de una mezcla de estos tipos de ambientes (Sae-
Lim et al., 2016).

Existen dos formas de interaccion de genotipo por ambiente (Falconer y Mackay, 1996): (1)
la heterogeneidad de varianzas, que significa que la magnitud de la variabilidad genética de
la caracteristica cambia entre ambientes, y (2) la reorganizacién de genotipos entre
ambientes, y hace referencia a el cambio en el desempefio de los genotipos a través de los
ambientes. El tipo de interaccion de genotipo por ambiente se puede graficar mediante la
“norma de reaccion del genotipo”, que es la regresion lineal de la caracteristica con el

gradiente ambiental, como se muestra en la figura 2.

14



@) (b)

Fenotipo
1
|
|
|
|
|
|
1
|
|
|
|

\
\

© @ P

Fenotipo
\
\

Ambiente

(e ’,’

Fenotipo
\

Ambiente

Figura 2. Norma de reaccién representando diferentes formas de interaccion genotipo por
ambiente. El eje de las Y (ordenada) representa el fenotipo y el eje de las X (abscisa) es el
gradiente ambiental. Las lineas so6lidas y punteada representan dos diferentes genotipos. Las
figuras (a) y (b) representan la ausencia de efectos de interaccion genotipo por ambiente. La
figura (a) difiere de la (b) porque no tiene sensibilidad ambiental. La figura (c) muestra
heterogeneidad de varianzas. La figura (d) muestra un cambio en la organizacion de los
genotipos en diferentes niveles del gradiente ambiental. Por tltimo, (e) es la combinacion de

(¢) y (d) (Sae-Lim et al., 2016).

La heterogeneidad de varianzas generalmente es menos importante en acuicultura que el
efecto de reorganizacion, en razon a que los candidatos a ser seleccionados se mantienen en
un mismo nucleo, algunos autores han definido la heterogeneidad de varianzas cuando las
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correlaciones genéticas son 1 como un efecto de escala (Montaldo, 2001). Por otro lado,
cuando el efecto interaccidn genotipo por ambiente es debido a un efecto de reorganizacion,
debe ser tratado con atencion en los programas de mejoramiento genético (Sae-Lim et al.,

2016) dado que podria generar cambios inesperados en las ganancias genéticas proyectadas.

La heterogeneidad de varianzas puede medirse mediante la comparacion de la heredabilidad
estimada en cada ambiente (Houle, 1992) mientras que la correlacion genética entre
ambientes fue considerada por Dickerson (1977) como el criterio méas util para medir la
importancia de la interaccion de genotipo por ambiente en la genética animal, dado que

permite estimar la existencia y magnitud de un efecto de reorganizacion.

En lo casos donde existe un efecto de heterogeneidad de varianzas y no se tiene en cuenta en
la estimacidn de los valores genéticos predichos, pueden presentarse sesgos hacia arriba en
dichos valores, seleccionando asi los candidatos que provienen de lugares con una mayor
varianza (Meuwissen et al., 1996). En el caso del efecto de reorganizacion, cuando la
correlacion genética es menor que 1, quiere decir que no hay un solo genotipo superior a
través de los ambientes, por tanto, la seleccion en un solo ambiente resultaria en una ganancia
genética menor a la esperada en los demas ambientes (Sae-Lim et al., 2014; Sae-Lim et al.,
2016).

2.4. Estudios de interaccidn genotipo por ambiente en camaron blanco del Pacifico.

Existen estudios que muestran que aparentemente no existe interaccion genotipo por
ambiente para peso corporal a la cosecha en esta especie (Campos-Montes et al., 2009),
considerando como ambiente la densidad de siembra. Sin embargo, Caballero-Zamora et al.
(2015b) observaron efectos de interaccion genotipo por ambiente para peso corporal a las 19
semanas de edad y supervivencia de 10 a 19 semanas de edad cuando se consideré6 como
ambiente la presencia o ausencia de EMB en condiciones comerciales de cultivo. Hasta el
momento, no existe informacion en relacion con potenciales diferencias genéticas aditivas

entre diferentes lineas genéticas en ambientes con presencia y ausencia de enfermedades.
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Gitterle et al. (2005a) usando una poblacion de P. vannamei en Colombia en dos lineas de
individuos, 430 familias y un modelo considerando los efectos aditivos directos y los de
ambiente comun de familia, estimaron la heredabilidad para peso a la cosecha como 0.24 y
0.17, y la heredabilidad para supervivencia como 0.04 y 0.10 , encontrando una correlacion
positiva entre los valores genéticos familiares de las dos caracteristicas, asi como una alta
correlacion genética aditiva (entre 0.97 y 0.99) implicando la no existencia de interaccion de

genotipo por ambiente.

Gitterle et al. (2005b) también en presencia de EMB, en dos grupos de familias de hermanos
y usando un modelo que incorpor6 los efectos de ambiente comun de familia, estimaron
heredabilidades para peso a la cosecha como 0.21 y 0.20, y para resistencia a WSSV como
0.03 y 0.07, encontrando una correlacién negativa de -0.55 y -0.64 en las dos lineas de
resistencia y crecimiento, esos resultados tienen fuertes implicaciones en el disefio 6ptimo de
un programa de mejoramiento genético que busque mejorar ambas caracteristicas de

produccion.

Castillo-Juarez et al. (2007) usando la misma poblacién de este estudio, dividida en dos
localidades con dos densidades diferentes de siembra en cada localidad, con 12,658
observaciones representadas en 77 familias en una estructura de madre anidada en padre
analizaron los datos aplicando modelos univariados y multivariados que consideraron el
efecto de ambiente comdn de familia para la caracteristica de peso a los 130 dias de edad y
encontraron que las heredabilidades entre ambientes variaron de 0.24 a 0.45 y la correlacién
genética calculada fue de 0.93, indicando la no existencia de un efecto de interaccion de

genotipo por ambiente.

Campos- Montes et al. (2009) analizaron el peso corporal a los 130 dias de edad en la misma
poblacién de este estudio usando el ciclo productivo de 2008. Los individuos se encontraban
en tres sistemas de manejo semi-intensivo (10 camarones/m?), intensivo (30 camarones/m?)
ambos en Pozos, Sinaloa y super-intensivo (85 camarones/m?), en Bahia de Kino, Sonora. El
estudio contd con 143 familias representando 18,087 individuos. Mediante un modelo que

incorporo el efecto comdn de familia estimaron heredabilidades que variaron de 0.14 a 0.39.
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Las correlaciones genéticas calculadas no fueron menores a uno, con lo cual concluyeron que
no existia evidencia de interaccion de genotipo por ambiente para peso corporal a los 130
dias de P. vannamei en los ambientes estudiados. Por lo tanto, el ordenamiento de los

reproductores serd similar en los ambientes estudiados.

Caballero-Zamora et al. (2015b) evaluaron los pardmetros genéticos para peso corporal y
supervivencia en la misma poblacion de P. vannamei con 170 familias del ciclo de
produccién del afio 2011 en presencia de un brote natural de EMB. EI modelo aplicado
incorporo los efectos de ambiente comun de familia. La heredabilidad estimada para peso
corporal en presencia de EMB varié de 0.09 a 0.11 y la que se estimd en estanques en
ausencia de EMB de 0.15 a 0.33. En el caso de la supervivencia, la heredabilidad estimada
en el estanque donde se presentd EMB fue de 0.06, mayor que la estimada en los estanques
que no fueron afectados (0.00 a 0.02). Los resultados mostraron que la respuesta a la
seleccion para peso corporal en presencia de EMB puede ser mas pequefia que en ausencia
de EMB, al igual que para la supervivencia. Los analisis de este estudio sugieren la existencia

de una interaccion de genotipo por ambiente para peso corporal.

Yuan et al. (2018) en una poblacién de P. vannamei estimaron pardmetros genéticos para
crecimiento y para supervivencia. EI modelo aplicado incluyd el efecto comudn de familia.
Los estimados de heredabilidad variaron de 0.24 a 0.31 para crecimiento y de 0.13 a 0.17
para supervivencia. Las correlaciones genéticas encontradas indicaron que la misma
caracteristica es expresada por diferentes genes durante diferentes periodos de crecimiento,
concluyendo que la seleccion a una edad temprana no necesariamente resultara en una gran

respuesta correlacionada a una edad posterior.

Un tema importante dentro de los organismos producidos por un nucleo genético es el
rendimiento que dichos individuos generan en estanques comerciales. Por este motivo es
importante para los productores de pie de cria medir el rendimiento productivo de los
individuos en estanques con condiciones comerciales. Sin embargo, en algunos casos no es
posible contar con estanques donde puedan replicarse dichas condiciones. Cuando es posible

contar con datos de poblaciones en presencia de enfermedades ya sea, por un brote natural o
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como de un desafio controlado, se deben aprovechar estos panoramas para medir las mismas
familias de individuos en los diferentes factores, puesto que en el caso de que existiera un
comportamiento diferente en la produccion de cada familia entre ambientes, se deberia
cambiar la manera en la cual se realiza el programa de seleccion, e incluir este factor dentro
de la seleccion. En la actualidad , no existe informacion en relacion con potenciales
diferencias genéticas aditivas entre diferentes lineas genéticas en ambientes con presencia y
ausencia de enfermedades, situacion que hace interesante e innovador un estudio que pueda
identificar si las lineas genéticas del programa de seleccion a evaluar responden de manera
diferente en condiciones de enfermedad para la caracteristica de peso o de supervivencia, y
asi conocer si se debe dar un enfoque diferente al programa genético usado.
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3. Objetivo.

El objetivo de este estudio fue estudiar potenciales efectos de interaccion genotipo por
ambiente a partir de comparar la magnitud de los efectos genéticos aditivos para peso
corporal a la cosecha y supervivencia en dos lineas genéticas de camarén, una seleccionada
para crecimiento y otra para resistencia a EMB, en dos ambientes, uno afectado por EMB y

otro libre de ésta.

3.1. Objetivos particulares.

- Estimar la heredabilidad y sus intervalos de confianza entre los ambientes dentro de linea.
- Estimar las correlaciones genéticas aditivas entre los ambientes dentro de linea.

- Calcular los valores genéticos predichos de los individuos y de familia, con el fin de ser

correlacionados.
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4. Material y Métodos.

4.1. Poblacion estudiada.

El estudio se llevé a cabo con una poblacion de camardn blanco del Pacifico (P. vannamei)
usando datos obtenidos en el ciclo de produccion del afio 2016 en tres estanques de engorda
pertenecientes a una empresa mexicana, ubicados en Los Pozos, Sinaloa, Bahia de Kino,
Sonora y Marea Alta, Sinaloa. En cada estanque se sembraron individuos pertenecientes a
dos lineas de seleccion genética, una de crecimiento y otra de resistencia a enfermedades. En
el estudio s6lo se usaron individuos puros de cada linea y hasta con 25% de sangre de la otra

linea. La formacion de cada linea se describe a continuacion.

4.1.1.Linea de crecimiento.

La linea de crecimiento fue formada en 1998 con camarones de Meéxico, Venezuela,
Colombia, Ecuador y USA y contd con un programa de seleccion para peso a la cosecha a

partir de medias fenotipicas familiares hasta el afio 2002 donde.

A partir del 2003 los camarones fueron marcados con elastomeros y distribuidos en 4
estanques en dos diferentes localidades. Se realiz6 una seleccion familiar donde se conservo
el 60% superior de las familias a partir de la media de los valores genéticos predichos
familiares (VGFP) a los 130 dias, asi como una seleccion intrafamiliar a partir de peso
individual de los animales recuperados en los estanques de prueba. Todas las familias fueron
producidas mediante inseminacidn artificial (1A) y lainformacion del pedigri fue considerada

para evitar la produccion de progenie con coeficientes de consanguinidad > 6.25%.

En el 2005 se incorporo el programa de seleccién familiar basado en el mejor estimador lineal
insesgado (BLUP), y posteriormente, en el 2006 se implementd un programa de seleccion de
dos etapas (Campos-Montes et al., 2013). El ciclo del programa en su primera etapa conto

con 300 familias de las cuales fueron seleccionadas 150 familias superiores a partir de VGFP
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para peso a los 28 dias de edad (P28). En la segunda etapa, las familias fueron seleccionadas
con base en un indice de seleccion con un peso relativo de 5:1 para peso corporal y
supervivencia a la cosecha, respectivamente, seleccionando las mejores 80 familias de 150
(Campos-Montes et al., 2009; Campos-Montes et al., 2013).

En 2014 por la aparicion de Necrosis Aguda del Hepatopancreas (NAH) en México se
incluyen la resistencia a esta enfermedad y a EMB como nuevas caracteristicas en el indice

de seleccidn del programa de mejoramiento genético.

4.1.2.Linea de resistencia.

La linea de resistencia a enfermedades fue conformada en 2014 usando poblaciones
importadas de Ecuador, Panama y USA con antecedentes reportados de resistencia a la
enfermedad de la mancha blanca (EMB). Estos organismos fueron utilizados en
apareamientos usando 1A con una relacion macho-hembra de 1:1 para formar 28 familias.
Desde el 2015 este disefio de apareamientos cambio a una relacion de 2 hembras por macho
y las familias fueron seleccionadas usando un indice de seleccion que considero resistencia
a NAH y EMB basandose en retos de control, asi como, en el peso y supervivencia medidos

en estanques comerciales.

4.1.3. Familias analizadas.

Las familias de la linea de crecimiento se produjeron a partir de IA. Las hembras inseminadas
fueron sembradas en tanques de 200 litros donde realizaron el desove entre 5 y 8 horas
después. Con el fin de respetar el nimero minimo de nauplios por familia que fue requerido
por el proceso de produccion en la compafiia de camaronicultura, los desoves con menos de
25,000 nauplios fueron descartados. Las familias fueron producidas en un periodo de cuatro

dias.
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La alimentacién de los organismos en su etapa larvaria consistié en alimento comprimido
comercial con contenido de proteina que vario entre 40% y 50% y entre 8% y 10% de lipidos,
microalgas del género Chaetoceros, Spirulina spp y Artemia spp. La dieta se ajustd de
acuerdo con la etapa de crecimiento de los camarones. Cuando los organismos alcanzaron
entre 2 y 3 gramos de peso corporal, las familias fueron identificadas mediante la aplicacion
de elastdmeros* de seis diferentes colores (blanco, azul, morado, naranja, rojo y verde), que
fueron inyectados en tres areas anatomicas, una a cada lado del ultimo segmento abdominal
del camaron, y la otra en el area dorsal del mismo segmento. La combinacién de colores y

posiciones represento el codigo de identidad de cada familia.

4.1.4.Recoleccion de datos.

Todos los animales fueron sembrados en tres estanques cerca de los 70 dias de edad y
cosechados a las 11 y 12 semanas posteriores a la siembra, se les determind la familia de
origen y el sexo. Todos los camarones fueron examinados para evaluar muertes, mudas y
flacidez, asi como la ausencia o presencia de defectos fisicos. Los animales con
deformidades, pérdida de la identificacion o sexo indefinido fueron descartados de los

registros usados para la estimacién de los parametros genéticos.

Se analiz6 el peso corporal a los 130 dias de edad y la supervivencia de 70 a 130 dias de
edad. Para obtener el peso a la cosecha, se les retir6 el agua residual con una toalla de papel
y se colocaron de forma individual en una bascula tarada a cero gramos. Se obtuvieron datos
de los dos estanques donde se observaron signos clinicos de EMB y cambios macroscopicos
(Kino, Sonora y Marea Alta, Sinaloa), estos estanques se encuentran en dos areas de México
donde EMB ha ocurrido cada afio desde el 2011 (Caballero-Zamora et al., 2015b). También
se recolectaron registros de un estanque (Pozos, Sinaloa) localizado en las instalaciones de

la compafiia donde EMB no estuvo presente.

* Northwest Marine Technology TM
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En total se analizaron 13,294 registros, procedentes de la progenie de 88 padres y 124 madres.
La relacion padre-madre fue de 1.41 hembras por macho. El pedigri completo de la poblacion
esta disponible desde los animales nacidos en 2002 en adelante para la linea de crecimiento

y desde 2014 para la linea de resistencia.

4.2. Analisis estadistico.

Los rasgos analizados fueron peso a la cosecha y supervivencia. Dado que las dos lineas
genéticas estdn pobremente conectadas (s6lo un nimero reducido de familias estuvieron
relacionadas genéticamente), el analisis genético se llevo a cabo dentro de linea. Ambas
caracteristicas se consideraron como caracteristicas diferentes entre ambientes (presencia y
ausencia de EMB) como lo describe Falconer y Mackay (1996) con el fin de analizar las

interacciones de genotipo por ambiente.

La estimacién de los pardmetros genéticos se realiz6 empleando un modelo animal mediante
la metodologia de méaxima verosimilitud restringida (REML) con el software ASReml
(Gilmour et al., 2009). Los efectos fijos incluidos en el modelo en cada caso se muestran en
el Cuadro 1. El efecto de ambiente comin de familia no fue incluido en los modelos por
dificultades en la convergencia en todos los casos. Se tiene conocimiento que la exclusion de
estos efectos puede causar una sobreestimacion de las heredabilidades con potenciales
consecuencias en la estimacion de las correlaciones genéticas (Campos-Montes et al., 2009;
Montaldo et al., 2013).
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Cuadro 1. Efectos fijos incluidos en el modelo animal para peso a la cosecha y
supervivencia entre estanques afectados y no afectado con la Enfermedad de la mancha

blanca.

Caracteristica  Estanques afectados con EMB Estanque no afectado con EMB

Peso a la cosecha Estanque; Sexo; Edad; Edad®  Sexo; Edad; Edad?

Supervivencia Estanque No se consideraron efectos fijos*

*S6lo se considero la media como efecto fijo en este modelo.

El modelo animal usado fue:
y=Xp+Zuteg

donde, y representa el vector de observaciones (PC a la cosecha o S a la cosecha (donde 0 =
muerto, 1 = vivo)), B es el vector de efectos fijos de cada caracteristica (cuadro 1), u es el
vector de efectos genéticos aditivos aleatorios del animal u ~ N (0, Ac2), donde A es la matriz
de relaciones aditivas entre todos los camarones en el pedigri y 62 =62 (62 = varianza
genética aditiva), & es el vector de efectos aleatorios ambientales residuales, € ~ N (0, Io2),
donde I es un matriz de identidad de orden apropiado y o2 = varianza del error y, X y Z son
matrices de incidencia que relacionan las observaciones a los efectos fijos, y a los efectos

aleatorios genéticos aditivos del animal, respectivamente.

La varianza fenotipica de cada caracteristica se calcul6 mediante la suma de los componentes
de varianza de los efectos aleatorios. La heredabilidad (h?) se estimd como la proporcion de

la varianza fenotipica que se debe a la varianza genética aditiva.

Para evaluar si las heredabilidades estimadas entre los ambientes son estadisticamente
diferentes entre ellas y si los estimados de las correlaciones genéticas entre ambientes fueron
estadisticamente diferentes de 1 se utilizé una prueba de Z (Nguyen et al., 2007; Phuthaworn
etal., 2016; Tan et al., 2016).
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donde,
X; y x; representan los estimados de heredabilidad o correlaciones, o’y sz son sus respectivos
errores estandar, x; y sz tomaron el valor de cero cuando se probd si una heredabilidad o

correlacion estimada son diferentes de cero, asi como x; y csj2 tomaron el valor de uno y cero,

respectivamente, cuando se probd si una correlacion es significativamente diferente de uno.

La Z calculada sera comparada con una distribucién normal (o = 0.05).
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5. Resultados.

5.1. Estadistica descriptiva de las variables bajo estudio.

El numero de observaciones en cada ambiente, las medias, la desviacion estandar para peso
a la cosecha en la linea de crecimiento, la de resistencia y para toda la poblacion en

condiciones de brote y en ausencia de éste en P. vannamei, se muestran en el Cuadro 2.

Cuadro 2. Estadistica descriptiva de peso corporal (g) y tasa de supervivencia (%) en toda

la poblacidn, por linea genética, por ambiente y por linea genética entre ambientes.

Media de Peso Tasa de

Datos analizados n

corporal £ SD supervivencia = SD

Poblacién general 13,294 11.6+3.6 45.7+ 0.5
Afectado con EMB 9,196 134 +3.3 28.7+£0.5
No afectado con EMB 4,098 10.3+£3.3 84.0+04

Linea de resistencia 7,553 11.2+3.8 58.8+0.5
Afectado con EMB 5,056 135+3.2 476+0.5
No afectado con EMB 2,497 8522 81.3+0.4

Linea de crecimiento 5,741 128+3.1 28.6+0.5
Afectado con EMB 4,140 119142 56£0.2
No afectado con EMB 1,601 12929 88.1+£0.3

Las figuras 3 y 4 muestran la interaccion observada entre lineas genéticas por ambiente para
peso a la cosecha y supervivencia en P. vannamei basadas en la columna de medias del

cuadro 2.
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Figura 3. Interaccion de linea genética por ambiente para
peso corporal a la cosecha en camaron blanco del Pacifico
(Penaeus vannamei)
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Figura 4. Interaccion de linea genética por ambiente para
supervivencia en camaron blanco del Pacifico (Penaeus

vannamei)
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5.2. Parametros geneéticos dentro de lineas genéticas usando analisis bivariados.

Los parametros genéticos (heredabilidad y correlacion genética) para peso a la cosecha y
supervivencia dentro de linea genética basados en todos los datos (incluyendo los ambientes

en presencia y ausencia de EMS en el analisis) en P. vannamei se muestran en el Cuadro 3.
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Cuadro 3. Parametros genéticos estimados con modelos bivariados para peso corporal y
supervivencia en las lineas de crecimiento y resistencia usando ambientes afectados y no

afectados por la Enfermedad de la mancha blanca.

Caracteristica Peso a la cosecha Supervivencia
Linea de crecimiento  Peso a la cosecha 0.36 £ 0.07 0.42 £0.33

Supervivencia 0.01 £0.05
Linea de Resistencia Peso a la cosecha 0.45 +0.06 0.19+0.11

Supervivencia 0.10£0.02

Heredabilidades en la diagonal y correlaciones genéticas sobre la diagonal

5.3. Pardmetros genéticos dentro de ambiente usando anélisis bivariados.

Los parametros genéticos (heredabilidad y correlacién genética) para peso a la cosecha
dentro de linea genética, para los dos ambientes (en presencia y ausencia de EMB) en P.
vannamei se muestran en el cuadro 4.
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Cuadro 4. Parametros genéticos para peso corporal en las lineas de crecimiento y

resistencia por ambiente estimados a partir de analisis bivariados.

Ambiente Afectado EMB No afectado EMB
Linea de crecimiento Afectado EMB 0.33+0.15 -0.53+0.24

No afectado EMB 0.45 +0.08
Linea de resistencia Afectado EMB 0.44+ 0.07 0.91 £0.04

No afectado EMB 0.68 +0.08

Heredabilidades en la diagonal y correlaciones genéticas sobre la diagonal
EMB: Enfermedad de la mancha blanca

Las heredabilidades para supervivencia dentro de linea genética por ambiente (afectados y

no afectados por EMB) en P. vannamei se muestran en el cuadro 5.

Cuadro 5. Heredabilidades para supervivencia por linea genética y dentro

de ambiente estimadas usando modelos univariados.

Linea de crecimiento  Linea de resistencia

Afectados por EMB 0.07 £0.02 0.16 £0.03
No afectados por EMB 0.08 £0.03 0.11£0.03

EMB: Enfermedad de la mancha blanca
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6. Discusion.

6.1. Estadistica descriptiva.

Los resultados muestran que la linea de crecimiento es muy susceptible a la presencia de
EMB con una tasa de supervivencia muy baja (5.6%) (Cuadrol). De igual forma, es claro
que cuando la linea de resistencia es afectada, los supervivientes son aquellos individuos con
mayor peso corporal si comparamos con el ambiente no afectado por EMS (13.5 vs. 8.50)
(Cuadro 2).

Las medias minimo cuadréticas entre lineas y ambientes no son estadisticamente diferentes
entre ellas (P < 0.05). Las medias minimo cuadraticas entre los machos y hembras no fueron
estadisticamente diferentes (P < 0.05) aunque el valor maximo de peso se observo en las

hembras-

La tasa de supervivencia disminuye dramaticamente entre los ambientes sin brote y con brote
de 84% a 29% (Cuadro 2) respectivamente, de igual forma que entre lineas, con un 5.6% en
la linea de crecimiento y un 47.6% en la de resistencia (Cuadro 2), manifestando las altas
tasas de mortalidad de la EMB, asi como, las tasas de supervivencia superiores para la linea

de resistencia en comparacion con la de crecimiento.

Las figuras 3 y 4 muestran cambios importantes en los desempefios de las lineas en presencia
0 ausencia de EMB, evidenciando una interaccion de genotipo por ambiente con
heterogeneidad de varianzas genéticas y efectos de reorganizacion en ambas lineas (Sae-Lim
et al., 2016) aunque, mas evidentes en la linea de crecimiento (Figura 3) que en la de

supervivencia (Figura 4).

6.2. Parametros genéticos dentro de lineas usando analisis bivariados.

Aunque la heredabilidad para peso a la cosecha en la linea de crecimiento (0.45) fue mayor

que en la linea de resistencia (0.36) (Cuadro 3), esta diferencia no fue estadisticamente
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significativa (P = 0.329). Por otra parte, la heredabilidad para supervivencia en la linea de
crecimiento (0.01) fue menor que la estimada en la linea de resistencia (0.10) (Cuadro 3),
esta diferencia fue estadisticamente marginal (P = 0.095) sugiriendo que existe una
interaccion de genotipo por ambiente para esta caracteristica. Sin embargo, esto se debe
observar detenidamente ya que el andlisis est4 basado en registros que incluyeron datos de
ambos ambientes donde el desempefio fue claramente diferente, como ya se comento. Para
el caso de la correlacion genética entre peso a la cosecha y supervivencia, ésta fue mayor en
la linea de crecimiento (0.42) que en la linea de resistencia (0.19) (Cuadro 3), aunque estas
correlaciones tuvieron errores estdndar muy grandes que hicieron a esta diferencia no

significativa estadisticamente (P = 0.51) entre ellas.

6.3. Parametros genéticos dentro de ambiente usando analisis bivariados.

Los andlisis para supervivencia no convergieron, posiblemente debido a que los efectos
genéticos aditivos para esta caracteristica fueron muy cercanos a cero. Por lo tanto, en el caso
de supervivencia, s6lo se muestran y se discuten los analisis derivados de modelos

univariados.

La heredabilidad para peso a la cosecha en el ambiente no afectado con EMB vari6 entre
lineas genéticas de 0.45 a 0.68 (Cuadro 4), aungue estos estimados fueron moderadamente
altos, estuvieron en el rango de los estimados por otros autores (Gitterle et al., 2005b;
Castillo-Juérez et al., 2007; Zhang et al., 2017). Al mismo tiempo, estos estimados fueron
mayores que los estimados por otros autores (Gitterle et al., 2005a; Campos-Montes et al.,
2013; Caballero-Zamora et al., 2015a; Caballero-Zamora et al., 2015b). Dado que los efectos
de ambiente comdn de familia no fueron incluidos en el modelo (por problemas de
convergencia), nuestros estimados podrian estar sesgados hacia arriba (Montaldo et al.,
2013). De cualquier manera, la exclusion de estos efectos se realizo en toda la poblacion
analizada, y, en ese sentido, los parametros estimados para las lineas genéticas, dentro de

ambientes pueden ser comparados en nuestro estudio.
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La heredabilidad para peso a la cosecha en los ambientes afectados con EMB vari6 entre 0.33
y 0.44 (Cuadro 4), estos valores se encuentran en concordancia con el estimado por Gitterle
et al. (2006b) aunque fueron mayores que el estimado por Caballero-Zamora et al. (2015b),

donde también se usaron datos recolectados en presencia de un brote natural de EMB.

La heredabilidad para peso a la cosecha en la linea de crecimiento en el ambiente afectado
con EMB fue menor (0.33) que en el ambiente no afectado con EMB (0.45) (Cuadro 4). Sin
embargo, esta diferencia no fue estadisticamente diferente (P = 0.478) debido a los grandes
errores estandar de estos estimados. Por otra parte, en la linea de resistencia, la heredabilidad
para peso a la cosecha fue menor en el ambiente afectado con EMB (0.44) que en el ambiente
no afectado con EMB (0.68) (Cuadro 4), y esta diferencia fue estadisticamente significativa
(P = 0.024), indicando la presencia de interaccion de genotipo por ambiente. En otras
palabras, la ganancia genética esperada para peso a la cosecha podria ser mayor en el
ambiente no afectado con EMB que en el ambiente afectado con EMB. Nuestros estimados
de heredabilidad para peso a la cosecha en la poblacion afectada con EMB (0.33 — 0.68)
(Cuadro 4) fueron mayores que los estimados por Caballero-Zamora et al. (2015b) también
en condiciones de brote de EMB (0.10), probablemente en razon a que nuestros modelos no

pudieron incluirse los efectos de ambiente comun de familia.

Al comparar los parametros genéticos entre lineas, observamos que la heredabilidad para
peso a la cosecha en el ambiente afectado con EMB fue menor en la linea de crecimiento
(0.33) que en la linea de resistencia (0.44), no obstante, esta diferencia no fue
estadisticamente significativa (P = 0.51), también debido a sus grandes errores estandar. La
heredabilidad para peso a la cosecha en el ambiente no afectado por EMB fue también menor
en la linea de crecimiento (0.45) que en la linea de resistencia (0.68), esta diferencia fue
estadisticamente significativa (P = 0.042), indicando una interaccion de genotipo por
ambiente. En este caso, esta interaccion significa que los efectos genéticos aditivos para peso
a la cosecha son diferentes entre lineas genéticas cuando el ambiente no es afectado por EMB.
De igual forma, esto también significa que se podria esperar una ganancia genética mayor

para peso a la cosecha en la linea de crecimiento que en la linea de resistencia.
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Nuestro estimado para la correlacion genética entre peso a la cosecha y supervivencia vario
entre 0.19 y 0.42 (Cuadro 3) usando los dos ambientes, no obstante, estos estimados fueron
obtenidos al usar los datos de los ambientes afectados con EMB y no afectados juntos. No
pudo ser estimada la correlacion genética dentro de ambientes por problemas de
convergencia. En cualquier caso, estos valores estuvieron en el rango de los reportados por
otros autores (Gitterle et al., 2005a) pero fueron menores que los estimados por Campos-
Montes et al. (2013) (0.56) y por Caballero-Zamora et al. (2015b) (0.67).

Un hallazgo interesante fue que la correlacidn genética para peso a la cosecha entre ambientes
afectados por EMB y no afectados fue muy diferente dentro de linea. Esta correlacion fue
0.91 (Cuadro 4) para la linea de resistencia, indicando que los efectos genéticos aditivos para
peso a la cosecha son muy similares en los dos ambientes, dado que esta correlacion no fue
estadisticamente diferente de 1 (P < 0.05). Sin embargo, en la linea de crecimiento, esta
correlacion genética fue negativa (-0.53) (Cuadro 4) y fue estadisticamente diferente de 1 (P
< 0.01), indicando que los efectos genéticos aditivos para peso a la cosecha son diferentes en
el ambiente afectado con EMB y en el no afectado, lo cual significa que los efectos genéticos
para peso a la cosecha en esta linea son muy sensibles a la presencia o no de EMB. De igual
manera, al comparar estas correlaciones genéticas entre lineas genéticas (0.91 vs -0.53) la
diferencia fue altamente significativa (P < 0.00001), mostrando que los efectos genéticos
aditivos para peso a la cosecha ente lineas en presencia o ausencia de EMB son muy

diferentes.

La heredabilidad para supervivencia en el ambiente afectado con EMB vari6 entre 0.07 y
0.16 (Cuadro 5) dependiendo de la linea genética. Estos valores concuerdan con los
encontrados por otros autores (Gitterle et al., 2005a; Gitterle et al., 2005b; Gitterle et al.,
20064a) pero fueron mayores que los estimados por Caballero-Zamora et al. (2015b) y Gitterle
et al. (2006b). Dentro de linea genética, la heredabilidad para supervivencia para el ambiente
afectado por EMB no fue estadisticamente diferente (P > 0.20) del estimado de heredabilidad
para el ambiente no afectado por EMB (Cuadro 5). En otras palabras, los efectos genéticos
aditivos para supervivencia son, dentro de linea, similares en los dos ambientes estudiados

(no son afectados por la presencia o ausencia de EMB). Conviene sefialar que no fue posible
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estimar la correlacion genética para supervivencia entre ambientes dentro de linea genética.
Por lo tanto, no es posible saber si los efectos genéticos aditivos para esta caracteristica son
los mismos para el ambiente afectado por EMB vy el no afectado en las lineas genéticas

estudiadas.

La heredabilidad para supervivencia en el ambiente no afectado por EMB vari6 entre 0.08 y
0.11 (Cuadro 5) dependiendo de la linea genética, estos valores son similares a los estimados
por otros autores (Gitterle et al., 2005a; Li et al., 2015; Lu et al., 2017) pero fueron menores
que los estimados por Tan et al. (2016) y mayores que los reportados en otros trabajos
(Campos-Montes et al., 2013; Caballero-Zamora et al., 2015b; Zhang et al., 2017).
Finalmente, la heredabilidad para supervivencia en el ambiente no afectado por EMB en la
linea de crecimiento (0.08) no fue estadisticamente diferente (P = 0.48) de la estimada para
la linea de resistencia (0.11) en el mismo ambiente. De manera interesante, en el caso del
ambiente afectado por EMB la heredabilidad para supervivencia en la linea de resistencia
(0.16) fue mayor (P = 0.013) que la estimada para la linea de crecimiento (0.07), mostrando

que los efectos genéticos aditivos para supervivencia entre lineas genéticas son diferentes.
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7. Conclusiones.

Los resultados mostraron que el peso corporal y la supervivencia a la cosecha variaron
dependiendo de la linea genética por la condicién ambiental, cuando el ambiente fue definido
por la presencia o no de EMB. Las heredabilidades para peso a la cosecha y supervivencia
fueron mayores en la linea de resistencia, que ha estado bajo seleccion sélo por dos afios, que
en la linea de crecimiento que ha sido seleccionada por 20 afios. Los analisis dentro de linea
genética por ambiente mostraron diferencias importantes si se comparan con los que
ignoraron la condicion ambiental de EMB, mostrando que existe interaccion genotipo por

ambiente.

La heredabilidad para peso a la cosecha parece ser menor en los ambientes afectados por

EMB que en los no afectados.

La correlacién genética entre ambientes en la linea de resistencia mostré que el peso a la
cosecha puede ser considerado como la misma caracteristica sin importar la condicién

ambiental de presencia o0 ausencia de EMB.

La correlacion genética entre ambientes fue negativa en la linea de crecimiento, mostrando
que el peso a la cosecha en el ambiente afectado por EMB es una caracteristica diferente al

peso a la cosecha en el ambiente en ausencia de EMB.
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8. Recomendaciones.

Nuestros resultados muestran que los programas de mejoramiento genético deben considerar
la interaccion de genotipo por ambiente cuando EMB prevalece en el ambiente donde seran

realizados.

La seleccion debe considerar la presencia o no de EMB, dado que la ganancia genética

esperada sera diferente dependiendo de la condicion ambiental de EMB.
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