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RESUMEN

Se evalué la variabilidad genética en seis loci micro-
satelitales de dos generaciones consecutivas de un nuevo
linaje de Crassostrea gigas que se pretende establecer en los
cultivos del Golfo de California. Se detectaron un total de 66
alelos y 146 genotipos en la muestra del conjunto parental y
68 alelos y 168 genotipos en la muestra de la generacién F1.
El promedio de la heterocigosis observada fue de 0,65 para
la generacidn parental y de 0,67 para la F1, sin diferencias
significativas entre ellas. Todos los loci mostraron una defi-
ciencia de heterocigotos con excepcion de ucdCgi0en la F1,
pero no se encontré evidencia de una endogamia acumu-
lada. Se encontraron diferencias en la distribuciones de las
frecuencias alélicas y genotipicas de cinco loci. El monitoreo
de la variabilidad genética de organismos provenientes de
laboratorios de produccién no es un analisis de rutina en el
proceso del control de calidad en la mayoria de los laborato-
rios. El andlisis de microsatélites es una buena herramienta
para vigilar las fluctuaciones de la heterocigosis a lo largo de
la vida productiva de los linajes de cultivo.

Palabras clave: Crassostrea gigas, Crassostrea corteziensis,
acuacultura, microsatélites, genética de poblaciones.

ABSTRACT

The genetic variability of two consecutive genera-
tions of a new strain of Crassostrea gigas, intended to be
established in the Gulf of California, was evaluated at six
microsatellite loci. A total of 66 alleles and 146 genotypes
in the broodstock sample and 68 alleles and 168 genotypes
in the F1 sample were detected. The mean observed hete-
rozigosity was 0,65 for the broodstock and 0,67 for F1, with
no significant differences between them. All loci showed a
deficit of heterozygotes with the exception of ucdCg10 in
the F1, but no evidence of cumulate inbreeding was found.
Five loci demonstrated differences in allelic and genotypic
frequencies. The monitoring of the genetic variability in
hatchery-produced organisms is not a current routine task in
the quality control process of most hatcheries. Microsatellite
analysis is a good tool for monitoring the heterozygosity
fluctuations along the productive life of cultured strains.
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INTRODUCCION

Los ostiones constituyen uno de los grupos de espe-
cies mas importantes de la acuacultura marina debido a su
productividad. En México, Crassostrea gigas (Thunberg, 1795)
fue introducido en Baja California en 1973 con semilla pro-
veniente de un laboratorio de Washington, USA (Islas, 1975;
De la Rosa-Vélez et al., 1991) y actualmente se cultiva en los
estados riberefos del Pacifico mexicano. En Sonora, el Centro
Reproductor de Especies Marinas del Estado de Sonora (CRE-
MES) es un laboratorio regional de semilla de ostién ubicado
al norte de Bahia de Kino, Sonora, y produce 50 millones de
semilla por afo, principalmente de C. gigas y en menor ex-
tensién del ostion de placer Crassostrea corteziensis (Hertlein,
1951). En anos recientes, la industria ostricola del Pacifico
mexicano ha padecido de mortalidades masivas causadas
por una mezcla de factores biolégicos y ambientales como
patégenos (bacterias, protozoarios y virus), altas temperatu-
ras y salinidades, lo que ha sido una de las limitantes para
el desarrollo de la actividad. Como una posible solucién, el
CREMES busca establecer nuevos linajes con mejores tasas
de sobrevivencia.

La forma mas comun de crear un nuevo linaje es
mediante la seleccion de individuos con caracteristicas
favorables, pero en la mayoria de los casos la seleccion im-
plica un cuello de botella poblacional para poder ofrecer un
producto uniforme, cuidando siempre la integridad del linaje
(Rivera-Garcia y Grijalva-Chon, 2006). Debido a esta selec-
cién, el nivel de endogamia se puede incrementar con una
correspondiente pérdida de variabilidad genética, situacion
que puede agravarse en generaciones sucesivas, como se ha
demostrado en algunos linajes de camarén (Sbordoni et al.,
1987; Freitas y Galetti, 2005; Rivera-Garcia y Grijalva-Chon,
2006). Es por esto que la vida productiva o longevidad de un
linaje dependera de un correcto balance entre una alta varia-
bilidad y una baja endogamia, lo cual es dificil de mantener,
y la literatura cientifica no muestra evidencias de que se haya
alcanzado tal logro.
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La acuicultura ha ido incorporando, aunque len-
tamente, las nuevas herramientas de la genémica en los
ultimos afos, siguiendo las lineas aplicadas en agricultura 'y
ganaderia. Los estudios de variabilidad genética en acuacul-
tura son importantes ya que identifican las modificaciones
genéticas sufridas al llevar a cabo la reduccién del tamano de
la poblacién mediante la siembra en granja; determinan el
impacto de la seleccion artificial en términos de variabilidad;
ayudan a mejorar los programas de seleccién de reproducto-
res y pueden evitar, en un momento dado, el fracaso de una
inversion econdmica (De la Rosa-Vélez et al., 1991). Ademas,
la informacion generada puede ser vital para el disefio e
implementacidon de un manejo apropiado de las especies de
interés acuicola (Rivera-Garcia y Grijalva-Chon, 2006).

Los microsatélites son marcadores moleculares que
rapidamente se han convertido en una de las herramientas
mas confiables y faciles de automatizar para efectuar estu-
dios de diversidad y estructura genética de poblaciones.
Consisten en secuencias cortas de ADN, de uno a seis nucleé-
tidos, repetidas cierto nimero de veces y se encuentran es-
parcidos por todo el genoma de los organismos eucariontes
(Tautz, 1989) y procariontes (Zane et al., 2002). Sintetizando
oligos complementarios a las regiones flanqueantes del mi-
crosatélite, las diferencias en el nimero de repeticiones del
microsatélite se amplificaran y visualizardn como fragmentos
de ADN de diferente longitud. Cada una de las regiones
microsatélites constituye un locus genético y los diferentes
tamanos de bandas que se pueden amplificar constituyen los
diversos alelos de ese locus (Cenic, 2000). Una de las princi-
pales utilidades de este tipo de marcador, es la posibilidad
de estimar los niveles de variabilidad genética dentro de las
poblaciones y analizar las relaciones genéticas existentes en-
tre las mismas, ademas la informacién que éstos marcadores
suministran es esencial para elucidar patrones de flujo géni-
o, variables y parametros demograficos y estructura familiar
(Milligan et al., 1994).

Aun cuando el ostion japonés (y otras especies de
la familia Ostreidae) es un recurso acuacultural importante,
no hay estudios de seguimiento de la estructura genética en
generaciones sucesivas de manera equivalente a lo que se ha
realizado con el camardn cultivado, sin embargo, hay varios
estudios puntuales con alozimas, microsatélites y AFLPs que
se han centrado en poblaciones naturales (Ozaki y Fujio,
1985; Yang et al., 2000; Yu et al., 2008 ), ferales (Li et al., 2003)
y de cultivo (De la Rosa-Vélez, et al., 1991; Launey y Hedge-
cock, 2001; Li et al., 2006; Enriquez-Espinoza y Grijalva-Chon,
2010). Debido a que el nivel de la variabilidad genética no es
una informacion que se proporcione por el laboratorio
de origen de la semilla de ostién, el objetivo de este
estudio fue evaluar la variabilidad genética a nivel de
microsatélites de un nuevo linaje de C. gigas adquirido
por el CREMES y el seguimiento de la estructura genética
en la generacion sucesiva con el fin de garantizar la viabi-
lidad y la explotaciéon comercial del mismo.

MATERIALES Y METODOS

El Centro de Investigaciones Bioldgicas del Noroeste
(CIBNOR) de La Paz, Baja California Sur, México, adquirié en
el 2006 un lote de semilla diploide de C. gigas de Francia,
con un perfil genético desconocido, asi como del tamaiio de
la generacion parental. La semilla fue engordada, llevada a
la madurez y reproducida en La Paz en el 2007. EIl CREMES
adquirié un lote de esta nueva semilla y se llevé a la ma-
durez y reproduccién en el laboratorio bajo los estandares
de produccién del CREMES en el 2008. En el 2009 se tomé
una muestra al azar de 73 organismos (peso total promedio
de 166.1 + 2.3 g) de este lote de reproductores ya que los
organismos que desovaron fueron reintegrados al lote y fue
imposible identificarlos de una manera confiable. De la pro-
genie F1 obtenida en el CREMES se tomé al azar una muestra
de 80 organismos, con un peso promedio de 40.2 £ 3.4 g.

A partir de 25 mg de musculo abductor se extrajo ADN
por medio del juego de reactivos QlAamp DNA Mini Kit (QIA-
GEN), siguiendo las instrucciones del fabricante. La pureza y
concentracion del ADN fueron estimadas por medio de un
espectrofotometro UV Ultrospec 3300pro. Se analizaron los
loci microsatelitales L10, L48, Cg49, Cg108, ucdCg10y ucdCg14
debido a que han demostrado resultados polimérificos (Hu-
vet et al. 2000; Magoulas et al. 1998; McGoldbrick et al. 2000;
Launey y Hedgecock, 2001). Los oligos que los delimitan se
encuentran descritos en Launey y Hedgecock (2001). Las
reacciones en cadena de la polimerasa (PCR) se realizaron
con Ready-to-Go PCR beads (Amersham Biosciences Ltd.) en
volumenes de 12,5 pl con 0,15 ng de ADN y 10 pM de cada
oligo. Las condiciones de PCR iniciaron con una desnatura-
lizacion a 94 °C por 3 minutos, seguido de 35 ciclos de un
minuto a 94 °C, un minuto a la temperatura éptima de cada
par de oligos (Launey y Hedgecock, 2001) y un minuto a 72
°C. Se realiz6 una extension final a 72 °C por 5 minutos. Los
productos de PCR fueron visualizados en geles de agarosa
de alta resolucion (Sigma A4718) al 3% con soluciéon amorti-
guadora TAE X1y tefiidos con bromuro de etidio (10 mg/ml).
Los geles fueron visualizados en un digitalizador de geles
MiniBIS Pro (DNR Bio-Imaging Systems).

El nimero de alelos por locus (Na), la heterocigosis
observada (Ho) y la esperada (He) se calcularon con el pro-
grama HW-Quickcheck (Kalinowski, 2006). Los alelos nulos,
las frecuencias genotipicas y alélicas, la prueba G, el exceso
y deficiencia de heterocigosis, el coeficiente de endogamia
(Fis) y el porcentaje de loci polimérficos se evaluaron con
el programa GENEPOP 4.0 (Raymond y Rousset 1995). La
hipétesis nula Fis = 0 se probé por medio de x>= Fis®> N (k-1)
con k(k-1)/2 grados de libertad, donde k denota el nimero
de alelos diferentes y N el nimero de individuos (Li y Horvitz,
1953). Con el programa BIOSYS-1 (Swofford y Selander, 1981)
se obtuvo el coeficiente D = (Ho-He)/He y la identidad y dis-
tancia genética insesgada de Nei (1978).

Se obtuvieron dos coeficientes de diferenciacion ge-
nética. A partir de las frecuencias alélicas se calcul6 Fst con
BIOSYS-1 y a partir del tamafio de los alelos se calcul6 Rst a
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través de un analisis de varianza molecular con el programa
GenAlEx6 (Peakall y Smouse, 2006). La hipotesis nula Fst =0
se probd por medio de x* = 2NFst(k-1) con (k-1)(s-1) grados de
libertad, donde k denota el nimero de alelos diferentes y s el
numero de muestras (Workman y Niswander, 1970).

Para detectar el efecto de un cuello de botella pobla-
cional se utilizé el programa Bottleneck (Cornuet y Luikart,
1996; Piry et al., 1999). En una poblacién con una severa
reducciéon en el nUmero de individuos, la diversidad alélica se
reduce mas rapido que la heterocigosis y la heterocigosis es-
perada (He) de esa poblacién serd mayor que la heterocigosis
esperada en el equilibrio mutacién-deriva genética (Heq). En
contraste, un locus genético de una poblacién en equilibrio
tendra la misma probabilidad de tener un exceso o un déficit
de He. El programa Bottleneck calcula para cada locus la dis-
tribucion de He a partir de los alelos observados, asumiendo
un equilibrio mutacion-deriva. Se utiliz6 el modelo de Dos
Fases (TPM) para obtener un promedio de Hegq, el cual se
compara con He para determinar si hay un exceso o un déficit
en la diversidad de cada locus. Las significancias estadisticas
se obtuvieron por medio de una prueba de Wilcoxon.

RESULTADOS Y DISCUSION

Todos los loci microsatelitales fueron polimérficos con
una media de 11 alelos por locus en cada muestra (Tabla 1).
La heterocigosis mostré diferencias (P<0.01) entre los valores
observados y esperados de ambas muestras, pero no se en-
contraron diferencias al comparar las heterocigosis entre las
muestras. Otros autores han reportado que algunos linajes de
ostién japonés y otras especies del género han demostrado
poseer una heterocigosis similar a las poblaciones silvestres
(Sekino et al., 2003, Huvet et al., 2000; Yu y Guo, 2005; Carls-
sony Reece, 2007; Cruz et al., 2007). Los valores negativos del
coeficiente D para todos los loci confirmé la deficiencia de
heterocigotos.

Tabla 1. Variacion genética en dos generaciones de ostion
japonés Crassostrea gigas

Table 1. Genetic variation in two generations of Pacific oys-
ter Crassostrea gigas

Lote

parental F

No. de individuos 73 80
No. de loci analizados 6 6
Promedio de individuos por locus 64,0 (2.4) 783(1,3)
Promedio de alelos por locus 11,0(1.24) 11,33(1,7)
Porcentaje de loci polimdrficos 100 100
Heterocigosis promedio (H)

H Observada 0,65 (0,04) 0,67 (0,05)

H Esperada 0,81 (0,02) 0,84 (0,03)

Error estandar entre paréntesis
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La deficiencia de heterocigosis encontrada parece
ser algo comun en las poblaciones de C. gigas (Ozaki y Fujio,
1985) y ha sido reportada en poblaciones silvestres (Sekino
et al.,, 2003) y en otros bivalvos (Geist et al., 2003; Carlsson y
Reece, 2007), aun cuando se analizan por alozimas (Gaffney,
1990). Sin embargo, el origen de esta deficiencia puede ser
diferente dependiendo de la presencia de alelos nulos, por
un efecto Wahlund al tomar muestras silvestres o por la endo-
gamia involucrada en linajes seleccionados en el laboratorio.

En la muestra del lote parental se detectaron 66 alelos
y 146 genotipos, con un minimo de siete alelos en el locus
Cg108y un maximo de 15 en ucdCg14. En esta muestra, la he-
terocigosis observada por locus fue entre 0,51 y 0,74, mien-
tras que la heterocigosis esperada fue entre 0,73 y 0,89 (Tabla
2).Enla muestra F1 se encontraron 68 alelos y 168 genotipos,
presentando el locus Cg49solo seis alelosy 17 el ucdCg14. Las
heterocigosis observada presenté valores entre 0,48 y 0,81,
mientras que la esperada presenté valores entre 0,73 y 0,91.
Esta cantidad de alelos y genotipos es un indicativo de que
el numero de loci microsatelitales analizados fue suficiente.

Tabla 2. Numero de alelos por locus (N), heterocigosis ob-
servada (Ho), heterocigosis esperada (He) y numero de indi-
viduos analizados por locus (n) en el lote parental y en F1 de
Crassostrea gigas

Table 2. Number of alleles per locus (N), observed hetero-
zygosity (Ho), expected heterozygosity (He), and number of
individuals analyzed per locus (n) in the broodstock and F1
samples of Crassostrea gigas

Lote parental F1
Locus N He Ho n N He Ho n
L10 13 08 069 54 15 09 0,79 72
L48 12 083 074 69 12 082 0,72 79
Cg49 1 076 051 69 6 073 048 80
Cg108 7 081 056 66 9 084 066 80
ucdCgio 8 073 069 62 9 086 081 80
ucdCgi4 15 089 0,70 63 17 091 054 79

El nimero de alelos por locus y la heterocigosis como
indicadores de variabilidad son mayores cuando se estiman
por microsatélites que por alozimas (Ozaki y Fujio, 1985; Yang
et al., 2000; Enriquez-Espinoza y Grijalva-Chon, 2010) ya que
las mutaciones silenciosas, principalmente en la tercera po-
sicién de un codén, no generan una variabilidad observable
debido a la redundancia del cédigo genético.

El nimero promedio de alelos por locus fue similar
en ambas muestras y cercanas al valor de 10.6 reportado por
Sekino et al., (2003). Sin embargo, Li et al. (2006) y Sauvage et
al. (2009) reportaron valores tan altos como 23,2 y 28,9 alelos
por locus y Li et al. (2003) reportaron valores tan bajos como
5,7 alelos por locus en poblaciones ferales. El bajo nimero de
alelos se podria explicar si el linaje se deriva, como en la ma-
yoria de los casos, de un bajo numero de organismos lo cual
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disminuye la variabilidad genética. Esto es lo que se conoce
como efecto fundador, con una inmediata reduccion de los
niveles de diversidad genética (Frankham, 1996).

Estudios sobre otras especies del género Crassostrea
han reportado una mayor diversidad alélica: 37 alelos por
locus en el ostion Americano Crassostrea virginica (Carlsson y
Reece, 2007), 16.7 en el ostion Suminoe, Crassostrea ariaken-
sis (Xiao et al., 2008) y 25 en el ostidon Zhe Crassostrea plicatula
(Yu et al., 2008). Sin embargo, también se han reportado
valores bajos para otros moluscos: 6,8 para el mejillén Mar-
garitifera margaritifera (Geist et al., 2003) y 3.9 para el caracol
Taylorconcha serpenticola (Liu y Hershler, 2009).

El intervalo de la frecuencia de los alelos nulos fue
mayor en F1 (0,012 - 0,218) que en el lote de reproductores
(0,052 - 0,145). El andlisis estadistico (prueba G) para la distri-
bucién de las frecuencias alélicas y genotipicas mostro fuer-
tes diferencias en cinco loci cuando se compararon ambas
muestras. Solo L10 no mostro diferencias en ambas frecuen-
cias. La distancia genética y la identidad entre las muestras
fueron de 0,123 y 0,884. La diferenciacién genética calculada
por medio de Fst fue pequena (0,023) pero diferente de cero
(P<0,001) (Tabla 3). Lo mismo se obtuvo con Rst con un valor
significativo de 0,049 (P=0,001).

La muestra F1 mostré mas alelos en cuatro loci (L70,
Cg108, ucdCg10y ucdCg14) y mas genotipos que la muestra
parental. La diferencia en la estructura genética entre ambas
muestras, evidenciada por Fst, Rst y la distribucién de fre-
cuencias alélicas y genotipicas es un indicativo del muestreo
aleatorio en el lote parental. Debido a la naturaleza aleatoria
de la muestra parental, la cual se compone de una proporcion
desconocida de progenitores verdaderos y no progenitores,
los alelos privados y los genotipos de la muestra F1 deben
de existir entre los cientos de individuos que constituyen el

banco de reproductores. Cuando se utilizan un gran nimero
de reproductores en los eventos de induccién al desove,
siempre permanece la duda de la identidad de los individuos
que participan exitosamente en la reproduccion. Si el lote de
reproductores es grande, los reproductores efectivos repre-
sentan una pequena fraccion del acervo genético potencial-
mente disponible. Esta es la razén del por qué la estructura
genética basado en frecuencias alélicas y genotipicas puede
ser diferente de una generacién a la siguiente aunque la
heterocigosis (el rasgo mas importante) puede ser o no la
misma. En el presente caso, es posible obtener una genera-
cién F2 sin esperar un deterioro de la variabilidad genética
mientras el nimero de reproductores se mantenga elevado.

Todos los loci, con excepcién de ucdCg10, estuvieron
fuera del equilibrio de Hardy-Weinberg (Tablas 4 y 5) con
deficiencia de heterocigosis en todos los loci con excepcion
de ucdCg10 en la muestra de F1 (P = 0,230). El promedio del
coeficiente de endogamia Fis fue de 0,206 para la muestra
del lote parental y de 0,212 para la muestra de F1, ambos no
diferentes de cero (P>0,05). Estos valores de endogamia son
mucho menores que el que reportan con alozimas Enriquez-
Espinoza y Grijalva-Chon (2010) para un linaje triploide
adquirido por el CREMES en los Estados Unidos y que fue
distribuido entre los ostricultores de Sonora.

Los valores de significancia para la reduccién pobla-
cional de acuerdo al programa Bottleneck indican que la
muestra del lote parental estuvo en equilibrio mutacién-
deriva (P=0,078) pero no la muestra de F1 (P=0,016). Estos
resultados indican que no hay evidencia de una endogamia
acumulada aunque hay evidencia de un incipiente cuello
de botella que debe de ser monitoreado en generaciones
sucesivas.

Tabla 3. Coeficiente D, coeficiente de endogamia (Fis) y coeficiente de diferenciacidon genética (Fst) en dos generaciones de

Crassostrea gigas
Table 3. D coefficient, inbreeding coefficient (Fis), and genetic differentiation coefficient (Fst) in two generations of Crassos-
trea gigas
Lote parental F1
Locus % x:
D Fis %2 D Fis 22 Fst
L10 -0,197 0,198 25,51 -0,116 0,117 13,70 0,013 21,95
L48 -0,107 0,108 8,85 -0,119 0,120 12,45 0,022 35,33
Cg49 -0,327 0,329 74,55 -0,364 0,366 53,52" 0,026 28,83
Cg108 -0,312 0,314 38,92" -0,225 0,226 32,72 0,009 8,79
UcdCg10 -0,055 0,055 1,31 -0,050 0,050 1,6 0,051 54,42
UcdCg14 -0,212 0,214 40,28 -0,400 0,401 203,45 0,016 34,93"
Promedio 0,203 189,42 0,213 317,44 0,022 184.25™
"P<0,001, "P<0,01, "P<0,05
Volumen XV, Ndmero 1
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Tabla 4. Numero de individuos observados y esperados, nu-
mero de genotipos totales y en desequilibrio para homoci-
gotos y heterocigotos de un lote de reproductores de ostién
japonés, Crassostrea gigas

Table 4. Observed and expected number of individuals,
number of total genotypes, and genotypes in disequilibrium
in a broodstock sample of Crassostrea gigas

Num. de Num. de
Locus Genotipos individuos P genotipos .
Observa- Espera- Totales En desequi-
dos dos librio
L10
Homocigotos 17 8 0,0005 13 4
Heterocigotos 37 46 78 4
L48 Homocigotos 18 12 0,0365 12
Heterocigotos 51 57 66 5
Cg49 Homocigotos 34 16 0,0000 11 4
Heterocigotos 35 53 55 5
Cg108 Homocigotos 29 12 0,0000 7
Heterocigotos 37 54 21 5
ucdCg10 Homocigotos 19 17 0,24 8 1
Heterocigotos 43 45 28 1
ucdCg14 Homocigotos 19 7 0,0001 15 3
Heterocigotos 44 56 115 6

P = significancia para el equilibrio de Hardy-Weinberg

Tabla 5. NiUmero de individuos observados y esperados, nu-
mero de genotipos totales y en desequilibrio para homoci-
gotosy heterocigotos de una muestra de la generacién F1 de
ostion japonés, C. gigas

Table 5. Observed and expected number of individuals,
number of total genotypes, and genotypes in disequilibrium
in an F1 sample of C. gigas

Num. de Num. de
. individuos P genotipos
Locus Genotipos Obser  Espera- Totales I
vados dos quilibrio
Homocigotos 15 8 15 5
L10 TR 5 64 00049 455 8
148 Homocigotos 22 14 0,0138 12 2
Heterocigotos 57 65 ' 66 10
Cg49 Homocigotos 42 22 0,0000 6 5
Heterocigotos 38 58 ' 15 4
Cg108 Homoqgotos 27 13 0,0001 9 4
Heterocigotos 53 67 36 8
ucdCgio  Homocigotos 15 12 017 9 2
Heterocigotos 65 68 ' 36 4
ucdCg14 ~ Homocigotos 36 7 0,0000 17 9
Heterocigotos 43 72 136 8

P = significancia para el equilibrio de Hardy-Weinberg
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CONCLUSIONES

Con la utilizacién de seis microsatélites se deter-
mind la variabilidad genética en una muestra del lote de
reproductores y la generaciéon F1 del ostién japonés C.
gigas mantenidos y producidos en el Centro Reproductor
de Especies Marinas del Estado de Sonora. Se encontré que
ambas muestras mostraron una variabilidad genética similar
en términos del ndmero de alelos y heterocigosis. Ademas,
el 21% de endogamia asociada a la generacién F1 no es un
indicativo de una acumulacién que pudiera poner en peligro
el desempeno del lote.

No se encontré evidencia de una endogamia critica
acumulada, aunque hay indicio de un incipiente cuello de
botella que debe de ser vigilado en generaciones sucesivas.
Esto implica que la generaciéon F1 se puede utilizar con toda
confianza para generar una F2 siempre y cuando se involu-
cren el mayor numero posible de reproductores.

Cuando se maneja un gran nimero de reproducto-
res en los eventos de induccion al desove, siempre existira la
incertidumbre de la identificacion de los individuos que par-
ticiparon efectivamente en la fecundacion, suponiendo que
no se sacrifiquen a los organismos. Si el lote de reproductores
es grande, los reproductores efectivos representan sélo una
fraccion del acervo genético disponible potencialmente. Es
por eso que la estructura genética poblacional, sobre todo la
que se refiere a las frecuencias alélicas y genotipicas, puede
variar de generacién en generacién. Tomando esto en cuen-
ta, los laboratorios de produccion pueden confiar plenamen-
te en los microsatélites como una herramienta efectiva para
vigilar los niveles de variabilidad en sus linajes de cultivo.
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