Estimación de parámetros genéticos para caracteres de crecimiento en Dorada (Sparus aurata L.)
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Resumen. La dorada (Sparus aurata L.) constituye una especie que contribuye de forma significativa a la piscicultura en todo el continente europeo, siendo especialmente importante para las empresas situadas en la región del Mediterráneo. El manejo genético de las poblaciones de cría en acuicultura se va convirtiendo en cada vez más importante para garantizar un desarrollo sostenible a largo plazo. Y en este contexto la estimación de los parámetros genéticos para caracteres de crecimiento (peso y longitud) es de gran relevancia. En nuestro estudio, se utilizó un total de 132 reproductores (52 ♂, 80 ♀), con una descendencia de 2971 individuos. Para la construcción de  la genealogía, los 3103 individuos fueron genotipados utilizando 8 microsatélites, gracias a los cuales se pudo conocer el parentesco de más del 85 % de los individuos analizados. Los resultados indican que los caracteres de crecimiento peso y talla tienen heredabilidad en torno a 0.40 y altas correlaciones genéticas entre ellos (> 0.90) lo que indica que podrían ser susceptibles de mejora genética por selección.
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1   Introducción
La dorada (Sparus aurata, Linnaeus, 1758) es una especie perteneciente a la familia de los Espáridos. Las especies de esta familia contribuyen una proporción significativa a la piscicultura en el continente europeo, en especial para las empresas situadas en la región del Mediterráneo. Aunque se continúa descargando en los puertos pesqueros del Mediterráneo y Atlántico la dorada procedente de la pesca extractiva (7361 Tm en 2007), su volumen permanece aproximadamente constante fluctuando entre las 5000 y las 8000 toneladas anuales, mientras que la dorada de crianza supone el 95.4% del total. La dorada, se destaca debido a su amplio rango de distribución geográfica favorecida por las propias características de la especie, que tolera grandes variaciones de salinidad y temperatura. Otro factor como la resistencia al estrés, ha favorecido la expansión y consolidación de esta especie en casi todos los países ribereños del Mediterráneo y Atlántico Centro-Oeste. 

De acuerdo con el informe de APROMAR del 2009 [1] la producción acuícola total de dorada (Sparus aurata) en Europa y el resto del mundo en 2008 ha sido de 157630 Tm, tan solo un 4.2% superior a la cifra de 2007, que es una tasa 4 veces inferior a la de años anteriores. Según este informe la previsión de producción para 2009 apuntaba a la primera caída real de las producciones desde la crisis de 2000-2003, hasta 145800 Tm (-7.4%). Esto se debe probablemente a que el precio medio en primera venta de la dorada de acuicultura europea ha ido descendiendo en los últimos 5 años, llegando a los 3.46 €/Kg en 2008. Esta caída es del 16.4% respecto de 2007 y del 28.9% respecto del precio de 2003 en términos nominales.  Los principales países productores de dorada son Grecia (81000 Tm, el 51.4%), Turquía (30000 Tm, el 19.0 %), España (23939, el 15.2%) e Italia (9600 Tm, el 6.1%).

En las especies domésticas la mejora genética es la principal herramienta para una relativa mejora en sus características productivas, esto es, para aumentar su rentabilidad económica. Y en el contexto de la mejora genética, la evaluación y selección de reproductores es una de las etapas esenciales. Asimismo la formación de los stocks fundadores  debe de ser considerado un aspecto importante en la gestión de los reproductores. Sin embargo, los  esquemas de selección en dorada, para las características de interés económico, son escasos [2]. Una de las grandes dificultades en el cultivo de especies, sobre todo en la acuicultura, es la obtención y mantenimiento de las informaciones de la genealogía. Este aspecto es fundamental tanto para una correcta elección de los reproductores de mayor valor genético como para controlar la consanguinidad que será producida en los emparejamientos futuros.
Los avances en los estudios del polimorfismo del ADN han permitido evaluar la diversidad genética de los stocks fundadores [3], así como desarrollar herramientas para estimar el parentesco entre los individuos de ascendencia desconocida, y especialmente para la asignación de paternidades [4].
Para una correcta evaluación es imprescindible conocer los parámetros genéticos (heredabilidades y correlaciones) de los caracteres de interés. En el presente trabajo estimamos la heredabilidad de caracteres de crecimiento en dorada en condiciones comerciales.

2   Material y Métodos
Los datos fueron cedidos por la empresa piscícola  ABSA S.A., que está situada en Mallorca, en la Comunidad de la Islas Baleares. La extracción de ADN se realizó a partir de muestra de aleta utilizando  el E-Z 96® Tissue DNA Kit de Omega bio-tek. Para el análisis de parentesco se utilizó un panel de 8 marcadores microsatélites distribuidos en dos multiplexes de 4 loci. La primera multiplex está compuesta por los loci SaI15, SaI19, SaGT32 y SaGT41, mientras que la segunda por los loci PbMS16, PbMS2, SaI14 y SauG46INRA [5, 6, 7, 8]. La inferencia de la genealogía se llevó a cabo mediante el programa de exclusión mendeliana: FAP [9]. Las estimas de las heredabilidades se determinaron a partir de una muestra de 2549 peces marcados, procedentes de dos fotoperiodos. Los reproductores que contribuyeron a la descendencia, a través de una puesta masal, fueron 52 padres y 80 madres.
Para la obtención de los datos fenotípicos de los individuos de estos cruces, fue utilizada la técnica de marcación y recogida. Las primeras mediciones fueron  realizadas cuando los individuos tenían una edad  de 345 días, y después se realizó la recogida cuando tenían aproximadamente 495 días. Los caracteres de importancia económica relacionados con el crecimiento fueron: peso (g), longitud (cm) y factor de condición. Este último se calculó como:
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Los componentes de la varianza de todos los caracteres considerados en este estudio fueron estimados por máxima verosimilitud restringida mediante el programa “VCE 6.0” (ftp://ftp.tzv.fal.de/pub/vce6/), utilizándose un modelo animal lineal:

y =Xβ + Zu+ e
Donde la y es el dato del carácter, β son los efectos fijos (tanque), u es el efecto animal aleatorio y e el error residual. 
3 Resultados y Conclusiones 
En nuestro estudio se utilizaron un total de 132 reproductores (52 ♂, 80 ♀), con una descendencia de 2971 individuos. Para la construcción de  la genealogía, los 3103 individuos fueron genotipados y los marcadores microsatélites fueron suficientes para  la asignación de más del 85% de las paternidades de los individuos que fueron evaluados. De los 2549 individuos estudiados apenas 0.73% fueron clasificados como hermanos, 6.07% como medios-hermanos y un total de 93.20% de los individuos no tenían ningún parentesco entre ellos.
La media y la varianza de los caracteres de edad, peso, longitud, factor de condición y las ganancias se presentan en la Tabla 1. A los 345 días los individuos presentaban un peso medio de 143 g y una longitud de 17 cm mientras que a los 496 días su peso era 401 g y su talla 24 cm.  

	Tabla. 1
	Media (μ) y Varianza (σ2) de los caracteres fenotípicos que fueron evaluados

	
	Media (μ)
	Varianza (σ2)

	
	1ª Medida
	2ª Medida
	1ª Medida
	2ª Medida

	Edad (días)
	345.50
	496.11
	78.95
	5.44

	Peso (g)
	143.04
	401.14
	     79.96
	5061.30

	Longitud (cm)
	   17.47
	   24.43
	 1.67
	1.78

	Condición
	     2.65
	     2.74
	 0.07
	0.09

	G. Peso
	1.709
	0.933

	G. Longitud
	0.046
	42.339 x 10-6

	G. Condición
	5.873 x10 -4
	4.384 x10 -6


Las estimas de las heredabilidades y correlaciones genéticas para los caracteres de crecimiento estudiados se presentan en la Tabla 2.

	Tabla. 2
	Correlaciones fenotípicas (triangulo inferior), Correlaciones genéticas ± error  (triangulo superior) y heredabilidad ± error (diagonal) de los caracteres de crecimiento 


	
	Peso 1
	Peso 2
	Longitud 1
	Longitud 2
	Ganancia

Peso
	Ganancia

Longitud

	Peso 1
	0.432 ± 0.06
	0.877 ± 0.03
	0.941 ± 0.01
	0.783 ± 0.04
	0.668 ± 0.06
	0.096 ± 0.12

	Peso 2
	 0.772
	0.451 ± 0.06
	0.855 ± 0.03
	0.912 ± 0.02
	0.942 ± 0.01
	0.508 ± 0.09

	Longitud 1
	 0.895
	0.690
	0.3762 ± 0.05
	0.881 ± 0.03
	0.674 ± 0.06
	0.209 ± 0.12

	Longitud 2
	 0.658
	0.794
	 0.658
	0.480 ± 0.06
	0.871 ± 0.03
	0.644 ± 0.07

	Ganancia

Peso
	 0.536
	0.932
	 0.509
	0.706
	0.412 ± 0.05
	0.726 ± 0.06

	Ganancia

Longitud
	-0.094
	0.257
	-0.189
	0.585
	0.379
	0.244 ± 0.03


Los resultados indicaron que la heredabilidad de los caracteres de crecimiento tanto el peso como la longitud presentaron unos valores en torno a 0.40, que además, fueron claramente significativos. El valor más alto de heredabilidad 0.480 ± 0.06.fue para el carácter longitud 2. Por otra parte es interesante señalar que mientras que la ganancia de peso mantiene una heredabilidad alta, la  heredabilidad de la ganancia en longitud es notablemente menor. 
Las correlaciones genéticas entre las dos medidas tanto de peso como de longitud fueron altas (> 0.85). Y todavía más altas las de peso y longitud para la misma edad (> 0.90). Todas ellas fueron significativas. Las correlaciones genéticas de estos caracteres con la ganancia en peso fueron sustanciales siendo especialmente alta con el peso 2. Sin embargo, las correlaciones genéticas de estos caracteres con la ganancia en longitud fueron más bajas especialmente la del peso 1 y longitud 1 que no fueron significativamente distintas de cero. Con respecto a las correlaciones fenotípicas entre las medias de peso y longitud, los valores fueron más bajos y más variables, desde 0.65 para longitud 1 y peso 2 hasta 0.895 para  peso 1 y longitud 1. Respecto a la ganancia en peso la correlación fenotípica con el peso 2 fue muy alta mientras que de nuevo la correlación fenotípica de la ganancia en longitud con el peso 1 y la longitud 1 fueron negativas aunque probablemente no significativamente distintas de cero. 

En otro estudio de estimación de la heredabilidad para el crecimiento de dorada [10], los resultados fueron semejantes, aunque sus valores de heredabilidad para peso y longitud resultaron más bajos, en torno a 0.34, mientras que la correlación genética entre el peso y longitud, resultó un poco más alta que (> 0.95).
 La implantación de un programa de mejora genética en dorada puede ofrecer progresos en la producción comparables a los obtenidos en otras especies de peces como por ejemplo, con el Salmón del Atlántico (Salmo salar) [11]. El manejo genético de las poblaciones de cría en acuicultura se va haciendo cada vez más importante para garantizar el desarrollo sostenible a largo plazo y en este contexto es vital desarrollar un stock de reproductores con las mejores tasas de crecimiento posible, evitando siempre al máximo la consanguinidad.
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