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Resumen:

El objetivo de este estudio fue evaluar la relacion y calcular los efectos entre las corridas de
homocigocidad con el Total de huevos (TH), Numero de Huevos (NN) y Porcentaje de eclosion
(PE) en seis generaciones de pedigri y dos generaciones de ROH para poblaciones de camaron
blanco (Litopenaeus vannamei). Se realiz6 un analisis de correlacion de Pearson un analisis de
regresion lineal entre los datos de ROH y los datos de pedigri para los afios 2021 y 2022. En los
afios 2017 y 2022 se presentaron los afios con mayor consanguinidad calculada por pedigri (2017:
Fped=0.0217, 2022: Fped=0.0228) y los valores calculados con ROH fueron FROH10=12.89,
FROH20=0.878 para 2021 y FROH 10=31.923, FROH 20=2.898 para 2022. Los afios con mayor
cantidad de atributos reproductivos (TH, NN, PE) fueron los afios 2020 y 2021 con un TH=156.99,
NN=61.61, PE=37.91 y TH=159.79, NN=56.59, PE=33.06 respectivamente, No se encontrd
relacion entre los atributos reproductivos y la consanguinidad medida a partir de FROH ni de Fped.
Aungque el estudio del efecto entre estos factores sea limitado en crustaceos, se considera prudente

mantener al minimo la cantidad de consanguinidad dentro de las poblaciones como precaucion.

INTRODUCCION

A través de los afios la produccién camaronicola en México se ha desarrollado para ser una de las
producciones acuicolas méas grandes del pais. En 2017 se tenia registrado que, de las 404 mil
toneladas de biomasa acuatica producida, alrededor de 150 mil fue de camardn blanco
(Litopenaeus vannamei). La produccion del camardn blanco es importante a nivel internacional,
los principales productores son: China, Tailandia, Indonesia, Brasil, Ecuador, México y Venezuela
(CONAPESCA, 2017).

Una alternativa para mejorar la productividad del sector camaronicola ha sido la implementacion
de programa de seleccion. Un efecto secundario de la seleccion es la reduccion de variabilidad,
esta surge porque se asegura que solo la porcién seleccionada de organismos aporte la carga
genética a las siguientes generaciones, incrementando la probabilidad que la descendencia esté
emparentada, lo que incrementa la homocigosis y por lo tanto la consanguinidad. Es importante
saber el estado de la consanguinidad en la poblacién, principalmente por el efecto detrimental

sobre los caracteres productivos de los organismos, lo que se conoce como depresidon endogamica.



Se ha demostrado que cuando aumenta la consanguinidad, la tasa de crecimiento disminuye, asi

como la supervivencia frente a patdgenos (Moss et al., 2007; Luo et al., 2014).

Aunque los atributos en los que usualmente se enfoca el mejoramiento genético en camarén son
el crecimiento y la supervivencia, existen estudios que comprueban que la consanguinidad afecta
caracteres reproductivos de L. vannamei al igual que a otros peneidos (Moss et al., 2008). Los
caracteres afectados en L. vannamei incluyen la tasa de fertilizacion, el porcentaje de eclosion y el
numero de nauplios (de los Rios-Pérez et al., 2017).

Para controlar la consanguinidad y facilitar los planes de apareamiento, el pedigri es util. Esto
porque a partir de él se puede predecir la magnitud de la consanguinidad de cualquier apareamiento
dentro de una poblacion. Sin embargo, el uso del pedigri tiene deficiencias, por ejemplo, asume
que los individuos fundadores no estén emparentados, o bien el no detectar una inadecuada
identificacion de los organismos, lo que puede resultar en asignar paternidades equivocadas
(Peripolli et al., 2017). Una opcién mas eficiente para estimar la consanguinidad es el uso de
segmentos con corridas de homocigocidad conocidas como ROH (por las siglas en ingles de Runs
of homozygosity). Este método utiliza los segmentos homocigotos en el genoma de un organismo
para cuantificar la desviacién de su homocigocidad con respecto a la poblacion. Ademas, toma en
cuenta el valor absoluto de homocigosidad y no requiere que exista un registro detallado de la
genealogia. Es por estas razones que el uso de ROH es una alternativa libre del efecto en los errores
de asignacion de parentescos en la poblacién o de los parentescos desconocidos (Peripolli et al.,
2017).

Justificacion

Los programas de seleccion en camaronicultura requieren de un monitoreo constante de los
niveles de consanguinidad con fin de detectar posibles efectos deletéreos. Este monitoreo suele
hacerse a partir del uso del pedigri, pero este sistema presenta inconvenientes como los errores de
asignacion de paternidades o la existencia de parentescos desconocidos, lo que se puede reflejar
en falta de precision en su estimacion y, por lo tanto, en el analisis de sus efectos (Curik et al.,
2014). Las corridas de homocigosidad son una opcién para cuantificar la consanguinidad, que no

presenta las adversidades existentes en el uso del pedigri, por lo que es importante considerarla



como alternativa a la hora de monitorear los efectos de la consanguinidad sobre los atributos

reproductivos de L. vannamei.

OBJETIVOS

Obijetivo general
-Evaluar la relacion entre las corridas de homocigocidad con el nimero de huevos totales,
el porcentaje de eclosion y el numero de nauplios en el camardon blanco del Pacifico
Litopenaeus vannamei.

Obijetivo especifico
-Calcular los efectos de la consanguinidad, estimada por pedigri, sobre el nimero de
huevos totales, el porcentaje de eclosion y el nimero de nauplios en el camarén blanco del

Pacifico Litopenaeus vannamei.



ANTECEDENTES

La reproduccién del camaron

La reproduccion de Litopenaeus vannamei de manera general consta de dos fases. La primera
consiste en la implantacién del espermat6foro en la hembra por parte del macho. La segunda fase
es cuando la hembra expulsa los huevos sin fertilizar a través del télico, estos huevos seran
fertilizados externamente por el espermatoforo que fue implantado previamente. Una vez que los
huevos eclosionan comienza el desarrollo larval, este consiste en cinco fases de nauplio, tres de
protozoea, tres de mysis y una de postlarva. Después de estas fases, el organismo ha llegado al
final de su madurez. Para llevar a cabo este proceso es importante remarcar que existen factores
criticos que estan relacionados directamente con la eficiencia reproductiva de estos organismos
como: numero de huevos, nimero de células de esperma, nimero de nauplios, peso corporal entre
otros (Chany T. Y. 1998; FAO, 2009; Peralta et al., 2013; Peralta et al., 2019).

Consanguinidad en los caracteres reproductivos de Litopenaeus vannamei

La consanguinidad de un individuo se define como la probabilidad de que el par de alelos de los
gametos que lo generaron sean idénticos a causa de que los progenitores compartan ascendencia.
Generalmente se utiliza el método basado en pedigri, lo cual requiere del mapeo genealdgico de la
poblacién. Cuando este registro existe, se pueden hacer célculos para cuantificar la
consanguinidad, para esto se utilizan los coeficientes de emparentamiento para poder planear las
cruzas con la menor consanguinidad posible. Una clara desventaja que presenta este método es el
de la falta de informacion, la cual puede ser por error de manejo o porque se asume que la poblacion
fundadora no estaba emparentada. No importa qué enfoque ni qué formula se utilice, nunca se

podra mitigar el efecto de la falta de datos en las estimaciones (Cassell et al., 2003; Falconer 1970).

La informacidn que existe sobre los efectos de la consanguinidad en los atributos reproductivos es
limitada, sin embargo, existen estudios que indican una asociacién negativa entre la
consanguinidad y la calidad de los atributos reproductivos, tanto en L. vannamei como en otras
especies utilizadas en produccion. Por ejemplo, en trucha arcoiris (Oncorhynchus mykiss), se
registraron casos de disminucion en los huevos por desove, aunque el tamafio del huevo y otros
atributos no fueron afectados. Por otro lado, en el caso de la produccion equina se encontraron

casos en los que organismos reproductores que presentaban alta consanguinidad perdian la



fecundidad en promedio 1 a 2 afios antes que su contraparte no consanguinea (Cothran et al., 1984;
Su et al., 1995; de los Rios-Peérez et al., 2017).

Corridas de Homocigosidad

La alternativa que existe para el uso del pedigri son las corridas de homocigocidad (ROH), estas
corridas son segmentos homocigotos continuos, los cuales son heredados por los progenitores del
organismo en cuestion. Este método requiere el genotipado a partir de SNP del individuo y a
ubicacion de ellos en el genoma, con el cual se utilizan segmentos conocidos dentro del genoma
para comparar la homocigocidad total que existe en los individuos. Las ventajas que existen con
el uso de las ROH provienen principalmente de que no se requiere un registro previo de la
poblacion de interés, toda la informacion puede ser obtenida de manera contemporanea aparte de
poder analizar relaciones de ascendencia y descendencia genética (Scienski et al., 2019;

Ferencakovi¢ et al., 2013).

La manera en la que las corridas de homocigocidad pueden cuantificar la consanguinidad es
mediante la division de todas las ROH del genoma entre la longitud especificada del genoma
autosémico cubierto por SNPs. El proceso para identificar estos valores consiste de tres pasos:
Primero se requiere definir el tamafio de una ventana de rastreo en SNPs y el nimero maximo de
SNPs heterocigotos permitidos, esta ventana rastrea en el genoma del individuo y evalla la
proporcion de SNPs homocigotos que aparecen dentro de esta. En el segundo paso, segmentos de
SNPs son identificados en todo el genoma mediante un umbral de sensibilidad. El tercer paso es
definir segmentos homocigotos de menor tamafio al estipulado que podrian identificarse como

ROH, y con esto definir los segmentos de ROH finales (Meyermans et al., 2020).

La metodologia presentada por Meyermans et al. (2020) acerca del software Plink consiste de tres
pasos: el primer paso establece una ventana de escaneo por un nimero predeterminado de SNP (-
-homozyg-window-snp) y con un maximo numero de SNP heterocigotos (--homozyg-window-
het), esta ventana escanea el genoma del individuo y evalla para cada uno de los SNP la proporcion
que este aparece en una ventana homocigota. El segundo paso, segmentos de SNP son
identificados en todo el genoma mediante un umbral para estos valores por SNP (--homozyg-

window-threshold). Para un tamafio de ventana de 100 SNP y un umbral de 0.05, un SNP tiene



que aparecer al menos 5 veces antes de ser identificado como parte del segmento. El tercer paso
es anadir limitantes a estos segmentos homocigotos para identificar el segmento de ROH final. Se
verifica el maximo intervalo entre dos SNP (--homozyg-gap), al igual que el méximo ndmero de
SNP heterocigotos permitidos en el segmento final de ROH (--homozyg-het). Después, los
segmentos de ROH que no cumplieron estos dos requerimientos son separados y reevaluados con
el fin de intentar encontrar segmentos de ROH de menor tamafio que la ventana de escaneo. Con
todo esto se evallUa la densidad de SNP minima (kb/SNP) por segmento evaluado (--homozyg-
density) al igual que la longitud y nimero minimo de SNPs (--homozyg-kb y --homozyg-snp)

todos los segmentos que no cumplan estas condiciones son removidas.

Ejemplos del uso de ROH en especies productivas

Existen estudios en donde se ha utilizado ROH para el estudio de caracteres reproductivos y
productivos: En el caso de las vacas Holstein se encontrd mediante la utilizacién de las ROH, que
existia una correlacion positiva entre los atributos reproductivos y la consanguinidad. Las ROH
también se han usado para la optimizacion de las estrategias de apareamiento en ganado lechero,
ya que este método no excluye casos de similaridad genética entre individuos a pesar de pertenecer
a familias distintas. En acuacultura, el ROH ha sido utilizado para medir la magnitud de la deriva
genética resultante de las poblaciones domésticas con respecto a las poblaciones silvestres de
lenguado Scophthalmus maximus. Lo anterior con el fin de observar el efecto que tiene la
produccion sobre el incremento de la consanguinidad. Otro uso que tienen las ROH es el de
determinar asociaciones entre genotipo y fenotipo en animales productores, se tiene registro de la
deteccién de regiones genéticas asociadas con la predisposicién a enfermedades de tipo
infecciosas, metabdlicas y reproductivas (Biscarini et al., 2014; Kim et al., 2015; Scienski et al.,
2019; Aramburu et al., 2020).

El factor de la precision en cuanto al calculo de la consanguinidad es de vital importancia por la
posible influencia negativa que esta tiene sobre los atributos reproductivos, si estos atributos se
ven perjudicados, la eficiencia de la produccién y la viabilidad econdémica lo harén de igual
manera. Para esto se plantea el uso de las ROH para poder estimar con mayor precision la

consanguinidad y los efectos que esta puede tener sobre los atributos reproductivos de una



poblacion. Adicionalmente estas estimaciones pueden servir como un precedente para poder

aumentar el control sobre la consanguinidad en la industria productora (Curik et al., 2014).

Estimacion de la consanguinidad por pedigri comparada con las corridas de homocigosidad

Actualmente el uso del pedigri es extenso y presenta una gran diversidad de usos dentro de la
produccidn animal. Es bien sabido que el pedigri como método de estimacion de la consanguinidad
presenta desventajas, principalmente el asumir que la poblacién fundadora no presenta
emparentamiento, lo que a la larga puede generar un sesgo en los célculos de consanguinidad en
una poblacion. Es por estas razones que el uso de las corridas de homocigosidad supondria un
reemplazo como la metodologia para calcular consanguinidad, esto es debido a que este método
es altamente preciso y versatil porque utiliza informacion genética de la generacién actual y no

requiere de un registro genealdgico (Curik et al., 2014).



METODOLOGIA
El estudio se realiz6 con datos del ndcleo genético de camarédn blanco del Pacifico de la empresa
Maricultura del Pacifico de los ciclos 2020 y 2021. La poblacion esta ubicada en el municipio de

Los Pozos, en Sinaloa.

El andlisis de pedigri se llevo a cabo con datos recopilados de 6 generaciones de camarones las
cuales abarcan los afios 2016 a 2022. Estos organismos son pertenecientes a una linea genérica la
cual fue fundada en 1995 a partir de camarones silvestres de Mexico, Venezuela, Colombia y
Estados Unidos, de 2002 a 2005, estos organismos fueron seleccionados a partir de valores
genéticos familiares para peso a la cosecha, supervivencia en estanque comercial y resistencia al
virus del sindrome de mancha blanca para un total de entre 150-300 familias de camarones las
cuales presentarian un nivel de consanguinidad bajo gracias a la gran variedad de poblaciones de
las cuales surgieron, la segunda fase fue basada en un indice de seleccidn que consideraba peso y
supervivencia en condiciones comerciales, para esto fueron seleccionadas 80 de 150 familias.

Debido a un brote de necrosis aguda del hepatopancreas en el afio 2013 fue necesario un cambio
en el enfoque de la seleccion, para esto se generd la linea de resistencia, a partir de organismos de
Ecuador, Panama y los Estados Unidos de América. Esta poblacion fue involucrada en un plan de
mejoramiento el cual se llevd a cabo durante varias generaciones, los indices de seleccion
utilizados fueron principalmente resistencia al sindrome de mancha blanca y necrosis aguda del

hepatopancreas.

En los afios 2014 a 2017 las lineas genéticas fueron incluidas en un programa de evaluacion de
cruzamiento entre la linea de crecimiento y la especializada en resistencia de mancha blanca y

necrosis del hepatopancreas, supervivencia y crecimiento.

Para obtener las variables de la eficiencia reproductiva se consider6 la informacién de desove y
apareamientos de 6 generaciones, realizados por inseminacion artificial. Los desoves fueron
concentrados en recipientes con 15 litros de agua y entre 16 y 18 horas después de la inseminacion,

se realizo el conteo de nauplios y huevos a partir de la suma de los conteos de tres muestras de 1
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ml extraidos con una pipeta posicionada perpendicular a la superficie del agua y multiplicado por
5000. El namero total de huevos (NTH) se calculd con la suma de los huevos sin eclosionar y el
namero de nauplios (NN), el porcentaje de eclosion (PE) fue calculado como: ndmero de
nauplios/el total de huevos x 100. No fue posible recuperar los registros de campo de los
parametros reproductivos del ciclo 2018 por lo que fueron excluidos de los analisis, aunque los

registros genealdgicos de 2018 si fue posible recuperarlos.

De cada hembra de los ciclos productivos 2021 y 2022 se obtuvo el primer par de pledpodos los
cuales fueron conservados en micro tubos con 96% etanol por 72 horas, los cuales fueron retirados
para ser transferidos al Centro de Tecnologias de Acuicultura (CAT) para ser genotipados, usando
el AquaArray HD (50k) vannamei® panel desarrollado por Neogen® (Nebraska, USA), el cual
contiene 50,811 SNPs. EIl control de calidad de los genotipos fue llevado a cabo en el software
Plink ver 1.9 (Purcell et al., 2007), de acuerdo con los siguientes criterios de exclusion: Tasa de
Ilamado por snp de 80%, frecuencia de alelo menor a 0.01, equilibrio de Hardy-Weinberg con

valor de P < 1 x 108 y exclusion de camarones con tasa de llamado menor a 75%.

La consanguinidad por pedigri se llevo a cabo en el software ENDOGV4.8, el cual estima el

incremento de F como:

AF = (Ft - Ft-1)/(1-Ft-1)

El método utilizado por el programa Endog para computar los coeficientes de consanguinidad es

el de la descomposicion de la matriz de relacién genética aditiva, propuesta por Henderson (1976):
A=LDL’
Donde L es la matriz triangular la cual contiene la fraccion de los genes provenientes de sus

ancestros y D es la matriz diagonal la cual contiene la variacion genética aditiva dentro de la

familia.
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La consanguinidad por ROH (Fron) se estimé como:

FroH = Lron/LauTo

Donde Lron es la longitud total de todos las ROH del genoma de un individuo, mientras que Lauto
se refiere a la longitud especificada del genoma autosémico cubierto por SNPs. Los parametros
utilizados para la detencion de las corridas de homocigocidad fueron: --homozyg-kb 300 --
homozyg-window-snp 20 --homozyg-snp 20 --homozyg-window-het 1 --homozyg-density 50.

Se realiz6 un andlisis de correlacion de Pearson entre los datos de ROH de 10 y 20 SNPs y los
datos de pedigri para los afios 2021 y 2022. Posteriormente se realiz6 un analisis de regresion lineal
donde las estimaciones de Fron Y Fpep fungieron como la variable explicativa y las variables

reproductivas seran la variable de respuesta.
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RESULTADOS

Las estadisticas descriptivas de las variables reproductivas se muestran en el cuadro 1. EI nimero

total de huevos observados incremento a lo largo de los afios teniendo su punto mas bajo en el afio

2016 (85,000 huevos), los valores maximos se presentaron en 2021 (109,000 huevos). En el caso

del NUumero de Nauplios y Porcentaje de Eclosion el afio 2020 tuvo los valores mas altos (61,000

nauplios y 37.9% de eclosion) y los minimos en 2016 (28,500 nauplios y 26.9% de eclosion).

Cuadro 1. Estadistica descriptiva de niamero de huevos totales, nimero de nauplios | y porcentaje
de eclosion de los ciclos 2016 a 2022 de Nucleo genético de Litopenaeus vannamei.

Total de huevos

Numero de Nauplio |

Porcentaje de eclosion

Afo N
Promedio Rango | Promedio Rango Promedio Rango

2016 355 85.04 0-270 28.59 0-160 26.96 2.38-100
(o =60.85) (0 =34.17) (o0 =28.5)

2017 307 122.9 0-480 49.11 0-275 30.26 0-100
(c = 88.59) (c = 55.66) (0 =29.08)

2019 300 94.74 0-415 25.02 0-250 16.19 0-100
(c =88.07) (o =42.57) (0 =26.3)

2020 298 156.99 0-335 61.61 0-240 37.91 0-100
(o0 =59.77 (o =50.63) (0 =28.42)

2021 412 159.79 0-345 56.59 0-340 33.06 0-100
(o =69.26) (o0 =53.32) (0 =26.98)

2022 426 109.38 0-233 36.73 0-170 30.32 0-94.73
(0 =42.07) (o =38.19) (0 =28.28)

Los valores de Numero total de huevos y Nimero de Nauplio estan expresados en miles. Desviacion estandar
entre paréntesis.

Los datos de consanguinidad calculada por método de pedigri se muestran en el cuadro 2. Los

valores de consanguinidad tuvieron su valor mas bajo en 2016 y el méas alto en 2022, aunque el

incremento de los valores no fue constante, se puede notar que con el paso de los afios los valores

de consanguinidad parecen incrementar (Grafica 1).
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Cuadro 2. Estadistica descriptiva de coeficiente de consanguinidad estimada con pedigri de los
ciclos 2016 a 2022 de Ndcleo genético de Litopenaeus vannamei.

FPed

Ao Media Rango )y 0.025
2016  0.0083 0-0.25 0.035 o
2017 0.0217 0-0.257 0.061 .
2019 0.0143 0-0.123  0.021
2020 0.0113 0-0.044 0.010
2021 0.0208 0-0.079 0.016 ,
2022 0.0228 0-0.151  0.022 o awe AR B oamoamam am
Grafica 1

0.022

0.01

0.005

En los datos de consanguinidad estimada a partir de las ROH (cuadro 3). Los promedios mostraron

un incremento entre los afios 2021 y 2022 al igual que lo observado en el calculo de Fped.

Cuadro 3. Estadistica descriptiva de coeficiente de consanguinidad estimada con pedigri 'y
por corridas de homocigosidad de los ciclos 2021y 2022 de Nucleo genético de Litopenaeus
vannamei

AR FPed ROH 10 ROH 20
fio
Promedio Rango Promedio Rango Promedio Rango
0.0208 12.890 0.878
2021 0-0.079 9.45-18.22 0.19-2.73
(0 =0.016) (c =1.68) (0 =0.45)
0.0228 31.923 2.898
2022 0-0.15 24.31-41.95 0.73-6.46
(6 =0.022) (6 =3.09) (0 =1.05)

Desviacidn estandar entre paréntesis.

Se estimaron las correlaciones entre Fped y ROH de 10 y 20 SNPs en los afios 2021 y 2022 (Cuadro
4), las correlaciones se comportaron de manera consistente entre afios. En el caso del pedigri con
ambos ROH, las correlaciones fueron bajas, alrededor de 0.30 (P<0.0001) mientras que entre las
ROH fueron mayores a 0.70 (P<0.0001)
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Cuadro 4. Correlaciones entre estimadores de consanguinidad de los ciclos 2021 y 2022 de
Nucleo genético de Litopenaeus vannamei

2021 2022

Ao
ROH 10 ROH 20 FPed ROH10 ROH 20 FPed
ROH 10 0.717 0.367 0.860 0.297
ROH 20 0.320 0.281

Correlacion de Pearson entre Fped y ROH con ventanas de 10 y 20 SNPs

Los valores de los coeficientes de regresion se muestran en los cuadros 5y 6. Con respecto a los
coeficientes de regresion de Fped del afio 2021 muestran una tendencia negativa para las tres
variables, aunque no fueron significativas (p>0.05), en tanto que los coeficientes de regresion de
Fped para las tres variables reproductivas del afio 2022 tuvieron una tendencia positiva, sin
embargo, tampoco fueron significativas (p>0.05). Los coeficientes de regresion para FROH10 y
FROH20 tampoco fueron significativos en ninguno de los casos (p>0.05) y las gréficas de

tendencia se presentan en los cuadros 7y 8.

Cuadro 5. Coeficiente de regresion entre estimadores de consanguinidad y parametros de eficiencia

reproductiva de los ciclos 2021y 2022 de Nucleo genético de Litopenaeus vannamei.

Ped ROH 10 ROH 20
2021
b1 te.e. b1t e.e. b1 te.e.
Total de huevos -50.72 + 290.2 7.09 +17.09 -40.7 £39.3
Porcentaje de eclosion -112.3+115.1 -2.24 +6.79 5.01 £15.27
Numero de Nauplios -147.7 £ 230.9 -9.55+13.6 -16.7 £ 30.5
Ped ROH 10 ROH 20
2022
bite.e. b1 te.e. bite.e.
Porcentaje de eclosion 0.974 £ 0.691 10.92 + 6.427 1.27 £8.91
NUmero de nauplios 0.167 £0.135 2.062 +1.233 0.09+1.75

b1 £ e.e. = coeficiente de regresion y error estdndar Ningun coeficiente de regresion fue significativo

(P>0.05).



Diagramas de dispersion y regresion para estimadores de consanguinidad y variables reproductivas
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Diagramas de dispersion y regresion para estimadores de consanguinidad y variables reproductivas
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DISCUSION

Variables reproductivas

Para llevar a cabo la medicion de variables reproductivas, el método utilizado consistio en
subconteos de huevos a partir de muestras extraidas de los tanques en los cuales se encuentran los
huevos. Existen varias propuestas acerca de diferentes aproximaciones hacia el conteo de huevos,
Li et al. (2021), realizé una compilacion acerca de métodos para el conteo de huevos en el que se
concluy6 que, a pesar de la simplicidad que presentan los métodos de conteo manual, los métodos

de conteo automatico presentan una ventaja muy marcada en cuanto a la precision del conteo.

El nimero de huevos encontrado en el presente estudio no corresponde al nimero de huevos
encontrado en estudios similares, por ejemplo, en el estudio realizado por Arcos et al. (2003), se
obtuvo un rango de huevos que fue de 149,000 a 190,000 huevos, de igual manera Wouters et al
(2002), tuvo conteos de huevos que rondaban de los 180,000 a 230,000. Esto es contrastado por el
hecho de que el rango de huevos totales encontrados fue desde 85,000 a 159,000, lo cual implica
una reduccion de produccidn de huevos para nuestra poblacion, esto es remarcado por el hecho de
que los rangos de peso son similares entre los demaés estudios y los obtenidos en nuestro estudio.

Una diferencia metodoldgica que existe entre los estudios de Arcos et al. (2003), y Wouters et al.
(2002), con el nuestro, consiste en que presentan datos de las variables reproductivas a partir de
las hembras que desovaron, mientras que en nuestro caso se calcul6 a partir de todas las hembras
de la poblacion, asi que es relevante mencionar que se promediaron todas las hembras que no
desovaron lo cual baja el promedio de huevos y nauplios. Adicionalmente, cabe resaltar que el
método de inseminacion artificial usando un solo espermatéforo el cual fue utilizado, produce
menor porcentaje de eclosion y por lo tanto de numero de nauplios comparado contra los desoves

naturales.

Estimadores de consanguinidad

Los niveles de Fped promedio encontrados en este estudio difieren con los encontrados en el
estudio realizado por de los Rios-Pérez et al. (2017), en el cual el rango de consanguinidad de fue
de 0-51.2% con un promedio de 8.5% mientras que nuestro estudio fue de 0-15% con un promedio

de 2.2%. Una diferencia entre ambos resultados es que el estudio de de los Rios-Pérez se utilizo
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una poblacion disefiada para evaluar consanguinidades altas. Moss et al. (2007), encontrd dentro
de su estudio que en una poblacion de 11 generaciones se calcularon consanguinidades de 7.1%
en promedio. Una de las diferencias metodoldgicas entre los resultados de Moss et al. (2007), y
los obtenidos en este estudio es que su poblacion se conformo de 40-80 familias por generacion
sin restricciones importantes de consanguinidad, mientras que la de nosotros se genero a partir de

176 familias con restricciones de consanguinidad maxima esperada de 6.25 en los apareamientos.

En cuanto a FROH, las magnitudes encontradas exceden los niveles presentados por Wang et al.
(2022), en L. vannamei, en su estudio se consideraron 6 poblaciones y una ventana de 100kb de
pares de bases obteniendo un rango de consanguinidad de 1-14.7%, mientras que en nuestro
andlisis se calcularon niveles de 0.8-31.9% usando ventanas de 10 y 20 SNPs que
aproximadamente equivaldrian a 400 y 800kb respectivamente. Por otro lado, Yoshida et al.
(2020), en salmdn coho Oncorhynchus kisutch encontro rangos de consanguinidad que iban desde
5-14% utilizando ventanas de 24 a 40 SNPs.

Una diferencia metodoldgica importante que se puede remarcar con los casos anteriores es el
tamafo de la ventana de deteccidn, en nuestro estudio se utilizaron ventanas de 10 y 20 SNP de
deteccidén que son mas grandes que las de Wang et al. (2022), pero mas pequefias que las de
Yoshida et al. (2020). Adicionalmente Meyermans et al. (2020), menciona que existen parametros
muy especificos a la hora de realizar el analisis de ROH que pueden generar problemas, como es
el control de calidad para frecuencia de alelo menor, las cuales pueden afectar la deteccién de ROH
en chips de mediana densidad (50k) como fue el caso en poblaciones de cerdo Pietrain y gato
Burmés los cuales presentaron cambios en sus rangos de consanguinidad al momento de hacer el
control de calidad para frecuencia del alelo menor (0.01), mientras que en nuestro caso esto no

afecto los resultados.

Analisis de correlacion entre indicadores de consanguinidad

Las correlaciones obtenidas entre FROH (10 y 20) y Fped no fueron correspondientes a resultados
obtenidos en otros estudios, como es el caso de Purfield et al. (2012), en ganado bovino el cual su
estudio encontrd correlaciones fuertes (r = 0.75) entre FROH y Fped en 9 razas diferentes de Bos

taurus taurus, contrastando las correlaciones obtenidas en este estudio las cuales tuvieron un rango
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de 0.28-0.36. De igual manera Ceballos et al. (2018), encontré en su estudio de poblaciones
humanas que el coeficiente de FROH y Fped tenian un coeficiente de correlacion de muy alto (r =

0.82) lo que implicaba una relacion muy estrecha entre estos.

Sin embargo, Yoshida et al. (2020), reporto niveles de baja o nula correlacion (r = 0.39) y agrega
que las bajas correlaciones se pueden deber a la profundidad del pedigri y a la calidad de este
mismo, ya que se puede asumir que con el método de pedigri se detecta menos consanguinidad de
la real debido a que se puede asumir erroneamente, que las poblaciones fundadoras no estan
emparentadas. Por otro lado, en poblacion que utilizamos para este estudio ingresaron organismos
importados de Ecuador, los cuales se asumio que no estan relacionados entre ellos ni con la
poblacion, sin embargo, si existiera parentesco entre ellos se reflejaria en una subestimacién de la

consanguinidad.

Relacion entre indicadores de consanguinidad y variables reproductivas

En el estudio realizado no se encontrd relacion entre los atributos reproductivos y la
consanguinidad medida a partir de FROH ni de Fped. Esto parcialmente corresponde con los
resultados obtenidos por Gallardos et al. (2004) y de los Rios-Pérez et al. (2017), en salm6n coho
Oncorhynchus kisutchy camaron blanco respectivamente. Gallardos et al. (2004) agrega que en
salmoén coho, el efecto de la depresion endogamica se expresaba en diferentes magnitudes y
caracteres dependiendo de la poblacion en cuestion, y concluyen que los factores relevantes son la
variabilidad de dominancia y las diferencias de carga genética. En el estudio realizado por de los
Rios-Pérez et al. (2017), el cual se llevo a cabo a partir de un experimento de reproduccion
endogamica, no se encontrd relacion entre el nimero de huevos y los niveles de consanguinidad,
lo cual concuerda con los resultados de este estudio, sin embargo, estos autores encontraron
correlaciones negativas entre la consanguinidad; el nimero de nauplios y el porcentaje de eclosion.
Estos efectos son atribuidos en ambos trabajos a la depresion endogamica, que, aungue el estudio
de su efecto sea limitado en crustaceos, se considera prudente mantener al minimo la cantidad de

consanguinidad dentro de las poblaciones como precaucion.
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Observaciones (Factores externos)
Existen factores dentro del estudio que podrian interferir con los resultados obtenidos, por ejemplo:
la metodologia del conteo de atributos reproductivos, los parametros utilizados para el analisis de

ROH en el programa PLINK y el chip utilizado.

La metodologia utilizada para el conteo de atributos reproductivos de este estudio requirié de
extrapolaciones debidas al tamafio de los desoves, esto pudo afectar la precision de las mediciones
de los atributos reproductivos, lo cual resultaria en dificultades para detectar efectos pequefios de

la consanguinidad sobre el nimero de huevos, porcentaje de eclosion y numero de nauplios.

Los parametros utilizados en el analisis de ROH fueron basados en estudios de chips de similar
densidad en otras especies, esto debido a la poca informacién disponible acerca de estudios
genéticos de L. vannamei, esto puede causar problemas al momento de determinar parametros de
deteccidn, ya que no ha habido los suficientes estudios de L. vannamei con chips de mediana

densidad para llegar a pardmetros mas 6ptimos.

CONCLUSION

e No se detectaron efectos (P>0.05) de la consanguinidad medida a través del pedigri en el

numero de huevos, porcentaje de eclosién y numero de nauplios.

e No se detectd relacion (P>0.05) entre los efectos de la consanguinidad medida a través de
ROH utilizando dos tamafios de ventana de SNPs (10 y 20 SNPs), en el nimero de huevos,

porcentaje de eclosion y numero de nauplios.
e Este estudio encontré que ninguno de los métodos detectd efecto de la consanguinidad

sobre el nimero de huevos, porcentaje de eclosion y nimero de nauplios en estos niveles

de consanguinidad.
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