PROGENSA - Desarrollo de un programa piloto de mejora genética en dorada (Sparus aurata L.)
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Resumen. En este estudio se propone un esquema de cómo puede integrarse la mejora genética en el tejido industrial de dorada, a través de los siguientes objetivos; a) desarrollar múltiplex robustas de microsatélites, b) incrementar la contribución familiar bajo puestas masales, c) cuantificar la interacción genotipo-ambiente, b) estimar parámetros genéticos para caracteres de crecimiento, rendimiento canal y de calidad del pez y de la carne bajo condiciones industriales.  
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1   Introducción

La dorada es la especie de pez marino más importante dentro de la acuicultura española, en términos de producción, cuyo cultivo se ha consolidado dentro del contexto Europeo. A pesar de ello, su producción industrial presenta aún importantes inconvenientes como son, entre otros, crecimientos no maximizados o la presencia de anormalidades morfológicas desde edades tempranas. Para superar estos inconvenientes, las empresas llevan a cabo distintas actuaciones alrededor de la alimentación, del manejo de los lotes, de la prevención de enfermedades e incluso de la ubicación de sus instalaciones. Sin embargo, han sido muy escasas y simples las estrategias que han implicado intervención genética sobre los núcleos de reproductores, y por lo tanto del estrato productivo, a través del desarrollo de esquemas de selección para caracteres económicos de interés para los piscicultores. En parte, debido al alto costo económico que supone para las empresas organizar su producción con criterios genéticos, a la falta de metodología que conjugue los intereses de producción con la explotación de la variación genética y a las características biológicas de la dorada. Con el presente estudio se pretende protocolizar metodología que ponga al alcance del sector industrial de dorada de nuestro país la posibilidad de desarrollar esquemas de selección en esta especie mediante la definición de caracteres de interés comercial, el estudio de parámetros genéticos, la estimación de la interacción genotipo-ambiente y la gestión de reproductores bajo los propios condicionantes de la industria a través de los siguientes objetivos concretos: 

a) Diseñar PCRs múltiplex de marcadores genéticos, microsatélites, que permitan caracterizar de forma más rápida y económica stocks de reproductores y descendientes de dorada e inferir sus relaciones de parentesco bajo puesta masal. 

b) Maximizar la contribución en términos del número de familias a través de puestas masales controladas que desemboquen en el establecimiento de un modelo de cruzamientos en los núcleos de reproductores que armonice los intereses comerciales de la industria con la obtención de información genética en sus lotes de producción. 

c) Cuantificar la interacción genotipo-ambiente a través de cultivo de distintos lotes de descendientes provenientes de distintos stocks de reproductores en diferentes sistemas de engorde (jaulas flotantes y esteros) y regiones (insular y continental). 

d) Estimar las heredabilidades de los caracteres de interés y las correlaciones genéticas y fenotípicas entre éstos, con el fin de que el sector industrial disponga de una información que le permita tomar decisiones más adecuadas de cara a explotar la rentabilidad de sus poblaciones sin modificar sustancialmente su sistema de producción. 

2   Métodos

Se han constituido 3 lotes de reproductores con animales provenientes del sector industrial y poblaciones naturales en las instalaciones del ICCM (CCAA de Canarias), CULMASUR S.A. (CCAA de Andalucía) y PISCIMAR S.L. (CCAA de Cataluña), combinando la proporción de sexos y el número de reproductores; 59 (2♂:1♀), 103 (1♂:1♀) y 47 (1♂:1♀), respectivamente. Previo al periodo de puesta, los reproductores fueron marcados con el sistema Passive Integrated Transponder (TROVAN), a la vez que se les extrajo un trozo de aleta que fue conservada en etanol, con el fin de reconstruir a posteriori sus relaciones genealógicas mediante el análisis de marcadores microsatélites, con el programa MOL COANC (Fernández y Toro, 2006). Las siembras de cada lote de reproductores se hicieron a partir de dos puestas consecutivas a fin de maximizar la contribución familiar.

Las siembras fueron transferidas y mantenidas en el centro de investigación de acuicultura de la comunidad autónoma participante (ICCM-Canarias, IFAPA-Andalucía, IRTA-Cataluña). La metodología aplicada para el cultivo desde la etapa de huevos hasta la de alevines se basó en los protocolos establecidos por Roo et al (2009). El crecimiento y estado general de las larvas se midió a los 5, 10, 20, 30, 40, 50 y 65 días post eclosión (dpe) del cultivo. A día 84 dpe, una muestra al azar de los peces de cada centro fue remitida a los restantes centros, por vía aérea o transporte por carretera, incluyendo al centro de Murcia - IMIDA. Para ello se utilizaron cubitainers de 20 litros de agua esterilizada (UV) con 30 ppt de salinidad, una saturación de oxígeno de entre 25-30 ppm y una biomasa de entre 75-85 gramos de dorada (1.400 peces aproximadamente por envío y CCAA). A partir de los 3 gramos, los alevines fueron marcados con PIT (Navarro et al., 2006), a la vez que se les extrajo un trozo de aleta caudal para ser conservado en etanol hasta su análisis genético. Cada CCAA marcó unos 2.400 peces, entre los cuales estaban representados proporcionalmente alevines provenientes del ICCM, IFAPA e IRTA. En ese momento se midió el crecimiento y la incidencia de deformidades. Posteriormente, los peces marcados en cada CCAA fueron divididos en dos lotes de aproximadamente 500 peces (S-Estación) y 1.900 peces (S-Empresa). En ambos tipos de lotes estuvieron igualmente representadas todas las CCAA productoras de alevines (1/3 de cada). El S-Estación permaneció en el centro, mientras que el S-Empresa fue remitido a la empresa colaboradora de cada CCAA; PIMSA en esteros (Andalucía), CULTIMAR S.A. (Cataluña) y SERVICIOS ATUNEROS DEL MEDITERRÁNEO S.L. (Murcia) en jaulas continentales y CANEXMAR S.L. (Canarias) en jaulas insulares, con el fin de ser engordados en condiciones industriales hasta su sacrificio.

Para la elaboración de múltiplex de microsatélites se han rediseñado nuevos juegos de cebadores para elaborar 9 reacciones múltiplex de al menos 10 marcadores cada una (Yuryev et al., 2002; Sánchez et al., 2003), a partir del mapa genético de dorada (Franch et al., 2006). También se han conjugando microsatélites interespecíficos en alguna reacción múltiplex de PCR.  

3 Resultados y conclusiones

Durante este primer año de desarrollo del proyecto, se ha desplegado el esquema en el tejido industrial dedicado la cría y engorde de dorada (Fig.1), sincronizando el envío de alevines con el establecimiento de lotes de engorde en las empresas. A la vez se han ido cuantificando las variables de crecimiento, supervivencia e incidencia de malformaciones, hasta llegar a la edad de sacrificio, donde serán evaluados los caracteres de crecimiento (peso, longitud, compacidad), de rendimiento y composición (peso canal, peso filete, grasa visceral), de calidad del pez (textura, malformaciones corporales) y de calidad de la carne (grasa muscular, humedad, ceniza, proteína, colágeno total).
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Fig. 1. Esquema de integración de la mejora genética en el tejido industrial de dorada.

La mortalidad obtenida durante el envío de muestras entre CCAA osciló entre el 0,07 y el 3,4%. La tasa de retención del PIT encontrada en el proceso de marcaje de alevines fue aceptable, aproximadamente del 95%.

Actualmente, el desarrollo del esquema se encuentra en la fase de engorde de los peces en las empresas colaboradoras, con un peso medio de 65,34±0,66 g;   113,08±1,5 g en CANEXMAR, 51,76±0,95 g en PIMSA, 44,97±1,65 g en CULTIMAR y 51,56±1,15 g en SERVICIOS ATUNEROS DEL MEDITERRÁNEO. 

En la Figura 2 se muestran las curvas de crecimiento larvario para las CCAA según origen genético de la puesta; Canarias (a), Andalucía (b) y Cataluña (c), donde se puede apreciar que los crecimientos son adecuados en tiempo e intensidad, siendo a partir del día 60 dpe cuando hay una inflexión en el crecimiento de las larvas.

De las múltiplex de microsatélites, sólo se han puesto a punto una interespecífica y dos específicas con 9, 7 y 5 marcadores microsatélites, denominadas X9, X7 y X5, respectivamente. Para éstas se han obtenido unas heterocigosidades medias de 0,87, 0,76 y 0,57 y un número medio de alelos por locus de 20, 11 y 8,5 respectivamente.  
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 2Fig. . Curvas de peso en larvas provenientes de los lotes de reproductores del ICCM            (a.- CCAA de Canarias), IFAPA (b.- CCAA de Andalucía) e IRTA (c.- CCAA de Cataluña).
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