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Resumo

Este estudo avaliou o potencial da selegcdo genética para caracteristicas
reprodutivas e de desempenho em populagbes comerciais de tilapia do Nilo
(Oreochromis niloticus), integrando abordagens quantitativas e genémicas. No
primeiro experimento, foram analisados dados fenotipicos e genéticos de 350
matrizes da linhagem GIFT, acompanhadas ao longo de trés geragdes (GO, G1
e G2) em ambiente comercial. As caracteristicas avaliadas incluiram volume
total de ovos, volume de ovos ajustado ao peso corporal e intervalo médio entre
desovas. Diferengas consistentes foram observadas entre grupos com altos e
baixos valores genéticos, com ganhos fenotipicos relativos de até 28,7% no
volume médio de ovos e aumento de 26,8% na proporcdo de fémeas com
desova. As estimativas de herdabilidade indicaram potencial de resposta a
selecdo para volume total de ovos (h* = 0,21) e volume ajustado ao peso
corporal (h? = 0,36), enquanto o intervalo entre desovas apresentou menor
herdabilidade (h? = 0,12). As correlagdes genéticas evidenciaram associagao
positiva entre volume total de ovos e volume ajustado (0,94) e associagéo
negativa entre intervalo de desovas e volume ajustado (-0,63), indicando que
fémeas mais produtivas tendem a apresentar ciclos reprodutivos mais curtos.
No segundo experimento, foram utilizados dados genémicos de 1.189 tilapias
genotipadas por marcadores SNP, avaliando caracteristicas de desempenho e
rendimento corporal. As estimativas genéticas obtidas por meio da matriz de
parentesco gendmica (GRM) apresentaram maior acuracia em comparagao a
matriz tradicional baseada em pedigree (NRM), especialmente para
caracteristicas de menor herdabilidade. Os resultados demonstram que a
incorporacao de informacdes gendémicas melhora a precisdao das avaliagdes
genéticas e representa uma alternativa viavel ao controle genealdgico
convencional. De forma integrada, os achados confirmam a viabilidade da
selecdo genética para caracteristicas reprodutivas e de desempenho em
tilapias, contribuindo para a redugcdo do numero de matrizes, aumento da
eficiéncia produtiva e otimizagao de programas de melhoramento genético em

sistemas comerciais.

Palavras-chave: Melhoramento genético; Caracteristicas reprodutivas;

Selegcao genémica; SNPs; Aquicultura



Abstract

This study evaluated the feasibility of genetic selection for reproductive and
performance traits in Nile tilapia (Oreochromis niloticus) using quantitative and
genomic approaches under commercial conditions. In the first experiment,
phenotypic and genetic data from 350 GIFT strain broodstock females were
collected over three consecutive generations (G0, G1 and G2) in a Brazilian
commercial farm. Reproductive traits evaluated included total egg volume, egg
volume adjusted to body weight, and average spawning interval. Females with
higher breeding values showed superior reproductive performance, with relative
phenotypic gains of up to 28.7% in average egg volume and a 26.8% increase
in the proportion of spawning females compared to the commercial group.
Heritability estimates were moderate for total egg volume (h? = 0.21) and egg
volume adjusted by body weight (h? = 0.36), while spawning interval exhibited
low heritability (h? = 0.12). Genetic correlations were strongly positive between
total egg volume and egg volume adjusted by body weight (0.94) and negative
between spawning interval and egg volume adjusted by body weight (-0.63),
indicating that more productive females tend to exhibit shorter reproductive
cycles. In the second experiment, genomic data from 1,189 tilapia genotyped
using single nucleotide polymorphism (SNP) markers were analyzed to estimate
genetic parameters for growth and carcass traits. Genomic relationship matrix
(GRM)-based models showed higher accuracy of breeding value prediction
compared to pedigree-based models (NRM), particularly for traits with lower
heritability. Overall, the results demonstrate that selection for reproductive traits
is feasible and effective in commercial tilapia populations, and that the
incorporation of genomic information improves the accuracy of genetic
evaluations, supporting more efficient and sustainable breeding programs in

aquaculture.

Keywords: Reproductive traits; Genetic parameters; Genomic selection; SNP

markers; Breeding programs
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Introducao

A aquicultura mundial alcangou um marco histérico em 2022, superando
pela primeira vez a pesca de captura como principal fonte de produgcao de
animais aquaticos, segundo o relatorio The State of World Fisheries and
Aquaculture 2024 da FAO (FAO, 2024). A produgao global totalizou 223,2
milhdes de toneladas, das quais 130,9 milhdes foram provenientes da
aquicultura, com destaque para os 94,4 milhdes de toneladas de animais
aquaticos cultivados, representando 51% da producdo total de animais
aquaticos consumidos no mundo (FAO, 2024). Nesse cenario, o Brasil tem se
consolidado como um dos principais produtores da América Latina, contribuindo
significativamente para os 4,3 milhdes de toneladas produzidas pela regidao. Em
2024, segundo a Peixe BR, a piscicultura brasileira registrou um crescimento
recorde de 9,2%, atingindo 968.745 toneladas, com a tilapia representando
68,3% desse volume (662.230 toneladas). O pais ocupa a quarta posigcao
mundial na producado dessa espécie, com forte concentragao nos estados do

Parana, Sdo Paulo, Minas Gerais, Santa Catarina e Rondénia (Peixe BR, 2024).

As tilapias séo peixes que se reproduzem naturalmente durante todo o
ano, desde que existam condi¢des ambientais adequadas. As fémeas atingem a
maturacdo sexual entre trés e quatro meses de vida, com peso minimo de 100
gramas. Para desovar, necessitam de temperatura da agua superior a 21 °C,
sendo ideal entre 27 °C e 29 °C, com produgao de 500 a 2.000 ovos por desova
(SENAR, 2017). Na produgao comercial de alevinos, destacam-se técnicas como
a coleta de nuvens (Kubitza, 2000) e a coleta de ovos diretamente da cavidade
bucal das fémeas, seguida de incubacéo artificial (Little et al., 1995). Apesar da
plena expansao da producéao de tilapias no pais, um gargalo evidente na cadeia
produtiva € a oferta de formas jovens ao setor produtivo na qualidade,

quantidade e constancia necessaria para sustentar esse crescimento.

Problemas recorrentes como baixa fecundidade e desovas assincronas
contribuem para oscilagbes na oferta de alevinos, prejudicando a cadeia
produtiva da tilapia (Hughes & Behrends, 1983; Campos-Mendonza et al., 2004);

além da espécie, destacar-se por apresentar desova parcial com intervalo médio
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de 28 dias, o que demanda a utilizagdo de muitos reprodutores para garantir a

producao constante de alevinos.

O manejo adequado dos reprodutores, incluindo densidade de
estocagem e razdo macho:fémea, pode elevar significativamente a producéo de
alevinos (Lovshin, 1982). Além disso, técnicas como a coleta de ovos na boca
contribuem para a redugao do intervalo entre desovas, melhorando a sincronia
reprodutiva (Campos-Mendonza et al., 2004; Coward; Bromage, 2000; Ridha;
Cruz, 2000).

Embora o manejo reprodutivo seja ajustavel nas pisciculturas, fatores
ambientais como oxigénio dissolvido, salinidade, pH, fotoperiodo, pluviosidade e
temperatura da agua influenciam diretamente o desempenho reprodutivo
(Duponchelle et al., 1997; Popma; Lovshin, 1996). Em muitas propriedades,
esses fatores ndo sao controlaveis, variando conforme o clima e sistema de

criacao.

Além dos aspectos ambientais e do manejo, a genética dos reprodutores
€ determinante para a eficiéncia reprodutiva. A maior parte dos programas de
melhoramento genético utiliza como critério de selecdo caracteristicas de
crescimento, como taxa de ganho de peso. No entanto, a selecao para
caracteristicas reprodutivas pode trazer beneficios significativos, tanto para a
producgao de alevinos quanto para os proprios programas de melhoramento, que
enfrentam como gargalo o tempo para obtencdo de familias completas para
avaliagao genética (Trong et al., 2013; Ponzoni et al., 2011; Bentsen et al., 2012).
Dessa forma, o melhoramento genético torna-se uma ferramenta essencial para
maximizar a produtividade por meio da selegcdo de animais superiores

geneticamente.

O melhoramento genético classico fundamenta-se na utilizacdo de
dados fenotipicos e genealdgicos para a estimativa do valor genético dos
individuos. A matriz de parentesco construida a partir do pedigree, denominada
Numerator Relationship Matrix (NRM), representa a expectativa tedrica de
compartilhamento genético entre individuos, assumindo registros genealdgicos

corretos e completos.
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A constituicdo de diferentes familias de peixes em programas de
melhoramento genético apresenta diversos desafios praticos e logisticos. E
necessario manter cada familia rigorosamente isolada até o momento da
chipagem, para garantir a correta identificagao individual e, consequentemente,
a obtencdo da NRM (Numerator Relationship Matrix) com precisdo (Menezes,
2025). Esse isolamento demanda infraestrutura adequada, alto custo
operacional e mao de obra especializada, além de aumentar o risco de
variagbes ambientais entre tanques ou viveiros, que podem impactar o
desempenho dos animais e gerar vieses nos resultados (Geraque, 2024). Outro
problema recorrente é o estresse dos peixes devido ao manejo frequente e a
separagao prolongada, o que pode comprometer a sobrevivéncia e a qualidade
reprodutiva. Somam-se ainda as dificuldades de sincronizar o crescimento e a
maturagao das diferentes familias, bem como o risco de erros humanos na
manutengao dos registros, que podem comprometer todo o processo de selegao
genética (EMBRAPA, 2022).

Com o avango das tecnologias de genotipagem, especialmente a
disseminagdo dos marcadores moleculares, como os polimorfismos de
nucleotideo unico (SNPs), tornou-se possivel incorporar diretamente
informagdes gendmicas aos modelos de avaliagdo genética. Nesse contexto, a
matriz de parentesco gendmica, ou Genomic Relationship Matrix (GRM), emerge
como uma ferramenta inovadora, permitindo estimar o grau de parentesco real
entre individuos com base na similaridade gendbmica observada. Ao refletir
relacbes genéticas efetivas, a GRM supera as limitagcbes da NRM e proporciona
maior acuracia na predigao dos valores genéticos (VanRaden, 2008; Resende et
al., 2017).

A adogao da Matriz de Relagdes Genbmicas (GRM) representa, antes
de tudo, uma solugéao pratica para superar os principais gargalos dos programas
de melhoramento genético: a necessidade de constituir familias distintas e
manté-las isoladas até o momento da chipagem. Ao substituir essas etapas pela
analise direta da informagao genémica, a GRM simplifica o fluxo operacional,
reduz a dependéncia de infraestrutura e elimina barreiras que historicamente

limitam a eficiéncia dos centros de desenvolvimento de reprodutores.



Somado a esse ganho pratico, a GRM também representa uma evolugao
metodolégica e conceitual em relagdo a matriz de parentesco por pedigree
(NRM). Enquanto a NRM depende da estrutura genealdgica registrada, a GRM
€ construida a partir da informagao genémica real, permitindo corrigir erros de
pedigree, identificar relacbes nao documentadas e capturar de forma mais
precisa a variabilidade genética entre individuos (EMBRAPA, 2020). Essa
abordagem ¢é especialmente vantajosa em populagbes com registros
genealogicos incompletos ou em programas que envolvem individuos
genotipados sem pedigree conhecido (SENAR EaD, 2023). Além disso, ao ser
incorporada em modelos estatisticos como o Genomic Best Linear Unbiased
Prediction (GBLUP) e o Single-Step GBLUP (ssGBLUP), a GRM possibilita
estimativas mais confiaveis dos valores genéticos, acelera o progresso em
caracteristicas de baixa herdabilidade e aumenta a taxa de ganho genético

anual, tornando a selecao de individuos superiores mais precisa e eficiente.

Esta tese sustenta que caracteristicas reprodutivas em tilapias
apresentam variabilidade genética suficiente para responder a selecdo mesmo
em ambientes comerciais € que a incorporacdo da matriz de parentesco
gendmica aumenta a precisdo das avaliagdes genéticas, representando uma

alternativa viavel ao controle genealdgico tradicional.

vi



CAPITULO 1 — CONSIDERAGOES GERAIS

1. Revisao Bibliografica

1.1 Aspectos Reprodutivos da espécie Tilapia
Pertencente ao género Oreochromis, a tilapia do Nilo destaca-se como

uma das espécies mais cultivadas na aquicultura mundial devido a sua
rusticidade, rapido crescimento, boa conversao alimentar e elevada capacidade
reprodutiva (ElI-Sayed, 2006). Dentre as diferentes espécies que existem no
género a espécie Oreochromis niloticus, tem maior destaque e € a espécie mais
trabalhada para a producdo comercial. O conhecimento dos aspectos
reprodutivos dessa espécie sao fundamentais para o sucesso dos programas
de produgdo e melhoramento genético, influenciando diretamente a eficiéncia

dos sistemas de cultivo e a qualidade dos lotes produzidos.

Com reprodugao do tipo ovipara, fecundacdo externa e cuidado
parental, a espécie se caracteriza pela incubacdo bucal materna, no qual a
fémea coleta os ovos fertilizados e os mantém na cavidade oral até a ecloséo e
desenvolvimento inicial dos alevinos (Coward & Bromage, 1999). Esse
comportamento garante alta taxa de sobrevivéncia dos descendentes, mas

também limita o numero de ovos incubados por ciclo reprodutivo.

A maturagao sexual ocorre precocemente, geralmente entre 4 e 6
meses de idade, dependendo das condigdes ambientais e nutricionais (Baroiller
et al., 2009). Essa precocidade pode ser vantajosa em sistemas de reprodugao,
mas representa um desafio em cultivos comerciais, pois a reprodugao
espontanea em tanques pode levar a superpopulagdo, competigao por recursos

e heterogeneidade de tamanho entre os peixes.

A reproducao da tilapia é fortemente influenciada por fatores ambientais,
especialmente temperatura, fotoperiodo e qualidade da agua. A faixa ideal de
temperatura para reprodugédo situa-se entre 24°C e 30°C, com atividade
reprodutiva reduzida abaixo de 22 °C (Ridha & Cruz, 2000). O fotoperiodo



também exerce papel modulador, sendo ciclos de luz superiores a 12 horas por

dia associados ao aumento da atividade gonadal (Mair et al., 1995).

Além disso, a qualidade da agua — especialmente os niveis de oxigénio
dissolvido, aménia e pH — afeta diretamente a viabilidade dos gametas e o
sucesso da incubagado. Sistemas de manejo que mantém parametros estaveis
favorecem a reprodugédo controlada e previsivel (EMBRAPA, 2015; Kubitza,
1998).

A biologia reprodutiva da tilapia, embora adaptavel, apresenta desafios
significativos para a oferta constante de alevinos em sistemas produtivos. A
reprodugao espontanea em tanques mistos, a variagao individual na resposta a
indugdo hormonal e a sazonalidade reprodutiva dificultam o controle da
producdo de descendentes e comprometem a previsibilidade dos ciclos
produtivos (EMBRAPA, 2022). Esses fatores tornam a sincronizagao
reprodutiva e o planejamento de cruzamentos mais complexos, impactando

diretamente a eficiéncia dos programas de melhoramento genético.

Nesse contexto, a selecdo genética surge como uma ferramenta
estratégica para mitigar esses problemas. A escolha de matrizes com maior
eficiéncia reprodutiva, melhor resposta hormonal e maior produc¢do de ovdcitos
permite acelerar o ciclo reprodutivo e reduzir o numero de animais necessarios
para manter a producao de alevinos, sem comprometer a produtividade (Jornal
da Unesp, 2024; Cerrado Rural Agronegécios, 2024). Aliada ao manejo
adequado dos fatores ambientais — como temperatura, fotoperiodo e qualidade
da agua —, a selecéo genética contribui para uma reprodugé&o mais controlada,

previsivel e eficiente.

Nos nucleos de melhoramento genético, como o da Universidade
Estadual de Maringa, o controle reprodutivo é essencial para garantir a acuracia
dos dados genealdgicos e fenotipicos (Santos et al., 2011). A reproducao é
realizada de forma controlada, com cruzamentos planejados entre individuos
selecionados, permitindo o acompanhamento da performance dos

descendentes e a estimativa precisa dos valores genéticos.

A sincronizacdo da reprodugao, o uso de tanques individuais para

acasalamento e a coleta manual de ovos séo praticas comuns nesses sistemas.
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Além disso, a criopreservagao de sémen tem sido explorada como ferramenta
para conservagao genética e planejamento de cruzamentos futuros (Cejko et
al., 2018).

Apesar desses avancgos, a formacao de familias ainda representa uma
necessidade nos programas de melhoramento genético, especialmente em
espécies com baixa fecundidade, comportamento animal territorialista ou
comportamento reprodutivo complexo em cativeiro (EMBRAPA, 2018). A
limitagdo no numero de reprodutores por geragao pode levar a endogamia e
comprometer a variabilidade genética. Nesse contexto, o uso de matrizes
previamente selecionadas para caracteristicas reprodutivas, como
sincronizacao do ciclo estral, maior producdo de ovécitos e melhor resposta a
indugao hormonal, pode contribuir significativamente para uma reprodugcéo mais
eficiente e sincronizada, facilitando o planejamento dos cruzamentos e a
formacdo de familias com maior representatividade genética (FAEF, 2022).
Esse tipo de selegao foi observado dentro de uma empresa privada, S3
Piscicultura, localizada na cidade de Registro/SP, onde o programa de selecao
dos reprodutores esta baseado no volume de ovos produzidos e no intervalo de

desova dos reprodutores.

1.2Selecao de caracteristicas para reprodugao
Na aquicultura, os programas de melhoramento genético tiveram inicio

na década de 1970, com espécies como salmao e truta, priorizando
caracteristicas de alta herdabilidade, fecundidade e curto intervalo entre
geracgbes (Gjedrem, 2012). No Brasil, esse movimento foi impulsionado pela
importacdo de familias da linhagem GIFT de tilapias, estabelecendo-se um
nucleo de melhoramento genético na Universidade Estadual de Maringa, com
foco na avaliagdo genética por métodos quantitativos e controle de pedigree
(Santos et al., 2011).

A selecao de caracteristicas reprodutivas em tilapias tem ganhado
relevancia nos programas de melhoramento genético, especialmente diante da
crescente demanda por sistemas produtivos mais eficientes e sustentaveis.
Pesquisas recentes demonstram que a selecdo de fémeas com caracteristicas
reprodutivas superiores — como maior eficiéncia na producdo de ovécitos e
melhor resposta a indugao hormonal — pode acelerar o ciclo reprodutivo em
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mais de um més e reduzir em até 84% a necessidade de matrizes, sem
comprometer a produtividade (Silva; Oliveira, 2024; Martins, 2024). Esses
avancos contribuem diretamente para a sustentabilidade da piscicultura, ao

otimizar o uso de recursos e aumentar a eficiéncia dos sistemas de producao.

Embora tradicionalmente os esforcos de selecdo tenham se
concentrado em atributos de crescimento e resisténcia a doencas, estudos
recentes demonstram que parametros reprodutivos como numero de ovos por
desova, frequéncia reprodutiva, peso dos ovos e taxa de fertilizagdo apresentam
variabilidade genética suficiente para serem incorporados as estratégias de
selecdo (Gongalves et al, 2024; Silva, 2018; Yoshida, 2021).

A tilapia do Nilo (Oreochromis niloticus), principal espécie cultivada no
Brasil, possui caracteristicas reprodutivas que podem impactar diretamente a
produtividade dos sistemas de cultivo. A precocidade sexual, por exemplo,
embora vantajosa em contextos de reprodugdo controlada, pode gerar
superpopulacédo e heterogeneidade de tamanho em sistemas de engorda. A
selecao de individuos com maior propensao a reprodug¢ao espontanea ou com
menor intervalo entre desovas pode contribuir para maior uniformidade dos lotes

e melhor desempenho zootécnico (Beardmore et al., 2001).

O trabalho desenvolvido no ambito da S3 Piscicultura, sistematizado no
trabalho de Gongalves et al. (2024), representa uma iniciativa pioneira na
aquicultura nacional ao direcionar esforcos de selegcdo para caracteristicas
reprodutivas de fémeas da linhagem GIFT. A partir da analise de mais de 2.600
matrizes, foram estimados parédmetros genéticos como herdabilidade,
repetibilidade e correlagdes, demonstrando que atributos como volume de ovos,
frequéncia e intervalo médio de desovas possuem variabilidade genética
suficiente para responder a sele¢ado. Essa abordagem rompe com a tradi¢gao de
priorizar apenas crescimento e resisténcia a doencgas, evidenciando que a
reproducgao pode ser utilizada como critério estratégico para otimizar a produgao

de alevinos e reduzir gargalos operacionais.

Ao posicionar a S3 como pioneira nesse tipo de selec¢do, o estudo abriu
caminho para que programas de melhoramento incorporem caracteristicas

reprodutivas como parte central de suas estratégias. No entanto, para assegurar



que os ganhos obtidos sejam consistentes e duradouros, € fundamental
acompanhar a evolugao genética das populagdes sob sele¢gdo, monitorando
indicadores como variabilidade genética, resposta a selegéo e possiveis efeitos
colaterais indesejados. Esse acompanhamento continuo garante que o
processo de selecdo ndo apenas promova avangos imediatos, mas também
preserve a base genética necessaria para sustentar o progresso reprodutivo ao

longo das geragdes.

1.3Comparacao entre diferentes abordagens para construgdo da
matriz de parentesco: Evolugcao Metodolégica na Avaliagao
Genética

A avaliagdo genética de organismos aquaticos historicamente baseou-
se na matriz de parentesco tradicional, conhecida como Numerator Relationship
Matrix (NRM). Essa matriz é construida a partir de registros genealégicos e
representa a expectativa teérica de compartilhamento genético entre individuos,
assumindo acuracia e completude dos dados de pedigree (Henderson, 1975).
Embora eficaz em populagbes bem controladas, a NRM apresenta limitacdes
importantes, como a sensibilidade a erros de registro e a auséncia de
informacgdes sobre a diversidade genémica individual (VanRaden, 2008; Lopes
et al., 2020). Tais limitagdes tornam-se especialmente relevantes em programas
de melhoramento de tilapias, nos quais o controle genealdgico pode ser
comprometido por reproducao espontanea, manejo extensivo ou auséncia de
registros precisos, além de incompatibilidade de reprodutores, espacgo fisico
para o isolamento de larvas e alevinos até o momento de microchipagem;
fatores esses que muitas vezes limitam o produtor ou o centro de pesquisa a
melhorar sua produgdo por custos e espago que acarretam a fatores

extremamente limitantes.

Com o avango das tecnologias de genotipagem, especialmente a
disseminacdo dos polimorfismos de nucleotideo uUnico (SNPs), tornou-se
possivel construir a Genomic Relationship Matrix (GRM), que estima o grau de
parentesco real entre individuos com base na similaridade genémica observada
(Hayes et al., 2009). A GRM reflete relagdes genéticas efetivas, corrigindo erros
de pedigree, identificando relagcbes ndo documentadas e capturando a
variabilidade genética entre individuos. Ao contrario da NRM, que depende

exclusivamente da estrutura genealdgica registrada, a GRM é construida a partir
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da informacgao genémica real, proporcionando maior acuracia na predicao dos
valores genéticos, especialmente para caracteristicas de baixa herdabilidade e
alta influéncia ambiental, como as reprodutivas (Resende et al., 2017;
Gongcalves et al., 2024).

A substituicdo da NRM pela GRM representa uma evolugao conceitual
e metodologica na avaliagdo genética. Essa transigao permite ndo apenas maior
precisdo nas estimativas, mas também viabiliza estratégias avangadas de
selecdo, como a identificagdo precoce de individuos superiores, a gestdo da
diversidade genética e a otimizagdo dos cruzamentos. Em tilapias, essa
abordagem tem contribuido para a melhoria da taxa de ganho genético anual, a
redugao do intervalo entre geragdes e o fortalecimento da sustentabilidade da

cadeia produtiva (Silva et al., 2016; Santos et al., 2011).

Modelos estatisticos como o Genomic Best Linear Unbiased Prediction
(GBLUP) e o Single-Step GBLUP (ssGBLUP) tém sido amplamente utilizados
para integrar a GRM as analises genéticas. O ssGBLUP, por exemplo, permite
a inclusdo simultédnea de individuos genotipados e n&o genotipados, ampliando
a aplicabilidade dos modelos gendmicos em populacdes comerciais e nucleos
de melhoramento (Aguilar et al., 2010). Estudos demonstram que a utilizagao
da GRM pode aumentar em até 30% a acuracia das estimativas genéticas,
promovendo ganhos significativos na eficiéncia dos programas de seleg¢éo (Silva
et al., 2016).

A adogdo da GRM em programas de melhoramento genético de tilapias
pode vir a ser um avango técnico e estratégico, capaz de superar as limitagdes
da NRM e ampliar o impacto da genética na aquicultura. Ao se incorporar os
dados gendmicos a avaliagdo genética, existe a possibilidade de se ter maior
confiabilidade nas decisdes de selegao, acelerando o progresso genético e
garantindo maior uniformidade e qualidade dos lotes produzidos, necessitando

ainda de um menor espaco fisico para a estocagem de animais.

Apesar dos avangos expressivos alcangados nos programas de
melhoramento genético de tilapias nas ultimas décadas, a maior parte dos
esforcos de pesquisa tem sido direcionada as caracteristicas de crescimento,

eficiéncia alimentar e rendimento de carcaca, em detrimento das caracteristicas



reprodutivas (Gjedrem & Baranski, 2009). Embora o sucesso desses programas
tenha consolidado a tilapia como uma das espécies mais importantes da
aquicultura mundial, o conhecimento genético relacionado ao desempenho
reprodutivo ainda permanece limitado, especialmente quando considerado sob

condi¢cdes comerciais de producao (Bentsen et al., 2017).

Estudos prévios indicam que caracteristicas reprodutivas, como volume
total de ovos, fecundidade e intervalo entre desovas, apresentam herdabilidades
de baixa a moderada magnitude em diferentes espécies de peixes, sugerindo
potencial de resposta a selecdo (Gjedrem, 2000; Gjedrem & Baranski, 2009;
Asturiano et al., 2016). No entanto, a maioria dessas estimativas foi obtida em
ambientes experimentais controlados ou em populagdes mantidas sob
condigcbes especificas de manejo, o que limita a extrapolagdo dos resultados
para sistemas produtivos reais. Assim, ainda existem lacunas importantes
quanto a magnitude dos parémetros genéticos dessas caracteristicas em
ambientes comerciais e quanto a efetividade da selecdo genética aplicada

diretamente a matrizes comerciais de tilapias.

Apesar do avanco das abordagens genémicas na aquicultura, ainda séo
escassos os estudos que avaliam, de forma comparativa, a acuracia das
estimativas genéticas obtidas por modelos baseados em NRM e GRM em
populacdes comerciais de tilapias, particularmente quando aplicadas
simultaneamente a caracteristicas reprodutivas e de desempenho produtivo.
Dessa forma, investigagdes que integrem dados fenotipicos, pedigree e
informagdes gendmicas em condigdes comerciais sdo essenciais para subsidiar
o desenvolvimento de programas de melhoramento genético mais eficientes e

sustentaveis para a espécie.

Dessa forma, persiste a necessidade de estudos que integrem
avaliagdes fenotipicas, genéticas e gendmicas, capazes de quantificar o
impacto da selecdo genética sobre caracteristicas reprodutivas ao longo de
geracbes e de verificar se a incorporagdo de informagdes genbmicas pode
aprimorar a precisdo das avaliagdes genéticas, contribuindo para a evolugao

metodoldgica dos programas de melhoramento em aquicultura.



2. Objetivos
2.1 Objetivo Geral

Avaliar o impacto da selecdo genética sobre caracteristicas
reprodutivas em uma populagao comercial de tilapias ao longo de duas geragdes
e investigar a viabilidade da utilizagdo da matriz de parentesco genémico como
alternativa ao pedigree tradicional na estimativa de parametros genéticos para

caracteristicas de desempenho.

2.2 Objetivos especificos

e Comparar as médias fenotipicas de caracteristicas reprodutivas
(volume total de ovos, volume de ovos ajustado ao peso corporal e
intervalo entre desovas) entre matrizes selecionadas e matrizes do
plantel comercial de uma populagéao de tilapias em ambiente produtivo;

e Estimar os componentes de (co)variancia e os parametros genéticos
para caracteristicas reprodutivas em fémeas pertencentes as
geracdes GO, G1 e G2;

e Estimar os valores genéticos individuais das fémeas e avaliar a
tendéncia genética para volume total de ovos produzidos e intervalo
meédio entre desovas ao longo das geracgoes;

e Estimar coeficiente de parentesco entre os individuos através das
informagdes moleculares (SNP);

e Comparar a acuracia das estimativas de parametros genéticos para
caracteristicas de desempenho obtidas por meio da matriz de

parentesco tradicional e da matriz gendmica.
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CAPITULO 2 Avaliagao fenotipica e genética para
caracteristicas reprodutivas de uma populagcao de tilapias da

linhagem GIFT em ambiente comercial

Resumo
Neste trabalho realizou-se a avaliagdo genética e fenotipica de uma populagéo

de tilapias da linhagem GIFT em ambiente comercial, com foco em
caracteristicas reprodutivas. A pesquisa foi conduzida em uma piscicultura
brasileira, utilizando dados genealdgicos e reprodutivos de 350 matrizes
microchipadas, comparando geragdes sucessivas (G0, G1 e G2) e grupos de
fémeas com diferentes valores genéticos para intervalo entre desovas e volume
de ovos coletados. Foram analisadas varidveis como volume total de ovos,
intervalo médio entre desovas e volume por peso corporal, visando identificar o
potencial de resposta a selegcdo e suas implicagbes para programas de
melhoramento genético. Os resultados evidenciaram diferengas consistentes
entre grupos de maior e menor valor genético, com destaque para ganhos
fenotipicos relativos de até 28,7% no volume médio de ovos e 26,8% na
proporcao de fémeas com desova. As estimativas de herdabilidade confirmaram
o potencial de selegado, com valores moderados para volume total de ovos (h? =
0,21) e relativamente altos para volume ponderado por peso corporal (h? = 0,36),
enquanto o intervalo de desova apresentou baixa herdabilidade (h* = 0,12),
indicando maior influéncia ambiental. As correlagbes genéticas demonstraram
associagao positiva entre volume total e volume ponderado (0,94) e negativa
entre intervalo de desova e volume ponderado (-0,63), sugerindo que fémeas
mais produtivas tendem a apresentar ciclos reprodutivos mais curtos. De forma
geral, este capitulo demonstra que a selegdo genética aplicada as
caracteristicas reprodutivas da linhagem GIFT pode promover ganhos
consistentes em eficiéncia produtiva, reduzir o numero de matrizes necessarias

e contribuir para a sustentabilidade da piscicultura comercial.
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Phenotypic and Genetic Evaluation of Reproductive Traits in a Commercial
Population of GIFT Strain Nile Tilapia

Abstract
This study carried out the genetic and phenotypic evaluation of a commercial

population of Nile tilapia of the GIFT strain, focusing on reproductive traits. The
research was conducted in a Brazilian fish farm, using genealogical and
reproductive data from microchipped broodstock females, comparing successive
generations (GO and G1) and groups of females with different breeding values.
Variables such as total egg volume, average spawning interval, and egg volume
relative to body weight were analyzed to identify the potential response to
selection and its implications for genetic improvement programs. The results
revealed consistent differences between groups with higher and lower breeding
values, highlighting relative phenotypic gains of up to 28.7% in average egg
volume and 26.8% in the proportion of spawning females. Heritability estimates
confirmed the potential for selection, with moderate values for total egg volume
(h?=0.21) and relatively high values for egg volume adjusted by body weight (h?
= 0.36), while the spawning interval showed low heritability (h* = 0.12), indicating
greater environmental influence. Genetic correlations demonstrated a positive
association between total egg volume and egg volume relative to body weight
(0.94) and a negative association between spawning interval and egg volume
relative to body weight (-0.63), suggesting that more productive females tend to
exhibit shorter reproductive cycles. Overall, this chapter demonstrates that
genetic selection applied to reproductive traits of the GIFT strain can promote
consistent gains in production efficiency, reduce the number of broodstock
females required, and contribute to the sustainability of commercial tilapia

farming.
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1. Introducao

A tilapia do Nilo (Oreochromis niloticus) é atualmente uma das espécies
mais cultivadas na aquicultura mundial e ocupa posi¢céo de destaque no Brasil,
que figura entre os maiores produtores globais (FAO, 2020; PEIXE BR, 2025).
O sucesso da cadeia produtiva depende da oferta continua de formas jovens,
etapa que ainda enfrenta entraves relacionados a eficiéncia reprodutiva das
matrizes. Tradicionalmente, os programas de melhoramento genético tém
priorizado caracteristicas de crescimento e resisténcia a doengas (Gjedrem,
2012; Bentsen et al., 2003), enquanto a producéo de familias para obtencgéo de
pedigree permanece como um dos principais gargalos operacionais (Ponzoni et
al., 2011).

Nesse contexto, a selecdo genética voltada para caracteristicas
reprodutivas surge como alternativa estratégica para tornar a produgado de
alevinos mais eficiente e rentavel, reduzindo o numero de matrizes necessarias
sem comprometer o desempenho zootécnico (Gongalves et al., 2024; Yoshida
et al., 2021).

Com base nesse historico, foram aplicados modelos mistos para estimar
parametros genéticos como herdabilidade, repetibilidade e correlagdes
genéticas entre as caracteristicas reprodutivas. A evolugdo dos valores
genéticos ao longo das geragbes demonstrou que havia resposta a selegéo,
com aumento progressivo no volume de ovos e redugdo no intervalo entre
desovas nas familias selecionadas. Esses resultados indicaram que seria
possivel obter ganho genético para caracteristicas reprodutivas mesmo em
ambientes comerciais, desde que haja controle minimo de manejo e coleta

sistematica de dados (Gongalves et al., 2024).

Entretanto, para que os ganhos sejam consistentes e sustentaveis, &
fundamental monitorar continuamente as populacdes sob selegao, assegurando
que o progresso genético ocorra sem perda de variabilidade (Resende, 2010;
Silva et al., 2016). O monitoramento das populagdes submetidas a selegao
genética é realizado por meio da estimativa de parametros genéticos, como
herdabilidade e repetibilidade, aliados ao acompanhamento da evolugcdo dos

valores genéticos ao longo das geragdes. Essa abordagem permite identificar
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tendéncias de ganho ou estagnacao, avaliar a consisténcia da resposta a
selecéo e verificar possiveis alteragdes na variabilidade genética da populagao
(Falconer & Mackay, 1996; Resende, 2010; Silva et al., 2016). Dessa forma, o
estudo da trajetdria dos valores genéticos fornece subsidios essenciais para
ajustar estratégias de manejo e assegurar que O progresso obtido seja
sustentavel, evitando riscos de perda de diversidade e garantindo a eficiéncia

dos programas de melhoramento em ambientes comerciais.

Dessa forma, este trabalho busca avaliar o desempenho genético e
fenotipico de uma populagao de tilapias da linhagem GIFT para caracteristicas
reprodutivas em ambiente comercial, por meio da comparagao entre 3 geragdes
e entre 2 grupos de fémeas com diferentes valores genéticos, visando identificar
o0 potencial de resposta a selecédo e suas implicagbes para programas de

melhoramento genético e sustentabilidade produtiva.
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2. Materiais e métodos

O presente estudo foi conduzido na S3 Piscicultura, localizada no
municipio de Registro — SP, na regido do Vale do Ribeira (latitude 24°25'3”S,
longitude 47°47°34”W), entre o segundo semestre de 2023 e o primeiro semestre
de 2025. A propriedade trabalha com animais originarios do Projeto GIFT
(Genetically Improved Farmed Tilapia), e possui historico genético documentado
por meio de banco de dados ativo desde 2009. A S3 Piscicultura, foi pioneira ao
direcionar esforcos de selegcao para atributos reprodutivos, utilizando dados
fenotipicos coletados ao longo de mais de uma década. A propriedade adota a
estratégia de realizar coletas sistematicas de informagbes sobre volume de
ovos, intervalo entre desovas e frequéncia reprodutiva, permitindo a
estruturacdo de um banco de dados robusto com milhares de registros

individuais.

Populacado Base (G0)

As matrizes utilizadas na propriedade séo originarias do Projeto GIFT
(Genetically Improved Farmed Tilapia) que teve inicio no Brasil em 2005 por
meio de uma parceria entre a Universidade Estadual de Maringa e o WorldFish
Center (Malasia). Na época, foram importadas 30 familias da linhagem GIFT e

iniciou-se o Programa de Melhoramento Genético de Tilapias em Maringa — PR.

Os primeiros animais utilizados na S3 piscicultura, oriundos de trés
familias da 4® geracdo da GIFT no Brasil, foram adquiridos em 2008 e
identificados com microchips, seguindo um protocolo de acasalamento para
evitar endogamia. Novos lotes do GIFT foram incorporados em 2010 e 2011,
totalizando oito familias das geracdes 4, 5 e 6. Devido a queda no desempenho
reprodutivo das fémeas mais antigas, foram produzidas duas geragbes de
fémeas de reposicao nos ciclos de 2015/2016 e 2016/2017 de forma aleatéria
com o controle das familias, resultando em 22 e 14 familias, respectivamente.
No total, o a populagdo base da S3 piscicultura (GO) foi constituida de 44

familias, sendo oito do Projeto GIFT e 36 de fémeas de reposicdo. Com o banco
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de dados contendo mais de 6.000 registros, coletados entre 2009 e 2021, de
2.675 fémeas pertencentes as 44 familias da populagao base, foram estimados
os valores genéticos das fémeas para as caracteristicas “volume de desova” e
“intervalo de desova” e iniciado o processo e selegao genética na propriedade.

Mais detalhes sobre a populagdo em estudo, consultar Gongalves et al. (2024).

2.1 Experimento 1: Comparacao entre individuos com diferentes
valores genéticos

2.1.1 Teste de desempenho reprodutivo

Antes de dar inicio ao processo de sele¢do, com o objetivo de avaliar o
desempenho reprodutivo dos animais de maiores valores genéticos quanto ao
intervalo entre reproducédo e maior produtividade de ovos em relagdo a media
da populagdo (populagao comercial), foi realizada uma analise comparativa
entre dois grupos de fémeas de tilapia com diferentes niveis de mérito genético.
O estudo foi conduzido durante os meses de outubro e novembro de 2023, num
periodo reprodutivo de 42 dias, em condicdes de temperatura meédia de
25,5+2,14°C, sendo alocados os animais em 10 tanques, sendo 5 tanques de
cada populagao, periodo inicial da safra, porém quando os animais ja estavam
estabilizando suas desovas.

Foram selecionadas 80 fémeas com valores genéticos superiores
(populacao selecionada = PS) para volume de ovos produzidos e outras 80
fémeas do plantel comercial, com valores genéticos medianos, (populagéo
comercial = PC), totalizando 160 individuos avaliados. As informagdes para a
escolha das fémeas foram extraidas do banco de pedigree da propriedade, que
contém informagdes detalhadas sobre numero de identificagdo (ID), peso
corporal (1,319Kg * 0,182Kg), familia de origem, valores genéticos estimados e

historico reprodutivo.

Durante o periodo de avaliagao, 42 dias, as coletas foram realizadas a

cada 7 dias, sendo coletadas as seguintes informagdes para cada animal:
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[0 Volume total de ovos (VTO): volume acumulado de ovos produzidos

por fémea durante o periodo experimental,

[1 Volume de ovos ajustado ao peso corporal (VOP): razéo entre o

volume total de ovos e o peso corporal da fémea no momento da desova;

[0 Intervalo médio entre desovas (ID): média do numero de dias entre

eventos reprodutivos consecutivos por fémea.

A coleta foi realizada por meio da técnica de retirada de ovos
diretamente da cavidade bucal das fémeas, com mensuragao do volume em
provetas de 100 mL com precisdo de 1 mL. Os dados foram registrados em
planilhas digitais integradas ao banco de dados da propriedade, permitindo a

analise estatistica posterior.

2.2 Experimento 2: Comparagao entre Geragoes

2.2.1 Formagao da Geragao G1

Para formacéao de G1, foi realizada a seleg¢ao fenotipica das fémeas de
G0. Assim, foram alocadas as 150 matrizes com melhor desempenho
reprodutivo para intervalo entre desovas de GO em tanques de reprodugao com
dimensdes de 3 x 10 x 1 m, em ambiente comunitario, e avaliados a cada trés
dias, num periodo de 6 meses. Ao se observar a presenga de ovos na cavidade
bucal das fémeas, os mesmos foram coletados em provetas para mensuracao
do volume e encaminhados para a incubacao artificial em laboratério até a
eclosdo. Nessa selecdo as unicas informagdes existentes de parentesco foram
0s avos.

Sendo essas fémeas colocadas em teste reprodutivo posteriormente
para a formacao de G2. Durante o periodo de teste, 1 ciclo de desova de 6
meses, foram coletadas as informagdes de intervalo entre desovas, volume de

ovos e frequéncia de desova.

2.2.2 Formagao da Geragao G2
Na formagdo de G2, as melhores fémeas da geragdo G1 foram

acasaladas com machos aptos a reproducdao — identificados pela liberagcao de
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sémen mediante estimulo na regido ventral, ndo sendo selecionados por
caracteristicas especiais. Os casais foram alocados em baias individualmente
de reprodugao com dimensdes de 3 x 3 x 1 m, na proporgéo 1:1 (macho:fémea),
e avaliados a cada trés dias, no periodo de 6 meses. Ao se observar a presenca
de ovos na cavidade bucal das fémeas, os mesmos foram coletados em
provetas para mensuragao do volume e incubados de forma individualizados.
Essas fémeas foram substituidas por outra que se acasalou com o mesmo
macho. Sendo formada por 6 familias de irmaos completos e 11 familias de meio
irmaos. Posteriormente atingindo a idade reprodutiva, as fémeas de G2 foram
colocadas em teste de maneira comercial gerando assim as informagdes de
volume de ovos, frequéncia de desova e intervalo entre desovas que foram

comparativas as geragoes anteriores.

2.3 Manejo Reprodutivo e Coleta de Dados
As fémeas de GO, G1 e G2 foram avaliadas no periodo de 2023 a 2025,

quando os animais passaram por manejo reprodutivo continuo, com coleta
sistematica de dados referentes a data e ao volume de desova, possibilitando a
construgao de um banco de dados robusto para comparagao entre as geracgoes.
Neste ponto vale salientar que as idades distintas dos animais pode gerar
fendtipos viesados, como € o caso do volume de ovos de animais menores que
vem a ser menor, entretanto normalmente o numero de ovos por mL tende a ser
maior, uma vez que 0S mesmos SAa0 menores ao comparar-se com 0s animais
maiores e mais velhos, por isso o efeito de idade e peso foram corrigidos nos
modelos de analise.

O protocolo reprodutivo adotado na propriedade baseia-se na coleta de
ovos diretamente da cavidade bucal das matrizes, como demonstrado nas
imagens em ANEXO. O periodo reprodutivo inicia-se em outubro e pode se
estender até abril, dependendo da manutencdo da temperatura da agua em
niveis adequados. Fora desse periodo, os reprodutores e matrizes permanecem
em tanques de manutengao, separados por sexo. Com o inicio da reproducgao,
0s animais sao redistribuidos para tanques de alvenaria com 10m de
comprimento, 3 m de largura e 1,2 m de profundidade, com fluxo constante de
agua e renovagao diaria meédia de 20%, sendo alocados for familias e geragdes

na densidade de 30 fémeas e 10 machos por tanque, seguindo recomendacgdes
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de Hughes e Behrends (1983) e Siddiqui e Al-Harbi (1997), a proporgao utilizada
foi de 1:3 (macho:fémea). Os animais foram alimentados durante todo o ano
com ragao comercial contendo 32% de proteina bruta, inclusive durante os
ciclos reprodutivos.

Antes da estocagem nos tanques de reproducdo, os animais foram
pesados e identificados por meio de microchips, permitindo o direcionamento
dos acasalamentos conforme as diretrizes do programa de melhoramento
genético. Essa etapa foi essencial para evitar cruzamentos entre individuos
aparentados.

A coleta de ovos foi realizada a cada cinco dias. O manejo foi conduzido
de forma rapida e precisa, minimizando o estresse dos animais. A rede de
despesca percorre o fundo do viveiro, capturando os peixes em uma bolsa.
Cada animal foi inspecionado individualmente quanto ao sexo e a presenca de
ovos. Quando identificada a presenga de ovos, eram registrados o numero do
microchip da fémea e a data da desova. Os ovos coletados de cada fémea eram
transferidos para uma proveta de 100mL com precisdéo de 1mL para
mensuragao do volume da desova.

Os parametros de qualidade da agua foram monitorados diariamente
com sonda multipardmetro Insthruterm® (modelo MO-900), registrando
temperatura (25,2°C + 2,1°C) e oxigénio dissolvido (5,2mg/l £ 0,9mg/l) em cada

tanque.

Variaveis Avaliadas

¢ Intervalo de desova: calculado para cada fémea pela razdo entre o
periodo reprodutivo (maximo de 180 dias) e o numero de desovas
realizadas no ciclo (outubro a abril).

¢ Volume total de ovos: obtido pela soma dos volumes de todas as
desovas de cada fémea, mensurados em provetas de 100 mL com
preciséo de 1 mL.

e Volume por Kg de fémea: com o peso dos animais e a quantidade de
ovos (mL) produzidos, foram calculados os volumes por Kg de peso das

fémeas ao longo do ciclo de coleta.

Essas variaveis foram acompanhadas ao longo de dois ciclos
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reprodutivos, com coletas iniciadas em outubro de 2023 e encerradas em margo
de 2025, permitindo a comparagéao entre as geragdes GO, G1 e as 11 familias
de G2 quanto a eficiéncia reprodutiva e ao impacto do melhoramento genético

aplicado.

2.3.1 Analise dos dados

Foram realizadas analises Bi-caracteristicas para estimar os
componentes de (co)variancia e valores genéticos de cada fémea para intervalo
de desova, volume total e volume médio de ovos produzidos por meio de um
modelo animal que considerou os efeitos fixos de ciclo de produgao (2023/2024
e 2024/2025), tanque de reprodugao e peso das fémeas como co-variavel para
intervalo de desova e volume total. Como efeitos aleatérios foram inclusos o

genético aditivo e o residual.

Foram calculados, utilizando os componentes (co)variancias do modelo
escolhido, a herdabilidade para cada caracteristica separadamente, além das
correlagdes genéticas entre as caracteristicas avaliadas conforme as equacodes

abaixo.
h? = g%a /o°p
rg1,2 = Cova 1,2N( 02a1. 02ay)
Onde:
h? é a herdabilidade
rgs,2 € correlagdo genética entre as caracteristicas 1 e 2;
0?a é a variancia genética aditiva;
o?p variancia fenotipica;
Cova 1,2 € a covariancia genética entre as caracteristicas 1 e 2.

Como complemento, também foram estimadas as correlagdes

fenotipicas entre as mesmas caracteristicas.
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Para estimar os componentes de variancia, os valores genéticos
aditivos e os parametros genéticos (herdabilidade, correlagéo), foi utilizado o
método de maxima verossimilhanca restrita, por meio do software AIREMLF90®
da familia BLUPF90® (MISTZAL et al, 2014).

Para comparar a evolugao genética e fenotipica das trés geracgdes (GO
vs G1 vs G2) foi aplicado, para as médias das caracteristicas avaliadas e dos
valores genéticos estimados, o teste ndo paramétrico de Kruskal-Wallis dois a
dois com corregao de bonferroni, uma vez que nenhuma das variaveis atendeu

as pressuposi¢cdes da analise de variancia (variancia heterocedastica).
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3. Resultados e Discussoes

3.1Experimento 1: Comparagao entre individuos com diferentes
valores genéticos

Quando analisados os resultados obtidos no primeiro experimento
(Tabela 1) com os animais de valores genéticos diferentes nos 42 dias de coleta
de dados é possivel se observar que as fémeas pertencentes a populagao
selecionada (PS) apresentaram desempenho reprodutivo superior em relagéo a
populagao comercial (PC), evidenciado pelo maior volume médio de ovos, maior
volume de ovos ajustado ao peso corporal e maior proporgdo de fémeas com
desova ao longo do periodo avaliado. O ganho fenotipico relativo observado
(Figura 1) para o volume médio de ovos (=29%) e para a propor¢ao de fémeas
com desova (=27%) indica que a selegado genética aplicada foi efetiva mesmo
em ambiente comercial, caracterizado por maior variabilidade ambiental e

menor controle experimental.

Esses resultados corroboram evidéncias obtidas em outras espécies
aquicolas, nas quais a selecdo genética promoveu ganhos reprodutivos
consistentes mesmo fora de condi¢des laboratoriais. Em carpas (Cyprinus
carpio), por exemplo, Vandeputte et al. (2019) relataram aumento significativo
na fecundidade apods ciclos de selecdo, mesmo sob condi¢gdes produtivas
heterogéneas. De forma semelhante, em salmao do Atlantico (Salmo salar),
ganhos na producdo de ovos foram observados como resposta indireta a

selecéo para caracteristicas produtivas (Gjedrem & Baranski, 2009).

No contexto da tilapicultura comercial, o aumento da propor¢cao de
fémeas com desova € particularmente relevante, pois esta diretamente
associado a regularidade na producéo de alevinos e a redugao da necessidade
de reposicao constante de matrizes. Assim, os resultados observados
demonstram que a o mérito genético da populagao PS resultou em beneficios

produtivos mensuraveis e aplicaveis a realidade do setor.
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Ganho fenotipico relativo entre familias PS e PC
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Figura 1 Ganho fenotipico relativo (%) entre familias PS e PC

Tabela 1 Médias fenotipicas (+ erro padrao) das caracteristicas reprodutivas de

fémeas de tilapias pertencentes a duas populagdes: selecionada (PS) e
comercial (PC)

e Média

Variaveis PS pC
Peso (Kg) 1,34 £ 0,17 1,25+0,13
VoIT (mL) 30,43+145* 24,4 +18,9
VoIM (mL) 244 +1125* 18,96 + 12,4
Int (dias) 37,7 7,61 38,1+8,2
Vol/peso (mL) 23,34 £ 12,2 * 19,32+ 9,5
% de fémeas com desova 35,5 28

* Diferengas significativas (p < 0,05)
VoIT — Volume Total; VoM — Volume Médio; Int — Intervalo; Vol/peso — Volume ’pelo peso animal
Esses ganhos confirmam que os valores genéticos estimados refletem
diferengas reais no desempenho reprodutivo, indicando que a selegao ja
promoveu progresso inicial na populagdo avaliada. Resultados semelhantes
foram relatados por Silva et al. (2020), que observaram maior consisténcia
reprodutiva em grupos nao endogamicos da linhagem GIFT em comparagéao a
linhagens comerciais locais.
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3.2Experimento 2: Comparagao entre as diferentes geragoes

Quando analisamos as estimativas de variancia e herdabilidade das trés
geracgdes juntas, para as caracteristicas reprodutivas, Tabela 2, é possivel
observar o potencial de resposta a selecdo. As estimativas de herdabilidade
indicaram que o volume total de ovos apresentou herdabilidade moderada (h? =
0,21), enquanto o volume de ovos ajustado ao peso corporal apresentou
herdabilidade relativamente elevada (h? = 0,36). Esses valores evidenciam que
tais caracteristicas possuem base genética suficiente para responder a selegao
direta, mesmo em ambientes com elevada influéncia ambiental. Esses achados
confirmam que variaveis relacionadas ao volume de ovos séo bons indicadores

para programas de melhoramento.

Enquanto o intervalo de desova deve ser manejado principalmente por
meio de ajustes ambientais, resultados semelhantes tém sido reportados em
diferentes espécies aquicolas. Em bagre africano (Clarias gariepinus), Rutten et
al. (2005) observaram herdabilidades moderadas para fecundidade e peso de
ovaocitos, sugerindo controle genético consistente dessas caracteristicas. Em
camardes peneideos, embora a reprodugao seja fortemente influenciada pelo
ambiente, herdabilidades moderadas para producdo de ovos também foram
descritas quando protocolos de selegdao adequados foram empregados (Gitterle
et al., 2005).

Por outro lado, o intervalo entre desovas apresentou herdabilidade
baixa (h? = 0,12), indicando predominancia de efeitos ambientais. Esse resultado
€ esperado e amplamente documentado na aquicultura, uma vez que a
frequéncia reprodutiva é altamente sensivel a fatores como temperatura da
agua, fotoperiodo, densidade de estocagem e manejo nutricional. Em espécies
tropicais, como tilapias e bagres, variagdes ambientais tém sido apontadas como
os principais moduladores da periodicidade reprodutiva, limitando a resposta a
selecao direta para esse carater. Esses valores estdo dentro da faixa relatada
por Araujo et al. (2020), que encontrou herdabilidades entre 0,20 e 0,40 para

caracteristicas produtivas e reprodutivas em tilapias.
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Tabela 2 Estimativas de varidncia e herdabilidade para as caracteristicas
reprodutivas.

Zaer::ﬁigss Volume (mL) Intervalo (dias) Volum(;rlJ/?(r;c)ierado
o?a 589,1 £ 167,3 1319+783,5 2083 £ 545,1
o’p 2840 + 241,5 11210+£913,1 5809 £ 544,9
h? 0,21 £ 0,048 0,12 £ 0,061 0,36 + 0,032

As correlagdes fenotipicas (Tabela 3) estimadas revelaram associagao
altamente positiva entre o volume total de ovos e o volume ajustado ao peso
corporal (rg = 0,94), indicando que a selegao para maior produgcédo absoluta de
ovos tende a favorecer simultaneamente maior eficiéncia reprodutiva relativa ao
tamanho da fémea. Esse resultado é particularmente desejavel em sistemas
comerciais, pois favorece a identificagdo de matrizes mais eficientes, reduzindo

a necessidade de manutencgao de grandes estoques reprodutivos.

Tabela 3 Correlagcdo genética e fenotipica entre caracteristicas reprodutivas

Correlacao
Fenotipica

Volume ponderado

Correlagad Volume (mL) Intervalo (dias) (ml/Kg)
Genética

Volume (mL) - -0,029 + 0,41 0,94 + 0,031
Intervalo (dias) -0,56 £ 0,21* - -0,059+ 0,43

Volume ponderado (ml/Kg) 0,67 + 0,09* -0,63 £ 0,16* -

Correlagao positiva semelhante foi observada em estudos conduzidos
com robalo europeu (Dicentrarchus labrax), nos quais fémeas geneticamente
superiores em producdo de ovos também apresentaram maior eficiéncia
reprodutiva relativa (Chavanne et al., 2016). Esse padréo sugere que principios
genéticos associados a alocagao energética para reproducado sao conservados

entre diferentes espécies aquicolas.

A correlagdo genética negativa observada entre intervalo de desova e
volume ajustado ao peso corporal (rg = -0,63) indica que fémeas geneticamente
mais eficientes tendem a apresentar ciclos reprodutivos mais curtos. Resultados
semelhantes foram reportados em tilapias e outras espécies tropicais, nas quais

maior investimento energético em reproducéo esta associado a maior frequéncia
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reprodutiva (Campos-Mendoza et al., 2004; Yoshida et al., 2021). Do ponto de
vista pratico, essa associagao sugere a possibilidade de ganhos simultdneos em
quantidade de ovos e regularidade das desovas, mesmo considerando a baixa

herdabilidade do intervalo entre desovas.

A comparagdo entre as geragbes GO, G1 e G2 (Tabela 4) indicou
manutencdo ou incremento dos valores genéticos médios para as principais
caracteristicas reprodutivas, evidenciando a ocorréncia de progresso genético
ao longo do programa de selegdo. Embora diferengas fenotipicas entre geragdes
possam ser parcialmente atribuidas a variacao na idade e no peso corporal das
fémeas, os valores genéticos estimados sugerem que o mérito genético foi

preservado ou ampliado nas geragdes subsequentes.

Tabela 4 Médias fenotipicas e dos valores genéticos (VG) para caracteristicas
reprodutivas de fémeas de tilapia-do-Nilo (Oreochromis niloticus) pertencentes
as geracgdes GO, G1 e G2

Variaveis GO G1 G2

Peso (gr) 1,265 + 0,132 a 1,316 +0,104 a 0,365 +0,053 b
Volume Total (ml) 67,50 £50,24 b 102,45 £ 33,33 a 28,10 +£20,97 c
Intervalo (dias) 140,69 £101,28 a 30,70 4,36 ¢ 121,36 £ 96,03 b
Volume/Peso 53,45 +£39,61b 77,32 +21,78 a 79,25 59,11 a
VG volume total -1,567 +2,8205¢ 0,7621 £1,66b 1,948 £ 17,559 a
VG Interv 1,229 +8,4809 a -4,401 +10,3419b -10,388 £ 10,050 ¢
VG Vol/Peso -4,288 +6,470c 4,659 52,8969 a -0,8981 +6,074 b

Médias seguidas por letras diferentes na mesma linha diferem estatisticamente entre si (p <
0,05).

Observa-se que G1 apresentou maior volume total de ovos (102,45 mL)
e intervalo mais curto (30,7 dias), confirmando seu papel como base genética
superior. Ja G2, entretanto, demonstrou ganhos expressivos em volume por
peso (79,25 mL/kg), superando tanto G1 quanto a GO, o que evidencia
progresso genético inicial. O ganho fenotipico relativo foi de 48,3% em volume
por peso corporal em relagcdo a GO e de 2,5% em relacao G1, além de uma
reducao de 13,8% no intervalo de desova quando comparadas a G0. Contudo,
o volume total de ovos de G2 foi inferior (-58,4% em relagéo a GO e -72,6% em
relagdo G1), o que pode estar associado a idade dos animais de G2, uma vez
que animais mais novos podem apresentar uma reprodugcdo menor em seu

primeiro ano de desova.
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Esse comportamento € consistente com resultados observados em
programas de melhoramento genético de outras espécies aquicolas, como
salmado e camarado, nos quais ganhos genéticos sustentados foram detectados
mesmo quando variagdes ambientais ocorreram entre ciclos produtivos
(Gjedrem, 2012; Gitterle et al.,, 2005). Assim, os resultados indicam que o
progresso observado neste estudo ndo se limita a efeitos fenotipicos

temporarios, mas reflete ganhos genéticos efetivos.

Os valores genéticos estimados para as caracteristicas reprodutivas
apresentadas na Tabela 4 evidenciam diferengas importantes entre as familias
GO0, G1 e G2 quanto ao potencial de transmissdo dessas caracteristicas as
geracbes seguintes. De forma geral, valores positivos de VG indicam maior
contribuicdo genética para o aumento da caracteristica avaliada, enquanto

valores negativos sugerem tendéncia a redugao.

As familias de G2 apresentou VG positivo para volume total (1,948 +
17,559) e volume/peso (4,659 = 52,8969), demonstrando maior potencial
genético para produgédo de ovos. Ja as familias de G1, apesar de apresentar
VG positivo para volume total (0,7621 + 1,66), destacou-se pelo VG negativo
para intervalo entre desovas (-10,388 + 10,050), o que pode indicar maior
frequéncia reprodutiva e, consequentemente, maior eficiéncia na producao de
alevinos. As familias de GO, por sua vez, apresentou VG negativo para volume
total e volume/peso, mas manteve VG positivo para intervalo entre desovas
(1,229 + 8,4809), sugerindo menor frequéncia de desovas e menor desempenho

reprodutivo em relagao as demais.

Esses resultados reforcam a importancia da selecdo genética para
caracteristicas reprodutivas, especialmente aquelas com maior herdabilidade,
como o volume total de ovos, que pode impactar diretamente na eficiéncia
produtiva e na estruturagdo de programas de melhoramento genético voltados

a tilapicultura.

A anadlise da tendéncia genética (Figura 2) revelou incremento
consistente nos valores genéticos preditos para volume total de ovos ao longo
das geracdes, confirmando que a selecao aplicada foi capaz de promover ganho

genético acumulado. Esse padrao € compativel com os principios classicos do
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melhoramento animal, segundo os quais a resposta a selecéo € fungao direta
da herdabilidade da caracteristica e da intensidade seletiva aplicada (Falconer
e Mackay, 1996).

Estudos conduzidos em programas de melhoramento genético de
tilapias demonstram que ganhos genéticos sustentaveis podem ser mantidos
por multiplas gera¢gdes quando a variabilidade genética é preservada e o
tamanho efetivo populacional € adequadamente manejado (Ponzoni et al., 2011;
Bentsen et al., 2017). Nesse sentido, os resultados obtidos neste estudo indicam
que a populacdo avaliada apresenta base genética suficiente para a

continuidade do processo seletivo, inclusive para caracteristicas reprodutivas.

A redugdo nos valores genéticos associados ao intervalo entre
desovas observada ao longo das geragodes representa um resultado de elevada
relevancia pratica, uma vez que maior frequéncia reprodutiva impacta
diretamente a eficiéncia operacional das unidades produtoras de alevinos,

conforme discutido por El-Sayed (2006).
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Figura 2 Ganhos genéticos esperados por geracao (R)
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4. Conclusao

As analises evidenciaram a existéncia de variabilidade genética aditiva
para os caracteres estudados, com estimativas de herdabilidade de baixa a
moderada magnitude, indicando a possibilidade de resposta a selecdo mesmo
em sistemas comerciais de producdo. Mesmo em processo inicial de selegao foi
possivel observar uma evolugdo genética no plantel com as fémeas
selecionadas (G2) apresentando valores genéticos melhores para as

caracteristicas avaliadas.
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CAPITULO 3 Utilizagao da matriz de parentesco genémica para
estimativa de parametros genéticos para caracteristicas de

desempenho em uma populagao comercial de tilapias

Resumo
Este estudo avaliou a incorporagao de informagdes genémicas na estimativa de

parametros genéticos e na predi¢cdo de valores genéticos para caracteristicas
de desempenho em uma populagdo comercial de tilapia do Nilo (Oreochromis
niloticus). Foram utilizados dados fenotipicos, de pedigree e genémicos de
1.189 individuos genotipados por meio de marcadores do tipo polimorfismo de
nucleotideo unico (SNP). Caracteristicas relacionadas ao crescimento e ao
rendimento corporal foram analisadas por meio de modelos animais baseados
na matriz de parentesco derivada do pedigree (NRM) e na matriz de parentesco
gendmico (GRM), permitindo a comparacao direta entre as abordagens quanto
as estimativas de parametros genéticos e a acuracia dos valores genéticos
preditos. As estimativas de herdabilidade obtidas a partir de modelos baseados
em GRM foram semelhantes ou ligeiramente superiores aquelas estimadas por
modelos baseados em NRM, especialmente para caracteristicas de menor
herdabilidade. A acuracia da predicdo dos valores genéticos foi
consistentemente maior nos modelos que incorporaram informagao genémica,
evidenciando melhor discriminagao entre individuos e maior precisdo na captura
das relagdes genéticas realizadas. As diferengas entre NRM e GRM foram mais
pronunciadas para caracteristicas com maior influéncia ambiental, indicando
que a utilizacdo de informagdes genbmicas contribui para reduzir vieses
associados a pedigree incompleto e a efeitos de manejo. De modo geral, os
resultados demonstram que a inclusdao da matriz de parentesco genémico
melhora a qualidade das avaliagbes genéticas em populagbes comerciais de
tilapias, aumentando a acuracia das estimativas e reduzindo a dependéncia do
controle genealodgico tradicional. Esses achados confirmam a viabilidade da
aplicacao da selegcao gendmica em programas de melhoramento genético da
espécie, com potencial para acelerar o ganho genético e contribuir para a

sustentabilidade da aquicultura comercial.
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Use of the Genomic Relationship Matrix for Estimation of Genetic
Parameters of Performance Traits in a Commercial Population of Nile

Tilapia

Abstract
This study evaluated the use of genomic information to improve genetic

parameter estimation and breeding value prediction for performance traits in a
commercial population of Nile tilapia (Oreochromis niloticus). Phenotypic,
pedigree, and genomic data were collected from 1,189 fish genotyped with single
nucleotide polymorphism (SNP) markers. Growth- and carcass-related traits
were analyzed using animal models based on both pedigree-derived numerator
relationship matrices (NRM) and genomic relationship matrices (GRM), allowing
a direct comparison of their impact on genetic parameter estimates and
prediction accuracy. Heritability estimates obtained using GRM-based models
were generally similar or slightly higher than those derived from NRM,
particularly for traits with lower heritability. The incorporation of genomic
information improved the accuracy of estimated breeding values, reflecting a
more precise capture of realized genetic relationships among individuals.
Differences between NRM- and GRM-based models were more pronounced in
traits with greater environmental influence, indicating the advantage of genomic
information in reducing bias associated with incomplete pedigree or
management-related confounding effects. The results demonstrate that genomic
selection is a feasible and effective approach for commercial tilapia breeding
programs, offering higher accuracy and reduced dependence on pedigree
control. The integration of genomic information into genetic evaluation models
represents an important step toward more efficient selection strategies, enabling
greater genetic gains and supporting the long-term sustainability of tilapia

aquaculture.
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1. Introducao

O melhoramento genético animal tem historicamente se fundamentado
na utilizacdo de dados fenotipicos e genealdgicos para a estimativa do valor
genético dos individuos. A matriz de parentesco classica, denominada
Numerator Relationship Matrix (NRM), é construida com base em registros de
pedigree e representa a expectativa tedrica de compartilhamento genético entre
individuos, assumindo genealogias corretas e completas (Falconer & Mackay,
1996). Embora amplamente utilizada e eficaz em diversos contextos produtivos,
essa abordagem apresenta limitagdes importantes, como a ndo consideragao
da variabilidade real decorrente da segregacdo mendeliana, a sensibilidade a
erros de registro e a incapacidade de capturar a diversidade gendmica individual
(Lynch & Walsh, 1998).

A constituicdo de diferentes familias de peixes em programas de
melhoramento genético apresenta diversos desafios praticos e logisticos. E
necessario manter cada familia rigorosamente isolada até o momento da
chipagem, para garantir a correta identificagao individual e, consequentemente,
a obtencdo da NRM com precisao (Menezes, 2025). Esse isolamento demanda
infraestrutura adequada, alto custo operacional e mao de obra especializada,
além de aumentar o risco de variagdes ambientais entre tanques ou viveiros,
que podem impactar o desempenho dos animais e gerar vieses nos resultados
(Geraaque, 2024). Outro problema recorrente € o estresse dos peixes devido
ao manejo frequente e a separagao prolongada, o que pode comprometer a
sobrevivéncia e a qualidade reprodutiva. Somam-se ainda as dificuldades de
sincronizar o crescimento e a maturacao das diferentes familias, bem como o
risco de erros humanos na manutengao dos registros, que podem comprometer

todo o processo de selegcado genética (EMBRAPA, 2022).

Com o avango das tecnologias de genotipagem, especialmente a
disseminacdo dos marcadores moleculares como os polimorfismos de
nucleotideo unico (Single Nucleotide Polymorphisms — SNPs), tornou-se
possivel incorporar diretamente informagdes gendmicas aos modelos de
avaliacdo genética. Nesse cenario, a matriz de parentesco gendmica, ou
Genomic Relationship Matrix (GRM), emerge como uma ferramenta inovadora,

permitindo estimar o grau de parentesco real entre individuos com base na
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similaridade genémica observada (Meuwissen et al., 2001; VanRaden, 2008).
Ao refletir relagdes genéticas efetivas, a GRM supera as limitagdes da NRM e
proporciona maior acuracia na predigao dos valores genéticos, especialmente
em populagdes com registros genealdgicos incompletos ou inconsistentes
(Hayes et al., 2009).

Mais recentemente, programas de melhoramento de peixes tém
incorporado ferramentas gendmicas, como a matriz de relagbes gendmicas
(GRM), que permite estimar valores genéticos com maior precisao e reduzir os
gargalos associados a formacdo de familias. No salmdo do Atlantico, por
exemplo, a incorporagdo da GRM em modelos de predicdo gendmica aumentou
a acuracia da selecdo para caracteristicas de crescimento e resisténcia a
doencgas (Yanez et al., 2016). Em trutas arco-iris, estudos demonstraram que o
uso da GRM melhora a identificacdo de individuos superiores para resisténcia
a enfermidades bacterianas (Vallejo et al., 2017). No caso da tilapia, pesquisas
recentes também tém aplicado a GRM em modelos como o GBLUP e o
ssGBLUP, mostrando ganhos significativos na acuracia das estimativas

genéticas para caracteristicas reprodutivas e produtivas (Yoshida et al., 2019).

Esses avangos evidenciam que a integracdo da gendmica aos
programas de melhoramento de peixes ndo apenas aumenta a eficiéncia da
selecédo, mas também abre novas perspectivas para superar gargalos historicos
da aquicultura, como a dependéncia da constituicdo de familias e o elevado

custo de manejo.

A substituicdo da NRM pela GRM representa ndo apenas uma mudanca
metodoldgica, mas uma evolugido conceitual na forma como se compreende e
aplica o conhecimento genético. Enquanto a NRM depende exclusivamente da
estrutura genealdgica registrada, a GRM é construida a partir da informagao
genbmica observada, corrigindo erros de pedigree, identificando relagbes nao
documentadas e capturando a variabilidade genética entre individuos
(Sonesson; Meuwissen, 2009). Essa abordagem é especialmente vantajosa em
populagdes genotipadas sem pedigree conhecido ou em sistemas de produgao

com registros genealdgicos limitados.
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Contudo, a implementacao da GRM exige infraestrutura laboratorial e
computacional adequada, além de politicas claras sobre o uso e a protecédo dos
dados genéticos. A qualidade e a densidade dos marcadores utilizados, bem
como a representatividade da populagao genotipada, sao fatores criticos para a
construgao de uma matriz genémica confiavel (Hayes et al., 2009), tendo ainda

a questao do custo da mesma.

Diante desse contexto, este trabalho tem como objetivo comparar o
desempenho da matriz de parentesco gendbmica (GRM) com a matriz de
pedigree (NRM) em modelos de avaliagdo genética, através da acuracia das
predicbes dos valores genéticos dos animais e das estimativas das
herdabilidades e correlagbes genéticas das caracteristicas analisadas.
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2. Materiais e Métodos

Para o presente estudo foi utilizado um banco de dados cedido pela
Universidade do Chile, contendo informagdes de medidas morfométricas, peso
inicial e final, e rendimentos corporais de 1189 animais pertencentes 72 familias
da linhagem turbo, linhagem comercial da Costa Rica, contendo informacdes
fenotipicas (peso final, peso de filé, residuo, cabega e comprimento) presentes
na Tabela 5, também os gendtipos, no qual o DNA gendmico foi extraido de
amostras de nadadeira de 108 pais (45 machos e 63 fémeas) e 1.364
descendentes da geragao de 2017. As amostras foram genotipadas com o
painel lllumina BeadChip de 50K SNPs, conforme descrito por Yanez et al.
(2019). A purificacdo do DNA foi realizada com o kit DNeasy Blood & Tissue

(QIAGEN), gerando um banco de dados como ilustrado na Figura 3.

Tabela 5 Estatistica descritiva dos dados

Caracteristica N Média SD Min Max CV%

Peso Final (gr) 1173 797 236,19 236,19 1473 29,6
Peso Filet (gr) 1170 270,09 83,9 68 510 31,1
Residuo (gr) 1173 546,2 157,8 166 992 28,9
Cabeca (gr) 1173 207,52 52,44 56 398 25,3
Comprimento (cm) 1173 25,89 2,59 17,5 34,5 10,0

N — numero de amostragem, Média — da caracteristica, SD — desvio padrao, Min — valor minimo,

Max — Valor maximo, CV% - Coeficiente de variagédo

‘ ID sexo Grupo Idade Familia Sire Dam Contemp Idade PI IdadeF PF Comp File(g) Resido Cabe¢a GMD rend.File

TB2@17000300 M 148 2017 TB20170004 TB2015004887 TB2015005753 GRO@180148R 135 57 396 1342 35.4 429 913 316 49.234 31.97
TB2017000289 M 148 2017 TB20170004 TB2015004887 TB2015805753 GROO180148R 135 48 396 1362 29.5 436 926 302 50.345 32.01
TB2017000315 M 148 2017 TB2@170004 TB2015004887 TB2@150@05753 GROO18@148R 135 42 396 1278 29.5 404 874 348 47.356 31.61
TB2017000339 M 148 2017 TB20170004 TB2015004887 TB2015005753 GRO@180148R 135 59 396 1150 28.9 378 772 282 41.801 32.87
TB2@17000322 M 148 2017 TB2@170004 TB2015004887 TB2@15@05753 GROO18@148R 135 57 396 1222 28.7 379 743 270 44.636 31.01
TB2017000327 M 148 2017 TB2@170004 TB2015004887 TB2015005753 GROO180148R 135 62 396 1026 29.5 371 655 269 36.935 36.16
TB2017000317 M 148 2017 TB20170004 TB2015004887 TB2015805753 GROQ180148R 135 46 396 1066 28.5 368 698 291 3.908 34.52
TB2@17000293 M 148 2017 TB2@170004 TB2015004887 TB2@15005753 GROO18@148R 135 53 396 1025 29.2 371 654 263 37.241 36.2
TB2017000304 M 148 2017 TB2@170004 TB2015004887 TB2@15005753 GROO180148R 135 5@ 396 936 28 303 633 259 33.946 32.37
TB2017000359 M 148 2017 TB20170004 TB2015004887 TB2015805753 GROQ180148R 135 45 396 910 26.5 385 605 224 33.142 33.52
TB2@17000358 M 148 2017 TB2@170004 TB2015004887 TB2@150@05753 GROO18@148R 135 57 396 743 27.9 244 A99 222 26.284 32.84
TB2017000275 M 148 2017 TB20170004 TB2015004887 TB2015005753 GROO180148R 135 53 396 663 24 205 458 190 23.372 30.92
TB2017000290 H 148 2017 TB22170004 TB2015004887 TB2015005753 GROO180148R 135 56 396 1336 30.4 409 927 316 49.042 30.61
TB2@17000319 H 148 2017 TB2@170004 TB2015004887 TB2@15@05753 GROO18@148R 135 58 396 1132 29.1 346 786 297 41.149 308.57
TB2017000325 H 148 2017 TB20170004 TB2015004887 TB2015005753 GRO@180148R 135 57 396 1040 27.4 333 707 245 37.663 32.02
TB2017000280 H 148 2017 TB2@170004 TB2015004887 TB2@150805753 GROO18@148R 135 54 396 1003 27.5 334 669 253 3.636 33.3
TB2017000342 H 148 2017 TB2@170004 TB2015004887 TB2@15005753 GROO18@148R 135 53 396 955 27.5 313 642 241 34.559 32.77
TB2017000297 H 148 2017 TB20170004 TB2015004887 TB2015005753 GRO@180148R 135 57 396 916 26.8 293 623 231 32,912 31.99
TB2017000329 H 148 2017 TB20170004 TB2015004887 TB2015805753 GROO180148R 135 61 396 869 26.8 277 592 220 30.958 31.88
TB20170003@3 H 148 2017 TB2@170004 TB2015004887 TB2@15005753 GROO18@148R 135 53 396 853 26.5 265 588 241 30.651 31.07
TB2017000299 H 148 2017 TB20170004 T2BO15004887 TB2015005753 GRO©180148R 135 52 396 718 26.5 231 487 187 25,517 32.17
TB2@170004@9 H 148 2017 TB2@170005 TB2017001739 TB2@150801522 GROE18@148R 135 9@ 396 1456 30.9 428 1028 380 52.337 29.4
TB2017000393 H 148 2017 TB2@170005 TB2015001739 TB2015001522 GRO@180148R 135 94 396 1176 31 395 781 323 41.456 33.59

TB2917000406 M 148 2017 TB20170005 TB2015221739 TB2015001522 GROE180148R 135 93 396 1468 32 421 1047 458 52.682 28.68
TB2@170004@5 M 148 2017 TB2@170005 TB2018001739 TB2@15801522 GROE18@148R 135 78 396 1273 32 41@ 863 372 45.785 32.21

Figura 3 Imagem ilustrativa do banco de dados trabalhado

Os dados genotipicos foram submetidos a um processo de controle de

qualidade, seguindo critérios amplamente utilizados em estudos gendmicos
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com tilapias (Yoshida et al., 2019; Pefaloza et al., 2020; Barria et al., 2021).
Inicialmente, o conjunto de SNPs obtido pelo painel de 50K foi filtrado para
garantir consisténcia e confiabilidade das analises. Foram excluidos os
marcadores com frequéncia alélica minima inferior a 0,05, em desequilibrio de
Hardy-Weinberg (p < 1x107°) e aqueles com taxa de chamada inferior a 95%.
Esse procedimento reduziu o numero inicial de SNPs, mas assegurou que
apenas marcadores informativos e de alta qualidade fossem utilizados nas
analises subsequentes, aumentando a robustez das estimativas genéticas e a

acuracia dos valores preditos.

2.1 Analise dos dados
Com a matriz de parentesco gendbmica G, foi estimado, a partir da

similaridade genotipica entre individuos, os coeficientes de parentesco entre
irmaos-completos, pais e filhos, tios e sobrinhos, avés e netos e entre primos,
para comparar com os coeficientes calculados pela metodologia de Wright
(1922).

2.1.1 Estimativas dos componentes de (co)variancia
Para estimativa dos componentes de (co)variancia para as
caracteristicas avaliadas, foram utilizados modelos mistos do tipo animal model,

que permitem a inclusdo simultanea de efeitos fixos e aleatorios.
o Efeitos fixos: sexo e peso inicial.
o Efeitos aleatérios: efeito genético aditivo direto e efeito residual.

As analises foram realizadas utilizando o software BLUPF90 (Misztal et

al., 2002), amplamente empregado em estudos de melhoramento animal.
O modelo linear misto utilizado pode ser representado por:
y=Xf+Za+e
onde:
« y=vetor de observagdes fenotipicas (caracteristicas reprodutivas)

e Xp= efeitos fixos (sexo, peso inicial)
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o Za= efeitos aleatdrios genéticos aditivos
e e=erroresidual.

De posse dos componentes de variancia foram calculadas as
herdabilidades (h?) para todas as caracteristicas avaliadas e as correlagbes

genéticas entre as caracteristicas, conforme as seguintes equagdes:

2
W=
o + a2
onde:
« 02=variancia genética aditiva
e 02= variancia residual.
O-axy
T'g =
0g, " 0a,

onde:

* 0q,,= COvariancia genética entre as caracteristicas xe y.

A acuracia (r,) das estimativas dos valores genéticos (r,) foi obtida pela

seguinte expressao:

PEV

onde:
e PEV=erro de predigao (Prediction Error Variance)

« o2=variancia genética aditiva.

45



3. Resultados e Discussoes

Os resultados obtidos na Tabela 6 evidenciam diferengas consistentes
entre as estimativas de parentesco baseadas em pedigree (NRM ou matriz A) e
aquelas derivadas da matriz de parentesco genémico (GRM). A abordagem
tradicional, fundamentada na formulacdo classica de Wright (1922) e
operacionalizada por Henderson (1976), estima o parentesco esperado entre
individuos, atribuindo coeficientes fixos a classes de parentesco e
desconsiderando a variabilidade decorrente da segregagcdo mendeliana. Como
consequéncia, essa metodologia pode levar a superestimagao da covariancia
genética e da variancia aditiva, especialmente em populagdes com pedigree

incompleto ou sob selecgao.

Em contraste, a matriz genémica proposta por VanRaden (2008) estima
0 parentesco realizado a partir de marcadores SNP distribuidos ao longo do
genoma, capturando de forma mais precisa a propor¢ao efetiva do material
genético compartilhado entre os individuos. Essa abordagem resulta em maior
variabilidade e discriminagao entre individuos aparentados, reduzindo vieses
associados ao uso exclusivo do pedigree. Estudos prévios demonstram que a
utilizagdo da GRM aumenta a precisado das avaliagdes genéticas e a acuracia
da predicao de valores genéticos quando comparada a NRM (Meuwissen et al.,
2001; Habier et al., 2007; Legarra et al., 2009).

Tabela 6 Comparacao entre os coeficiente de parentesco entre os individuos
através das informacgdes de pedigree e moleculares (SNP)

Parentesco Pedigree SNP’s

Pais e Irmaos 0,5 0,177-0,354
Tios e Avbs 0,25 0,088-0,177
Primos 0,125 0,044-0,088

Com as analises no software BlupF90, os resultados de parametros
genéticos de herdabilidade (h?), variancia genética (6%a), variancia residual (6%e)
e desvio padrao (SD) das cinco caracteristicas produtivas em tilapias: peso final,
peso do filé, residuo, cabeca e comprimento, sdo observados na Tabela 6, onde

observar-se que os valores de herdabilidade obtidos via SNP's foram préximos
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aos estimados por pedigree para quatro das cinco caracteristicas avaliadas,

indicando maior acuracia na identificagdo do componente genético.

Tabela 7 Estimativas de herdabilidade (h?), desvio-padrdao (SD), variancia
genética aditiva (02a) e variancia residual (0%e) para peso final (gr), peso de filé
(gr), residuo (gr), cabega (gr) e comprimento (cm) em tilapia, obtidas por
modelos animais utilizando matriz de parentesco derivada do pedigree (NRM) e
matriz de parentesco genémico baseada em marcadores SNP (GRM)

Caracteristicas Pedigree SNP's

h2 SD 0% o% h? SD d%a 0%
Peso Final 0,538 0,078 22494 19383 0,570 0,048 23100 19472
Peso do File 0,546 0,079 71,982 281,34 0,585 0,047 70,907 281,75
Residuo 0,523 0,077 75,055 282,74 0,541 0,049 73,692 283,32
Cabeca 0,536 0,078 52,698 202,93 0,549 0,049 39,548 217,18

Comprimento 0,182 0,052 0,2021 09105 0,177 0,044 0,1983 0,92112

As estimativas de herdabilidade para as caracteristicas de
desempenho avaliadas apresentaram magnitudes semelhantes entre os
modelos baseados em NRM e GRM, porém com menor erro padrao nos modelos
gendmicos. Para caracteristicas como peso final, peso de filé e comprimento
corporal, a utilizacdo da GRM resultou em estimativas mais estaveis, indicando

melhor particionamento da variancia genética aditiva.

Esse comportamento confirma que a informagdo genémica permite
capturar de forma mais eficiente a variabilidade genética entre os individuos,
especialmente em populagdes com estrutura familiar complexa ou incompleta.
Estudos conduzidos em robalo europeu (Dicentrarchus labrax) e bagre africano
(Clarias gariepinus) demonstraram que a adogdo da GRM melhora a precisao
das estimativas de herdabilidade, particularmente para caracteristicas
influenciadas por multiplos loci de pequeno efeito (Chavanne et al., 2016; Rutten
et al., 2005).

No presente estudo, a proximidade entre as estimativas obtidas por
NRM e GRM sugere que, apesar das limitacdes do pedigree, a populagao
apresenta estrutura genética relativamente consistente. No entanto, a redugao

do erro padréo observada nos modelos genémicos indica maior confiabilidade
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estatistica, aspecto crucial para a tomada de decisdo em programas de

melhoramento genético.

A variancia genética estimada também foi maior nos modelos SNP’s
para todas as caracteristicas, com destaque para o Peso do Filé (0%a = 12097
por SNP's vs. 11291 por pedigree), indicando que os marcadores genéticos
capturam com maior fidelidade a base genética subjacente. Essa observagao
esta alinhada com os achados de Sonesson & Meuwissen (2009), que destacam
o papel dos SNP's na identificacdo de QTLs (Quantitative Trait Loci) associados

a caracteristicas produtivas, permitindo uma selecao mais precisa e acelerada.

A comparagao entre as acuracias dos valores genéticos estimados
(Figura 4) revelou superioridade consistente dos modelos baseados na GRM em
relacdo a NRM para todas as caracteristicas avaliadas. Esse incremento foi
particularmente evidente para caracteristicas de herdabilidade alta, como peso
de filé e rendimento corporal, nas quais a informagdo gendmica contribuiu

significativamente para aumentar o poder preditivo dos modelos.

Resultados semelhantes tém sido amplamente reportados na
aquicultura. Em salmdo do Atlantico, aumentos de até 30% na acuracia dos
valores genéticos foram observados com a adocdo da selegdo gendmica,
especialmente para caracteristicas de desempenho e resisténcia a doencas
(Meuwissen et al., 2001; Gjedrem, 2012). Em camardes peneideos, a utilizagao
de marcadores SNP também resultou em maior consisténcia na classificacao

dos individuos, mesmo na auséncia de pedigree confiavel (Houston et al., 2020).

No contexto aplicado, 0 aumento da acuracia observado neste estudo
implica maior confiabilidade no ranqueamento dos individuos e,
consequentemente, maior eficiéncia na selegao dos reprodutores. Esse ganho é
particularmente relevante em sistemas comerciais, nos quais decisbes
equivocadas de selecdo podem comprometer o progresso genético e aumentar

custos operacionais.

A acuracia praticamente idéntica entre as caracteristicas (modelo

estatistico ajustado para cada caracteristica fenotipica), cabeca sugere menor
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variabilidade genética ou eficacia equivalente na predicdo desse atributo. De
modo geral, os resultados reforcam a superioridade da sele¢gdo genémica como
ferramenta estratégica em programas de melhoramento genético,
especialmente quando se busca maior precisdo na identificacao de individuos

com caracteristicas economicamente desejaveis.

Acurdcia dos modelos por Caracteristicas

1.00000

0.99975

0.99950

0.99925

@ Pedigre
@ SNP's

Acuuracia

0.99900
0.99975
0.99960 [ ]

0.99925

Peso Final Peso Filé Residuo Cabega
Caracteristicas

Figura 4 Grafico de dispersao dos valores de acuracias encontradas entre os
modelos

Além disso, a elevada acuracia observada em ambas as abordagens
indica que os dados utilizados sédo altamente informativos e que os modelos
estatisticos foram bem ajustados. Isso € especialmente relevante para
programas de melhoramento genético, pois a acuracia de predicdo esta
diretamente relacionada ao ganho genético esperado por geragao (Falconer &
Mackay, 1996; Leite et al., 2022).

Portanto, os resultados obtidos demonstram que a matriz genémica nao
apenas iguala, mas supera a matriz de pedigree em termos de precisdo na
estimativa dos valores genéticos, consolidando-se como uma ferramenta
estratégica para acelerar o progresso genético e aumentar a eficiéncia dos

programas de selegéo.

Na Tabela 8 encontram-se as correlagdes genéticas entre as diferentes
caracteristicas fenotipicas dos animais, estimadas pelos dois modelos, com
base em pedigree e por meio de marcadores SNP's. Na diagonal principal da

matriz, encontra-se a correlagao perfeita (1.000) entre cada caracteristica
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consigo mesma, enquanto os valores fora da diagonal expressam o grau de
associagao genética entre pares de caracteristicas, sendo na parte superior da
mesma os resultados obtidos pelo pedigree e na parte inferior os obtidos pelos
SNP’s.

Tabela 8 Correlagdes genéticas (acima da diagonal) e genotipica (abaixo da

diagonal) entre caracteristicas de peso final, cabega, residuo, peso de filé e
comprimento

Pedigree
Peso Final  Cabeca Residuo Peso Filet Comprim
Peso Final 1.000 0,197 -0,387 0,393 0,241
(gr) ’ (0,15) (0,13) (0,14) (0,14)
Cabega 0,400 1000 0,663 -0,666 0,748
o (gr) (0,13) ’ (0,11) (0,11) (0,06)
Z Residuo -0,488 0,695 -0,464
T 1,000 0,000
Ly (0,11) (0,11) (0,09)
Peso Filet 0,482 -0,700 -0,023 1000 0,471
(gr) (0,11) (0,12) (0,07) ’ (0,1)
Comprim 0,617 0,978 -0,459 0,458 1.000
(cm) (0,10) (0,07) (0,12) (0,12) ’

As correlagdes genéticas estimadas entre peso final, peso de filé,
rendimento e comprimento corporal apresentaram magnitudes moderadas a
altas, indicando que a selecdo para crescimento tende a promover ganhos
correlacionados em caracteristicas de rendimento. Esse padrao € desejavel do
ponto de vista produtivo, pois permite otimizar multiplos atributos

simultaneamente.

Resultados semelhantes foram relatados em diferentes espécies
aquicolas, como tilapias, salmé&o e robalo, nas quais correlagcdes positivas entre
crescimento e rendimento de carcaga tém sido consistentemente observadas
(Ponzoni et al., 2011; Chavanne et al.,, 2016). No entanto, a presenca de
correlagdes genéticas também reforca a necessidade de monitoramento
continuo, a fim de evitar respostas correlacionadas indesejadas, como aumento

proporcional de residuos ou redugao da eficiéncia alimentar.

Esse padrdao € amplamente descrito na literatura de genética
quantitativa e gendmica, tanto em espécies aquicolas quanto terrestres. Em

salmao do Atlantico (Salmo salar), Tsai et al. (2015) observaram correlagdes
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moderadas entre NRM e GRM, atribuidas principalmente a erros de pedigree e
a variagdo no parentesco realizado entre irmaos completos. Resultados
semelhantes foram relatados em camardo branco do Pacifico (Litopenaeus
vannamei), espécie na qual o controle genealdgico é limitado e a GRM se
mostrou mais eficiente para capturar relagdes genéticas reais (Houston et al.,
2020).

No contexto da tilapicultura comercial, essa discrepancia entre NRM
e GRM assume importancia estratégica, uma vez que registros genealdgicos
incompletos ou inconsistentes podem comprometer a acuracia da avaliagao
genética. Assim, a correlacdo observada neste estudo reforca que a GRM
fornece uma representagao mais precisa do parentesco efetivo, reduzindo vieses

associados a expectativa tedrica do pedigree.

A comparagao entre os modelos de avaliagao genética baseados em
pedigree e em marcadores SNP evidenciou que as correlagbes genéticas
estimadas a partir da matriz de parentesco genémico tendem a apresentar maior
magnitude e, em alguns casos, menores erros padrdo quando comparadas as
obtidas pelo modelo tradicional baseado em pedigree. Esse comportamento tem
sido amplamente relatado na literatura e é atribuido a capacidade da informacao
gendmica de capturar diretamente a variabilidade genética entre individuos,
refletindo o parentesco genético realizado, em contraste com o parentesco
médio esperado derivado do pedigree (VanRaden, 2008; Yang et al., 2010).

A utilizacdo de SNPs permite uma representacdo mais precisa das
relacbes genéticas reais, uma vez que incorpora os efeitos da segregacao
mendeliana e do desequilibrio de ligagao ao longo do genoma, reduzindo vieses
associados a registros genealdgicos incompletos, erros de pedigree ou
estruturas familiares pouco informativas (Hayes et al., 2009; Legarra et al., 2014).
Em populagbes comerciais de aquicultura, nas quais o controle individual e o
acompanhamento genealdgico sdo frequentemente limitados, a abordagem
gendmica tem se mostrado particularmente vantajosa, proporcionando
estimativas mais estaveis e robustas de parametros genéticos e correlagdes

entre caracteristicas (Tsai et al., 2015; Vallejo et al., 2017).
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Dessa forma, considerando a maior magnitude das correlagdes
genéticas, a consisténcia dos sinais genéticos e a maior precisdo das estimativas
observadas neste estudo, o modelo baseado em SNPs demonstra maior
robustez e poder informativo para analises genéticas multivariadas. A aplicacéo
dessa abordagem em programas de melhoramento genético pode potencializar
0s ganhos genéticos, ao permitir a identificagdo mais acurada de individuos
superiores para caracteristicas de interesse econémico, especialmente em

sistemas produtivos comerciais (Meuwissen et al., 2001; Hayes et al., 2013).
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4. Conclusao

Os resultados deste capitulo demonstram que a incorporacdo de
informacgdes gendmicas por meio da GRM aprimora a qualidade das avaliagcbes
genéticas em populagbes comerciais de tilapias, tornando as estimativas de
parametros genéticos e os valores genéticos preditos mais precisos e robustos.
Assim, a aplicagcdo de modelos gendmicos representa uma alternativa eficiente
e operacionalmente viavel aos modelos baseados exclusivamente em pedigree,
com potencial para aumentar a eficiéncia dos programas de melhoramento
genético e acelerar os ganhos genéticos para caracteristicas de interesse

econdmico na aquicultura comercial.
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CAPITULO 4 — CONSIDERAGOES FINAIS

O presente estudo apresentou uma abordagem integrada para a
avaliagdo geneética de tilapias (Oreochromis niloticus), contemplando tanto
caracteristicas reprodutivas quanto de desempenho zootécnico, por meio de
analises quantitativas e genémicas. Os dois estudos desenvolvidos — um em
ambiente comercial brasileiro com a linhagem GIFT e outro em parceria
internacional com a Universidad de Chile utilizando dados genotipicos —
permitiram uma visdo abrangente sobre o potencial da sele¢do genética aplicada
a aquicultura.

No primeiro estudo, conduzido em ambiente comercial, verificou-se que
a selegdo de matrizes com maior valor genético para caracteristicas
reprodutivas, como volume total de ovos e intervalo médio entre desovas, €&
viavel e ja promove ganhos fenotipicos relevantes. As estimativas de
herdabilidade confirmaram que variaveis relacionadas ao volume de ovos
possuem forte componente genético, com potencial de resposta consistente a
selecdo. Esses resultados demonstram que é possivel reduzir significativamente
0 numero de matrizes necessarias sem comprometer a produtividade,
contribuindo para maior eficiéncia econémica e sustentabilidade ambiental da
piscicultura.

O segundo estudo, baseado em dados gendémicos de familias
genotipadas, evidenciou que a matriz de parentesco genémica (GRM) supera a
matriz de pedigree tradicional (NRM) em termos de acuracia e estabilidade das
estimativas genéticas. Herdabilidades mais consistentes e correlagdes
biologicamente plausiveis reforcam que a incorporagdo de SNPs em programas
de melhoramento representa um avan¢o metodologico e conceitual, capaz de
acelerar o progresso genético e reduzir erros genealdgicos. Essa abordagem
amplia as possibilidades de selegdo em contextos comerciais, especialmente em
populagdes com registros genealdgicos incompletos ou inexistentes.

De forma integrada, os resultados desta tese confirmam que a genética
aplicada, aliada ao manejo adequado, € uma ferramenta estratégica para
superar gargalos histéricos da piscicultura, como a oferta irregular de alevinos e

a baixa acuracia das estimativas genéticas. Os avangos obtidos demonstram
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que a selecao reprodutiva e o uso de ferramentas gendmicas podem promover
ganhos consistentes em eficiéncia produtiva, otimizar recursos e consolidar a
tilapia como espécie-chave para o desenvolvimento sustentavel da aquicultura
brasileira.

Entretanto, alguns desafios permanecem. O intervalo de desova mostrou
baixa herdabilidade, indicando forte influéncia ambiental e necessidade de
estratégias de manejo complementares. Além disso, os custos associados as
analises gendmicas ainda representam barreira para a aplicagdo ampla da GRM
em sistemas comerciais.

Como perspectivas futuras, recomenda-se:

o Expandir os estudos para diferentes populacdes e ambientes de
cultivo, validando os resultados em maior escala.

e |Integrar dados genbmicos com informag¢des fenotipicas e
ambientais em modelos preditivos mais robustos.

¢ Investir em tecnologias de genotipagem mais acessiveis, que
permitam a democratizacdo do uso da GRM em programas
comerciais.

e Explorar novas ferramentas, como a edicdo gendmica, que
podem potencializar ainda mais os ganhos produtivos e
reprodutivos.

Em sintese, esta tese demonstra que é possivel avangar geneticamente
em caracteristicas reprodutivas de tilapias em ambiente comercial e que a
gendmica representa uma ferramenta concreta para tornar os programas de

melhoramento mais eficientes, acessiveis e sustentaveis.
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Anexo 2 Matrizes e sua identificagao por microchip

60



Anexo 4 Coleta e identificagao do animal
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Anexo 6 Medi¢ao dos ovos coletados
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