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INTRODUCCIÓN 
 

La acuicultura es un sector que ha mostrado un incremento constante y un desarrollo más 

rápido que otros sectores destinados a la producción de alimentos; se espera que para el año 

2032 continúe creciendo y contribuya a garantizar la seguridad alimentaria (FAO, 2024). Una 

de las especies más cultivadas a nivel mundial es el camarón blanco del Pacífico (Litopenaeus 

vannamei), debido a su alta tasa de crecimiento, tolerancia a salinidades, soporte a altas 

densidades de siembra, buena adaptación al manejo y aceptación por parte del consumidor 

(FAO, 2022; Reis et al., 2023). 

 

En México la producción de camarón ha desempeñado un papel importante en el desarrollo 

socioeconómico de las zonas costeras que se dedican a ella, debido a la generación de 

empleos directos e indirectos, demostrando ser una actividad de gran relevancia (FAO, 2022; 

Rivas & Silva, 2023), llegando en 2023 a una producción de 192 mil toneladas y generando 

ingresos aproximados de 19 mil 800 millones de pesos (Secretaria de Agricultura y 

Desarrollo Rural, 2024). 

 

El objetivo de la camaronicultura es la obtención de biomasa con alto valor comercial, la cual 

está determinada por el peso corporal y la cantidad de organismos cosechados (FAO, 2022; 

Said et al., 2024). Para alcanzar este objetivo, se han implementado programas de 

mejoramiento genético (PMG), los cuales evalúan e identifican individuos que sean 

genéticamente superiores y diseñan los apareamientos que favorezcan la media de las 

características de interés en la siguiente generación, aprovechando la variabilidad genética 

existente sin incrementar la consanguinidad en la población (Gjedrem & Rye, 2018; Song et 

al., 2023). En los PMG de este sector se ha abierto la posibilidad de utilizar información 

genómica a partir del uso de paneles de polimorfismo de nucleótido simple (SNP, por sus 

siglas en inglés) ofreciendo la posibilidad de obtener estimaciones más precisas, evaluar a 

edades más tempranas, aprovechar la variación dentro de familia y localizar regiones 

genómicas asociadas a la característica de interés (Silva, 2020; Rasal et al., 2024).  

Dado lo anterior, el presente estudio tuvo como objetivo evaluar el uso de información 

genómica para la selección de peso corporal a la cosecha del camarón blanco del Pacífico (L. 

vannamei) en estanques comerciales. 
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PREGUNTA DE INVESTIGACIÓN 

¿El uso de información genómica permitirá obtener una mayor precisión en la evaluación 

genética y por lo tanto una mayor respuesta a la selección para el peso corporal a la cosecha 

del camarón blanco del Pacífico (L. vannamei) en estanques comerciales? 

 
HIPÓTESIS 

El uso de la información genómica genera un incremento en la precisión de 

parámetros genéticos y existen regiones del genoma asociadas con el peso corporal a 

la cosecha del camarón blanco del Pacífico (L. vannamei) a partir de información 

proveniente de estanques comerciales. 

 

OBJETIVOS 

Objetivo General 

Evaluar el uso de información genómica para la selección de peso corporal a la 

cosecha del camarón blanco del Pacífico (L. vannamei) en estanques comerciales. 

 

Objetivos Específicos 

1. Estimar parámetros genéticos para el peso corporal a la cosecha del camarón blanco 

del Pacífico (L. vannamei) a partir de información genealógica y genómica. 

 

2. Realizar un estudio de asociación del genoma completo para localizar regiones 

genómicas asociadas con el peso corporal a la cosecha en el camarón blanco del 

Pacífico (L. vannamei). 
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REVISIÓN DE LITERATURA 

 

Camarón blanco del Pacífico (L. vannamei) 

El camarón blanco del Pacífico (L. vannamei) es un crustáceo decápodo perteneciente a la 

familia Penaeidae, el cual es nativo de la costa oriental del océano Pacífico, desde Sonora en 

México, hacia el centro y Sudamérica hasta Tumbes en Perú (FAO, 2024). Se encuentran en 

hábitats marinos tropicales con aguas con temperatura media anual de 20ºC, en un intervalo 

óptimo de 24 – 30ºC (Cota-Durán et al., 2021). Durante su desarrollo, el camarón llega a la 

madurez sexual entre los seis y siete meses de edad, cuando han alcanzado alrededor de 20 g 

en el caso de machos y 28 g en las hembras. Las reproductoras comerciales alcanzan un peso 

de 30 g a 45 g de peso corporal y son capaces de liberar entre 100,000 a 250,000 huevos, 

además se ha observado que, bajo condiciones de cultivo comerciales, los camarones pueden 

lograr ganancias de peso de hasta 2 g por semana (Cobo et al., 2018). Tiene una alta tasa de 

crecimiento, tolerancia a salinidades, soporte a altas densidades de siembra y buena 

adaptación al manejo (FAO, 2022). 

 

Camaronicultura en México 

México es el 7º productor de camarón a nivel mundial, con una producción anual que supera 

las 180 mil toneladas, siendo los estados de Sonora, Sinaloa y Nayarit los mayores 

productores (Comisión Nacional de Acuacultura y Pesca, 2023). Este sector ha generado 

empleos directos e indirectos, beneficiado a la estabilidad social debido a que este sector 

ofrece salarios competitivos y contribuye significativamente a las exportaciones 

agroalimentarias del país (González-Peinado et al., 2021; Maldonado-Hernández et al., 2023; 

López-Meza et al., 2024). 

 

En el territorio nacional se cultivan diferentes especies como el camarón azul (L. stylirostris), 

camarón café (Farfantepenaeus californiensis) y el camarón blanco del Pacífico (L. 

vannamei), siendo este último el más importante al representar casi el 75 % de la producción 

en México (Chong-Carrillo et al., 2024). Esto se debe a que L. vannamei cuenta con 

características favorables las cuales son de gran interés para la camaronicultura como es la 

facilidad de manejo y la tolerancia a altas salinidades, así como a altas densidades de siembra 

(FAO, 2022) 
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Los sistemas de producción en camaronicultura comprenden procesos como crianza, engorda 

y cosecha, y se clasifican en extensivos, semi-intensivos e intensivos, según el nivel de 

tecnificación, densidad de siembra y control ambiental. En México, generalmente se utilizan 

sistemas semintensivo, en uno o dos ciclos por año, clasificados como ciclos cortos (100 días, 

con pesos de 16 g) o ciclos largos (180 días, con pesos de 22 g) (Peña-Navarro y Chacón-

Guzmán, 2019; FAO, 2022; Maldonado-Hernández et al., 2023).  

 

Peso corporal a la cosecha en L. vannamei  

En México la producción de L. vannamei generó un ingreso aproximado de 19 mil 800 

millones de pesos durante 2023 (SAGARPA, 2024), aportando al desarrollo socioeconómico 

de las zonas costeras y mostrando relevancia para la economía nacional (FAO, 2022; Rivas 

& Silva, 2023). El valor económico de L. vannamei está determinado por la supervivencia y 

el peso corporal a la cosecha, esta esta última característica define la talla comercial y, en 

consecuencia, el precio que el producto puede obtener en el mercado (Hossain et al., 2024).  

El peso corporal a la cosecha es una característica multifactorial influenciado por la acción 

de múltiples genes y la interacción con factores ambientales como la densidad de siembra, la 

alimentación o la calidad del agua (Houston et al., 2022; Said et al., 2022). Cabe señalar que 

se ha observado un marcado dimorfismo sexual para el peso corporal a la cosecha en donde 

las hembras suelen alcanzar mayores pesos en comparación con los machos al momento de 

la madurez sexual (Cobo et al., 2018).  

 

Programas de mejoramiento genético en L. vannamei 

Con la finalidad de potenciar la producción y la rentabilidad de los sistemas de producción, 

se han implementado programas de mejoramiento genético (PMG) (Castillo-Juárez et al., 

2015; Ren et al., 2024), los cuales son una herramienta utilizada en los sistemas de 

producción para mejorar características de interés en una población, mediante la aplicación 

de principios biológicos, matemáticos y económicos (Gjedrem & Rye, 2018; Kause et al., 

2022). 
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Estos programas tienen la finalidad de aprovechar de manera óptima la variabilidad genética 

existente en la población, a partir de la evaluación de candidatos a reproductor y el diseño de 

apareamientos que permitan obtener el mayor avance genético con la menor perdida de 

variabilidad genética, que mejore la rentabilidad del sistema de producción. En especies 

como tilapias, carpas, salmones y camarones estos programas han permitido el mejoramiento 

de características relacionadas con la resistencia a enfermedades, la calidad de la carne, la 

tolerancia a factores ambientales y el crecimiento (Oldenbroek & van der Waaij, 2015; 

Gjedrem & Rye, 2018; Yáñez et al., 2022; Sankaran & Mandal, 2024). 

 

El objetivo de selección en los PMG se define como la combinación de variables productivas 

que definen el éxito del sistema de producción. Estas variables son conocidas como criterios 

de selección, los cuales estarán relacionadas directa e indirectamente con el objetivo del 

PMG, y son utilizados para evaluar el desempeño de los individuos dentro de la población, 

facilitando así la identificación y selección de los mejores candidatos a reproductores. Para 

que un criterio sea funcional dentro de un PMG, debe cumplir con ciertos requisitos: ser 

medible en los candidatos y/o sus parientes, ser heredable, estar correlacionado 

genéticamente con el objetivo de selección y ser económicamente viable en su evaluación 

(Harris, 1970; Falconer & Mackay, 1996; Bodin, 2008). En un sistema de producción 

dedicado al cultivo de camarón, el objetivo principal es obtener biomasa de alto valor 

comercial, determinada por el número de organismos cosechados y su peso promedio, ya que 

este último influye directamente en su valor de mercado, a mayor peso, mejores precios 

(Nguyen et al., 2020).  

 

Para mejorar la eficiencia de los PMG, es importante estimar parámetros genéticos como la 

heredabilidad (h2) y predecir los valores genéticos con la mayor precisión posible. De manera 

convencional se utiliza el Modelo Animal, metodología que considera además de la 

información fenotípica, todas las relaciones de parentesco a partir de información pedigrí y/o 

genómica, esta ultima a partir de polimorfismos de un solo nucleótido (SNP, por sus siglas 

en inglés Single Nucleotide Polymorphisms). Lo anterior con la finalidad de mejorar la 

precisión en la estimación de parámetros genéticos y para ampliar el conocimiento de la 

determinación genética de las características de interés a partir de la identificación de 
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regiones genómicas asociadas mediante estudios del genoma (Legarra et al 2009; Stock et 

al., 2020). 

 

Estimación de parámetros genéticos con el Modelo Animal  

Para estimar parámetros genéticos como la h2 existe una metodología que utiliza un modelo 

estadístico denominado “Modelo Animal”. Este modelo permite estimar el mérito genético 

(valor genético aditivo) de los individuos al integrar simultáneamente información 

fenotípica, de pedigrí y/o genómica, lo que permite descomponer la varianza genética y 

estimar el valor genético de los organismos, ajustando los factores ambientales que influyen 

sobre la característica de interés. Se trata de un modelo de regresiones lineales en las que los 

determinantes explicativos son una combinación de efectos fijos y aleatorios (Falconer & 

Mackay, 1996; Kruuk et al., 2008). 

 

El Modelo Animal puede expresarse en su forma matricial como: 

 

𝒚 =  𝑿𝑏 + 𝒁𝒖 +  𝒆 

 

donde 𝒚 es el vector de observaciones fenotípicas, 𝒃 representa los efectos fijos, 𝒖 los valores 

genéticos aditivos, con u ∼ N (0, 𝐴 𝜎𝑎
2), donde A representa la matriz de relaciones genéticas 

construida a partir de información genealógica (pedigrí); mientras que 𝑿, 𝒁 son matrices de 

incidencia que relacionan los efectos fijos, efectos genéticos aditivos aleatorios y 𝒆 

corresponde al error residual aleatorio, con 𝒆 ~N (0, 𝐼𝜎𝑒
2 ), donde 𝜎𝑒

2 es la varianza residual. 

El Modelo Animal tradicional (P-BLUP) la cual incorpora una matriz correspondiente en el 

componente de varianza genética de los valores genéticos aditivos, en el caso de usar 

información genealógica, la matriz A se basa en registros de pedigrí y asume una proporción 

esperada de genes compartidos (Henderson, 1975). En cambio, al incorporar información 

genómica se utiliza una matriz de similitud genómica entre pares de animales calculada a 

partir de datos de marcadores SNP (Matriz G), representa la similitud genómica entre pares 

de individuos estimando las relaciones efectivas al cuantificar la proporción real de alelos 

compartidos entre individuos, basándose en la identidad por estado (G-BLUP) (VanRaden, 
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2008). La ventaja de G es que captura de manera más precisa la variación genética aditiva, 

incluso entre individuos sin genealogía registrada. 

 

Para el Modelo Animal GBLUP puede expresarse en su forma matricial como: 

 

𝒚 =  𝑿𝑏 + 𝒁𝒈 +  𝒆 

 

Donde 𝒚 es el vector de observaciones fenotípicas, 𝒃 es el vector de efectos fijos, g es el 

vector de valores genéticos aditivos genómicos, con g∼ N (0, 𝐺 𝜎𝑔
2) y 𝒆 ~N (0, 𝐼𝜎𝑒

2) es el 

vector de errores residuales, siendo 𝜎𝑒
2 la varianza residual. 𝑿, 𝒁 son matrices de incidencia 

que relacionan las observaciones con los efectos fijos y genéticos, respectivamente. La matriz 

de relaciones genómicas aditivas G se incorpora a través de la varianza de g: Var(g) = 𝐺 𝜎𝑔
2. 

Sea 𝑀 la matriz de genotipos centrados de dimensión ng × m, donde nges el número de 

individuos genotipados y m el número de SNP (cada SNP codificado 0/1/2 y restado 2𝑝𝑗, 

donde 𝑝𝑗 es la frecuencia del alelo de referencia). Una forma común de construir 𝐺 es: 

 

𝐺 =
𝑀 𝑀𝑇

2 ∑ 𝑝𝑗(1 − 𝑝𝑗)𝑗
 

 

𝐺 es simétrica de dimensión ng × ng, con ng que representa las relaciones genómicas aditivas 

entre los individuos genotipados; σg
2 es la varianza genética aditiva genómica y σe

2 la varianza 

residual. 

 

Cuando se dispone de información genealógica y genómica, se puede incorporar la matriz H,  

la cual combina la información contenida en la matriz A (relaciones esperadas por pedigrí) y 

en la matriz G (relaciones genómicas observadas) en una única matriz de relaciones 

genéticas. Este enfoque se conoce como single-step GBLUP (ssGBLUP), este modelo 

permite incluir en el análisis tanto animales genotipados como no genotipados dentro de un 

mismo modelo. De esta manera la matriz H mejora la precisión en la predicción de los valores 

genéticos al aprovechar de manera simultánea ambas fuentes de información ajustando 

sesgos (Song et al., 2023). 
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La heredabilidad es un parámetro genético que permite estimar en qué proporción las 

diferencias de un rasgo dentro de la población pueden ser atribuidas a variaciones genéticas 

aditivas (Bley et al., 2024). Este parámetro se expresa en una escala de 0 a 1; valores cercanos 

a 0 indican que las diferencias en la característica se deben principalmente a factores 

ambientales, mientras que valores próximos a 1 sugieren una predominancia de factores 

genéticos en la variación observada y se representa como (Falconer & Mackay, 1996): 

ℎ2 =  
𝜎𝑎

2

𝜎𝑃
2 

 

Donde ℎ2 representa la heredabilidad en sentido estricto; 𝜎𝑎
2 corresponde a la varianza 

genética aditiva, que refleja la proporción de la variación atribuible a genes transmisibles a 

la descendencia, y 𝜎𝑃
2 es la varianza fenotípica total, la cual incluye los componentes 

genéticos y ambientales de la característica.  

 

La estimación de h2 permite predecir la capacidad de un individuo para transmitir 

características específicas a su descendencia, para después ordenar a los animales que 

presenten valores favorables para seleccionarlos como reproductores y generar un cambio en 

la media de la siguiente generación (respuesta a la selección) (Knibb et al., 2020), de tal 

forma que su conocimiento orienta sobre la velocidad del avance genético de los procesos de 

selección dentro de un PMG (Fisher, 1918; Wright, 1921; Thompson, 2019). 

 

En acuicultura, los valores de h² reportados para peso corporal en L. vannamei suelen 

encontrarse en un rango de 0.20 a 0.36 (Castillo-Juárez et al., 2015; Campos-Montes et al., 

2023; Rivero-Martínez et al., 2021), mientras que en otras especies acuícolas de interés 

productivo, como tilapias, carpas, salmones y cangrejos, se han estimado h² que varían entre 

0.26 y 0.56 (Wang et al., 2017; Nguyen et al., 2020; Song et al., 2022; Sui et al., 2024; Chen 

et al., 2025; Massault et al., 2025). En cuanto a la estimación de h² para peso corporal en 

camarón blanco del Pacífico, diversos estudios han estimado heredabilidades a partir de 

información genealógica con un intervalo de 0.25 a 0.81, y al utilizar información genómica 

los valores varían de 0.20 a 0.63 (Sui et al., 2016; Rivero-Martínez et al., 2021; Shin et al., 
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2023; Sui et al., 2024; Wang et al., 2024). A pesar de que los rangos pueden ser similares, 

los estudios que incorporaron información genómica mostraron una mayor precisión en la 

predicción de los valores genéticos en comparación con los análisis basados únicamente en 

pedigrí, lo cual se traduce en estimaciones con menos sesgo (Yáñez et al., 2022; Ampofo et 

al., 2023; Sui et al., 2024; Liu et al., 2025). Es importante considerar que la estimación de la 

heredabilidad para el peso corporal en L. vannamei puede verse influenciada por efectos 

genéticos no aditivos y de ambiente común, el cual representa la proporción de la variación 

por lo que es importante incluir este efecto en los modelos de evaluación genética, ya que 

permite estimar de manera más precisa la varianza genética aditiva de aquella asociada a 

efectos familiares compartidos, evitando así la sobrestimación de la heredabilidad y de los 

valores genéticos aditivos (Castillo-Juárez et al., 2007). 

 

Estudio de asociación del genoma completo (GWAS). 

El estudio de asociación del genoma completo (GWAS) es una herramienta que permite 

identificar marcadores genéticos de tipo SNPs significativos para la localización de regiones 

en el genoma relacionadas a la característica de interés mediante un procedimiento estadístico 

que determina la asociación de un SNP con la variación fenotípica en la población, midiendo 

la asociación entre regiones del genoma, definidas por un SNP, y el fenotipo. Permite analizar 

el genoma cubierto por SNPs de los organismos e identificar dichas variantes, al explorar 

grandes cantidades de datos genómicos con el fin de encontrar marcadores genéticos que 

expliquen un porcentaje significativo la variación fenotípica (Polonnikov et al., 2021; 

Nguyen et al., 2022; Khatei et al., 2022; Yáñez et al., 2022; Wenne et al., 2023; Song et al., 

2023; Thompson, 2023; Cohn, Scherer, & Hamosh, 2023). En GWAS basados en evaluación 

genética se emplean modelos BLUP/GBLUP de la familia BLUPF90, que integran las 

matrices A, G o H. En estos estudios, los efectos aditivos se estiman por REML/BLUP y, 

con POSTGSF90, se expresan como efectos por SNP o como proporción de varianza genética 

aditiva explicada por regiones del genoma definidas mediante ventanas consecutivas no 

solapadas (por número fijo de SNP o por tamaño físico; p. ej., 2 Mb), lo que permite resumir 

la señal a nivel regional y localizar segmentos con mayor contribución a la variación aditiva 

(Misztal et al., 2014; Lourenco et al., 2020). Dentro de cada ventana con mayor significancia 

es posible localizar marcadores significativos y a partir de la Herramienta Básica de 
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Búsqueda de Alineamiento Local (BLAST, por sus siglas en inglés), identificar regiones de 

similitud entre secuencias para inferir relaciones tanto funcionales, como evolutivas entre 

secuencias, así como identificar miembros de familias de genes (Altschul et al., 1990; 

National Center for Biotechnology Information [NCBI], 2025). 

 

En las especies acuícolas de interés productivo se han realizado análisis de GWAS 

características relacionados a la resistencia a enfermedades, la maduración sexual, el 

crecimiento, la textura del filete y el contenido de grasa (Sodeland et al., 2013; Liu et al., 

2015; Gutierrez et al., 2015; Gonzalez-Pena et al., 2016; Li et al., 2018; Zhou et al., 2017; 

Rochus et al., 2018; Tan et al., 2018). Mientras que, para camarón blanco del Pacífico, se han 

realizado estudios para características asociados a resistencia a enfermedades, tasa de 

crecimiento, tolerancia a cambios ambientales y determinación del sexo (Yáñez et al., 2022; 

Song et al., 2024; Marín-Nahuelpi et al., 2024; Huang et al., 2024). A partir de GWAS han 

identificado variantes genéticas asociadas al crecimiento: marcadores en genes como LvSRC 

explican hasta el 13 % de la varianza, y análisis integrados de QTL han revelado genes como 

STEAP4 con papel significativo en el crecimiento en L. vannamei (Yu et al., 2019). 

 

MATERIALES Y MÉTODOS 

 

Origen de la información 

La información se obtuvo a partir de una población de camarón blanco del Pacífico (L. 

vannamei), proveniente del núcleo genético de la empresa Genética MarSel S.A. de C.V. Se 

contó con la información del ciclo de producción 2023 donde se formaron 176 familias a 

partir de inseminación artificial con una relación macho:hembra de 1:2, con un coeficiente 

de consanguinidad esperada menor al 6.25 %. Para mantener la identidad familiar, cada 

familia se sembró por separado. Durante el desarrollo larvario se alimentaron según los 

requerimientos de cada etapa de crecimiento. La temperatura del agua se mantuvo a 30 ºC, 

la salinidad a 35 gL-1, con una aireación constante y recambios de agua diaria con una tasa 

del 4 % al 5 %. 
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A los 28 días post-eclosión, se sembraron todas las familias con un aproximado de 1,500 

organismos / familia, contabilizados a partir del sistema XpertCount2 ®, en un estanque 

comercial ubicado en Bahía de Kino, Sonora. El estanque se mantuvo con una columna de 

agua de 1.4 m, con una temperatura promedio de 32 ºC, una salinidad de 33 ppm, y una tasa 

de intercambio de agua del 5 al 20 %, dependiendo de la calidad del agua. Los camarones 

fueron alimentados con pellet comercial el cual contenía entre 35 % y el 40 % de proteína, 

dependiendo de la etapa de crecimiento; la dieta diaria consistió en el 3 % de la biomasa del 

estanque. La supervivencia del estanque y el peso a los 152 días post-eclosión fue de 25.3% 

promedio y de 31.8 g, respectivamente. Después, se tomó una muestra de 8,000 organismos 

y se trasladó vía terrestre a las instalaciones de Maricultura del Pacifico en Los Pozos, Sinaloa 

y se establecieron en una sala de maduración para tener un proceso de cuarentena. Una vez 

concluida la cuarentena, un total de 6,248 organismos fueron identificados a través de anillos 

oculares y se obtuvo el peso corporal a los 180 días (P180D) y veinte días después, se les 

tomó un pleópodo como muestra de tejido para su genotipado. La muestra de tejido se colocó 

en microtubos de 2 ml con tapa de rosca, con etanol al 96 % durante 72 horas. Posteriormente 

se retiró el etanol para su envió junto con las muestras de los progenitores (n = 264) al Center 

of Aquaculture Technologies (CAT) ubicado en San Diego, California, Estados Unidos, para 

su genotipificación con el microarreglo AquaArray HD (50 K) vannamei® desarrollado por 

Neogen® (Nebraska, EE. UU.), el cual contiene un total de 50,811 SNP). Las coordenadas 

de los marcadores del CAT Shrimp 50K se asignaron con base en la última ensamblaje 

disponible del genoma de L. vannamei (GCA_042767895.1; ASM4276789v1) (NCBI 

Assembly, 2025) 

 

Control de calidad de los genotipos  

Para la estimación de parámetros genéticos y el estudio de asociación del genoma completo 

se contó con la información genómica de 5,850 organismos y se filtraron los genotipos por 

tasa de llamado para SNP (<90%), frecuencia del alelo menor (<0.05), por pérdida del 

equilibrio de Hardy Weinberg (P<1x106) y tasa de llamado de genotipo (<90%). 

Posteriormente se eliminaron los marcadores que no tenían una posición asignada y que no 

fueron asignados a algunos de los grupos de ligamiento (GL) asociados a los 44 cromosomas 

de la especie mediante el programa de Plink 1.9 (Purcell et al., 2007) 
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Asignación de sexo genómico y reconstrucción de paternidades.  

La asignación de sexo se realizó en función del marcador Yu_C19299G_A que cuenta con 

una precisión de asignación de sexo del 99%. Los genotipos C/C y C/G correspondieron a 

machos y G/G a hembras (Yu et al., 2017). Para la asignación de paternidades se utilizó la 

información de los individuos candidatos y los 244 reproductores con la función apparent en 

el entorno de R, a partir de los marcadores disponibles después del control de calidad con 

una precisión de α = 0.01, previamente se redujo la matriz genómica por el método de poda 

de SNPs por desequilibrio de ligamiento a 1005 SNPs. Para la asignación de ambos 

progenitores de cada organismo se utilizaron en promedio 245 SNPs (Melo & Hale, 2019).  

 

Estimación de parámetros genéticos 

Para la estimación de los componentes de varianza y la h2 se analizó el efecto de la 

consanguinidad, sexo y edad sobre el peso a partir de modelos lineales a través del programa 

de JMP, resultando significativos el sexo y la edad a la cosecha. La estimación de los 

componentes de varianza se realizó a partir de un Modelo Animal univariado a través del 

software BLUPF90, con dos enfoques: El primero utilizó una matriz de relaciones de 

parentesco (Matriz A) basada en información genealógica con 21 generaciones de 

profundidad (P-BLUP) y el segundo utilizó una matriz genómica (Matriz G) que contempló 

únicamente individuos genotipados (G-BLUP). Ambos enfoques consideraron el sexo y la 

edad a la cosecha como efectos fijos, y como efectos aleatorios se incluyeron el efecto aditivo 

del animal y el efecto común de familia. 

 

El Modelo Animal considerado fue: 

 

𝒚 =  𝑿𝒃 + 𝒁𝒖 +  𝑾𝒇 +  𝒆 

 

Donde 𝒚 es el vector del fenotipo (P180D), 𝒃 es un vector de efectos fijos (sexo y edad), 𝒖 

es un vector desconocido de efectos genéticos aditivos, donde u ∼ N (0, 𝐴 𝜎𝑎
2) para el modelo 

P-BLUP , donde A representa la matriz de relaciones genéticas construida a partir de 

información genealógica (pedigrí) y u ∼ N (0, 𝐺 𝜎𝑎
2), para el modelo G-BLUP y G es la 
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matriz de relaciones genéticas, construida a partir de información genómica (VanRaden, 

2008), 𝒇 es un efecto aleatorio común de familia que incluye, donde 𝒇 ~ N (0, 𝜎𝑓
2 𝐼 ), mientras 

que 𝑿, 𝒁 y 𝑾 son matrices de incidencia que relacionan los efectos fijos, efectos genéticos y 

efectos común de familia e 𝐼 es una matriz identidad de orden apropiado y 𝒆 es el error 

residual aleatorio, con 𝒆 ~N (0, 𝐼 𝜎𝑒
2 ), donde 𝜎𝑒

2 es la varianza residual.  

La varianza fenotípica se obtuvo a partir de la suma de los componentes de varianza 

estimados. 

 

La h² y la proporción del f ² se estimaron como la proporción entre la varianza 

correspondiente y la varianza fenotípica total. La significancia de los parámetros se 

determinó considerando como significativos aquellos intervalos de confianza al 95 % que no 

incluyeron el valor cero. 

 

Estudio de asociación del genoma completo (GWAS) 

El control de calidad fue el mismo que para la estimación de parámetros genéticos. El GWAS 

se realizó a través de un método basado en el mejor predictor lineal insesgado (BLUP) el cual 

utiliza un modelo lineal mixto a través del mejor predictor lineal insesgado genómico 

(GBLUP). El modelo estadístico considerado fue: 

 

𝑦 =  1 +  𝑋𝑏 + 𝑍𝑔 + 𝑊𝑓 +  𝑒 

 

Donde 𝒚 es el vector del fenotipo (P180D); 𝟏 es un vector de unos,  es la media general de 

la población de la variable de interés; 𝒃 es un vector de efectos fijos (sexo y edad), 𝒖 es el 

vector de efectos genéticos aditivos directos con g ~N (0,G 𝜎𝑔
2), donde G es la matriz de 

relaciones genómicas (G), 𝜎𝑔
2 es la varianza genética aditiva, 𝒇 es el vector de efectos 

aleatorios (efecto común de familia) que sigue una distribución normal 𝒇~N(0,𝐼𝜎𝑓
2
), donde 

𝜎𝑓
2
 es la varianza del efecto común de familia e 𝑰 es una matriz de identidad. 𝑿, 𝒁 y W son 

matrices de incidencia que relacionan los efectos fijos, los efectos genéticos y el efecto 

común de familia, respectivamente. Finalmente, 𝒆 es el error residual aleatorio con una 

distribución ~N (0, 𝜎𝑒
2𝐼), donde 𝜎𝑒

2 es la varianza residual. 
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El P180D se analizará como característica lineal utilizando AIREMLF90 y BLUPF90 

(Misztal et al., 2016). Para GBLUP, las soluciones para los efectos de los SNPs (û) se 

obtuvieron de acuerdo con VanRaden et al., (2012), Strandén & Garrick (2009), como: 

 

𝑢̂ = 𝐷𝑍′[𝑍𝐷𝑍′]−1𝑎̂𝑔 

 

donde 𝐷 es la matriz diagonal con factores de ponderación para los SNPs (𝐷 = 1), 𝑍 es una 

matriz que relaciona los genotipos en cada locus, y 𝑎̂𝑔es el vector de valores genéticos 

predichos para los animales genotipados.  

 

Para identificar regiones del genoma asociadas con la variación de la característica de interés, 

se utilizó el modelo GBLUP implementado en la familia BLUPf90, empleando un análisis 

por ventanas genómicas consecutivas no solapadas. El genoma se dividió en ventanas de 2 

megabases (Mb); para cada ventana, se estimó la proporción de la varianza genética aditiva 

explicada por los SNPs contenidos en cada ventana mediante POSTGSF90 (Misztal et al., 

2014; Fraslin et al., 2022). La representación gráfica de los resultados se realizó mediante un 

gráfico tipo Manhattan con el paquete qqman (Turner, 2014) en R (R Core Team, 2013). 

 

Aquellas ventanas deslizantes con proporción de varianza explicada mayor a 1% fueron 

consideradas como regiones candidatas para la búsqueda de genes putativos. Para cada 

ventana significativa (tamaño de 2 Mb), se identificaron los SNPs posicionados al inicio y 

fin de cada ventana, el marcador al centro de la misma y aquel con mayor porcentaje de 

varianza explicada. Para la búsqueda de genes putativos se consideró una región flanqueante 

de ±100 kb “rio arriba, rio abajo” de cada SNP (Wang et al., 2019). Estas secuencias se 

analizaron mediante el algoritmo BLAST con el fin de identificar genes homólogos, 

utilizando el genoma de referencia de L. vannamei GCF_042767895.1 disponible en 

GenBank (Zhang et al., 2019; NCBI, 2025). Para los genes localizados se realizó una 

búsqueda en revistas científicas especializadas para determinar su relación con procesos que 

definen el peso corporal en L. vannamei. 
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RESULTADOS Y DISCUSIÓN  

 

Estadística descriptiva 

En el Cuadro 1 se presentan las estadísticas descriptivas del peso (P180D) en L. vannamei, 

considerando la clasificación por sexo. Se observó una media general de 30.81 g con una 

desviación estándar de 4.29 g, un coeficiente de variación (CV) de 13.94 %, y las hembras 

fueron 10.82 % más pesadas que los machos. Otros autores han reportado una amplia 

variabilidad para el peso a edades similares, lo que puede ser atribuible a diferencias en 

sistema de cultivo, densidad y origen genético. Zhang et al., (2025) reportaron un peso 

promedio de 27.29 g a los 174 – 178 días; Sui et al., (2024) registraron un peso de 16.21 g a 

183 días; mientras que Iunes et al., (2021) encontraron pesos de 10.6–14.4 g a 180 días en 

sistemas intensivos heterotróficos y de agua clara.  

 

Cuadro 1.- Estadística descriptiva de peso corporal a la cosecha (P180D) en camarón 

blanco del Pacífico (L. vannamei). 
 n Media (g) SD CV (%) Mínimo (g) Máximo (g) 

General 5850 30.81 4.29 13.94 9.96 61.36 

Macho 3091 29.31 3.46 11.81 11.23 44.47 

Hembra 2716 32.54 4.48 13.78 9.96 61.36 

Sin asignación 43 28.91 4.95 17.12 15.9 38.1 

n: Número de organismos, (SD) Desviación estándar, (CV) Coeficiente de variación. 

 

Control de calidad de la información genómica. 
De los 50,811 SNPs que se contemplaron para este estudio, se removieron un total de 29,404 

SNPs (57.87%) y se retuvieron 21.407 SNPs (42.13%). En trabajos que emplearon el mismo 

microarreglo de 50 K para L. vannamei, García et al. (2021) reportaron pérdidas del 32.23 

%, 23.04 % y 15.79 % según el umbral de MAF; Medrano-Mendoza et al., (2023) reportaron 

una eliminación aproximada del 36.96 % de los marcadores; mientras que García et al. (2024) 

obtuvieron una pérdida del 34.14 %. Estas diferencias responden a los criterios específicos 

de filtrado aplicados en cada población (García et al., 2021; Medrano-Mendoza et al., 2023; 

Garcia et al., 2024). El Cuadro 2 muestra los marcadores removidos en cada proceso del 

control de calidad para los SNPs de este proyecto. Además de los 5,850 organismos iniciales 

se removieron 7 en el proceso de tasa de llamado de genotipo al 90 %.  
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Cuadro 2.- Parámetros para control de calidad aplicado a SNPs 

Proceso Umbral SNPs eliminados 

Tasa de llamado de SNPs 90 % 5,760 

Frecuencia de alelo menor (MAF) < 0.05 7,055 

Equilibrio de Hardy-Weinberg (HWE) p <1x10-6 10,800 

SNPs no asignados a los 44 cromosomas GL > 44 5,183 

SNPs sin posición Sin GL 606 

SNPs FINAL - 21,407 

GL: Grupo de Ligamiento 

 

Estimación de parámetros genéticos  

En este estudio, el estimador de la proporción del efecto común de familia (f ²) fue de 0.09 ± 

0.02, al no contemplar este efecto se sobreestimó la estimación de la ℎ2 un 77 % cuando se 

utilizó información de pedigrí y 59.8 % con información genómica. En el Cuadro 3 se 

presentan los valores de h² obtenidos bajo ambos escenarios (con y sin f ²). Por lo tanto, la 

inclusión del f ² en el modelo es importante, ya que permite capturar la variación ambiental 

y no aditiva compartida por individuos de una misma familia, evitando que dicha variación 

sea erróneamente atribuida a la varianza genética aditiva (Castillo-Juárez et al., 2015; 

Nguyen et al., 2023; Huang et al., 2025). Estudios realizados por Vu et al. (2023) reportaron 

que omitir este efecto en bagre rayado (Pangasianodon hypophthalmus) sobreestimó la 

heredabilidad y la precisión de predicción hasta en más del 90 %, generando sesgos 

importantes en la evaluación genómica. Kong et al. (2020) reportaron que omitir el f ² puede 

sobreestimar la heredabilidad y sesgar los valores genéticos en L. vannamei, al confundir 

varianza ambiental común con varianza aditiva, Phuc et al. (2021) y Van Sang et al. (2020) 

observaron que en M. rosenbergii y Penaeus monodon se sobreestimó la heredabilidad al 

excluir el efecto f ² en aproximadamente un 20 – 50 %. 

 

Para la heredabilidad (ℎ2) del P180D a partir de información de pedigrí, el valor estimado 

fue de 0.26 ± 0.06, con un efecto común de familia (𝑓2) de 0.09 ± 0.02, lo cual concuerda 

con estimaciones obtenidas para la misma población en ciclos productivos anteriores 

(Caballero-Zamora et al., 2015; Campos-Montes et al., 2017; Rivero-Martínez et al., 2021); 

otros estudios en L. vannamei estiman la ℎ2 para la misma característica entre 0.23 y 0.52 



 20 

con valores de 𝑓2 entre 0.07 y 0.22 (Nguyen et al., 2020; Wang et al., 2024; Huong et al., 

2024).  

 

Respecto a la estimación de la ℎ2 a partir de información genómica, la estimación fue de 0.19 

± 0.02, y 𝑓2 de 0.12 ± 0.02. El valor de la ℎ2 es más bajo en comparación con estudios 

recientes en L. vannamei, los cuales han reportado valores entre 0.25 a 0.71 (Wang et al., 

2017; Sui et al., 2024; Luo et al., 2024). Cabe señalar que dichas estimaciones no 

contemplaron el 𝑓2 en su modelación, a pesar de la importancia de incluirlos.  

 

Cuadro 3.- Estimación de heredabilidad para peso corporal a la cosecha (180 días) en 

camarón blanco del Pacífico (L. vannamei) con y sin el efecto común de familia a 

través de información genómica y pedigrí. 

 h 2 ± e.e. f 2 ± e.e. 

Pedigrí con f 2 0.26 ± 0.06 0.09 ± 0.02 

Genómica con f 2 0.19 ± 0.02 0.12 ± 0.02 

Pedigrí sin f 2 0.47 ± 0.04 - 

Genómica sin f 2 0.31 ± 0.02 - 

e.e.: Error estándar.  

 

En este estudio, las estimaciones obtenidas con el modelo genómico mostraron menor error 

estándar, lo que representa una mayor precisión en la estimación de h 2. Esto se debe a que el 

uso de información genómica mejora la estimación debido a la construcción de matriz de 

relaciones genómicas, la cual capta las relaciones realizadas entre individuos a partir de los 

SNPs, lo que reduce el sesgo por errores de pedigrí y se logra una partición más precisa de 

la varianza aditiva, por la disminución de la varianza residual. El incremento en la precisión 

dependerá de la densidad del microarreglo y el tamaño de la población evaluada a diferencia 

de la matriz de relaciones entre individuos de PBLUP, la cual asume un parentesco estimado 

basado en pedigrí. Por lo tanto, estos resultados sugieren que el uso de información genómica 

permite estimar de manera más confiable la varianza genética aditiva en L. vannamei 

(VanRaden, 2008; Nguyen et al., 2020; Song & Hu, 2022; Song et al., 2023; Yáñez et al., 

2023; Wang et al., 2024; Sui et al., 2024; Sae-Lim et al., 2025; Ajithkumar et al., 2025). 
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Estudio de asociación del genoma completo (GWAS) 
Se presenta un GWAS el cual ocupó los 21,407 SNPs posteriores al control de calidad 

(Cuadro 2). Con este conjunto de datos, la heredabilidad de SNPs (h2SNP) (Yang et al., 2017), 

estimada como la proporción de la varianza fenotípica explicada por la varianza asociada a 

los SNPs, fue de 0.23 ± 0.02, valor que se encuentra entre los dos valores estimados de 

heredabilidad (0.26 ± 0.06 y 0.19 ± 0.02 para PBLUL y GBLUP respectivamente).  

 

Los resultados del GWAS permitieron identificar regiones genómicas asociadas al P180D en 

L. vannamei y se identificaron 3 ventanas con una significancia mayor al 1%, ubicadas en el 

grupo de ligamiento 15, 30 y 34 (Figura 1).  

 

 

Figura 1. Estudio de asociación del genoma completo para P180D en una población de 

camarón blanco del Pacífico (L. vannamei) elaborado a través de BLUPF90. Gráfico de 

Manhattan para P180D. 
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Estos resultados permitieron la identificación de SNPs que se encontraban en los extremos 

de cada ventana, al centro de la ventana y aquel con mayor significancia dentro de la misma, 

con la finalidad de realizar la búsqueda de genes putativos a través de la herramienta BLAST, 

los cuales se presentan en el Cuadro 4. 

 

Cuadro 4.- Resumen de ventanas significativas de SNP´s asociadas al P180D e identificación de genes putativos 

en camarón blanco del Pacífico (L. vannamei); GL, ventana, y proporción de la varianza genética explicada. 

Cromosoma 
Ventana 

(inicio - fin) 

% de la 

varianza 

explicada 

SNP Gen asociado Función 

15 3821671 - 5775212 1.36 % 

1) AX-

249711196 

Phosphatase and actin 

regulator 2 (Phactr2) 

Organización del 

citoesqueleto de 

actina 

2) AX-

249540831 

3) AX-

249581398 

4) AX-

249628467 

34 6869482 - 8804649 1.21 % 

1) 825_189 - - 

2) AX-

249671125 
- - 

3) AX-

250012121 

3) Uncharacterized protein 

(LOC113819326), transcript 

variant X1, m_RNA / X2, 

misc_RNA. 

 

Sin función 

determinada 

4) AX-

249867224 

4) Organic solute transporter 

subunit alpha 

(LOC113828116), mRNA 

Sin función 

determinada 

4) Fringe connection (frc), 

transcript variant X7, 

misc_RNA 

 

Transportador de 

UDP-azúcares 

localizado en 

Golgi 

30 
20245671 - 

22236988 
1.08 % 

1) AX-

249535109 
- - 

2) AX-

249778710 
- - 

3) AX-

249965228 
- - 

4) AX-

249467982 

Nephrin-like 

(LOC138867510), mRNA 

 

Filtración de orina 

Dentro de ventana (SNP) el 1) se refiere al SNP al inicio de la ventana, 2) al SNP al final, el 3) SNP al centro y el 4) al 

SNP con mayor porcentaje de varianza. 
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En estudio, en el cromosoma 15 se identificó una ventana que incluye el gen phosphatase 

and actin regulator 2 (phactr2). Este gen se ha descrito en el pez cebra (Danio rerio) como 

un ortólogo relacionado con la capacidad de unión de la actina la cual se ha asociado a 

procesos clave para la estructura de las fibras musculares (Lee, Lee, & Nam, 2017; Zebrafish 

Information Network [ZFIN], 2025). 

En L. vannamei, los GWAS para peso corporal han mostrado que esta característica tiene un 

origen poligénico, es decir, no depende de un solo gen de gran efecto, sino que está regida 

por el efecto pequeño y acumulado de muchos locus distribuidos en el genoma. Estos estudios 

se han identificado SNPs asociados con el peso corporal, identificando regiones asociadas a 

genes candidatos, entre ellos LvSRC, PKC-delta y RAP-2a (Wang et al., 2019; Yu et al., 

2019), los cuales se han relacionado con el peso en L. vannamei. Asimismo, Lyu et al., (2021) 

identificaron los genes dCMPD y NPTK, los cuales fueron incorporados en modelos de MAS 

y se observó un aumento en la precisión de la predicción genética. Cabe destacar que en este 

GWAS se incluyó el efecto común de familia (f ²) en el modelo, con la finalidad de evitar la 

sobreestimación de la varianza aditiva relacionada con los SNPs y mejorar la precisión de las 

asociaciones. Hasta donde sabemos, este es uno de los primeros estudios en L. vannamei que 

lo contempla, lo cual es relevante considerando que la crianza inicial por familia puede 

generar efectos ambientales compartidos, no considerar el f 2 puede causar una 

sobreestimación tal como lo reporta Kong et al. (2020).  
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CONCLUSIONES 

El uso de información genómica proporcionó estimaciones de la heredabilidad con mayor 

precisión y con menor error estándar que las obtenidas mediante pedigrí. La inclusión del 

efecto común de familia en el modelo evitó la sobrestimación de la varianza genética aditiva, 

lo que permitió separar con mayor precisión la variación atribuible los efectos comunes a las 

familias de hermanos completos (un efecto combinado del ambiente del tanque, efectos 

genéticos no aditivos y materno) de aquella que corresponde a efectos genéticos aditivos.  

El peso en L. vannamei es un rasgo de origen poligénico, determinado por el efecto pequeño 

y acumulado de múltiples loci. El estudio de asociación del genoma completo detectó un gen 

putativo asociado a la producción de actina, la cual podría participar en el desarrollo y 

crecimiento del músculo. 
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