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Camarón

El grupo de trabajo recientemente ensambló el genoma del camarón blanco Penaeus (Litopenaeus) vannamei, 

convirtiéndolo en el genoma de referencia más completo a la fecha para la especie (Perez-Enriquez et a., 2024; 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/genome/GCA_037577135.2/).

Este logró abrió el camino para profundizar en el conocimiento de diversos aspectos de importancia en la producción 

acuícola y la evolución de la especie. Algunos de los tópicos específicos en los que se pretende incidir a través de trabajos

de tesis son los siguientes:

- Revisión y corrección del genoma. La mayor parte del genoma ensamblado (aprox. 1.6 Gb) está organizado en los 

44 pares de cromosomas de la especie. Sin embargo, aun quedan aprox. 450 Mb, fragmentados en una gran cantidad 

de scaffolds, que requieren su ensamblaje y su re-posicionamiento en los cromosomas. Para esta revisión y corrección 

del genoma se cuenta con una base de datos de secuencias largas (PacBio), que se procesan en el servidor de alta 

capacidad del CIBNOR. 
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- Transferencia horizontal de genomas de microorganismos. Durante el ensamblaje del genoma del camarón, se 

detectaron alrededor de 350 secuencias que corresponden a genomas bacterianos o virales. La temática del tema 

consiste en determinar si esas secuencias son contaminantes o si, por el contrario, son secuencias ancestrales que se 

integraron al genoma del camarón mediante el proceso conocido como “Horizontal Gen Transfer”. Para esta revisión se 

cuenta con una base de datos de secuencias largas (PacBio), que se procesan en el servidor de alta capacidad del 

CIBNOR.
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- Estudios de Asociación al Genoma Ampliado (GWAS). Los estudios de “Genome Wide Association” en los que 

estamos interesados, consisten en la búsqueda de variantes genéticas que pudieran estar asociadas a una carácter de 

importancia económica para la acuacultura, tales como crecimiento, resistencia a enfermedades, etc, con potencial 

futuro de mejoramiento genético. En este tipo de estudios, los perfiles genéticos de organismos de distintos grupos (por 

ejemplo, alto y bajo crecimiento) se comparan y se buscan marcadores genéticos tipo SNPs (Single Nucleotide

Polymorphisms) que estén estadísticamente asociados con uno u otro grupo. Para ello contamos con perfiles genéticos 

(aprox. 2,500 SNPs) de unos 250 ejemplares a los cuales se les determinó peso, color, contenido de ácidos grasos y 

sexo (Nolasco-Alzaga et al. 2018).
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Peces marinos:

El grupo de trabajo ha trabajado en el desarrollo de marcadores genéticos para la caracterización de poblaciones 

silvestres y de cultivo de peces marinos, tales como el jurel, la totoaba y el huachinango, entre otras (Max-Aguilar et al. 

2024). 

- Caracterización de lotes de cultivo y marcadores para la diferenciación de sexo.  El grupo de trabajo se encuentra 

obteniendo los perfiles genéticos de lotes de cultivo de robalo Centropomus viridis y ha realizado la diferenciación del 

sexo en el jurel Seriola rivoliana. El reto es encontrar nuevos marcadores genéticos asociados al sexo para el jurel y 

para otras de interés comercial como la totoaba Totoaba macdonaldi, el huachinango Lutjanus peru y el propio robalo.
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