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RESUMEN

Antecedentes: El cultivo intensivo del camardon es una de las principales actividades de la
acuicultura. Entre las especies de camarones se destaca el Peneaus vannamei, que representa
alrededor del 70% de la produccién mundial. EI control de la diversidad genética es fundamental
para mejorar los programas de crianza selectiva dentro de la camaronicultura. En los Gltimos afios se
ha incrementado el volumen de informacion sobre los marcadores genéticos del Peneaus vannamei.
Objetivo. Analizar la informacion sobre los estudios genéticos en esta especie de camarones a
través de los marcadores genéticos de mas amplio uso. Se valoraron diferentes estudios sobre la
caracterizacion genética mediante el empleo de marcadores genéticos en cultivos de camarones
blancos. Desarrollo: Se analizaron los marcadores microsatélites (SSR) y de polimorfismos de un
solo nucleotico (SNP) en esta especie, asi como las caracterizaciones genéticas de las poblaciones
de camarén en Cuba mediante el empleo de marcadores genéticos. Por otra parte, se realiz6 una
revision de los SNP marcadores relacionados con rasgos fenotipicos del en cultivos de Peneaus
vannamei. Conclusiones: El estudio reveld6 que los marcadores microsatélites y SNP son las
herramientas mas Utiles para el andlisis del genoma y desempefian un rol significativo en la
caracterizacion genética de Peneaus vannamei. Asimismo, esta revision demostrd las
potencialidades de los marcadores genéticos asociados a rasgos fenotipicos para aplicar en la crianza
selectiva en el cultivo de camarones, particularmente en los paises en desarrollo.

Palabras clave: camaron, microsatélite, SNP (Fuente: MESH)

Como citar (APA)

Casado Simén, E., Cabrera Alarcén, H., Espinosa Ldépez, G., & Arenal Cruz, A. (2023). Evolucién de los marcadores genéticos
empleados en estudios genéticos de Penaeus vannamei. Revista de Produccion
Animal, 35(2). https://revistas.reduc.edu.cu/index.php/rpa/article/view/e4518

@ @ ©EI (los) autor (es), Revista de Produccién Animal 2020. Este articulo se distribuye bajo los términos de la licencia internacional Attribution-NonCommercial 4.0
@ (https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/), asumida por las colecciones de revistas cientificas de acceso abierto, segiin lo recomendado por la Declaracion de
I Budapest, la que puede consultarse en: Budapest Open Access Initiative's definition of Open Access.

ISSN 2224-7920


mailto:https://orcid.org/0000-0002-0894-1978
mailto:https://orcid.org/0000-0002-2048-0801
mailto:enrique.casado@reduc.edu.cu
http://www.nlm.nih.gov/mesh
https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/
https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/

Evolucion de los marcadores genéticos empleados en estudios genéticos de Penaeus vannamei

ABSTRACT

Background: Shrimp farming is one of the pillars of aquaculture. Among the main shrimp species,
Peneaus vannamei stands out, which represents around 70% of the world's shrimp production. The
control of genetic diversity is essential to improve a selective breeding program in the shrimp industry.
The volume of data on genetic markers in Peneaus vannamei has been growing in the last few years.
Aim. To review and analyze the information related to genetic studies in this shrimp species using the
most widely known molecular markers. Several different studies on genetic characterization through
molecular markers in white-leg shrimp culture were reviewed. Development: This study also tackled
the analysis of microsatellite and Single Nucleotide Polymorphism (SNP) markers of this Penaeus
shrimp and the genetic characterization of shrimp populations in Cuba using molecular markers. This
paper also includes different reviews of research studies of SNP trait-associated markers in Peneaus
vannamei shrimp culture. Conclusions: Microsatellite and SNP markers were found to play an important
role in the genetic characterization of Penaeus vannamei shrimps, as the most powerful tools for genome
analysis. Furthermore, the genetic polymorphism markers associated with phenotypic traits can be used in
future selective breeding applications in shrimp farming mainly in developing countries. Keywords: shrimp,
microsatellite, SNP (Source: MESH)

INTRODUCCION

La acuicultura es una de las actividades econdmicas de mayor crecimiento, que aporta cerca del 50 % de
la oferta mundial de pescado (Ramirez -Fernandez, 2018). El cultivo del camardn representa uno de los
sectores mas lucrativos debido a la creciente demanda en el mercado internacional. El tamafio global del
mercado del camaron fue de 39 mil millones para fines de 2017, y se estima que para el afio 2027 alcance
un valor de méas de 67 mil millones (FAO, 2020). EI camaron blanco es el crustaceo marino que mas se
cultiva en la acuicultura, con el 75,7 % de la produccién mundial de todas las especies de camarones
marinos cultivados (Toledo et al., 2018). Sin embargo, la intensificacion de este sector expone a los
organismos de cultivo a condiciones de estrés, las cuales conducen al desarrollo de enfermedades que causan
una alta mortalidad. Ante esta situacion los probi6ticos emergen como una alternativa viable para una
acuicultura sostenible y amigable con el medio ambiente (Toledo et al., 2018).

La acuicultura es el sector de la ganaderia con mas rapido crecimiento. La industria acuicola ha alcanzado
un rapido desarrollo en los Gltimos afios, con una tasa de crecimiento anual del 5%. La acuicultura también
se convirtio en una de las industrias mas productivas con perspectivas de mayor expansion y desarrollo. En
2019, se produjeron 86 500 millones t en todo el mundo, mucha mas que las 2 500 millones t registradas en
1970 (FAO, 2020).

El camardn es uno de los productos mas comerciados y el segundo grupo de especies mas exportados en la
acuicultura, segun su valor (FAO, 2018). El cultivo del camardn es una de las principales actividades de la
acuicultura (FAO, 2020; Sampantamit et al., 2020). En los Gltimos diez afios, el cultivo intensivo del camarén
se ha incrementado a una velocidad vertiginosa, dejando rezagada la produccion de los mismos especimenes
de manera natural. Sin embargo, altas densidades de animales en los cultivos pueden generar condiciones de
estres ideales para brotes de enfermedades. Las pandemias virales y bacterianas ocasionan las mas altas
pérdidas a los productores de camardn (Flegel, 2019). Entre las principales especies, se destaca Peneaus
vannamei con alrededor del 70% de la produccién mundial de camarones (FAO, 2020; Sampantamit et al.,
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2020). Peneaus vannamei es la especie mas cultivada en el mundo. Es una especie eurihalina con mejor
tolerancia en altas densidades de poblacion y mayor disponibilidad de crias domesticadas genéticamente
seleccionadas y exentas de patogenos virales (Chong-Robles et al., 2014).

La elevada demanda de camarones en el mercado internacional favorecio el desarrollo de sistemas de
produccién mas eficientes, mediante un manejo efectivo del desarrollo de larvas, nutricion controlada,
avances en el diagnostico de enfermedades, mantenimiento de la calidad del agua y mejoramiento de los
indicadores productivos (Andriantahina et al., 2013). El control de la diversidad genética es fundamental para
mejorar los programas de crianza selectiva. Una poblacion con baja variabilidad genética comparada con
otras de la misma especie tiene una menor capacidad de asimilar el medio (Tiknaik et al., 2020). Existen
varios ejemplos documentados de la depresion por consanguinidad en crianzas de ciclo cerrado en especies
cultivadas como Penaeus vannamei (Perez-Enriquez, Medina-Espinoza, et al., 2018). El desarrollo y empleo
de las mejores practicas de domesticacion y manejo de los bancos de crias se deben realizar con el empleo
de técnicas genéticas ( Cobo and Pérez, 2018).

Teniendo en cuenta el creciente volumen de informacion sobre los marcadores genéticos en Peneaus
vannamei y debido al elevado tratamiento que se le ha dado a este tema en afios recientes, el objetivo de esta
investigacion fue analizar la informacion sobre los estudios genéticos de cultivo de Peneaus vannamei, con
el empleo de los marcadores genéticos mas usados, facilitar el acceso a esta informacion en posteriores
estudios y valorar el uso de polimorfismos de un solo nucleétidos (SNP) marcadores en futuros programas
de manejo genético para esta especie de camarones en Cuba.

DESARROLLO

Los estudios genéticos sobre el cultivo de camarones se iniciaron hace mas de cuatro décadas. Los
primeros productores que completaron el ciclo de vida de especies como Penaeus monodon tuvieron en
cuentalas variaciones en las frecuencias genéticas y la alteracion en el desarrollo de estos animales
mientras los cultivaban (Andriantahina et al., 2013; Cobo y Pérez, 2018).

Aln es insuficiente la clasificacion de los marcadores microsatélites y polimorfismos de un solo
nucleétidos y su estandardizacion en bases de datos especificas para Penaeus vannamei (Mangabeira-Silva
et al., 2020). Durante la anterior década, la secuenciacion del genoma del P. vannamei se desarroll6 a
pasos agigantados a través de la caracterizacion de marcadores multiples como los polimorfismos de
un solo nucledtidos y microsatélites (SSR), la construccion de mapas de enlace y la generacién de
transcriptomas y genomas parciales. Asimismo, en los ultimos 30 afios de mejora genética, el P. vannamei
ha sufrido altas presiones de seleccion que han afectado su genoma profundamente (Zhang et al., 2019).

En acuicultura, estos marcadores genéticos son Utiles para monitorear y seleccionar organismos en un
cultivo que se utilizara en programas de cruzamiento genético. Mediante ellos, la variabilidad y estructura
genetica pueden determinar los mejores cruces, reducir al minimo el apareamiento cerrado y aumentar la
respuesta a la seleccion (Cobo y Pérez, 2018; Machado Tamayo, 2006).
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Como parte de los marcadores genéticos, los SSR y SNP son los preferidos para analizar la variabilidad
genética y asociacion debido a sus propiedades (A. R. Cobo, 2016). Una revision de diferentes estudios
sobre la diversidad genética y el andlisis de la estructura genética en poblaciones de P. vannamei con el
empleo de los marcadores genéticos SSR y SNP (Tabla 1), revel6 que el uso reciente de SNP esta
relacionado a los avances en una secuenciacion de nueva generacion (NGS), analisis de genotipo, altos
niveles de polimorfismos, frecuencias genomicas y heredabilidad codominante de los marcadores SNP.
Garcia et al., 2021; Medrano-Mendoza et al. (2023) utilizaron el mayor nimero de SNP como marcadores
genéticos en estudios de diversidad genética, 50 K (50 mil SNP). Esta cantidad de marcadores excedio
por mucho los 35 SSR empleados por Garcia y Alcivar-Warren (2007). Para ambos marcadores aumento
el tamafio total de las muestras de los Ultimos cinco afios, de la misma manera que aumento la cantidad de
poblaciones de P. vannamei estudiadas. EL mayor nimero de estudios se desarrollaron sobre los
reproductores, debido a su importancia para obtener resultados satisfactorios en la cadena de produccion
de los camarones. Garcia y Alcivar-Warren (2007) obtuvieron entre 21 y 31 alelos por locus, con el
empleo de 35 marcadores microsatélites, mientras que Lu et al. (2018) obtuvieron entre 1,17 and
2,0 alelos por locus luego del analisis de genotipo 318919 con marcador SNP (Tabla 1).

Tabla 1. Diversidad genética y analisis de la estructura de la poblacion con el empleo de marcadores

microsatélites 0 SSR y polimorfismos de un solo nucledtidos (SNP), en P. vannamei para caracterizar
poblaciones. PL (Post-Larvas)

Cantidad Tamafio | Cantidad de Cantidad
Tipo de de total de la | poblacion | Estadiosde vida | de alelos Referencia

marcador | marcadores | muestra en estudios por locus

SSR 2 601 1 Reproductores 7,5-10 (Cruz et al., 2004)

SSR 5 207 5 Adultos/ 7,4-8,6 | (Valles-Jimenezet al., 2004)

Juveniles/PL
SSR 11 35 1 Adultos 18 (Zhi-Ying et al., 2006)
SSR 4 310 4 Reproductores / 45-6,8 | (Tamayo, 2006)
Juveniles/PL

SSR 35 48 4 Adultos/juveniles 21-31 (Garcia_and Alcivar-Warren,
2007)

SSR 6 658 13 Reproductores 8,9 (Perez-Enriquez et al., 2009)

SSR 4 200 5 Reproductores 10-12 (Adriana Artiles et al., 2011)

SSR 4 130 6 Reproductores 35-6 (Pérez-Beloborodova et al.,
2012)

SSR 7 192 7 Adultos 4,0-21 (Zhang et al., 2014)

SSR 4 123 4 Reproductores 50-9,0 | (Artilesetal., 2015)

SSR 10 90 1 Juveniles 7,8 (Andriantahina et al., 2015)

SSR 4 45 3 PL 5,0-10 (Rezaee et al., 2016)

SSR 7 216 3 Adultos/PL 4.0-8.0 | (Suérez, 2016)

SSR 4 360 9 Reproductores 3,5-9,0 | (Cobo, 2016)

SSR 5 192 81 Reproductores 6,6 (Perez-Enriquez _and Max-
Agquilar, 2016)

SNP 76 192 81 Reproductores 1,97 (Perez-Enriquez _and Max-
Agquilar, 2016)

SSR 6 195 7 Reproductores 14 (Guadalupe, 2017)

SNP 192 162 7 Reproductores 1,9-1,91 | (Guadalupe, 2017)

SNP 6 119 3 Juveniles (FerreiraJr et al., 2017)

SSR 7 1162 30 Reproductores 58-12,4 | (Renetal., 2018)

SSR Rev. prlo4d. anim., gg?Z), https:/?revistas!Qr%pJ?J%q(g%rS?cu/in%é}(?t)zhp r PerieZ-Enrl aez e
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SNP 96 615 19 Reproductores (Silva et al., 2022)

SNP 192 311 6 Reproductores 1,7-1,8 | (Casado et al., 2022)

SNP 50 K 6160 176 Juveniles (Medrano-Mendoza et al.,
2023)

La revision sobre las diferentes aplicaciones de los marcadores genéticos microsatélites y SNP
empleados en P. vannamei para caracterizar las poblaciones (Tabla 2), mostro que el 80,5% de
los articulos usaron los SNP como marcadores geneéticos, principalmente para crear mapas de
enlaces genéticos y los estudios de asociacion a traves de loci de caracteristicas quantitativas
(QTL). Medina Gonzaléz (2006) emplearon la mayor cantidad de marcadores microsatélites con
120 SSR para generar un mapa de enlace genético del camardn blanco Penaeus vannameicon el
empleo de marcadores codominantes. Por otro lado, Jones, Jerry, Khatkar, Raadsma, Steen, et al.
(2017) crearon un mapa integral comparativo de enlace de genes, asi como un mapa de
desequilibrio de enlace para el camardn blanco del Pacifico, con el empleo de un marcador SNP
234452 de alta densidad, mientras que Lu et al. (2018), para identificar marcadores SNP
relacionados con la tolerancia a la toxicidad por amoniaco, mediante anélisis de genotipo
selectivo a partir de un novo ensamblaje de transcriptoma en Penaeus vannamei, emplearon un
marcador SNP 318919 de alta densidad, como MAS.

Los mapas de enlace de alta densidad son necesarios para realizar estudios genéticos e identificar
los rasgos deseados de QTL Shekhar et al. (2021) y Sui et al. (2022) emplearon el marcador
con la mas alta densidad (SNP 629748) como GWAS para las firmas gendmicas de una seleccion
artificial de la fecundidad del camaro6n blanco del Pacifico (Tabla 2), el ensamblaje del genoma de
camardén y una gran cantidad de marcadores SNP constituyen recursos Utiles para aplicar los
estudios de asociacion del genoma completo y la seleccion gendémica. De esa manera se
incrementara el ritmo de mejora genética en el cultivo de camarén (Zhang et al., 2019).

Tabla 2. Diferentes aplicaciones de marcadores genéticos de polimorfismos de nucleétidos simples
(SNP) y microsatélites, en P. vannamei para caracterizar poblaciones en loci con caracteristicas
cuantitativas (QTL), seleccion genética (GS), seleccidn asistida por marcadores (MAS) y estudio de
asociacion amplia del genoma (GWAS)

Tipos de Cantidad de
marcadores | Aplicacién de los marcadores marcadores Referencia
SNP Mapa de enlace genéticoy QTL 5 (Glenn et al., 2005)
SNP Estudios de asociacion (QTL) 6 (Yuet al., 2006)
SSR Mapa de enlace genético 120 (Medina Gonzalez, 2006)
SSR Mapa de enlace genético y GS 35 (Garcia and Alcivar-Warren, 2007)
SSR Mapa de enlace genético 30 (Zhang et al., 2007)
SNP Estudios de asociacion (QTL) 5 (Zeng et al., 2008)
SNP Estudios de asociacion (QTL) 211 (Ciobanu et al., 2010)
SNP Mapa de enlace genético 1344 (Du et al., 2010)
SNP Estudios de asociacion (QTL) 18 (Liu et al., 2014b)
SNP Estudios de asociacion (QTL) 38 (Liuet al., 2014a)
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SNP Mapa de enlace genético 25140 (Yuetal., 2015)
SSR Seleccion genética (GS) 10 (Andriantahina et al., 2015)
SSR Asignacion parental 5 (Perez-Enriquez and Max-Aguilar, 2016)
SNP Asignacién parental 76 (Perez-Enriquez and Max-Aquilar, 2016)
SNP Mapa de enlace genético 234452 (Jones, Jerry, Khatkar, Raadsma, Van
Der Steen, et al., 2017)
SNP Estudios de asociacion (QTL) 6 (Ferreira Jr et al., 2017)
SNP Seleccidn genética (GS) 3.2K (Wang et al., 2017)
SNP Estudios de asociacion (QTL) 2619 (Perez-Enriquez, Robledo, et al., 2018)
SNP Seleccion asistida por marcadores 318919 (Luetal., 2018)
(MAS)
SNP Estudios de asociacion (QTL) 7000 (Santos et al., 2018)
SNP Asignacion parental y QTL 76 (Nolasco-Alzagaet al., 2018)
SNP Estudios de asociacion (QTL) 30 (X. Zhang et al., 2019)
SNP Seleccidn genética (GS) 6 (Lien et al., 2019)
SNP Mapa de enlace genéticoy QTL 17242 (Peng et al., 2020)
SNP Mapa de enlace genéticoy QTL 17338 (Zeng et al., 2020)
SNP Seleccidn genética (GS) 3 (Perez-Enriquez et al., 2020)
SNP Mapa de enlace genético 3567 (Huang et al., 2021)
SNP Estudios de asociacion (QTL) 582 (Mangabeira-Silva et al., 2020)
SNP Estudios de asociacion (QTL) 1 (Kaewduang et al., 2021)
SNP Estudios de asociacion (QTL) 9 (Kongchum et al., 2022)
SNP Estudio de asociacion del genoma 94113 (Lyuet al., 2021)
completo (GWAS)
SSR Asignacion parental 16 (Jiang et al., 2021)
SSR Seleccidn genética (GS) 12 (Ren et al., 2022)
SNP Estudio de asociacion del genoma 629748 (Sui et al., 2022)
completo (GWAS)
SNP Asignacion parental 96 (Silva et al., 2022)
SNP Estudio de asociacion del genoma 50K (Medrano-Mendoza et al., 2023)
completo (GWAS)

Los microsatélites de ADN se hicieron muy populares en las aplicaciones de biotecnologia
avanzada. La disponibilidad y empleo de microsatélites facilitan la recopilacion de informacion
sobre rasgos funcionales importantes, como la supervivencia y el crecimiento al nivel de familia.
El alto polimorfismo y la facilidad de marcaje son dos de sus principales caracteristicas que se
ponen en practica en numerosos estudios de la genética de los camarones (Machado Tamayo,
2006). Los paneles SNP, por otro lado, se utilizan ampliamente para analizar la diversidad
genetica de elementos fenotipicos especificos en ciertas poblaciones (Ciobanu et al., 2010).

Garcia y Alcivar-Warren (2007) caracterizaron 35 nuevos marcadores genéticos microsatélites para
determinar su utilidad en el estudio de la diversidad genética de las crias salvajes vy
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cultivadas, el seguimiento del linaje en programas genéticos y el mapeo de enlaces genéticos. Los
genotipos y los rasgos productivos estan asociados a varias especies de camarones, incluso con la
descripcion de una region SSR asociada a la diversidad genética y la seleccion genética del
crecimiento en Penaeus vannamei (Andriantahina et al., 2015). Otro ejemplo es la descripcion del
SNP asociado a la sobrevivencia y resistencia a enfermedades en el Penaeus vannamei (Martin
Marti et al., 2010). Por otra parte, Medrano-Mendoza et al. (2023) evaluaron la diversidad genética,
estructura de la poblacién y el desbalance de los enlaces, y llevaron a cabo un estudio de
asociacion del genoma completo (GWAS) en busca de SNP que pudieran relacionarse con la
resistencia del camaron blanco del Pacifico (Penaeus vannamei) al virus causante de la mancha
blanca (WSSV).

La identificacion de marcadores SNP en el camaron blanco se realizd gracias a anteriores
reportes de regiones codificadas en el Genbank, mediante un programa informético que analiza la
informacion (Du et al., 2010). Zhang et al. (2019) identificaron 31993474 SNP en el genoma de
P. vannamei. Estos fueron los primeros datos publicados sobre el alineamiento del genoma de estas
especies y representa el mayor conjunto de SNP de alta calidad obtenidos de P. vannamei, ademas
de que constituye un recurso valioso para la investigacion y seleccion genética. Un numero
limitado de investigaciones emplean los estudios de asociacion del genoma completo (GWAS) en
camarones, el cual pudiera convertirse en un recurso potencial para obtener grandes cantidades de
marcadores SNP con los que se pueda llevar a cabo la seleccion genémica de varios rasgos
en esta especies acuicolas, aunque el futuro desarrollo de marcadores de alta densidad y bajo
costo en los camarones pudieran ser indispensables para maximizar el potencial de GWAS (Yu et
al., 2014).

En Cuba, Artiles et al. (2011) estimaron la variabilidad genética y el indice de parentesco entre
las primeras cinco crias de la misma especie, introducidas y cultivadas en Cuba en afios
diferentes. En la quinta y Gltima introduccién, los autores detectaron los menores valores de
heterozigosidad de todas las crias anteriores. Los autores sugirieron la necesidad de realizar
cruzamientos con crias de otros origenes para mejorar el banco de genes y, por consiguiente, los
rendimientos productivos. Asimismo, Pérez-Beloborodova et al. (2012) caracterizaron los primeros
descendientes de cuatro lineas fundadoras y dos cruzamientos de P.vannamei
introducidos en la acuicultura cubana, con el empleo de regiones de microsatélites. Los autores
observaron un decrecimiento de sus variables genéticas. Ademas, Artiles et al. (2015) evaluaron la
variacion genética y los marcadores productivos de cuatro descendientes del primer grupo
introducido en el cultivo de Penaeus vannamei en Cuba; se exploraron cuatro regiones
microsatélites para caracterizar las cuatro poblaciones del cultivo. Casado et al. (2022) realizaron
el primer informe sobre el empleo de SNP para la caracterizacion genética de una especie de
camaron exatica en Cuba.

Recientes métodos analiticos y de estudios de genotipo de alto rendimiento pueden contribuir a la
simplificacion de esquemas reproductivos e incrementar la ganancia genética, particularmente
asociados a rasgos complejos o caracteristicas dificiles de medir. En particular, el mapeo de loci
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de rasgos cuantitativos, o de los genes con un mayor efecto, pueden tener una aplicacion
inmediata en la seleccidn asistida por marcadores (MAS) (Khatkar et al., 2017).

Como resultado del rapido desarrollo de técnicas de secuenciacion y de analisis genotipico de alta
efectividad, es posible identificar multiples genes causales de las variantes fenotipicas de P.
vannamei (Lukwambe et al., 2019; Lyu et al., 2021; Wang, Yu, Zhang, Zhang, Yuan, et al.,
2019).

Actualmente, los datos gendmicos se emplean para llevar a cabo el cultivo del camarén y se
espera que los avances genéticos se produzcan a mayor velocidad en el futuro. La utilizacion de
SNP favorecera los estudios sobre la seleccién del genoma del camardn, asi como otros muy
importantes con relacion al genoma completo, en dependencia de cuanto desequilibrio del
ligamiento (LD) se pueda determinar (Garcia et al., 2021). Los autores consideran que
practicamente no se han producido estudios de genoma completo en esta especie.

CONCLUSION

Este articulo de revision recopil6 y analizé informacion sobre estudios genéticos en los cultivos
de Peneaus vannamei a través del empleo de marcadores genéticos con mayor frecuencia utilizados.
Los marcadores microsatélites y SNP desempefian un papel esencial en la caracterizacion genética
de los camarones Penaeus vannamei. Ambos tipos de marcadores constituyen las herramientas mas
poderosas para analizar el genoma y permiten la asociacion de rasgos genéticos con una variacion
genética subyacente.

El desarrollo y optimizacion de técnicas de biologia molecular conllevaron a una reduccion de los
costos de las determinaciones genéticas mediante SNP, lo cual ha hecho posible el empleo de esta
técnica en Cuba para la caracterizacion genética de poblaciones de camarones. No obstante, es
aun insuficiente para las necesidades del cultivo del camardn en Cuba. El conocimiento sobre la
presencia de SNP marcadores asociados a rasgos fenotipicos en el cultivo de Peneaus vannamei
permitird la puesta en practica de un programa de manejo genético para esta especie de
camarones en Cuba.

Implementar el recurso del genoma de camarones penaeid basado en marcadores genéticos
aumentaria la produccion sostenible de camaron en el mundo. Las ventajas del conocimiento de
la diversidad y de la estructura genética de las poblaciones de Peneaus vannamei permiten el
monitoreo y toma de decisiones con relacion a estas poblaciones, para maximizar la diversidad y
manejar las mejoras genéticas, asi como valorar las caracteristicas genéticas de futuras
introducciones. Los marcadores de polimorfismos de un solo nucleétidos asociados a los rasgos
fenotipicos podran utilizarse en futuras crianzas selectivas del camaron en cultivo, especialmente
en paises en desarrollo.
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