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RESUMEN

RIVERO MARTINEZ PSIQUE VICTORIA. Pardmetros genéticos para peso corporal en un proceso
de seleccién intrafamiliar por etapas en Penaeus (Litopenaeus) vannamei. (Bajo la direccién de
HUGO HORACIO MONTALDO VALDENEGRO, GABRIEL RICARDO CAMPOS MONTES Y HECTOR
CASTILLO JUAREZ).

Se estimaron pardmetros genéticos en una poblacién de camarén blanco del Pacifico (Penaeus
(Litopenaeus) vannamei) sometida a un programa de mejoramiento genético, en el Noroeste
de México. Las caracteristicas analizadas fueron el peso corporal a las 12, 14 y 21 semanas
(P12, P14, P21) en jaulas familiares dentro de un nucleo genético y peso en estanqueria tipo
comercial a las 19 semanas (P19). La seleccién intrafamiliar se realizd a través de una
apreciacion visual y posteriormente con una maquina clasificadora de tallas. La informacion se
analizé utilizando modelos lineales mixtos multivariados. El modelo base consideré como
efectos fijos para P12, P14 y P21 el tanque y la densidad dentro de jaula; para P19 el estanque
y el sexo, y la covariable de edad para P12 y P19. Como efectos aleatorios se consideraron los
efectos genéticos aditivos y comunes de hermanos; y el modelo mas completo incluyé como
covariable el peso inicial (Pl), definido como el peso promedio familiar de los seleccionados en
la etapa previa para P14 y P21, para corregir los efectos de la seleccién intrafamiliar. Las
heredabilidades intrafamiliares (h2) estimadas con el modelo con Pl fueron en promedio 29%
menores a las estimadas con el modelo base. Las h2, fueron 0.15, 0.16, 0.25 y 0.61 para P12,
P14, P19 y P21, respectivamente. Las correlaciones genéticas se estimaron entre 0.26 y 0.82.
Los resultados indican que es posible obtener respuesta a la seleccidn intrafamiliar por etapas
asi como respuesta a la seleccién indirecta; sin embargo es necesario realizar estudios que
valoren las respuestas desde un enfoque costo-beneficio en los programas de seleccién de

este tipo en P. vannamei.

Palabras clave. Penaeus vannamei, parametros genéticos, seleccidn intrafamiliar por etapas,

peso corporal.



ABSTRACT

RIVERO MARTINEZ PSIQUE VICTORIA. Genetic parameters for body weight in Penaeus
(Litopenaeus) vannamei population with multiple stage and within-family selection. (Directed
by HUGO HORACIO MONTALDO VALDENEGRO, GABRIEL RICARDO CAMPOS MONTES and
HECTOR CASTILLO JUAREZ).

Genetic parameters for body weight were estimated in a genetic nucleus population of Pacific
white shrimp (Penaeus (Litopenaeus) vannamei) undergoing selection in the Northwestern of
Mexico. Analyzed traits were body weight for 12, 14 and 21 weeks (P12, P14 and P21,
respectively) measured in the inside facilities of the hatchery, and body weight at 19 weeks
(P19) measured in a commercial-like conditions pond. Within-family selection was performed
using a sorting machine after a previous manual separation of lighter animals based on a
subjective size assessment. Data was analyzed using multivariate lineal mixed models. Base
model considered tank, and density within cage as fixed effects for P12, P14 and P21 (with age
as a covariate for P12), while pond, sex and age as a covariate were used as fixed effects for
P19. The additive genetic effect and common to full-sibs effects were used as random effects.
The complete model also included initial body weight as a covariate (Pl), defined as the
average family body weight of the selected shrimp in the previous stage for P14 and P21, in
order to adjust for the within-family selection effects. Within-family heritabilities (h2)
estimated with the model that included Pl were on average 29% smaller that the estimated
with the base model. Estimated hvzv were 0.15, 0.16, 0.25, and 0.61 for P12, P14, P19, and P21,
respectively. Genetic correlations were estimated ranging between 0.26 and 0.82. The results
indicate that it is possible to get a multi-stage within-family selection response for body
weight, as well as an indirect selection response for this trait. However, cost-benefit analyses
are needed to assess the practical value of these multiple selection procedures from an

economic point of view in P. vannamei.

Keywords. Penaeus vannamei, genetic parameters, multistage within-family selection,

body weight.
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1. INTRODUCCION

A nivel mundial, entre el afios de 1990 y de 2010 la acuicultura fue el sector de la
produccién de alimentos con mayor crecimiento y con un importante impacto econdmico
(Carole, 2010; Godinez-Siordia et al., 2011; FAO, 2012), lo que ha llevado a este sector a
adoptar estrategias para mejorar la produccién, como son los programas de
mejoramiento genético. La produccién de camardn blanco del Pacifico (Penaeus
(Litopenaeus) vannamei) aporté 71.8% de 5.7 millones de toneladas de la produccidn total

de los crustaceos marinos en 2010 (Benzie, 2009; FAO, 2012).

El desarrollo y la aplicacidon de programas de seleccion genética es una estrategia comun
para aumentar la eficiencia econdmica y sostenibilidad del cultivo de camarén (Olesen et
al., 2008; Rye et al., 2010; Neira, 2010; Gjedrem et al., 2012). La eficiencia de estos
programas es crucial para el desarrollo de la acuicultura, ya que permite incrementar la
produccién, reducir los costos, aumentar la resistencia a enfermedades, mejorar la
utilizacién de recursos y la calidad del producto (Gjedrem, 2005; Martinez, 2005; Olesen et
al., 2008; Neira, 2010; Rye et al., 2010). Entre los criterios de seleccion comunmente
utilizados en acuicultura destacan las caracteristicas relacionadas con el crecimiento y la
supervivencia, debido a que el ingreso econdmico en la industria acuicola carnica depende
de la biomasa, la cual estd determinada por la cantidad y el peso corporal de los
organismos cosechados (Castillo-Juarez et al., 2007; Martinez y Figueras, 2007; Campos-

Montes et al., 2013).

En la camaronicultura, los programas de mejoramiento genético suelen estar basados
principalmente en procedimientos de seleccidon familiar e intrafamiliar (Gjedrem, 2005;
Rye et al., 2010). La alta capacidad reproductiva de P. vannamei invita a considerar el uso

de altas intensidades de seleccidn intrafamiliar, pero hay que tomar en cuenta las



restricciones técnicas y operativas para manejar un gran nimero de candidatos dentro de
las instalaciones de los nucleos genéticos con espacio limitado. Estos procedimientos de
seleccion son compatibles con los técnicas de ajustes sucesivos en la densidad, realizados
rutinariamente en los estanques en acuicultura para mantener la biomasa de organismos
dentro de limites adecuados (Martinez et al., 2006). Se tiene conocimiento de programas
de mejoramiento genético en camarén desarrollados en China por Global Gen, en Brasil
por Aguatec, en Colombia por CENIACUA, y en México por Maricultura del Pacifico S. A de
C. V, los cuales utilizan diversas estrategias de seleccién que tienen como eje las

selecciones familiar e intrafamiliar (Neira, 2010; Montaldo, 2014).

Para instrumentar un programa de mejoramiento genético es de suma importancia
conocer los pardmetros genéticos de las caracteristicas de interés, tales como la
heredabilidad y la correlacidon genética, ya que éstos permiten predecir la respuesta a la
seleccion para dichas caracteristicas (Gall, 1990; Falconer y Mackay, 1996). A pesar de que
el uso de la seleccion intrafamiliar por etapas en la camaronicultura es comun (Gjedrem,
2005; Rye et al., 2010), existe poca informacion acerca de los pardmetros genéticos
relacionados y de cudles son los modelos estadisticos mas adecuados para predecir la
respuesta de este método de seleccién. Por otro lado, el poder predecir la respuesta a la
seleccion intrafamiliar por etapas e indirecta sobre el objetivo de seleccién permitiria
hacer valoraciones econdmicas sobre la pertinencia de la implementaciéon de este

procedimiento en los nucleos genéticos de camaron.



2. HIPOTESIS
Existe variacidn y (co)variacidén genética aditiva intrafamiliar para el peso corporal de en

camaroén blanco del Pacifico (Penaeus (Litopenaeus) vannamei) a las 12, 14, 19 y 21

semanas de edad.

3. OBIJETIVO
El objetivo de este estudio fue estimar pardmetros genéticos (heredabilidad, correlaciones

genéticas, componentes de varianza y la heredabilidad intrafamiliar) para peso corporal a
las 12, 14, 19 y 21 semanas de edad en un proceso de seleccidn intrafamiliar por etapas en

camaron blanco del Pacifico (Penaeus (Litopenaeus) vannamei).



4. REVISION DE LITERATURA

4.1 Desarrollo de la produccion y los programas de mejoramiento genético en
Penaeus (Litopenaeus) vannamei
En los ultimos afios, la produccién global de camardn se incrementd considerablemente

(Benzie, 2009; Allan y Burnell, 2013). Esto fue asi gracias a la introduccion, adaptacion y
expansion del cultivo de P. vannamei (Benzi, 2009; Allan y Burnell, 2013). En el 2010, de
acuerdo a El estado mundial de la pesca y acuicultura 2012 (FAO), la mayor parte de la
produccién de camardn se obtuvo en Asia y América. P. vannamei es la especie de
camaron que mas aporta a la produccion mundial de crustaceos marinos (Benzie, 2009;
FAO, 2012) que por sus caracteristicas bioldgicas, tales como su alta fecundidad, la
fertilizacidn externa y los cortos intervalos generacionales, hace factible la oportunidad de

disefiar una amplia variedad de programas de mejoramiento genético.

Los principales aportes (cierre del ciclo de produccién y la implementacién de sistemas de
produccién intensivos) que establecieron la camaronicultura actual se desarrollaron
durante el siglo XX, en las décadas de los 70 y 80 (Fast y Lester, 1992; Martinez, 1993;
Benzi, 1998; Cock et al., 2009; Allan y Burnell, 2013). En los afios 90 inicid el uso de
elastdomeros como técnica de identificacion familiar, que es el método de identificacion
mas utilizado en los programas de seleccion en camardn de cultivo (Godin et al., 1996;
Arce et al., 2003; Neira, 2010). Lo anterior facilité el empleo de modelos lineales mixtos en
los programas de seleccion para la estimacidn de parametros genéticos y la prediccién de
los valores genéticos familiares empleados desde entonces en los programas de seleccidon
en camaronicultura para favorecer el incremento de la produccion (Gjerde y Rye, 1997;

Castillo-Juarez et al., 2007; Benzi, 2009; Neira, 2010).

Los objetivos de los programas de seleccién en camaronicultura en México se han
enfocado bdasicamente al incremento de la biomasa en el estanque, es decir, en

incrementar la supervivencia y el peso a la cosecha, misma que ocurre usualmente entre



las 17 y 27 semanas de edad (Pérez-Rostro e Ibarra, 2003; Castillo-Judrez et al., 2007;
SAGARPA, 2009). Estos programas han hecho, hasta muy recientemente, menos énfasis en
criterios como la resistencia a enfermedades, y ain menos en otros como el rendimiento,
la eficiencia reproductiva, la calidad cdrnica, y la tolerancia a la salinidad (Martinez y
Figueras, 2007; Neira, 2010; Caballero-Zamora et al., 2013). A nivel internacional se
conocen diversos programas de seleccién, algunos de los cuales se presentan el Cuadro 1

(Neira, 2010).

Cuadro 1. Informacion general registrada para programas de mejoramiento
genético en camaron blanco del Pacifico (Penaeus (Litopenaeus)

vannamei)

Pais Nombre de Ila Afno de Familias Caracteristicas Fuente
Institucion, inicio seleccionadas de
compaiiia fondos

China Global Gen 2007 288 3 Privada

Venezuela Aquamarina de la 1999 300 1 Mixta

Costa Shrimp Farm.
Universidad de
Oriente
Brasil Genearch 1998 60 2 Privada

Aquacultura/

Aquatec
Colombia  CENIACUA 1998 140 2 Mixta
México Maricultura del 2002 170 2 Privada

PacificoS. Ade C. V

Modificado de Neira, 2010

Diversos autores han descrito que las caracteristicas de importancia econémica en P.
vannamei poseen variacidn genética, lo cual ha permitido que los programas de seleccion
sean un factor clave para el desarrollo eficiente de su produccién (Gjerde y Rye, 1997; Rye,

2010). Estos programas de seleccidén se basan principalmente en seleccion familiar e



intrafamiliar, que en ambos casos se puede realizar en varias etapas (Gjerde y Rye, 1997;

Gjedrem, 2005; Rye et al., 2010; Campos-Montes, et al. 2013).

Para el disefio 6ptimo de un programa de seleccién es necesario estimar pardmetros
genéticos de manera precisa e insesgada; ademas de tener determinados el tamafio
efectivo de la poblacidon asi como la estructura de la poblacién base, el método de
seleccion, el desarrollo de estrategias de evaluacién, y el seguimiento del progreso
genético obtenido (Gall, 1990; Falconer y Mackay, 1996; Gjerde et al., 1996; Gjerde y Rye,
1997; Gjedrem, 2005; Martinez y Figueras, 2007; Bodin, 2008; Montaldo et al., 2012).

4.2 Componentes de (co)varianza y parametros genéticos
Para explicar la variacion fenotipica, es necesario analizarla en sus diferentes

componentes, los cuales se atribuyen a diferentes factores, denominados efectos. En
forma general, la varianza fenotipica (o) se descompone en las varianzas debidas a los
efectos ambientales y la explicada por los efectos genéticos (Falconer y Mackay, 1996). La
varianza fenotipica se representa de manera general como:
of =0 + o}

Donde O'GZ corresponde a la varianza genética, o es la varianza ambiental; en tanto que la
O'GZ se compone por la suma de las varianzas aditiva (67), varianza de dominancia (63) y la
varianza epistética (/) (Falconer y Mackay, 1996; Lynch y Walsh, 1998). En acuicultura es
comun considerar una varianza explicada por los efectos que son comunes a una familia
(f), los cuales estan asociados a efectos por compartir un ambiente comun, asi como a

efectos genéticos no-aditivos y maternos que son comunes a los hermanos (Falconer y

Mackay, 1996; Walsh y Lynch, 1999; Castillo-Juarez et al., 2007).



Sin embargo, para la estimacién de componentes de (co)varianza y en la prediccion de
valores genéticos en camaronicultura es necesario considerar la existencia de efectos
confundidos (maternos y de ambiente comun), esto es, efectos que no pueden separarse
en el andlisis. Esto deriva de problemas con las técnicas de identificacidon ya que, dado el
pequeiio tamafiio corporal de P. vannamei en edades tempranas, se mantiene por algunas
semanas a las familias de hermanos creciendo en un mismo tanque, en donde comparten
un ambiente comun (Montaldo et al,, 2012) separadas del resto de las familias. Otros
efectos que pueden influir en la estimacion de los pardmetros genéticos en
camaronicultura pueden ser los relacionados con los procesos de seleccidon asociados
indirectamente con la caracteristica de interés o la existencia de interacciones genotipo

por ambiente (Falconer y Mackay, 1996; Cameron, 1997; Schaeffer, 2010).

La seleccién es un factor que esta relacionado con la estimacién de los componentes de
(co)varianza. Este efecto estd determinado por la modificacidon de la frecuencia de los
alelos en la poblacién, originando una reduccién en la varianza genética debido al
desequilibrio y a la consanguinidad. En caso de no ser considerado este efecto en la
estimacidon de componentes de (co)varianza puede conducir a una sobreestimacion de los
mismos (Falconer y Mackay, 1996; Cameron, 1997; Muir, 2005; Bijma et al., 2007;

Schaeffer, 2010) y por lo tanto a una proyeccién inadecuada de la respuesta a la seleccion.

4.3 Estimacion de los componentes de varianza
Para la estimacidon de los componentes de la varianza fenotipica existen varios métodos,

entre los que destaca el denominado Modelo Animal - REML (Henderson, 1984; Mrode,
2005; Thompson et al., 2005). Esta metodologia permite considerar de forma simultanea
la informacién genealdgica y de produccién de los individuos de una poblacion corregida
para los efectos ambientales asi como el cambio de la varianza genética como
consecuencia del proceso de seleccién (Van Vleck, 1993; Lynch y Walsh, 1998; Mrode,

2005; Thompson et al., 2005).



Para realizar una evaluacion genética, se utilizan metodologias que consideran y eliminan
factores de confusidn, lo que permite aumentar la precision en la seleccién de los
candidatos a reproductores y separar los efectos genéticos aditivos de los demds efectos.
Por lo general, la varianza siempre se relaciona a efectos particulares que tienen un
impacto en las observaciones, esto quiere decir que entre mds efectos aleatorios, habra
mas componentes de los cuales se tenga que cuantificar la contribucién de cada uno de
ellos (Falconer y Mackay, 1996; Van der Werf y Goddard, 2003). Los factores ambientales
que tienen un impacto en las observaciones se pueden clasificar en dos: los efectos fijos y
los efectos aleatorios (Lynch y Walsh, 1998; Van der Werf y Goddard, 2003; Mrode, 2005;
Gjerdem y Baranski, 2009). Los efectos fijos son aquellos en que las clases o grupos
definidos comprenden todos los niveles posibles de interés (generalmente un numero
pequefio de clases), que pueden ser repetidos y que influyen de manera importante la
expresion del fenotipo (Van der Werf y Goddard, 2003; Mrode, 2005). En camaronicultura
algunos ejemplos de estos efectos son el sexo, la edad, y la densidad de siembra. Los
efectos aleatorios son aquellos que consideran un numero infinito de niveles y son
irrepetibles, entre los cuales estan los efectos genéticos no aditivos (explicados por los
efectos de epistasis y dominancia), y los efectos genéticos aditivos (los que pueden
transmitirse a la progenie). Algunos ejemplos de efectos aleatorios en camaronicultura
son el efecto de ambiente comuin de hermanos y el de tanque de crecimiento (Van der

Werf y Goddard, 2003; Mrode, 2005; Montaldo et al., 2012).

4.4 Heredabilidad
La heredabilidad (h?) es la proporcién de la varianza fenotipica que esta explicada por los

efectos genéticos aditivos, cuyo principal uso estd en la prediccion de la respuesta a la
seleccion. De manera general, las caracteristicas de baja heredabilidad presentan menor
respuesta a la seleccién que aquellas con alta heredabilidad (Falconer y Mackay, 1996;

Lynch y Walsh, 1998). La heredabilidad se representa como:



Algunos autores han estimado heredabilidades para el peso corporal en P. vannamei, por
ejemplo Pérez-Rostro et al. (1999) estimaron la heredabilidad para peso corporal a las 17
y 29 semanas de edad como 0.20 y 0.17, respectivamente, mientras que Argue et al.
(2002) estimaron la heredabilidad para el peso a las 21 semanas de edad como 0.70. Por
su parte, Gitterle et al. (2005) estimaron heredabilidades para el peso a la cosecha en
diferentes ambientes variando entre 0.11 y 0.45, mientras que Castillo-Judrez et al. (2007)
estimaron heredabilidades para el peso a los 130 dias de edad variando entre 0.24 y 0.35
en estanques con diferentes ambientes. De modo similar, Campos-Montes et al. (2013)
estimaron la heredabilidad para peso corporal a los 28 y 130 dias de edad como 0.13 y

0.21, respectivamente.

4.5 Heredabilidad intrafamiliar
La estimacion de la respuesta a la seleccién (cambio en la media poblacional de la

siguiente generacién explicada por efecto de la seleccidn) intrafamiliar implica realizar
modificaciones en los componentes de la ecuacion de la respuesta a la seleccidn individual
de manera que consideren el tipo y tamafio de las familias. Para estimar la heredabilidad
intrafamiliar hay que considerar el coeficiente de parentesco entre los miembros de la
familia y la variacion intrafamiliar (Falconer y Mackay, 1996; Walsh y Lynch, 1999). La
heredabilidad intrafamiliar se estima a partir de la siguiente ecuacién (Falconer y Mackay,

1996; Walsh y Lynch, 1999):

(1-7)

2 _ p2
hy = h a-0



Donde h’ es la heredabilidad de los fenotipos individuales, r es el parentesco genético
aditivo existente entre los miembros de la familia (0.5 para hermanos y 0.25 para medio
hermanos) y t es la correlacién fenotipica entre los miembros de la familia, la cual mide la
similitud entre los individuos del mismo grupo (Niemann-Sgrensen et al., 1985; Falconer y

Mackay, 1996) y su valor se estima a partir de la siguiente expresion (Mrode, 2005):

t =1h?+ f?

Donde r es el parentesco genético aditivo existente entre los miembros de la familia, h?
corresponde a la heredabilidad de los fenotipos individuales y f2 es igual a la proporcién

de la varianza fenotipica explicada por los efectos comunes de hermanos.

En comparacidon con la manera de predecir la respuesta a la seleccion masal, en la
ecuacion para predecir la respuesta a la seleccion intrafamiliar se utiliza una modificacién
de la h’ que, como se mencioné anteriormente considera el parentesco entre los
miembros de la familia y la variacion intrafamiliar (Falconer y Mackay, 1996; Walsh y
Lynch, 1999). Cabe esperar que la prediccién de la respuesta a la seleccidn intrafamiliar
sea menor que la respuesta a la seleccidon masal; ya que la primera Unicamente considera

la varianza genética aditiva intrafamiliar (Falconer y Mackay, 1996; Walsh y Lynch, 1999).

4.6 Efectos comunes de hermanos
Debido a la dificultad para utilizar métodos de identificacién individual originada por el

pequefio tamafio corporal de los organismos acuicolas en etapas tempranas, es necesario
mantener a los grupos de hermanos creciendo en un mismo tanque, es decir, en un
ambiente comun hasta que puedan ser identificados al menos familiarmente (Gjerde,
1996; Arce et al., 2003; Ninh et al., 2011; Sang et al., 2012). Lo anterior implica una posible
confusién entre las diferencias explicadas por los efectos genéticos de la familia (aditivos y

no aditivos), los efectos maternos (genéticos y ambientales) y las explicadas por factores
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ambientales comunes a la familia (por ejemplo, calidad de agua en el tanque y las
interacciones sociales), lo cual puede disminuir la precision de la estimacion de los
parametros genéticos vy, por lo tanto, la precision de la prediccién de la respuesta a la
seleccion, asi como de los valores genéticos predichos (Castillo-Judrez, 2007; Ninh et al.,

2011).

En acuicultura f se emplea para referirse a la proporcion de la varianza fenotipica
explicada por los efectos comunes de la familia de hermanos, los cuales se componen por
la suma de las varianzas de los efectos genéticos no-aditivos (0°na) y maternos (0% m) y al
efecto del ambiente del tanque de crecimiento (o%) (Sang et al., 2012; Campos-Montes et

al., 2013). En términos generales fz se representa con la siguiente expresion:

0%, + 02 + o?

f2 -
Sin embargo, para poder separar los efectos de familia de los efectos aditivos y de los
efectos ambientales es necesario contar con réplicas de las familias creciendo en
diferentes ambientes, usualmente en tanques o pequefios estanques (Ninh et al., 2011,
Montaldo et al., 2012), o bien utilizando sistemas de marcaje que permitan mezclar las
diferentes familias en los tanques o estanques disminuyendo de ese modo la confusion los

efectos genéticos y ambientales (Herbinger et al., 1999; Martinez, 2005; Borrell et al,,

2006; Martinez y Figueras, 2007).

El efecto de ambiente comun de estanque de crecimiento es una combinacién de factores
ambientales inherentes al mismo, como la densidad poblacional, calidad de agua,
disponibilidad de alimento, e interacciones sociales, entre otros (Kjgglum et al., 2005;
Cobcroft and Bettaglene, 2009). Estos efectos de ambiente comun pueden en algunos

casos (por estructura de poblacion, o por uso de modelos inapropiados) generar
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sobreestimacién de los pardmetros genéticos de las poblaciones de camarén (Montaldo et
al., 2012). Por ejemplo, en el caso de la calidad de agua, cuando una familia se encuentra
en un espacio fisico restringido una mayor cantidad de individuos implica mayor cantidad
de desechos lo que puede llevar a una menor calidad de agua, influyendo en el desarrollo
de los organismos (Avnimelech, 2006). Con respecto, al efecto de las interacciones
sociales, principalmente las de competencia (por alimento) entre los individuos tiene un
impacto en el desarrollo de un individuo y sobre el rendimiento de los otros individuos,
(Falconer y Mackay, 1996; Schaeffer, 2010). Algunos autores como Muir (2005), Bijma et
al. (2007) y Bayot et al. (2014) relacionan la competencia o interacciones sociales dentro

de grupos con el cambio genético de la poblacién.

En P. vannamei, algunos autores han estimado la magnitud de estos efectos. Castillo-
Judrez et al. (2007) estimaron la proporcién de efectos comunes para peso a los 130 dias
de edad en diferentes ambientes variando entre 0.06 y 0.13, mientras que Campos-
Montes et al. (2013) estimaron dicha proporcién de efectos comunes para peso a los 28 y

130 dias de edad como 0.08 y 0.11, respectivamente.

4.7 Correlacion genética
La correlacidn genética (r;) mide el grado de asociacidén genética entre dos caracteristicas,

inducida por la pleiotropia y el ligamiento, que expresa en qué grado las dos
caracteristicas estan influenciadas por los mismos genes (Falconer y Mackay, 1996; Lynch
y Walsh, 1998). La correlacidon genética puede tomar valores entre -1.0 y 1.0 y puede ser

calculada de la siguiente manera:

0GA,GB

TG -
06A0GB

Donde 04 6 €5 la covarianza genética aditiva de las caracteristicas A y B, mientras que

Oca Y Ogp corresponden a las desviaciones estandar genéticas aditivas de las
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caracteristicas A y B, respectivamente. La manera en que estdn asociadas genéticamente
las caracteristicas involucradas dependera del signo y de la magnitud de la r; (Falconer y

Mackay, 1996; Lynch y Walsh, 1998).

En los programas de mejoramiento genético es importante conocer la magnitud de las
correlaciones genéticas existentes entre las caracteristicas de interés, para optimizar el
trabajo de seleccion y controlar, en lo posible, las respuestas correlacionadas a la
seleccion (Gjedrem, 2005). Para P. vannamei, algunos autores han estimado correlaciones
genéticas para peso corporal total y la longitud total a las 17 y 23 semanas de edad como
0.53; yalas 17 y 29 semanas de edad como 0.66 (Pérez-Rostro e Ibarra, 2003), asi como la
correlacién genética para peso corporal a los 28 y 130 dias de edad como 0.56 (Campos-
Montes et al.,, 2013) y la correlacion genética del peso corporal (58 dias de edad)con el

ancho del cefalotérax como 0.98 (Pérez-Rostro et al., 1999).

4.8 Métodos de seleccion
La eficiencia de un programa de seleccidn reside de manera importante en los parametros

genéticos de las caracteristicas de interés, tales como la heredabilidad y la correlacion
genética, ya que permiten predecir la respuesta a la seleccidn para las caracteristicas de
interés (Gall, 1990; Falconer y Mackay, 1996; Gjerde et al., 1996; Gjerde y Rye, 1997;
Gjedrem, 2005; Martinez y Figueras, 2007; Bodin, 2008). Por ello, independientemente del
método de seleccidn, se requiere de la estimacion precisa de los parametros genéticos. En
el caso de la seleccién individual o masal, la h? juega un papel importante para predecir la
respuesta a la seleccién (R,,) y para hacerlo se utiliza la siguiente féormula (Falconer y

Mackay, 1996):

Rm = iO_phz
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Donde i corresponde a la intensidad de seleccidn, op es la desviacion estandar fenotipica y

h?%es la heredabilidad de los fenotipos individuales.

Para predecir la respuesta a la seleccion cuando se utilizan métodos de seleccidon
familiares (familiar e intrafamiliar), se tiene que realizar modificaciones para la estimacion
de los pardmetros genéticos, misma que consideran el tipo y tamano de familia. En el
Cuadro 2 se muestra un resumen de las férmulas de las heredabilidades modificadas para

cada método familiar.

Cuadro 2. Cuadro de formulas de las heredabilidades para los métodos de seleccion
familiares

Método de seleccion Familiar Intrafamiliar
Heredabilidad B2 = n? 1+(n—Dr B2 = p2 1-7)
1+ (n—-1)t 1-1

Donde n es el numero de individuos de las familias, r es el parentesco genético aditivo existente entre
los miembros de la familia y t es la correlacion fenotipica entre los miembros de la familia. (Falconer y
Mackay, 1996)

En el caso de la seleccion familiar, que consiste en elegir reproductores en funcién de los
promedios familiares para los criterios de seleccion segin el objetivo de seleccion del
programa (Falconer y Mackay, 1996; Walsh y Lynch, 1999), y para la prediccién de la
respuesta a la seleccion familiar (R,) se hace con base en la siguiente la ecuacidn (Falconer

y Mackay, 1996):

1+(n—Dr
Jn[1 + (n— 1t]

Rb = iaphz

Mientras que, la seleccién intrafamiliar se basa en la superioridad de los individuos dentro
de su familia (Falconer y Mackay, 1996; Walsh y Lynch, 1999). Para predecir la respuesta a

la seleccién intrafamiliar (Ry) se emplea la siguiente ecuacion (Falconer y Mackay, 1996):
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R, = ioph?(1—1)

Cuando se quiere incrementar el mérito genético empleando caracteristicas
correlacionadas, se utiliza la seleccion indirecta (correlacionada) y/o la seleccién por
etapas que, en términos generales en acuicultura, son una alternativa para incrementar el
peso a la cosecha que consideran como criterios de seleccién el peso o talla corporal a
diferentes edades (Martinez et al., 2006; Campos-Montes et al., 2013). En el caso de la
seleccion indirecta y por etapas, para estimar las respectivas respuestas a la seleccidn se
utiliza el producto de la raiz cuadrada de la heredabilidad las caracteristicas involucradas
(Ay B) y de la correlacidn genética entre ellas (hyhg7;) que se denomina co-heredabilidad
y que es el equivalente de la h? en la prediccion de la respuesta a la seleccién masal
(Falconer y Mackay, 1996). Por lo que la eficiencia de la respuesta a la seleccién de los
métodos indirectos y por etapas depende de los valores de heredabilidad de las
caracteristicas involucradas (criterios de seleccién) y de la correlacidon genética entre ellas
(Falconer y Mackay, 1996). Por ejemplo, si en un programa de seleccién por etapas la rg
entre las caracteristicas involucradas es baja, la eficiencia del método también sera baja,
lo mismo cabe esperar si la h’ de la primera caracteristica es menor que la de la
caracteristica evaluada posteriormente (Falconer y Mackay, 1996). La siguiente expresion
corresponde a la ecuacidon para la estimacion de la respuesta a la seleccidon

correlacionada:

RCB = ihAhBTGO'PB

Donde i es la intensidad de seleccién, h, es la raiz cuadrada de la heredabilidad de la

caracteristica A, hg es la raiz cuadrada de la heredabilidad de la caracteristica B,
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corresponde a la correlacion genética entre Ay B; y gp,, es la desviacion estandar de la

caracteristica B.

En el caso de la respuesta a la seleccidon por etapas, ésta se estima con la siguiente
ecuacion, en la cual el criterio en el que se mide la ultima etapa (la caracteristica B)

corresponde al objetivo de seleccidn:

RxE = (iAhAhBrGABO-Ba) + iBTTlBO'Bd

Donde iy e iy corresponden las intensidades de seleccion realizadas en las caracteristica A
y B, mientras que hyy hp corresponden a la raiz cuadrada de las heredabilidades de las
caracteristicas A y B, respectivamente; 1. s la correlacion genética entre Ay B, gg, es
la desviacion estandar de la caracteristica B antes de la seleccion, rpy, corresponde a la
precision, y og4 €s la desviacidn estandar de la caracteristica B después de la seleccion.
Bulmer (1971) corrige la reduccidn de la varianza (op,) a través de un factor de reduccidn
(k), que esta en funcidén de la intensidad de seleccidn por truncacion, con la siguiente

formula:

k=i(i—x)

Donde i es la intensidad de seleccién, x corresponde a la desviacion de la media

poblacional correspondiente al punto de truncacion.
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5. MATERIAL Y METODOS

5.1Ubicacion y formacion de familias
Se utilizé informacién de 170 familias generadas en el afio 2011 en el Nucleo Genético de

Maricultura del Pacifico SA de CV, que es una empresa dedicada a la produccién de larva
de camardn blanco del Pacifico localizada en el municipio El Rosario en el estado de

Sinaloa, México.

Los progenitores seleccionados de la generacion anterior fueron marcados
individualmente con elastdmeros de colores inyectados en el Ultimo segmento abdominal
alrededor de los 45 dias posteclosién y, posteriormente con anillos colocados en un
pedunculo ocular entre los 10 y 12 meses de edad. Después fueron colocados, separados
por sexo, en estanques de maduracién de 12 x 3 m, con una columna de agua de 0.35m, a
una densidad de 8 camarones/m? y mantenidos a una temperatura variando entre 28 y
29° C, con una salinidad de 34 ppt y recambio diario de agua de 400%. La alimentacién se
basod en alimento comercial con 35 a 40% de proteina. Dos o tres semanas después de la
aclimatacién de los camarones en los estanques de maduracidn se realizd la ablacion
ocular unilateral en las hembras para acelerar el proceso de maduracién gonadal. La
reproduccién se realizé utilizando inseminacién artificial (1 macho por 2 hembras)

evitando apareamientos donde se obtuviera una consanguinidad mayor a 6.25%.

Las hembras inseminadas fueron colocadas en tanques de 200 L en donde ovopositaron
entre 5y 6 horas después de inseminadas, para luego ser regresadas a los estanques de
maduracion. Los huevos fueron recolectados y lavados con una solucién de yodo a 96 g/L
y colocados en cubetas de 15 L, donde se mantuvieron en suspensiéon empleando
aireacion constante. Entre 10 y 12 horas después, los nauplios y huevos no eclosionados
fueron recolectados y colocados en cubetas con 15 L de agua. El nimero de huevos y de

nauplios por hembra se estimd usando el promedio de los conteos de tres muestras de 1
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ml, tomados desde el tanque. Para satisfacer el nimero de nauplios requerido por familia
para las siguientes fases del proceso productivo, se descartaron los desoves con conteos

de nauplios menores a 25, 000.

Los nauplios fueron colocadas en tanques blancos de 200 L a una densidad aproximada de
50 nauplios V/L, y sin ajuste de densidad durante el periodo experimental (28 dias). La
condiciones del agua consistieron en una aireacidn constante, una salinidad de 33 g/L, y

una temperatura promedio de 33°C.

La alimentacion de los organismos estuvo basada en micro-pellets comerciales con un
contenido de proteina entre 40 y 50% y de 8 a 10% de lipidos, microalgas del género
Chaetoceros spp. y espirulina comercial, ademds de Artemia spp. La dieta fue ajustada de

acuerdo al estadio de crecimiento de los animales.

5.2Proceso de seleccidon intrafamiliar
Cada familia se dividié en dos grupos, el primer grupo fue utilizado en los procesos de

seleccion intrafamiliar, y el segundo grupo para realizar las evaluaciones genéticas de
familias en estanques que simulan las condiciones comerciales de engorda. En el primer
grupo se sembraron 2,500 organismos de cada familia, los cuales se mantuvieron
separados en jaulas familiares (hermanos) distribuidas en 6 tanques de concreto con

capacidad de 40 m>.

A las 12 y 14 semanas de edad se tomd una muestra aleatoria de 40 individuos (poblaciéon
no seleccionada) y se obtuvieron los pesos corporales individuales, a partir de los cuales se
estimaron el peso y desviacion estandar de cada familia antes del proceso de seleccién
intrafamiliar. Posteriormente, por medio de apreciacion visual se desechd una proporcion
de animales que a criterio de los operarios eran de menor talla. De los organismos

restantes se seleccionaron 800 y 200 organismos a las 12 y 14 semanas, respectivamente,
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utilizando una maquina clasificadora de tallas (Aquatic EcoSystems®), ajustandose las
aperturas de los rodillos para cada familia dependiendo de su talla. En caso de no
completar los individuos necesarios, los organismos que no fueron seleccionados
previamente volvian a pasar por la maquina clasificadora, a la cual se le habia cerrado la
distancia entre rodillos. Una vez completada la cantidad necesaria de organismos se tomo
otra muestra aleatoria de 40 individuos que fueron considerados para obtener el peso
promedio de los seleccionados (poblacidn seleccionada). A las 14 semanas los animales
seleccionados de cada familia fueron trasladados a una jaula por familiade 1.5x2 x 1.5 m
en un estanque de 28 x 42 m donde a las 21 semanas de edad se realizé un tercer proceso
de seleccién intrafamiliar con base en el peso corporal individual, seleccionado de 175
individuos el 17% de machos y el 28% de hembras disponibles de cada familia a las 21

semanas de edad.

Del segundo grupo, a los 8 semanas de edad, un conjunto de animales elegidos al azar de
cada familia fue identificado con elastdmeros de colores inyectados en la masa muscular
del ultimo segmento abdominal, cuya combinacidn de colores (blanco, naranja, rojo,
morado, azul y verde) y posiciones (uno a cada lado del camarén y otro en la parte dorsal)
representa el cddigo para la identificacidon de las diferentes familias. Se trasladaron 35
organismos elastomerizados de cada familia a cuatro ambientes diferentes. Dos de ellos
ubicados en Los Pozos, Sinaloa en donde se sembraron a densidades 10 y 30
organismos/m?; y los otros ambientes, en 2 estanques del laboratorio de Bahia de Kino,
Sonora con una densidad promedio de 38.6 organismos /m?. Se obtuvo el peso individual

y se identificé el sexo a las 19 semanas de edad.

Para el peso corporal a las 12 y 14 semanas de edad se utilizaron 13,587 y 13,557 registros,
respectivamente; 14,442 registros para el peso a las 19 semanas, y 8,696 registros para el
peso corporal a las 21 semanas. La informacidon genealdgica utilizada corresponde a 10

generaciones, que incluye los afios 2002 a 2011.
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5.3 Peso inicial e intensidad de seleccion realizada y esperada
Con la finalidad de considerar el efecto de la seleccidn en la estimacién de los parametros

genéticos se consideré el peso inicial o la intensidad de seleccidn en cada etapa como
covariables en la modelacién. El peso inicial considerado para las 14 y 21 semanas se
estimdé como el peso promedio familiar de los animales seleccionados en la etapa previa,
esto es, a las 12 y 14 semanas, respectivamente. En cuanto a las intensidades de selecciéon
realizada (ISR) y esperada (ISE) para 14 y 21 semanas de la etapa previa, es decir las
aplicadas a las 12 y 14 semanas, respectivamente, la primera se estimd a partir del
diferencial de seleccién (obtenido a partir de la diferencia del peso promedio de cada
familia de la poblacion seleccionada y la poblacidon no seleccionada) para las 12 y 14
semanas de edad entre la desviacidon estandar de la poblaciéon no seleccionada. Mientras
que la intensidad de seleccién esperada, asumiendo normalidad y seleccion por
truncacién (Falconer y Mackay, 1996) se estimd, utilizando la tabla de intensidades de
seleccion presentada por Van Vleck, (1993), a partir de la proporcion de seleccionados con
el nimero de candidatos disponibles obtenido a las 12 y 14 semanas de edad, los cuales

estan definidos por la supervivencia de cada familia.

5.4 Estimacion de componentes de (co)varianza
La estimacion de los componentes de (co) varianza para peso corporal alas 12, 14,19y 21

semanas de edad se realizd utilizando modelos lineales mixtos multivariados
(considerando la matriz de relacién genética aditiva A) usando el programa ASReml
(Gilmour et al., 2009). Con la finalidad de evaluar el efecto de la seleccion en etapas
previas en el peso corporal a las 14 y 21 semanas se probaron cuatro modelos con
diferentes alternativas, los cuales se presentan en el Cuadro 3. Los efectos aleatorios en
todos los modelos para cada caracteristica fueron el efecto genético aditivo del animal, el

efecto comun de hermanos y el residuo.
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El modelo mixto bdsico (Modelo ) en términos matriciales es:

y=Xp+Zu+Wf+e

Donde y representa el vector de observaciones para peso corporal a las 12, 14, 19 y 21
semanas de edad, 8 es el vector de efectos fijos descrito en el Cuadro 7, u es el vector de
efectos genéticos aditivos del animal, u ¥~ MVN (0, G) donde G = Gy ® A, donde Gy es la
matriz simétrica de (co)varianzas entre los efectos del animal para las cuatro
caracteristicas y A es la matriz de relacién genética aditiva entre todos los camarones en el
pedigri (genealogia), mientras que ® es el producto de Kronecker, f es el vector de efectos
aleatorios comunes de hermanos para todas las caracteristicas, f~ MVN (0, F); donde F =
Fo ® I , donde Fy es una matriz de (co)varianzas de efectos comunes de hermanos para
todas las caracteristicas, e I es una matriz de identidad de orden apropiado, y e es un
vector de efectos aleatorios ambientales, e ~ MVN (0, R) donde R = Ry ® I, donde Ry es la
matriz de (co)varianzas entre las caracteristicas donde las covarianzas entre caracteristicas
se fijaron a cero, ya que las mediciones se realizaron en diferentes animales para todas las
caracteristicas (como en Su et al.,, 2002), e I es una matriz de identidad de orden
apropiado. En tanto X, Z y W son matrices de incidencia relacionadas a las observaciones
de los efectos fijos, los efectos genéticos aditivos del animal, y efectos de ambiente

comun de hermanos, respectivamente.
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Cuadro 3. Efectos fijos incluidos en los modelos multivariados probados en este
estudio

Modelo Variable  Efectos fijos
Modelo | P12 Estanque, densidad, edad
P14 Estanque, densidad
P19 Lugar, sexo, edad
P21 Densidad
Modelo Il P12 Estanque, densidad, edad
P14 Estanque, densidad, peso inicial
P19 Lugar, sexo, edad
P21 Densidad, peso inicial
Modelo Il P12 Estanque, densidad, edad
P14 Estanque, densidad, intensidad de seleccion
P19 Lugar, sexo, edad
P21 Densidad, intensidad de seleccion esperada
Modelo IV P12 Estanque, densidad, edad
P14 Estanque, densidad, intensidad de seleccion, peso inicial
P19 Lugar, sexo, edad
P21 Densidad, intensidad de seleccion, peso inicial

P12= Peso a las 12 semanas, P14= Peso a las 14 semanas, P19= Peso a las 19 semanas y P21= peso a
las 21 semanas

Para elegir el modelo mas adecuado para la estimacidon de los componentes de varianza,
los modelos se compararon utilizando la prueba de razdén de verosimilitud (LRT), en la cual
el modelo completo incluyé el peso inicial o la intensidad de selecciéon y el modelo

reducido no: LRT= 2 (log (mc) -log (mr)), donde mc es la verosimilitud del modelo
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completo y mr es la verosimilitud del modelo reducido. Posteriormente la LRT se comparé
con una distribucion x2 con un grado de libertad utilizando una regién de una cola de

rechazo.

5.5 Estimacion de parametros genéticos
La heredabilidad (h%) y la proporcién del efecto comin de familia (f) se estimaron como la

proporciéon de cada efecto aleatorio con respecto a la varianza fenotipica, mientras que la

correlacién genética (rg) y la correlacién entre los efectos comunes de familia fueron

estimados con las respectivas covarianzas divididas entre el producto de sus
. .. , . 2

correspondientes desviaciones estandar. Una vez estimados h° vy fz se construyeron

intervalos de confianza a partir de sus respectivos errores estandar (suponiendo

normalidad) para determinar si los estimados obtenidos son diferentes de cero (p<0.05).

La h’, se estimé de acuerdo a la ecuacién presentada por Falconer y Mackay (1996), vy
Walsh y Lynch (1999). En donde el valor de el parentesco genético aditivo entre los
miembros de la familia (r) se consideré6 como 0.5 dado que se trata de familias de

hermanos. Mientras que la correlacidn intraclase se estimé como:
t=rh*+f2
2 .7 . 7. .
Donde f“ representa la proporcion de la varianza fenotipica explicada por los efectos

comunes para hermanos y W corresponde a la heredabilidad de los fenotipos individuales

(Falconer y Mackay, 1996; Walsh y Lynch, 1999).
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6. RESULTADOS

La estadistica descriptiva para el peso corporal individual, peso promedio familiar, el peso
promedio por estanque y de la intensidad de seleccién (realizada y esperada paralas 12y
14 semanas se muestra en los Cuadros 4, 5, 6 y 7 respectivamente. En el Cuadro 8 se
muestran los coeficientes de determinacién y regresion para el peso inicial y la intensidad
de seleccion de las regresiones multiples probadas para peso a las 14 y 21 semanas. En el
Cuadro 9 se muestran los componentes de varianza y en el Cuadro 10 se muestran los
pardmetros genéticos estimados con los modelos | y Il. Mientras que en el Cuadro 11 se

encuentran los parametros genéticos intrafamiliares.

6.1Peso inicial e intensidad de seleccion
En los analisis preliminares ISR e ISE se probaron como covariables, en donde se observd

que el efecto de la ISR no fue significativo (P>0.05), pero el efecto la ISE fue significativo
(P<0.05); por lo que se incluyé ISE en la modelacion final. Los valores de ISE se
encontraron entre 0.09 y 1.12 desviaciones estandar para el peso a las 12 semanas, y
entre 1.118 y 1.400 desviaciones estandar para el peso a las 14 semanas (Cuadro 7). En
cuanto a la asociacién del peso inicial y la ISE para ambas etapas (14 y 21 semanas) el
coeficiente de determinacidn ajustado de los modelos fue inferior a 0.10. En el caso del
peso a las 14 semanas los coeficientes de regresién lineal y cuadratico fueron negativos
(P<0.05) mientras que en el caso del peso a las 21 semanas el coeficiente de regresion
lineal fue negativo (P<0.05) y el coeficiente de regresion cuadratico fue negativo pero no

significativo (P>0.05), por lo que fueron considerados ambos efectos en la modelacién.

6.2Parametros genéticos
Como se observa en el Cuadro 10, las heredabilidades estimadas dentro del nucleo para el

peso corporal alas 12, 14 y 21 semanas de edad con los Modelos | y Il variaron entre 0.22
y 0.67, mientras que con los Modelos Il y IV fluctuaron entre 0.23 y 0.61. En todos los

modelos la heredabilidad muestra un incremento en su magnitud a través de cada una de
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las etapas. Con los Modelos Il y IV las heredabilidades para las 12 y 14 semanas de edad
fueron similares y a las 21 semanas de edad aumentd, mientras que para el peso a las 19
semanas de edad (peso a la cosecha) en todos los modelos, las heredabilidades obtenidas
tuvieron un valor intermedio. En cuanto a los valores de las proporciones de efectos
comunes de hermanos variaron entre 0.07 y 0.18 con los Modelos | y lll, en tanto que con
los Modelos Il y IV oscilaron entre 0.07 y 0.12. Por otra parte, en todos los casos las
correlaciones genéticas fueron positivas y con los Modelos | y Il se encontraron en un
rango que varié entre 0.29 y 0.95, mientras que con los Modelos Il y IV variaron entre 0.26
a 0.82. Asimismo, las correlaciones de efectos comunes de hermanos variaron entre 0.08 y

0.50 con los Modelos | y IIl; y entre -0.02 y 0.47 con los Modelos Il y IV.

De acuerdo a la LRT los mejores modelos fueron el Il y el IV. Al considerar las
caracteristicas de los efectos de la seleccién involucrados y la simplicidad del modelo, se
eligié el Modelo Il como el mejor. Los parametros genéticos intrafamiliares se estimaron a

partir de los componentes de varianza obtenidos con los Modelos | y Il

6.3 Parametros genéticos intrafamiliares
Las heredabilidades intrafamiliares para las 12, 14, 19 y 21 semanas de edad, con el

Modelo | fueron estimadas como 0.14, 0.23, 0.24 y 0.72, respectivamente, mientras que
con el Modelo Il fueron estimadas como 0.15, 0.16, 0.25 y 0.53, respectivamente.
También puede observarse una reduccion de la heredabilidad intrafamiliar estimadas con
el Modelo Il con respecto a las estimadas con el Modelo | del 30% y del 26% en las edades

con efectos de la seleccidn (14 y 21 semanas de edad).
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Cuadro 4. Estadistica descriptiva para peso corporal individual de Penaeus
(Litopenaeus) vannamei a las 12, 14, 19 y 21 semanas de edad

Edad N Mediat D.E c.Vv Min Max Edad
(Semanas) (8) (%) (g) (g) (dias* D.E)
12 6798 3.6+1.0 28.4 0.4 9.4 80.4+5.3
14 6781 12.2+1.7 13.8 1.3 20.3 94.4+5.3
19 14442 23.4+3.9 16.8 8.2 45,5 1359+6.0
21 1696 27.2+3.1 11.4 17.5 415 148.4+5.4

N= Num de registros, D.E = desviacion estandar, C.V = coeficiente de variacion, Min= minimo,
Max= mdximo y Edad = edad promedio en dias

Cuadro 5. Estadistica descriptiva para peso promedio familiar de Penaeus
(Litopenaeus) vannamei a las 12, 14, 19 y 21 semanas de edad

Edad N Mediat D.E C.V (%) Min Max Edad
(Semanas) (8) Mediaz D.E (8) (g) (diast D.E)
12 170 3.6+£0.6 23.1+5.9 2.5 6.8 80.4+54
14 170 12.2+1.0 11.2+23 9.9 14.9 94.4+5.4
19 170 234+1.7 15.1+2.4 18.7 27.4 136.0+5.4
21 170 27.2+2.2 81122 21.4 32.7 148.4+5.4

N= Num de registros, D.E = desviacién estandar, C.V= coeficiente de variacién, Min= minimo,
Max= maximo y Edad = edad promedio en dias

Cuadro 6. Estadistica descriptiva para peso promedio por estanque de Penaeus
(Litopenaeus) vannamei 19 semanas de edad

Estanque N Mediat D.E c.v Min Max Edad
(8) (%) (g) (8) (diast D.E)
1 3312 25.1+4.0 15.9 8.8 45,5 131.9+5.3
2 1973 26.6+3.8 14.2 9.9 39.0 133.8+5.4
3 4851 23.0+3.2 13.7 8.9 35.4 138.3+5.4
4 4306 21.1+3.1 14.8 8.2 315 137.3+5.4

N= Num de registros, D.E = desviacién estandar, C.V= coeficiente de variacién, Min= minimo,
Max= maximo y Edad = edad promedio en dias
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Cuadro 7. Estadistica descriptiva para la intensidad de seleccion realizada (ISR) y
esperada (ISE) en Penaeus (Litopenaeus) vannamei a las 12 y 14 semanas

Edad N Mediat D.E Cc.v Min Max
(%)
ISR
12 170 0.55+ 0.3 58.9 -1.44 1.54
14 170 0.39+0.3 71.4 -0.39 1.28
ISE
12 170 0.67+0.3 41.8 0.09 1.12
14 170 1.24+ 0.0 3.5 1.12 1.40

N= Num de registros, D.E = desviacién estandar, C.V= coeficiente de variacién, Min= minimo, Max=
maximo

Cuadro 8. Coeficiente de determinacién (R?) y de regresion lineal (B1) y cuadratico (B2)
para peso inicial e intensidad de seleccién a las 14 y 21 semanas

R’ B1 B2
(P) (P)
P14
0.07 -0.436 -2.830
(0.0106) (0.0005)
P21
0.02 -2.847 -1.714
(0.0304) (0.9005)

P14= peso inicial a las 14 semanas, P21= peso inicial a las 21 semanas y P= significancia
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Cuadro 9. Componentes de varianza para el peso a las 12, 14, 19 y 21 semanas de edad
en Penaeus (Litopenaeus) vannamei en un proceso de seleccidn intrafamiliar por etapas

Modelo M-I M-Il M-Il M-IV
VA
12 0.21 0.21 0.21 0.21
14 0.88 0.62 0.92 0.64
19 4.14 4.32 4.14 4.31
21 7.27 5.68 441 5.59
VF
12 0.10 0.09 0.09 0.09
14 0.35 0.30 0.35 0.30
19 0.85 0.79 0.86 0.79
21 1.96 1.13 2.00 1.08
VE
12 0.64 0.64 0.64 0.64
14 1.54 1.66 1.52 1.65
19 6.72 6.63 6.72 6.63
21 1.70 2.48 1.63 2.52
VP
12 0.94 0.94 0.94 0.94
14 2.77 2.59 2.79 2.59
19 11.71 11.74 11.71 11.79
21 10.93 9.29 11.03 9.19
LL -3724.39 -3713.95 -3723.71 -3711.78

VA= varianza genética aditiva, VF= varianza de efectos comunes de hermanos, VE= Varianza residual
y VP= varianza fenotipica. M-I1= Modelo |, M-lI= Modelo 1I, M-lll= Modelo Ill y M-IV= Modelo IV. LL=
logaritmo de verosimilitud.

M-I sin efectos

M-Il Peso inicial

M-Il ISE

M-IV Peso inicial e ISE
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2
Cuadro 10. Heredabilidades (h ), proporciones de efectos comunes de hermanos

2
(f ), correlaciones genéticas aditivas y de efectos comunes de hermanos para el
peso a las 12, 14, 19 y 21 semanas de edad en Penaeus (Litopenaeus) vannamei en
un proceso de seleccion intrafamiliar por etapas

Modelo Edad 12 14 19 21 £
semanas

M-I 0.22+0.07 0.48+0.18 0.29+0.19 0.48+0.19  0.10%0.03
M-Il 0.2330.07 0.29+0.19 0.31#0.19 0.46+0.20  0.10+0.03
M-Il 12 0.22+0.07 0.47+0.19 0.29#0.19 0.45+0.20  0.10+0.03
M-IV 0.23#0.07 0.26#0.23 0.32+0.19 0.41#0.21  0.10£0.03
M-I 0.4740.17 0.32#0.09 0.34+0.18 0.95+0.07  0.13+0.04
M-Il 0.27+0.20  0.24%0.08 0.44+0.17 0.82+0.13  0.12+0.03
M-I 14 0.50£0.18  0.33%0.09 0.34+0.18 0.95+0.07  0.12+0.04
M-IV 0.30+0.20  0.25%0.08 0.43+0.17 0.81#0.13  0.12+0.03
M-I 0.08+0.29  0.40+0.22 0.35%0.08 0.48+0.16  0.07+0.03
M-Il 0.05+0.26  0.44+0.22 0.37¢0.09 0.52+0.16  0.07+0.03
M-Il 19 0.08+0.24 0.42+#0.22 0.35%0.08 0.47+0.16  0.07%0.03
M-IV 0.06+0.26  0.47+0.22 0.37¢0.09 0.51+0.16  0.07%0.03
M-I 0.22#0.22 0.10+0.19 0.15%0.28 0.67+0.17  0.18+0.07
M-Il -0.0240.28 0.07+0.28 0.06+0.35 0.6130.16  0.12+0.06
M-I 21 0.28+0.22  0.40+0.19 0.21+0.28 0.67%0.17  0.18+0.07
M-IV 0.05+0.28 -0.02+0.31 0.16%0.34 0.61%0.16  0.12+0.06

Las heredabilidades se presentan en la diagonal, las correlaciones genéticas sobre la diagonal y las
correlaciones de efectos comunes de hermanos debajo de la diagonal. M-I= Modelo I, M-lI= Modelo
Il, M-lll= Modelo Il y M-IV= Modelo IV. LL= logaritmo de verosimilitud.

M-I sin efectos de selecciéon

M-Il Peso inicial

M-Il ISE

M-IV Peso inicial e ISE
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Cuadro 11. Correlaciones intraclase (t) y heredabilidades
intrafamiliares (h2%) para el peso a las 12, 14, 19 y 21
semanas de edad en Penaeus (Litopenaeus) vannamei
en un proceso de seleccion intrafamiliar por etapas

Modelo Edad t hZ,
(semanas)
M-I 0.21 0.14
M-I 12 0.22 0.15
M-I 0.29 0.23
M-I 14 0.24 0.16
M-I 0.25 0.24
M-I 19 0.26 0.25
M-I 0.52 0.72
M-I 21 0.43 0.53

M-I= Modelo | y M-lI= Modelo Il, r=0.5
M-I sin efectos de seleccién
M-Il incluye el peso inicial
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7. DISCUSION

7.1Efectos ambientales relacionados con el peso corporal de Penaeus
(Litopenaeus) vannamei
Las unidades de produccion acuicolas se clasifican en extensivas, semi-intensivas,

intensivas e hiperintensivas de acuerdo al tipo de instalaciones, equipo, manejo del agua
disponible, las practicas aplicadas de cultivo y a las biomasas finales obtenidas a la
cosecha; (Gall y Bakar, 1999; Timmons et al., 2002). El sistema de produccién tiene
impacto en el crecimiento de P. vannamei, dado que el grado de tecnificacién y las
practicas de cultivo tales como las diferentes densidades de siembra, el tipo de
alimentacion y el control sanitario, entre otros, influyen en la supervivencia y el

crecimiento de P. vannamei (Kongkeo, 1997; Coman et al., 2007; Duy et al., 2012).

En el estudio se contd con informacién de dos sistemas de produccidn. El que se utilizé
dentro del nlcleo genético para generar los datos de peso a las 12, 14 y 21 semanas, y un
sistema semi-intensivo, similar a las condiciones de produccidn comercial, para generar la
informacién de peso a las 19 semanas. Esta estructura de informacién permite valorar la
posible respuesta correlacionada resultante de la seleccidn intrafamilar dentro del nucleo
con las condiciones de engorda comercial (Gitterle et al., 2005; Martinez y Figueras, 2007).
En este estudio, el nucleo genético funciona como un sistema intensivo que cuenta con
tanques de concreto, techados, oxigenacion e intercambios de agua continuos y un
estricto control sanitario, donde cada familia crecié en una jaula diferente. En tanto que,
en el sistema comercial los estanques son de tierra a cielo abierto, cubiertos con plastico

negro, con recambios de agua y apoyo de aireacidén eventuales.

Para el analisis de los datos de peso a las 12, 14 y 21 semanas (los camarones que
crecieron dentro del nucleo genético), el efecto del estanque y la densidad poblacional
dentro de la jaula tuvieron efecto significativo sobre el peso a las diferentes edades y

fueron incluidos en los modelos para la estimacion de los componentes de varianza en
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este estudio. El efecto de estanque, como describen Pérez-Rostro e Ibarra (2003), Gitterle
et al. (2005), Castillo-Juarez et al. (2007) y Campos-Montes et al. (2013) esta relacionado
con las condiciones intrinsecas del estanque como son calidad del agua y la biomasa

dentro del estanque (Kjgglum et al., 2005; Cobcroft y Bettaglene, 2009).

Sobre el efecto de la densidad de siembra dentro de la jaula, Campos-Montes et al.,
(2013) detectaron efectos en el peso corporal a 28 dias post eclosidn, para animales que
crecieron dentro de ambientes independientes. En este estudio, la densidad final tuvo un
efecto lineal negativo sobre el peso corporal, lo cual fue corroborado empleando modelos
lineales, y aunque el coeficiente de determinacién fue inferior a 0.15, el efecto de la
densidad fue siempre negativo y significativo (P<0.05). Normalmente, la densidad
poblacional suele afectar el crecimiento debido a la disminucidon en la calidad de agua asi
como por el incremento de la competencia por alimento y espacio (Araneda et al., 2008;
Campos-Montes et al., 2009; Gaber et al., 2012); sin embargo en un sistema como el
utilizado en este estudio, las jaulas dentro de cada estanque comparten la calidad del

agua; por lo que el efecto se explicaria principalmente por las interacciones sociales.

El estudio para el peso a las 19 semanas se realizéd en 4 estanques en 2 lugares diferentes
(Bahia de Kino, Sonora y Los Pozos, Sinaloa) y con densidades entre 10 y 40 org/m?, por lo
que el efecto de lugar fue incluido para el peso a las 19 semanas. Como se menciond
anteriormente el efecto del estanque es el efecto de las condiciones internas del estanque,
ademas de las condiciones geogréficas propias de cada lugar (Gitterle et al., 2005; Castillo-

Judrez et al., 2007)

En el andlisis preliminar de los datos del peso a las 19 semanas, el efecto de sexo fue
significativo (P<0.05) como en otros estudios, en los cuales generalmente las hembras son
mas pesadas que los machos (Gitterle et al., 2005; Castillo-Juarez et al., 2007; Campos-

Montes et al., 2009), por lo que fue incluido en los modelos para la estimacion de los
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parametros genéticos. Por otro lado, las familias se formaron en un intervalo de 10 dias
debido a factores de manejo, provocando que existieran diferencias explicadas por la
edad (P<0.05). En consecuencia, este efecto fue utilizado como covariable para el peso a

las 12 semanas.

7.2Efectos asociados a la seleccion intrafamiliar sobre los parametros genéticos
para peso corporal de Penaeus (Litopenaeus) vannamei
La intensidad de seleccion intrafamiliar es la diferencia entre la media de la familia y la de

los individuos seleccionados dentro de ella, la cual estda expresada en desviaciones
estandar fenotipicas y considera que la seleccién es por truncacidn y es la misma en todas
las familias involucradas. El incremento de la media familiar y la reduccién de la varianza
fenotipica de la familia serian las consecuencias inmediatas de la seleccidn intrafamiliar
(Bulmer, 1971; Falconer y Mackay, 1996; Cameron, 1997) sobre la poblacién. Lo anterior
podria interferir en la estimacion de los componentes de varianza, y por lo tanto, de los
parametros genéticos intrafamiliares en un programa de seleccidn intrafamiliar por etapas

(Meyer y Thompson, 1984).

En el presente trabajo, en el nucleo genético la seleccion intrafamiliar por etapas se
realizé eligiendo un numero fijo de candidatos en todas las familias; 800 individuos de
2500 sembrados alas 12 semanas y 200 individuos de 800 sembrados a las 14 semanas,
sin embargo, el nimero de animales dentro de cada jaula se vio afectado por la
supervivencia familiar, donde el promedio de la proporcién de seleccionados por familia
(desviacién estandar) a las 12 y 14 semanas oscild entre 0.59 (0.19) y 0.26 (0.02),
respectivamente; lo que implica la existencia de intensidades de seleccién diferenciadas a
través de las familias. Por otra parte, el proceso de selecciéon al ser realizado con una
maquina clasificadora de tallas que discriminaba por el ancho del cefalotérax (Figura 1) no
permitid seleccionar por truncamiento directamente por el peso corporal, aunque es

importante destacar que el ancho del cefalotérax tiene una correlacién 0.98 con el peso
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corporal segun lo descrito por Pérez-Rostro et al. (1999) por lo que la maquina
clasificadora permite una buena aproximacién con el peso corporal de aquellos
camarones involucrados en este proceso. Sin embargo, el procedimiento previo al uso de
la maquina clasificadora no permitié realizar una seleccién por truncacién, debido a que
no existe la certeza de que los individuos de mayor talla eliminados por los operarios
tuvieran un peso menor que los de menor talla seleccionados con la maquina clasificadora,
lo que impide estimar las intensidades de seleccidn reales de cada familia permitiendo

solo una aproximacion de las intensidades de seleccion reales.

Figura 1. Maquina clasificadora de tallas

Dentro del nucleo los resultados muestran una reduccién del coeficiente de variacién (CV)
del peso corporal a través del tiempo tanto de manera individual como familiar (P<0.05);
sin embargo en este estudio no se contd con una poblacién de referencia que permita
conocer el comportamiento del CV en una poblacion sin seleccion por etapas. En el
estudio de Wyban et al. (1995) en el que midieron caracteristicas de crecimiento en
diferentes edades sin procesos de seleccion, no se observa una reduccién del CV. En otros

estudios, donde existe un proceso de seleccion se ha encontrado una reduccién
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progresiva del CV (Pérez- Rostro e Ibarra, 2003; Coman et al., 2004; Campos-Montes et al.,
2013), por lo que se puede suponer que la seleccidn intrafamiliar por etapas tiene como
consecuencia la reduccién en la o y consecuentemente afecta los pardmetros genéticos.
Por ello es necesario considerar los efectos derivados de la seleccién en etapas previas al

momento de realizar la estimacion de los componentes de varianza.

Es necesario encontrar alternativas para corregir este efecto de la seleccién. Una manera
de mejorar la estimacién de los componentes de varianza cuando se evaldan multiples
caracteristicas a través del tiempo es el uso de modelos multivariados, los cuales permiten
corregir parte del efecto de seleccion dentro de generacién (Pollak et al., 1984). En este
estudio al realizar los andlisis univariados se obtuvo una sobrestimacion de la
heredabilidad y se presentaron problemas de convergencia. También, debido a que el
peso inicial es el peso promedio de los seleccionados en la etapa previa, la inclusién del
peso promedio familiar en la modelaciéon permite considerar el proceso de seleccién en
etapas previas (Janhunen et al., 2014). Por otro lado, las variaciones de la intensidad de
seleccion entre familias debido a la supervivencia pueden involucrar cambios en la
variabilidad dentro de cada familia, por lo que, la incorporacién en el modelo de la
intensidad de la seleccidn podria ser una opcidon para corregir de alguna manera el efecto

de la seleccion.

En este estudio, las intensidades de seleccion se pudieron ver afectadas por la
imperfeccidn del proceso de seleccion ademas del ndmero final de candidatos disponibles,
y la falta de normalidad de las distribuciones de los pesos dentro de cada familia. Las
intensidades de seleccidn realizadas para el peso a las 12 y 14 semanas se encontraron
entre -1.44 y 1.54; y -0.39 y 1.28, respectivamente; sin embargo al considerar la
supervivencia las intensidades de seleccién fluctuaron entre 0.09 y 1.12 para el peso a las

12 semanas, y para el peso a las 14 semanas entre 1.118 y 1.400.
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Sin embargo, es importante mencionar que la intensidad de seleccidn estuvo asociada de
manera negativa con el peso inicial familiar en la siguiente etapa (P<0.05). Esto se debe en
parte a que en el proceso de seleccidn que se lleva a cabo en el nucleo genético se busca
tener el mismo nuimero de candidatos por familia en cada etapa, lo que origina que la
intensidad de seleccidn difiera de acuerdo a la supervivencia de la familia en el momento
de la seleccién. De igual manera la densidad poblacional al momento de la seleccién esta
definida por el nimero de supervivientes ya que todas las familias se mantiene con el
mismo espacio, lo que repercute de manera negativa sobre el crecimiento (P<0.05). Es
decir, a mayor supervivencia, mayor intensidad de seleccién y menor peso inicial en la

siguiente etapa (Figura 2).
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Figura 2. Efecto de la densidad poblacional sobre el crecimiento en Penaeus (Litopenaeus) vannamei
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7.3Eleccion del modelo para estimar los componentes de (co)varianza para peso
corporal en Penaeus (Litopenaeus) vannamei en un proceso de seleccion
intrafamiliar por etapas

Para determinar la posible inclusion del peso inicial y/o la intensidad de seleccion de la

etapa previa en la modelacion, fue necesario conocer la relacidon entre ambas variables
para el peso a las 14 y 21 semanas. Para ello se probé un modelo lineal con el peso inicial
como variable de respuesta y con la intensidad de seleccién (lineal y cuadratica) como

covariables y que ademas incluyé como efectos la edad, la densidad y el estanque.

De los modelos evaluados, aquellos que contenian efectos relacionados a la seleccidn
(peso inicial e intensidad de seleccidn) tuvieron mejor ajuste que los modelos que no. A
pesar de que el modelo que contenia ambos efectos asociados a la seleccién ofrece un
mejor ajuste, no brinda una estimacion distinta de los componentes de varianza del que
sélo tiene al peso de los seleccionados en la etapa previa como peso inicial. La inclusidn de
los efectos asociados a la seleccion en el modelo para los camarones que crecieron dentro
del nucleo reflejé una reduccion de las varianzas aditivas para el peso a las 14 y 21
semanas de edad de 27% y 23% respectivamente, en relacién con las estimadas con el
modelo que no incluye los efectos de la seleccidn. Sin embargo, en este estudio, la
intensidad de seleccidn es en realidad una mezcla de los efectos de la seleccién natural
(mortalidad) y artificial, con otros factores ambientales (derivados de la densidad
poblacional dentro de familia y del proceso de selecciéon) que no permiten conocer cual es
la intensidad de seleccion real. En cambio, aunque el peso inicial es en parte resultado del
proceso de seleccion y de la densidad resultante por la supervivencia de cada familia, es
una medida verificable y por ello se consideré al Modelo Il como la mejor propuesta para

el analisis.
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7.4Parametros genéticos para peso corporal de Penaeus (Litopenaeus) vannamei
en un proceso de seleccidn intrafamiliar por etapas

7.4.1 Heredabilidad poblacional (h?%)
En términos generales, las heredabilidades poblacionales estimadas (Cuadro 10) para el

peso a las 12, 14, 19 y 21 semanas de edad tuvieron valores de 0.23, 0.25, 0.37, y 0.61,
respectivamente, las cuales fueron superiores a las heredabilidades estimadas por otros
autores a edades similares. Pérez-Rostro et al. (1999) estimaron la heredabilidad para
peso corporal a las 17 semanas como 0.20, en tanto que Gitterle et al. (2005) para el peso
a edades cercanas a las 38 semanas de edad estimaron heredabilidades entre 0.11 y 0.45.
Por su parte, Castillo-Juarez et al. (2007), Caballero-Zamora et al. (2013) y Campos-Montes
et al. (2013) estimaron heredabilidades para el peso a los 130 dias en esta misma
poblacién pero en ciclos anteriores con valores que oscilan entre 0.19 y 0.35. En
contraparte, la heredabilidad para peso a las 21 semanas fue inferior a la estimada por

Argue et al. (2002) en una edad cercana a las 21 semanas.

7.4.2 Proporcion de efectos comunes de hermanos (fz)
Los resultados muestran que la proporcidn de efectos comunes de hermanos varia en un

rango de 0.07 y 0.12 (Cuadro 10), los cuales son similares a los que se encuentran en la
literatura (Gitterle et al., 2005; Castillo-Juarez et al., 2007; Campos-Montes et al., 2009;
Campos-Montes et al., 2013). El valor de f* obtenido de los individuos que crecieron en
estanqueria es inferior a los obtenidos de los camarones que crecieron dentro del nucleo.
Es importante mencionar que incluir en el modelo los efectos comunes de hermanos es
indispensable para la estimacién adecuada de la h2 y que de no incluirse y entre mayor
sea su efecto, mayor sera la sobrestimacién de la hZ y al mismo tiempo, la prediccién

respuesta a la seleccién intrafamiliar sera menos confiable.
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7.4.3 Correlacion genética (rg)
Las correlaciones genéticas estimadas para las caracteristicas evaluadas dentro del nicleo

(Cuadro 10) fueron positivas y variaron entre 0.26 y 0.81, las cuales son similares a las
estimadas por Pérez-Rostro e Ibarra (2003) para el peso a las 17, 23 y 29 semanas, las
cuales oscilaron entre 0.30 y 0.77. Las correlaciones genéticas entre los pesos dentro y
fuera del nucleo tuvieron valores de 0.32, 0.43 y 0.51, para 12-19, 14-19 y 19-21 semanas,
respectivamente, pero fueron inferiores a la estimada por Campos-Montes et al. (2013)
para pesos entre los 28 dias y 130 dias (19 semanas de edad). Lo anterior puede dar como
resultado una pobre respuesta a la seleccién intrafamiliar correlacionada a las 19 semanas,
tanto al seleccionar los reproductores (a las 21 semanas de edad) como al seleccionar a

una edad temprana (12 o 14 semanas).

7.4.4 Correlacion de efectos comunes de hermanos (ry)
Las correlaciones estimadas de efectos comunes de hermanos con el peso corporal en

diferentes edades variaron entre -0.02 y 0.47, y fueron menores a las estimadas por
Campos-Montes et al. (2009), tanto para peso corporal a los 130 dias en diferentes
ambientes y asi como en distintas edades (Campos-Montes et al., 2013). La variacion de rf
resulta de la asociacidon de efectos como son los efectos maternos, efectos genéticos no
aditivos o efectos ambientales que permanecen a través del tiempo (Falconer y Mackay,

1996; Campos-Montes et al., 2013).

7.4.5 Heredabilidad intrafamiliar (h3)
Teniendo en cuenta que la h2 es un ajuste de la h? que incorpora el tipo y tamafio de la

familia y que sdlo considera la varianza genética aditiva intrafamiliar, es de esperar una
reduccion con respecto a h? (Walsh y Lynch, 1999). En este estudio las h2, estimadas para
las cuatro variables de peso (Cuadro 11) variaron entre 0.15 y 0.54, y estos valores son en
promedio 29% menores a las heredabilidades poblacionales, lo cual refleja el efecto de f°

en la estimaciéon de h2, ya que en cuanto mas tiempo compartieron un ambiente en
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comun mayor es la correlacién intraclase y mayor el valor de h2,. Es importante mencionar,
gue a pesar de que en la camaronicultura es comun el uso de la seleccidn intrafamiliar no
hay informacién disponible sobre heredabilidades intrafamiliares. En acuicultura existen
pocos trabajos en los que se hayan estimado pardmetros genéticos intrafamiliares. Bolivar
y Newkirk (2002) estimaron la heredabilidad intrafamiliar en una poblacién de tilapia del

Nilo (Oreochromis niloticus) para peso corporal a las 16 semanas como 0.56.

Por otro lado, la inclusidn de los efectos asociados a la seleccidon en el modelo para los
pesos a las 14 y 21 semanas de edad causé una reduccién de la hZ de 38% y 25%,
respectivamente en relacién a las estimadas con el modelo que no incluye los efectos de
la seleccién. En tanto que en el caso de la h? la reduccién observada para las 14 semanas
fue de 25% y de 9% para las 21 semanas, reduccidn que es menor comparada con la
obtenida en la hZ, ya que la h3solo considera la varianza genética aditiva dentro de

familia.

7.5Implicaciones de los parametros genéticos estimados en esquemas de

seleccidn intrafamiliar por etapas
Las h2 estimadas permiten predecir avances por seleccién por generacién para peso

corporal en todas las edades analizadas para la poblacién bajo estudio. Las etapas
tempranas son el peso a las 12 y 14 semanas, de las cuales sdélo el peso a las 14 semanas
tiene importancia econédmica ya que aqui se alcanza el peso minimo comercial. Mientras
gue a las 21 semanas es la edad en la que se seleccionan en esta poblacion los

reproductores para la siguiente generacién.

El peso a las 19 semanas es un componente importante del objetivo de seleccién, y hay
gue destacar que las correlaciones genéticas permiten predecir la respuesta indirecta a la
seleccion esperada a las 19 semanas cuando se selecciona a las 12, 14 y 21 semanas.

Segun Falconer y Mackay (1996) la seleccién indirecta es mas eficiente cuando la h’ de la

40



caracteristica en la que se selecciona es mayor a la del objetivo de seleccidon y la rg entre
las caracteristicas es alta y positiva. Teniendo en cuenta lo anterior, con los parametros
estimados se puede considerar que la respuesta a la seleccién indirecta para el peso
corporal a las 19 semanas cuando se selecciona en la semana 12 y 14 es poco eficiente
debido a que las rg son menores a 0.50 y la h” del peso a las 12 y 14 semanas es inferior a
la del peso considerado en el objetivo de seleccién (19 semanas). Y en el caso de la
respuesta indirecta entre en el peso corporal a las 21 semanas, cuando se selecciona en la
semana 12 y 14, también se esperaria que fuera poco eficiente debido a que en ambos
casos la h’ es inferior a la del peso a las 21 semanas, aunque la rg entre las 14 y 21

semanas sea de 0.82.

Por otro lado, de acuerdo con Falconer y Mackay (1996) la eficiencia de la respuesta a la
seleccion por etapas, se condiciona a que las rg entre las caracteristicas sean altas y
positivas, y que la h’ de la primera caracteristica sea mayor a la de la segunda; sin
embargo, los pardmetros estimados en este estudio permiten inferir que la respuesta a la

seleccion intrafamiliar por etapas dentro del nucleo sera poco eficiente en esta poblacion.

Teniendo en cuenta los pardmetros estimados en este estudio y las consideraciones
tedricas (Falconer y Mackay, 1996), usando seleccién intrafamiliar por etapas, con los
parametros estimados en este estudio y la ISA promedio en cada caso, se esperaria un
avance genético sobre la media poblacional de 1.8%, 3.59% y 4.14% para la seleccién por
etapas de 12 y 14 semanas, 12 y 21 semanas y 14 y 21 semanas respectivamente. En
tanto que, con seleccién intrafamiliar para el peso a las 14 y 21 semanas la respuesta
predicha sobre la media poblacional seria de 9.6% y 16%, respectivamente (Anexo 1). Al
comparar las respuestas de seleccidon obtenidas en cada método, la seleccidn intrafamiliar
por etapas no parece ser muy eficaz, lo cual posiblemente este asociado a que las h’ de la
primera caracteristica son menores a la h’ de la segunda y por otro lado que la seleccién

en cada etapa lleva a una reduccién de la 2, lo cual se relaciona con una reduccién en el
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diferencial de seleccidon. Por lo que es importante considerar opciones que permitan
obtener una mejor respuesta a la seleccion. Sin embargo, es importante tener en cuenta
las consideraciones econdmicas de cada método de seleccidén para elegir el que ofrezca

una mejor respuesta.
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8. CONCLUSIONES

1)

2)

3)

La estimacion de los componentes de (co)varianza para peso corporal a las 12, 14,
19 y 21 semanas de edad y por lo tanto, de parametros genéticos a partir de
informacién proveniente de procesos de seleccién intrafamiliar en etapas, esta
influenciada por los efectos comunes de familia y de la seleccidn (peso inicial e
intensidad de seleccion), por lo que es importante considerar la inclusién del peso
inicial promedio familiar en el modelo, para reducir el efecto de la seleccién previa

en la estimacion de los parametros genéticos.

Los parametros genéticos estimados en este estudio indican que es posible
obtener una respuesta positiva a la seleccién intrafamiliar para peso corporal en P.
vannamei a las 12, 14 y 21 semanas de edad. Es posible considerar respuesta
correlacionada en el peso a las 19 semanas de edad en estanqueria al realizar

seleccion intrafamiliar para peso a las 12, 14 y 21 semanas.

Es importante evaluar la seleccion intrafamiliar para peso por etapas dentro de un
nucleo genético y la seleccién correlacionada para peso en condiciones
comerciales desde el punto de vista de la relacion beneficio-costo en los

programas de mejoramiento genético en P. vannamei.
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10. ANEXO I. Prediccion de la respuesta a la seleccion con diferentes
estrategias de seleccion (Seleccion intrafamiliar, intrafamiliar por etapas

y correlacionada)

Peso %p i X k
12 0.32 1.10 0.44 0.72
14 0.25 1.27 0.67 0.76
21 0.20 3.17 2.88 0.93

o5 ajustada
0.06
0.17
0.36

Op
0.25
0.42
0.60

Parte 2

Peso Parte 1

R XE

12_14 0.01 0.21 0.22
12_21 0.04 0.94 0.98
14 21 0.65 0.48 1.13

Parte 1y Parte 2= corresponde a (iafafiars, @na)  y  falrydss

de la ecuacion para la estimacion de la respuesta a la seleccion por etapas

Peso Parte 1 Parte 2
14 1.04 1.13 1.18
21 3.32 1.30 4.33

Parte 1y Parte 2= corresponde a [@h"(L =) y aii -

de la ecuacion para la estimacion de la respuesta a la seleccidn intrafamiliar

*Respuesta correlacionada de los pesos del nicleo con el peso de estanqueria

54

k= factor de reduccion, i= intensidad de seleccién y x= desviacion de la media poblacional al punto de truncacién

Peso o2 op h? h r F t %p i
Nucleo
12 0.94 0.97 0.23 0.48 0.50 0.10 0.22 0.32 0.67
14 2.77 1.66 0.24 0.49 0.50 0.12 0.24 0.26 1.25
21 10.93 3.31 0.61 0.78 0.50 0.12 0.43 0.06 2.01
Estanqueria
19 11.71 3.42 0.37 0.61 0.50 0.07 0.26
B. Correlaciones genéticag [ cCParimetrosgenéticosintrafamiliares |
Peso g Edad h, h,, o T
Nucleo Nucleo
12_14 0.29 12 0.15 0.38 0.22 0.47
12_21 0.46 14 0.16 0.40 0.72 0.85
14 21 0.82 21 0.53 0.73 4.80 2.19
Estanqueria Estanqueria
12_19 0.31 19 0.25 0.50 3.20 1.79
14_19 0.44
21 19 0.52

**NOTA. Para E, F y G %= avance genético

sobre la media poblacional
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