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MEJORA GENÉTICA



Mejora genética



B B B b b b

V. económico 1 0,5                               0

Frecuencias f(B) = 0,5 f(b) = 0,5

Poblacióninicial 0,52 2*0,5*0,5 0,52

Ve (población-0) = 1* 0,52 +      0,5* 2*0,5*0,5 + 0* 0,52 =  0,5

B b

Ve (población-n) = 1* 0,92 +       0,5* 2*0,9*0,1 +    0* 0,12 =  0,9

�ûfrecuencia �Æ�û��Ve �ûfrecuencia �Æ�û��Ve = 80%
�û0,05 �Æ�û��Ve = 10%

Ejemplo : UN GEN
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Ejemplo : 200 GENES (carateres poligénicos )
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Ejemplo : 200 GENES (carateres poligénicos )



Ejemplo : 200 GENES (carateres poligénicos )

Pi= Ai+ Di + I i + Ei
Valor mejorante

Valor reproductivo

Valor genético aditivo (VGA)

EstimatedBreedingValue (EBV)

�P0

P = G + E
�P0

2 (�P0 �P1) =
_ Ai

Esencial conocer la geneálogía de los animales para la estima del EBV



Ejemplo : 200 GENES (carateres poligénicos )

VGA o EBV para PESO



Ejemplo : 200 GENES (carateres poligénicos )

. P1= A1+ D1 + I1 + E1

. P2= A2+ D2 + I2 + E2

. P3= A3+ D3 + I3 + E3

. P4= A4+ D4 + I4 + E4

.       - - - -

.         - - - -

.         - - - -

.         - - - -

. Pn= An+ Dn + In + En

�V2
P= �V2

A+�V2
D+�V2

I+�V2
E

h2 = �V2
A / �V2

P

Heredabilidad



Heredabilidad

Descendencia

Padres 
seleccionados

h2 = 1 = �V2
A / �V2

P�' G

Ejemplo : 200 GENES (carateres poligénicos )

Selección Fenotípica o 
individual

Cardelino y Rovira (1987): 

- Muy alta > 0,65

- Peso a la cosecha (Argue et al 2002)



h2 = 0,5 = �V2
A / �V2

P

Heredabilidad

Descendencia

Padres 
seleccionados

�' G

Ejemplo : 200 GENES (carateres poligénicos )

Selección Fenotípica o 
individual

Cardelino y Rovira (1987): 

- Alta 0,45 – 0,60

- Peso a la cosecha (Argue et al 2002)



h2 = 0,25 = �V2
A / �V2

P

Heredabilidad

Descendencia

Padres 
seleccionados

�' G

Ejemplo : 200 GENES (carateres poligénicos )

Selección Fenotípica o 
individual

Cardelino y Rovira (1987): 

- Media 0,20 – 0,40

- Peso a la cosecha (Gitterle et al 2005, 2006)

- SUSCEPTIBILIDAD Supervivencia a TSV
(Ødegård et al 2011)

- Supervivencia a TSV (Moss et al 2013):
cuatro cepas

- Peso a la cosecha (Caballero-Zamora et al 2015):
brote natural en cultivo en estuarios

- Supervivencia a WSSV (Castillo-Juárez et al.
2015):



h2 = 0 = �V2
A / �V2

P

Heredabilidad

Descendencia

Padres 
seleccionados

�' G

Ejemplo : 200 GENES (carateres poligénicos )

Selección Fenotípica o 
individual

Cardelino y Rovira (1987): 

- Baja 0,05 – 0,15

- Robustez a la cosecha estero (Argue et al 2002)

- Supervivencia a TSV (Argue et al 2002)

- Supervivencia a WSSV (Gitterle et al 2005, 2006)

- DAÑADOS (ENDURANCE) Supervivencia a TSV
(Ødegård et al 2011)

- Supervivencia a WSSV (Caballero-Zamora et al
2015): brote natural en cultivo en estuarios

- Supervivencia a AHPND (Castillo-Juárez et al. 2015)



Estima de REPUESTA a la selección

Población bajo estudio

Descendencia

Padres 
seleccionados

(�' G) Respuesta = R / L = [ i h2 �1P] / L= [i h �1A] / L 

% reproductores seleccionados / 
intensidad de la selección

Selección Fenotípica o 
individual



CORRELACIÓN GENÉTICA entre caracteres económicos

Ap1
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Peso corporal (p) Longitud total (l)
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rAp/Al = +1

Adriantahina et al. (2012)

rAp/Al = + 0,85



CORRELACIÓN GENÉTICA entre caracteres económicos

Ap1
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Ap8

Peso corporal (p) Resistencia WSSV (l)

Al8
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rAp/Al = -1 

Gitterle et al. (2005)

rAp/Al = -0,64



CORRELACIÓN GENÉTICA entre caracteres económicos

Ap1

Ap2
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Ap4

Ap5
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Ap7
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Supervivencia RAS(p) Superviencia TSV(l)

Al3

Al4

Al5

Al2

Al6

Al7

Al8

Al1

rAp/Al = 0,19

Moss et al. (2005)

rAp/Al = 0,19



CONSANGUINIDAD

A3A2A13A22A5A4A60A6A324A12
. . . . . . .  

Ne = Censo efectivo

• evitar la consanguinidad 

• pérdida de genes de interés



CONSANGUINIDAD: pérdida de alelos

Rocha et al. (2010)

Retención del 94% de la heterocigosidadRetención de la diversidad alélica



MULTIPLICADORA

ENGORDE

COMERCIALIZACIÓN

CRIADERO

ESQUEMA DE LA PRODUCCIÓN EN CAMARÓN

E.S.I.

BIOGEMAR

CENIACUA

VETA LA 
PALMA



MULTIPLICADORA

ENGORDE

CRIADERO

COMERCIALIZACIÓN

Flujo & Influencias

Esquema de la producción en Camarón



MULTIPLICADORA

ENGORDE

CRIADERO

COMERCIALIZACIÓN

Factores

Esquema de la producción en Camarón

Efecto directo sobre el beneficio de las 
empresas y los precios a los consumidores

Talento genético Consanguinidad



HERRAMIENTAS PARA DESARROLLAR AMBOS FACTORES

Esquema de 
selección

Marcadores 
moleculares

Marcaje 
físico

Talento
genético

Consanguinidad Consanguinidad



PROGRESO DE LA SELECCIÓN

�P2 - �P0 = �ûG = tasa de progreso

R = Respuesta a la selección

Máximo – Mínima
Talento genético - Consanguinidad

o o
Valor genético aditivo parentesco

�P2

�P0

�P1



La mejora es acumulativa , permanente y extensible a toda la
cadena de producción

EUROPA
MGA representa un beneficio por año de alrededor

de 2 billones de €uros

“Animales diferenciados en términos de calidad, transferencia de una
imagen de calidad y de los sistemas productivos”



Selección genética clásica: últimos50 años

2.000 a 9.000 kg / lactación / vaca
4,5 VECES

120 a 340 huevos / año / animal
2,83 VECES

PRODUCCIÓN 
LECHERA

PRODUCCIÓN 
DE HUEVOS

Progreso genético anual
1 – 3% 

ANIMALES DOMÉSTICOS TERRESTRES



Animales domésticos terrestres

Progreso genético en carcasade BROILER



(Neira, 2010; Rye et al., 2010; Gjedrem et al., 2012).

Programas de Mejora Genética en acuicultura y 
características



GRUPO DE PECES Nº Programas Nº familias Nº Caracteres
Agua dulce (Fw) 72  (1-20) 147 (51-280) 2,7 (1-5,2)

Marinos (Mf) 13 (1-4) 88 (60-110) 2,9 (1-6)

Camarón 4 197 2

GRUPO DE PECES Nº Programas Nº familias Producción / 
Valor económico  

Camarón vs PROMEDIO
(Salmón-Trucha-Carpa-Tilapia-

Dorada)
< 2,9 < 1,78 > 1,67 / > 2,93

(Neira, 2010; Rye et al., 2010; Gjedrem et al., 2012).

Programas de Mejora Genética en acuicultura y 
características



Programas de Mejora Genética en acuicultura y 
características



MARCADORES físicos

ETIQUETAS



MARCADORES físicos

Ventajas: 
* Impacto mínimo en crecimiento, salud y supervivencia.
* Animales de tamaño muy pequeño (200 mg), en peces*
* Camarones �t 1 gr**.
* Tasas de retención máximas (100%)*
* Visible externamente luz natural, UV & Azul
* Económico (0,065 $)* 

Desventajas:
* Útil para marcar grupos

* Astorga et al. (2005)

** Goding et al. (1996)

Visible Implant Elastomer (VIE)



MARCADORES físicos

COLORES

Luz   Natural Luz   Azul

Visible Implant Elastomer (VIE)



Visible Implant Elastomer (VIE)

MARCADORES físicos

INYECTORES

Ventajas:
* Económico
* 200 animales / hora

Desventajas:
* Agotador para gran número

de animales

* Aire comprimido

Ventajas:
* Varios colores a la vez
* 300 – 600 animales / hora

Desventajas:
* Mas caro que el Manual

* Manual



MARCADORES físicos

Visible Implant Elastomer (VIE)

MARCAJE



Microsatélites - Secuencias repetidas en tándem: 1- 6 nucleótidos
- Distribuidos en todo el genoma
- Áltamentepolimórficos
- CODOMINANTE
- Genotipado mediante PCR

Cebador -1

Cebador - 2

MARCADORES MOLECULARES



Marcadores moleculares

Microsatélites (alelos) �ÆAsignación de parentesco/ Detección de QTLs

# # # Alelo nulo



Marcadores moleculares: microsatélites en Camarón

Datos aproximados ya que nos existen estudios a gran escala todos estos marcadores

(Denise et al., 1996; Meehan et al., 2003; Pérez et al., 2005; Alcivar-Warren et al., 2006, 2007;
Cruz et al., 2006; Jia et al., 2006; Freitas et al., 2007; García y Alcivar-Waren, 2007; Zhang et
al., 2007)



Marcadores moleculares

Polimorfismo de nucleótido simple, SNP 

Individuo
Individuo
Individuo

Individuo



Primer

Nucleotides

Products

Genotypes

Polimorfismo de nucleótido simple, SNP:
- Detecciónde QTLs
- Asignaciónde parentesco
- Seleccióngenómica

Marcadores moleculares



Marcadores moleculares : SNPs en Camarón

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

8.967 SNPs



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

HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Argue et al. (2002)

HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Gitterle et al. (2005)

HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Gitterle et al. (2006)

HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Ødegård et al. (2011)

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

- Dañados(ENDURANCE)
- Con riesgoo no (SUSCEPTIBLES) 

- 15.261 individuossde 513 HC de 3 generacionesanalizadosmediantesretosa TSV en21 
tanquesseparadsos

HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Ødegård et al. (2011)

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)

HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



Ødegård et al. (2011)

HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades



HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades

Moss et al. (2013)

Diseño:
- Resistencia a TSV: distintascepas / sistemade cultivo(RAS)
- 180 HC familias(177 machos : 175 hembras)
- Desoveindividual de hembrasy críaseparada hasta el marcajecon VI entre 1-2 g
- Reto: a TSV: : 2-3 g alimentadoshasta sacieddadcon el 3% de supeso con tejido infectado. 

Mortalidada los21 días



HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades

Moss et al. (2013)



HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades

Moss et al. (2013)



HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades

Moss et al. (2013)



HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades

Caballero-Zamora et al. (2015)

Diseño:
- Peso y Resistencia a WSSV, enpoblaciones de cultivocon brotesnaturales



HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades

Caballero-Zamora et al. (2015)



HEREDABILIDAD: Resistencia a enfermedades

Castillo-Juárez et al. (2015)

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

Mexico). 105 colony-forming units/mL
- RetoWSSV: 4 g con infecciónoral a 107 copiasviralesDNA/g

h2
AHPND < 0,10

h2
WSSV = 0,20



CONCLUSIONES

- La existenciade variaciónheredablees esencialparaque la Mejora Genéticaseauna
herramientaútil para el productor. Así, los caracteresconheredabilidadalta permitenuna
mejorade la producciónrápida e importante, comoel PESOA LA COSECHA. Mientras
que los caracterescon heredabilidadbaja permitenuna mejorade la producciónlenta y
escasa, como la ROBUSTEZ A LA COSECHA,SUPERVIVENCIAS A TSV, WSSV y
AHPND.
- La estimaciónde la heredabilidadrequiereconocimientode las relacionesde parentesco
delos animalesdela empresa.
- El camaróntieneun númerodeprogramasdeseleccióngenéticaqueno estáacordea sus
nivelesdeproduccióny económico.
- En camarónexisteunaconsiderablebateríademarcadoreśmoleculares(Microsatélitesy
SNP),capacesderesolverel parentescoy la búsquedadeQTLs.
- Los carateresdecrecimientoy valoraciónmorfológicopresentanheredabbilidadesmedias
- altas,y estánaltamentecorrelacionados.
- La supervivenciaenRASy camaronerapresentaheredabbilidadesbajas.
La resistenciaa TSV presentaheredabilidadesbajas y moderadas,y estácorrelacionada
con el crecimientode maneranegativa. La correlacióngenéticaparala Resistenciaa TSV
entre aislados de TSV es fundamentamentealta y positiva, y baja y positiva con la
SupervivenciaenRAS.
- La resistenciaa WSSVpresentaheredabilidadesmuybajas,y estácorrelacionadaconel
crecimientodemaneranegativa, tantoenretosexperimentalescomobajobrotesnaturales.
- La resistenciaaAHPND presentaheredabilidadesbajas.



CONCLUSIONES










