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MEJORA GENETICA en Camarón: 2. Estructura 



2.1. Condicionantes biológicos y de producción

 % de desove diario: con o sin ablación

 Edad a la madurez sexual: intervalo entre generaciones, generaciones de selección por
año

 Vida útil del reproductor seleccionado y en producción: difusión de la mejora

 Estructura de la producción de la empresa: millones nauplios, PL12, proporción de sexo
por tanque, reproductores totales en producción, etc..

 Caracteres de interés para la selección: crecimiento, supervivencia, resistencia, etc..

 Grado de conocimiento de las relaciones de parentesco de la población:
definición de la población de partida

 Ambientes para la evaluación genética: densidad, temperatura, salinidad.

 Capacidad técnica en herramientas genéticas: laboratorios de análisis en empresa



MEJORA GENÉTICA EN CAMARÓN: 3. Herramientas

 Banco de muestras (ADN y tejidos)

 Marcadores moleculares específicos (microsatélites o SNP): SuperMúltiplex Lvann_1 (0,67 / 10)



MEJORA GENÉTICA EN CAMARÓN: 3. Herramientas

 Programa que facilite en tiempo record la elaboración matrices de parámetros genéticos
(VCE_análisis)



MEJORA GENÉTICA EN CAMARÓN: 3. Herramientas

 Programa que facilite la estructuración de lotes por TALENTO GENÉTICO y MINIMO
PARENTESCO en tiempo record (VCE_optimización / FISHBOOSTEL)

http://www.fishboost.eu/fishboost-tools.html


MEJORA GENÉTICA EN CAMARÓN: 3. Herramientas

 Diagnóstico automático de Infectious hypodermal and hematopoietic necrosis virus (IHHNV) –
*PCRADN (GenBank: JN616415.1 – Genome complete) White spot syndrome virus (WSSV) -
*PCRADN

IHHNV

WSSV



MEJORA GENÉTICA EN CAMARÓN: 3. Herramientas

 Programa de apareamientos: minimizando la consanguinidad y permitiendo
apareamientos anidados para machos y hembras (APAREA_CAMARÓN)

 Robótica para la elaboración de MásterMix, Normalización de [ADN], Banco de ADN,
extracción ADN (TECAN, BIOSPRINT96)

TECAN

BIOSPRINT96



MEJORA GENÉTICA EN CAMARÓN: 3. Herramientas

 Protocolos de rendimiento de extracción de ADN, a partir de diferentes tejidos



MEJORA GENÉTICA EN CAMARÓN: 3. Herramientas

 Base de datos (BBDD)



4. Definición de la Población Base

 Esencial su definición para mantener la longevidad del programa de selección como herramienta de
mejora de la producción.



4. Definición de la Población Base

 Dependiendo del conocimiento de la población (control de rendimiento y relaciones de parentesco),
se puede utilizar diferentes herramientas.

 CRUCES DIALÉLICOS

 MOL_COAN (basado en marcadores moleculares, microsatélites): parentesco molecular

 BASEPOP (basado en marcadores moleculares, microsatélites): mínimo parentesco y
selección

http://www.fishboost.eu/basepop-software-tool.html


5. Matriz de parentesco



5. Matriz de parentesco



5. Matriz de parentesco



5. Matriz de parentesco

 Es esencial disponer de sistemas de trazabilidad familiar e individual

 VIE (marcaje familiar)



5. Matriz de parentesco

 Etiquetas (marcaje individual)

 NONATEC (sistema electrónico de marcaje individual)



5. Matriz de parentesco

 Microstatélites (reconocimiento individual)
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5. Matriz de parentesco

 Microstatélites (reconocimiento individual)
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5. Matriz de parentesco

 SNP (reconocimiento individual)

Equipamiento mínimo ILLUMINA



6. Los caracteres de la selección (objetivos y criterios)

OBJETIVOS CRITERIOS

Crecimiento Peso total al sacrificio
Conversión del alimento Peso corporal al sacrificio

Longitud total al sacrificio
% (peso corporal / peso total)
SGR

Resistencia a patógenos % supervivencia frente a retos
% supervivencia frente a episodios naturales

Morfología Longitud de segmentos abdominales
Alto de segmentos abdominales
Ancho de segmentos abdominales

Robustez % supervivencia a diferentes edades en laboratorio
% supervivencia en camaronera
% supervivencia en RAS

Éxito reproductivo Nº de puestas / hembra
Periodo entre puestas
Nº de huevos
Diámetro del huevo



7. Métodos de selección: 7.1. Selección unicarácter

Ai

Pi

bAP = h2

rAP = h

Ai  = bAP * Pi

Selección FENOTÍPICA (MASAL)



7. Métodos de selección: 7.1. Selección unicarácter

Selección mediante ÍNDICES



7. Métodos de selección: 7.1. Selección unicarácter

Selección mediante ÍNDICES



7. Métodos de selección: 7.1. Selección unicarácter

Selección FENOTÍPICA (MASAL)



7. Métodos de selección: 7.1. Selección unicarácter



7. Métodos de selección: 7.1. Selección unicarácter

Selección por DESCENDENCIA



7. Métodos de selección: 7.1. Selección unicarácter

Selección por DESCENDENCIA
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7. Métodos de selección: 7.1. Selección unicarácter

Selección por FAMILIAR



7. Métodos de selección: 7.1. Selección Multicarácter



7. Métodos de selección: 7.1. Selección Multicarácter



7. Métodos de selección: 7.1. Selección Multicarácter

Índice de selección (K) = 0,7 * TSV + 0,3 * Crecimiento 

Camarón

Salmón del Atlántico



7. Métodos de selección: 7.1. Selección Multicarácter

Selección por INDIRECTA



8. Estimación de parámetros genéticos

 8.1. Estimas para caracteres de:

 Peso cosecha

 Morfología

 Supervivencia a TSV, WSSV, AHPND

 Robustez o supervivencia 

 8.2. Mejoras de las estimas de heredabilidad

 Caso de IMAFISH_ML en dorada y corvina



Adriantahina et al. (2012)

BW = peso corporal / TL = longitud total / BL = longitud corporal

FASD = profundidad 1er segmento abdominal  TASD = profundidad 3er segmento abdominal 

FASW = ancho 1er segmento abdominal

8.1. HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Argue et al. (2002)

8.1. HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Gitterle et al. (2005)

8.1. HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Gitterle et al. (2006)

8.1. HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Ødegård et al. (2011)

Diseño:
- Resistencia a TSV
- Determinar si entre el % de supervivientes (CURADOS o NO SUSCEPTIBLES) hay dos caracteres:

- Dañados (ENDURANCE)
- Con riesgo o no (SUSCEPTIBLES) 

- 15.261 individuoss de 513 HC de 3 generaciones analizados mediantes retos a TSV en 21 
tanques separadsos

8.1. HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Ødegård et al. (2011)

8.1. HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Ødegård et al. (2011)
Given the endurance
scores and the
susceptibility statuses, all
parameters of the CURE
model were sampled as
in a standard bivariate
threshold model using
Gibbs sampling.

a simple cross-
sectional threshold
model for observed
survival until the end
of test (SIMPLE)

using a “naïve”
(assuming that all
individuals are
susceptible) survival
score threshold
model (NAÏVE)

8.1. HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Ødegård et al. (2011)

8.1. HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Moss et al. (2013)

Diseño:
- Resistencia a TSV: distintas cepas / sistema de cultivo (RAS)
- 180 HC familias (177 machos : 175 hembras)
- Desove individual de hembras y cría separada hasta el marcaje con VI entre 1-2 g
- Reto: a TSV: : 2-3 g alimentados hasta sacieddad con el 3% de su peso con tejido infectado. 

Mortalidad a los 21 días

8.1. HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Moss et al. (2013)

8.1. HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Moss et al. (2013)

8.1. HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Moss et al. (2013)

8.1. HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Caballero-Zamora et al. (2015)

Diseño:
- Peso y Resistencia a WSSV, en poblaciones de cultivo con brotes naturales

8.1. HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades

Caballero-Zamora et al. (2015)



Castillo-Juárez et al. (2015)

Diseño:
- Resistencia a WSSV y AHPND
- Reto AHPND: 2 g con 144 HC familias (28 HC Ecuador;  10 MH Mexico; 16 HC  Ecuadorix

Mexico). 105 colony-forming units/mL
- Reto WSSV: 4 g con infección oral a 107 copias virales DNA/g

h2
AHPND < 0,10

h2
WSSV = 0,20

8.1. HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



8.1. HEREDABILIDAD: Estrés



8.1. HEREDABILIDAD: Estrés



8.1. HEREDABILIDAD: Estrés



• The measurement of growth and morphological traits in
marine fish with an image analysis package IMAFISH_ML.
The software can provide up to 27 fish morphometric traits as an
easy and fast method to assess fish growth and shape
(Navarro et al., 2016)

 IMAFISH_ML (non-invasive technological traits ; NTT)

Navarro et al. (2016)

8.2. Mejoras de las estimas de heredabilidad

Moderador
Notas de la presentación
Image analysis technologies measurement: The lineal and dimensional morphological traits, as well as a fast report of reproducible and reliable information. This is useful for genetic improvement programs, which require large number of samples. 




• Estimate genetic parameters of morphological traits in gilthead sea
bream and meagre using the automatic method IMAFISH_ML (non-
invasive technological traits; NTT) and to demonstrate the
applicability to genetic breeding programs

1. Weight
2. Fork length in manual way (FLM) 
3. Total lateral area (TLA) 
4. Total dorsal area (TDA) 
5. Fork length (FoL) 
6. Fish maximum height (FMH) 
7. Maximum width (MW) 
8. Head height (HeH)
9. Fillet area (FilA)

Measurement
- Phenotypic traits
- Genotypic traits

8.2. Mejoras de las estimas de heredabilidad

Moderador
Notas de la presentación
Nine traits were selected as representative for growth and morphology in this study. 



 Dorsal view

 Lateral view

Specimen measurement

- Olympus digital camera (FE230/X790, Olympus lens 6.3 to 18.9 mm, f3.1 to

5.9, equivalent to 38 to 114 mm on a 35 mm camera) by Navarro et al. (2016)

for IMAFISH-ML software

8.2. Mejoras de las estimas de heredabilidad



IMAFISH_ML

MATLAB v7.5

Specimen measurement

8.2. Mejoras de las estimas de heredabilidad



IMAFISH_ML

MATLAB v7.5

Specimen measurement

8.2. Mejoras de las estimas de heredabilidad



IMAFISH_ML

MATLAB v7.5

Specimen measurement

8.2. Mejoras de las estimas de heredabilidad



Specimen measurement
 Gilthead sea bream

Fork length (FoL)

Fish Maximum Height (FMH)Head Height (HeH)

Fillet Area (FilA)

Maximum Width (MW)

8.2. Mejoras de las estimas de heredabilidad



Standard Length (SL)

Fish Maximum Height (FMH)
Head Height (HeH)

Fillet Area (FilA)

Maximum Width (MW)

Specimen measurement
 Meagre

8.2. Mejoras de las estimas de heredabilidad



Weight FLM TLA TDA FoL FMH MW HeH FilA

Weight 0.43±0.10 0.98±0.01 0.99±0.00 0.99±0.00 0.99±0.01 0.98±0.01 0.98±0.02 0.98±0.01 0.99±0.00

FLM 0.93 0.40±0.09 0.99±0.01 0.99±0.02 0.99±0.01 0.95±0.02 0.95±0.03 0.96±0.02 0.98±0.01

TLA 0.97 0.96 0.46±0.10 0.99±0.01 0.99±0.00 0.98±0.01 0.95±0.03 0.99±0.01 0.99±0.00

TDA 0.71 0.68 0.73 0.35±0.08 0.99±0.02 0.97±0.02 0.98±0.01 0.96±0.02 0.99±0.01

FoL 0.95 0.98 0.98 0.71 0.43±0.10 0.96±0.02 0.93±0.04 0.97±0.01 0.98±0.01

FMH 0.96 0.91 0.97 0.72 0.93 0.45±0.10 0.94±0.03 0.99±0.00 0.99±0.01

MW 0.63 0.57 0.63 0.94 0.59 0.64 0.36±0.08 0.93±0.04 0.97±0.02

HeH 0.94 0.90 0.96 0.69 0.92 0.96 0.61 0.51±0.10 0.98±0.01

FilA 0.90 0.87 0.99 0.74 0.89 0.96 0.64 0.92 0.45±0.10

Weight, Fork Length (FLM), Standard Length (SLM), Total Lateral Area (TLA), Total Dorsal Area (TDA), Fork Length (FoL), Standard
Length (SL), Fish Maximum Height (FMH), Maximum Width (MW), Head Height (HeH) and Fillet Area (FilA).

Genetic correlations

Phenotypic correlations

Heritabilities

8.2. Mejoras de las estimas de heredabilidad

Genetic parameters (Heritabilities and correlations) in 
gilthead sea bream

Moderador
Notas de la presentación
Weigh, fork length(FLM) and standard length (SL) are determined using standard method.
Length are showing significantly differences between manual and non-invasive way. 



8.2. Mejoras de las estimas de heredabilidad

Weight SLM TLA TDA SL FMH MW HeH FilA

Weight 0.22±0.12 0.97±0.03 0.99±0.02 1.00±0.01 0.86±0.13 0.97±0.05 0.95±0.06 0.98±0.02 0.99±0.03

SLM 0.92 0.19±0.11 0.98±0.03 0.96±0.04 0.93±0.06 0.98±0.03 0.98±0.03 0.64±0.06 0.96±0.04

TLA 0.94 0.95 0.22±0.13 0.96±0.02 0.79±0.15 0.96±0.06 0.98±0.04 1.00±0.00 0.99±0.02

TDA 0.93 0.91 0.94 0.25±0.13 0.93±0.06 0.96±0.03 0.98±0.04 1.00±0.00 0.97±0.03

SL 0.87 0.94 0.93 0.9 0.25±0.12 0.99±0.01 0.73±0.22 0.99±0.02 0.94±0.06

FMH 0.9 0.89 0.86 0.89 0.9 0.19±0.1 0.95±0.05 0.97±0.11 0.94±0.06

MW 0.82 0.85 0.96 0.88 0.75 0.83 0.26±0.14 0.99±0.01 0.99±0.01

HeH 0.85 0.85 0.91 0.85 0.87 0.79 0.9 0.25±0.14 1.00±0.00

FilA 0.94 0.92 0.94 0.91 0.9 0.84 0.94 0.82 0.19±0.12

Genetic parameters (Heritabilities and correlations) in 
meagre

Genetic correlations

Phenotypic correlations

Heritabilities

Weight, Fork Length (FLM), Standard Length (SLM), Total Lateral Area (TLA), Total Dorsal Area (TDA), Fork Length (FoL), Standard
Length (SL), Fish Maximum Height (FMH), Maximum Width (MW), Head Height (HeH) and Fillet Area (FilA).

Moderador
Notas de la presentación
Weigh, fork length(FLM) and standard length (SL) are determined using standard method.
Length are showing significantly differences between manual and non-invasive way. 



9. Respuesta a la selección 

Adriantahina et al. (2012)

BW = peso corporal / TL = longitud total / BL = longitud corporal

FASD = profundidad 1er segmento abdominal  TASD = profundidad 3er segmento abdominal 

FASW = ancho 1er segmento abdominal



Argue et al. (2002)

9. Respuesta a la selección 

Diseño:
- Peso y Resistencia a TSV
- Intensidad de selección del 19%
- Indice de selección sintético: 70% vs 30% (TSV vs P)
- 70♀: 30♂ (2♀: 1♂), HC vs MHp
- 36 HCs – 7 HCc (P) / 65 HCs – 15 HCc (TSV) 
- Engorde en: Estero (22 semanas) y RAS (16 semanas) a 100 animals / m2, 95 animals / familia

(completados con no marcados)
- Reto TSV: 3-5 g con 3.789 animals en 4 tanques (2 alimentados con el 3% de su peso con 

cefalotorax infectado una vez un día / 2 alimentados con el 3% de su peso con cefalotorax
infectado una vez tres días). Mortalidad a los 21 días



Argue et al. (2002)

9. Respuesta a la selección 



Argue et al. (2002)

9. Respuesta a la selección 



Población bajo estudio

Descendencia

Padres 
seleccionados

Respuesta = R = i h2 σP

Considerando:

• i (proporción seleccionados) (5,0%)                 = 2,063

• h2 (Peso) = 0,30

• σP = 3,91 g

• Media población en peso                  = 20,26 g

• Intervalo entre generaciones            = 6 meses

Rg (5%) = 2,42 g Rg / media = 0,1194 11,94 % / generación
23,88 % / año

EJEMPLO de Respuesta a la selección: peso cosecha



Población bajo estudio

Descendencia

Padres 
seleccionados

Respuesta = R = i  h2 σP

Considerando:

• i (proporción seleccionados) (5,0%) = 2,063

• h2 (Supervivencia) = 0,04

• σP = 17,08 %

• Media población en peso                  = 55,79 %

• Intervalo entre generaciones            = 6 meses

Rg (5%) = 1,41% Rg / media = 0,025 2,5 % / generación
5,0 % / año

X

YA

X

X

h
hr

R
CR

= rA =  0,485

32,1=
X

X

R
CR

EJEMPLO de Respuesta a la selección: supervivencia  a cosecha



10. Modelo de implementación de la Selección Genética

CRUCES DIRIGIDOS
- No adaptados a los sistemas de producción 

industrial 
- Incremento de costes
- Mejor control del parentesco
- Genealogía conocida
- Existe varianza del Ec

CRUCES BAJO PUESTAS 
MASALES
- Adaptados a los sistemas de producción 

industrial 
- Minimización de costes
- Peor control del parentesco
- Genealogía inferida
- No existe varianza del Ec



10. Modelo de implementación de la Selección Genética

Rocha et al. (2010)

Retención del 94% de la heterocigosidadRetención de la diversidad alélica



10. Modelo de implementación de la Selección Genética

Rocha et al. (2010)



11. Interacción Genotipo-Ambiente

A captive population of Pacic white shrimp (Penaeus vannamei) replicated in
two environments was evaluated for genetic variability and covariability of size
traits.

Pérez-Rostro Ibarra. (2003)



12. Cruzamiento



12. Cruzamiento



12. Cruzamiento

Gitterle et al. (2005)

45%



12. Cruzamiento



12. Cruzamiento



12. Cruzamiento



12. Cruzamiento



Mapa de 44 grupos de ligamiento estadísticos construidos como promedio de ambos sexos

13. SELECCIÓN GENÓMICA: Mapa genético en Camarón

Yu et al. (2016). Nature Scientific Report 



(Du et al., 2009, 2010; Yu et al., 2016; Jones et al., 2017)

8.967 SNPs

13. SELECCIÓN GENÓMICA: SNPs

Jones et al. (2017). Nature Scientific Report 



13. SELECCIÓN GENÓMICA: vs selección fenotipica

Pérez-Enciso y Toro (2007)



13. SELECCIÓN GENÓMICA: vs selección combinada

Pérez-Enciso y Toro (2007)



13.1. QTLs en Camarón: crecimiento

Yu et al. (2016). Nature Scientific Report 



13.2. SELECCIÓN GENÓMICA: costes



Estación de reproductores

 CONTROL Y MONITORIZACIÓN

 6 Tanques x 40 m3

 2 Tanques x 80 m3

 12 Tanques x 10 m3 (RAS)

PARQUE CIENTÍFICO TECNOLÓGICO DE LA ULPGC (PCTM)

AQUAEXCEL2020 - http://www.aquaexcel2020.eu/

GIA - http://www.giaqua.org/

http://www.aquaexcel.eu/index.php?option=com_k2&view=item&id=42:call-for-access
http://www.aquaexcel2020.eu/


Warm Water Species Selection Unit (WWSSU) 

 CONTROL Y 
MONITORIZACIÓN

 2 Tanques x 2 m3

 24 Tanques x 1m3

(fotoperiodo)
 54 Tanques x 0.5 m3

PARQUE CIENTÍFICO TECNOLÓGICO DE LA ULPGC 
(PCTM)

http://www.giaqua.org/index.php/en/noticias-2
http://www.giaqua.org/index.php/en/noticias-2


Breeders’ Station

Estación de Bio-ensayos (MBS)

 CONTROL  Y MONITORIZACIO´N

 16 RAS
 48 Tanques x 0.5 m3 (total)

PARQUE CIENTÍFICO TECNOLÓGICO DE LA ULPGC 
(PCTM)

http://www.giaqua.org/index.php/en/noticias-2
http://www.giaqua.org/index.php/en/noticias-2


Feed Ingredients and Additives Testing Unit (FITU)

 Manual CONTROL & MONITORIZACION

 45 Tanques x 1 m3

 90 Tanques x 0.5 m3

 2 Tanques x 2 m3

 48 Tanques x 0.2 m3

 24 Tanques x 0.1 m3

 Manual CONTROL & MONITORIZACION

 2 Tanques x 40 m3

 6 Tanques x 2 m3

 8 Tanques x 10 m3 

PARQUE CIENTÍFICO TECNOLÓGICO DE LA ULPGC 
(PCTM)

http://www.giaqua.org/index.php/en/noticias-2
http://www.giaqua.org/index.php/en/noticias-2


CONCLUSIONES
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