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Resumen 
Crassostrea gigas es un molusco bivalvo cultivado ampliamente alrededor del mundo, y por ende bajo 
distintas condiciones ambientales. Actualmente, todos los ambientes están siendo afectados por el cambio 
climático, generando esto desafíos importantes sobre todo en la productividad acuícola mundial. El 
aumento de CO2 atmosférico a causando que los océanos se calienten y acidifiquen, reduciendo las tasas 
de crecimiento y calcificación de larvas y juveniles de bivalvos. La búsqueda de marcadores moleculares 
asociados a la mejora en crecimiento y estado fisiológico en escenario de cambio climático para juveniles 
de C. gigas, es una herramienta vital  para mantensión y crecimiento de la acuicultura en moluscos. En este 
sentido se formaron 18 familias de hermanos completos cuyos juveniles fueron mantenidos por 3 meses en 
cultivo en mar durante el período de intensificación de las condiciones adversas (aumento de la surgencia), 
para posteriormente medir la tasa metabólica en ambos extremos de la curva de distribución para el fenotipo 
de crecimiento (individuos de rápido y lento crecimiento) y obteniendo los genotipos de los mismos, 
finalmente se realizó un estudio de asociación para explicar cuanto de la variación genética observada es 
debida al fenotipo de crecimiento y tasa metabólica. Identificando los SNPs asociados a los caracteres 
productivos para la identificación de reproductores tolerantes en escenario de cambio climático. 

Introducción 
Crassostrea gigas es un molusco bivalvo, nativo del Pacífico oriental, cultivado a nivel mundial, y por lo 
mismo se ha visto afectado por los cambios ambientales que se generan en los distintos zonas donde se 
cultiva. En esta especie existen diversos estudios basados en marcadores moleculares tipo SNPs 
(polimorfismos de nucleótido único), en asociación con Zinc (Zn) y Cobre (Cu) siendo usados como 
bioindicadores y marcadores asociados a la temperatura ambiente (Meng et al., 2020; Juárez et al., 2021). 
El cambio climático genera nuevos desafíos para la productividad acuícola mundial, surgiendo la necesidad 
de identificar y seleccionar individuos con mayor potencial de adaptación a los factores ambientales a los 
que estarán expuestos. Los últimos años se ha descrito que el cambio climático, en la zona del Pacífico 
Sudoriental, estará asociado con una intensificación de los vientos que favorecerán los eventos de 
surgencia, tanto en intensidad como en duración, (Goubanova et al., 2011). Además, se ha descrito un 
aumento del CO2 atmosférico que está causando que los océanos se calienten y acidifiquen, teniendo 
posibles impactos nocivos en la biota marina, particularmente en las primeras etapas de la historia de la 
vida (Aguirre et al., 2021). Todas las alteraciones, debidas al cambio climático, del estado fisiológico de 
los bivalvos y su susceptibilidad a los factores estresantes, abre ventanas de oportunidad para las algas que 
producen biotoxinas y se facilitan las infestaciones de patógenos (Harvell et al., 2009). Por otro lado, 
aunque el grado de acidificación de los océanos en la actualidad no provoca la mortalidad masiva en 
bivalvos, ha reducido las tasas de crecimiento y calcificación, provocando la disolución de la concha, 
especialmente en larvas y juveniles de bivalvos según Soon y Zheng (2019). Así, el objetivo del presente 
trabajo es identificar marcadores asociados a la mejora de crecimiento y estado fisiológico en escenario de 
cambio climático para juveniles de Crassostrea gigas. 
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Materiales y método 
Se formaron 18 familias de hermanos completos, la descendencia fue mantenida en hatchery, para 
desarrollo y fijación larval, siendo llevadas posteriormente a líneas de cultivo para su crecimiento en mar 
por un periodo de 3 meses (Noviembre a Enero), donde se seleccionaron individuos para crecimiento de 
ambos extremos de la curva de distribución (rápido y lento crecimiento). En estos individuos fue medida 
su tasa metabólica a través de su consumo de oxígeno, utilizando un respirómetro Pyroscience D-52064. 
Los valores individuales tanto para crecimiento como tasa metabólica fueron integradas en un análisis de 
asociación con los marcadores tipo SNPs obtenidos para cada uno de los individuos mediante secuenciación 
de ADN genómico con el método RADseq (secuenciación de ADN asociada a sitios de restricción). La 
significancia estadística de las variables sobre la variación genética se evaluó mediante ANOVA con test 
de permutaciones. Los SNPs que contribuyeron de manera significativa a la variación genética se 
identificaron usando RDA (Análisis de redundancia). 

Resultados y Discusión 
Los SNPs que se asociaron a las variables fenotípicas de rápido y lento crecimiento como también a la tasa 
metabólica son potenciales marcadores para seleccionar reproductores con características fenotípicas 
deseadas. Siendo esta una herramienta de apoyo tanto para la acuicultura como el manejo de poblaciones 
frente al cambio climático, en la búsqueda de individuos con mayor crecimiento y mejor estado fisiológico 
frente al escenario del cambio climático. 
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