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RESUMO 

John F.G. Agudelo. Estudos de variabilidade genética em lotes cultivados de 

tambaqui (Colossoma macropomum) na América do Sul. 2020. Dissertação de 

mestrado – Centro de Aquicultura da Universidade Estadual Paulista, CAUNESP, 

Jaboticabal, 2020.

Atualmente, os estoques de peixes têm sofrido altos níveis de sobreexplotação 

pela pesca e estão ameaçados de extinção devido às alterações dos habitats naturais. 

Portanto, a produção de pescado oriunda de uma aquicultura sustentável certamente 

poderá auxiliar a suprir a demanda de proteína animal. Programas de melhoramento 

genético podem garantir a maximização do desempenho produtivo nos sistemas de 

cultivo, pois são capazes de otimizar o rendimento da produção da espécie-alvo. 

Entretanto, é fundamental que se realize primeiramente estudos de variabilidade 

genética por meio de marcadores moleculares, de maneira a evitar o gargalo genético e 

depressão endogâmica. Para esta finalidade, SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms) 

são considerados os marcadores moleculares mais apropriados, uma vez que constituem 

o polimorfismo mais abundante em qualquer organismo. O tambaqui (Colossoma

macropomum) é um dos peixes de maior valor comercial e de potencial para a

piscicultura da América do Sul, portanto, uma espécie-alvo para programas de

melhoramento genético. O presente trabalho teve como objetivo analisar a variabilidade

genética de estoques de tambaqui na América do Sul, utilizando marcadores SNPs

obtidos por sequenciamento de nova geração. Inicialmente, foram sequenciados cerca

de 350 reprodutores de tambaqui, sendo oriundos de pisciculturas de diferentes

localidades: Sul e Norte do Brasil, Colômbia, Peru; e uma população selvagem (rio

Amazonas) e a população base do núcleo de melhoramento do CAUNESP (Jaboticabal,

SP). A estratégia de sequenciamento/genotipagem dos SNPs foi por meio da técnica

ddRAD-seq (Double-digest RAD-sequencing). Após os filtros de qualidade, foram

selecionados cerca de 1.440 SNPs de 220 amostras de tambaqui para os estudos de

genômica populacional. Os valores de Ho variaram de 0.081 a 0.248; enquanto de He

foram de 0.206 a 0.270.  Os resultados da análise hierárquica de variância molecular

(AMOVA) mostraram que a maior proporção da variância esteve presente dentro das

populações (75.2%). Uma baixa diferenciação genética entre todas as populações foi

detectada por análises de Fst global sobre os loci de SNPs (Fst = 0,05). A análise de

estruturação genética identificou dois agrupamentos genéticos nas populações

comerciais de tambaqui da América do Sul.  Estudos genéticos enfocando um maior

conhecimento do genoma dos estoques cultivados de tambaqui são considerados

essenciais para aquicultura, principalmente no sentido de fornecer subsídios para o

desenvolvimento de programas de manejo e melhoramento desta espécie.
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ABSTRACT 

John F.G. Agudelo. Genetic variability studies in cultivated tambaqui (Colossoma 

macropomum) lots in South America. 2020. Master's dissertation - Aquaculture 

Center at Universidade Estadual Paulista, CAUNESP, Jaboticabal, 2020. 

Currently, fish stocks have suffered from high levels of overexploitation by 

fishing and are threatened with extinction due to changes in natural habitats. Therefore, 

the production of fish from sustainable aquaculture can certainly help to meet the 

demand for animal protein. Genetic improvement programs can guarantee the 

maximization of productive performance in cultivation systems, because they are able to 

optimize the production yield of the target species. However, it is essential that genetic 

variability studies be carried out first through molecular markers, in order to avoid the 

genetic bottleneck and inbreeding depression. For this purpose, SNPs (Single 

Nucleotide Polymorphisms) are considered the most appropriate molecular markers, 

since they constitute the most abundant polymorphism in any organism. Tambaqui 

(Colossoma macropomum) is one of the fish with the greatest commercial value and 

potential for fish farming in South America, therefore, a target species for breeding 

programs. The present work aimed to analyze the genetic variability of tambaqui stocks 

in South America, using SNPs markers obtained by new generation sequencing. 

Initially, about 350 tambaqui breeders were sequenced, coming from fish farms in 

different locations: South and North of Brazil, Colombia, Peru; and a wild population 

(Amazon River) and the base population of the CAUNESP improvement center 

(Jaboticabal, SP). The SNP sequencing / genotyping strategy was through the ddRAD-

seq (Double-digest RAD-sequencing) technique. After the quality filters, about 1,440 

SNPs from 220 tambaqui samples were selected for population genomics studies. Ho 

values ranged from 0.081 to 0.248; while from He they were 0.206 to 0.270. The results 

of the hierarchical analysis of molecular variance (AMOVA) showed that the highest 

proportion of variance was present within populations (75.2%). Low genetic 

differentiation among all populations was detected by global Fst analyzes on SNP loci 

(Fst = 0.05). The analysis of genetic structure identified two genetic groups in the 

commercial populations of tambaqui in South America. Genetic studies focusing on 

greater knowledge of the genome of cultivated stocks of tambaqui are considered 

essential for aquaculture, mainly in the sense of providing subsidies for the development 

of management and improvement programs for this species. 
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1. Introdução geral

1.2 Aspectos gerais 

A demanda global por proteínas derivadas de pescado tem aumentado ao longo 

das últimas décadas, principalmente devido ao crescimento da população e preferência 

por alimentos saudáveis (Bacher, 2015). De acordo com o relatório da Organização das 

Nações Unidas para Alimentação e Agricultura (FAO, 2018), a produção pesqueira 

mundial atingiu aproximadamente 170,9 milhões de toneladas em 2016; 151,2 milhões 

de toneladas correspondem ao consumo humano e 19,7 milhões de toneladas 

representam usos não alimentares, como farinhas e óleos (FAO, 2018). Globalmente, 

em 2016, a produção aquícola a nível continental foi de 51,4 milhões de toneladas 

(30%) da produção total, e a atividade de pesca e captura de espécies continentais 

alcançou 11,6 milhões de toneladas (6,8%) da produção mundial. (FAO, 2018), 

Em termos de consumo per capita de peixe mundialmente, houve um aumento 

de 9,0 kg (1961) para 20,2 kg em 2015, uma taxa média de crescimento de 1,5% ao ano. 

Os aumentos no consumo não se devem apenas ao aumento da produção, mas também a 

fatores relacionados à redução de resíduos e os desperdícios (FAO, 2018). 

Enquanto isso, as principais populações de peixes estão sendo sobreexplotadas 

pela pesca. As Nações Unidas através de objetivos de desenvolvimento sustentável 

(ODS), prospectam uma meta de 14.4% para regulamentar a exploração pesqueira e, 

desta forma, diminuir a pesca excessiva e por conseguinte reestablecer as populações de 

peixes, para conseguir níveis que possam chegar ao máximo  rendimento sustentável 

(MRS). Porém, a situação parece ser difícil para que as produções pesqueiras possam 

chegar a reestabelecer em um curto prazo o 33.1% das populações que estão sendo 

sobrexploradas na atualidade, devido ao fato de que para o reestabelecimento se 

necessita de tempo, podendo levar a vários ciclos de vida do animal (FAO, 2018). 
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A estagnação da pesca por captura começou a ser observada no final da década 

de 1980. Neste momento, houve um aumento significativo na aquicultura, e um 

aumento contínuo na oferta de pescado para o consumo humano. De acordo com as 

últimas estatísticas disponíveis, em 2016, a produção de peixes pela aquicultura 

continental e marinha apresentou acelerado crescimento e já representa 47% da 

produção total de pescado (FAO, 2018). 

Neste contexto da estagnação da pesca, a aquicultura terá que suprir a maior 

parte do aumento na demanda por pescado, de maneira correta e sustentável. Esta 

importância da aquicultura ocorre em um momento em que o mundo se tornou mais 

consciente sobre as questões ambientais, e consumidores passaram a exigir produtos 

mais seguros (Bacher, 2015). 

No âmbito da produção aquícola regional na América do Sul, a atividade da 

aquicultura é liderada pelo Chile, seguido pelo Brasil e Equador, que juntos 

representaram 90% da produção da América Latina em 2015 e atingiram uma produção 

de 2,1 milhões toneladas. O Peru, com 4% da produção, ocupa o quarto lugar e o 

restante dos países juntos produz 6% (Regalado, 2017). Segundo estatísticas da FAO, a 

produção no Brasil em 2017 foi de 595.000 toneladas, das quais 514.070 toneladas são 

de espécies de água doce e 80.930 toneladas são de espécies marinhas (FAO Fish Stat, 

2018).  Em 2018, com um crescimento de 4,5%, 722.560 toneladas de peixe foram 

produzidas (Peixebr, 2019). No Peru, no ano 2017 a produção atingiu 100.453 

toneladas, 61.028 toneladas de espécies de água doce e 39.425 de espécies marinhas 

(FAO Fish Stat, 2018). Por outro lado, a produção na Colômbia atingiu 100.000 

toneladas, sendo 97.600 toneladas em espécies de água doce e 2.400 toneladas de 

espécies marinhas (FAO Fish Stat, 2018). A produção da aquicultura na América Latina 
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e no Caribe deve passar de 2,7 milhões de toneladas (2016) a 4 milhões de toneladas em 

2030, com uma meta de crescimento prevista de 49,2% (FAO, 2018). 

Existem basicamente duas alternativas para aquicultores melhorarem o 

desempenho produtivo nos sistemas de cultivo. O primeiro é por meio de uma 

ampliação em suas instalações, o que frequentemente é inviável, pois nem sempre 

existem áreas ou volume de água disponíveis, além da ampliação quase sempre resultar 

em elevação nos custos de produção. O segundo é maximizar sua produtividade, ou 

seja, melhorar o rendimento da produção por peixe produzido por unidade de área 

cultivada, tanto através de melhorias ambientais realizadas na propriedade, tais como a 

prática de um manejo adequado, com equilibrada taxa de arraçoamento e controle da 

qualidade da água, quanto por meio de um programa de melhoramento genético com o 

objetivo de aumentar o ganho genético nos peixes que estão sendo cultivados (Tave, 

1995). 

Programas de melhoramento genético são cruciais para o desenvolvimento da 

piscicultura, não só com o objetivo de aumentar as taxas de crescimento e o 

desempenho produtivo das espécies cultivadas, mas também para reduzir os custos de 

produção, melhorar a resistência dos organismos cultivados a doenças, melhorar a 

qualidade dos produtos e, assim, garantir a utilização mais eficiente de alimento, água, e 

áreas de cultivo disponíveis (Gjedren, 1997).  

Entre as técnicas utilizadas no Brasil para obtenção de material genético mais 

produtivo, a hibridação interespecífica é responsável pela produção de milhares de 

toneladas de peixes ao ano (Ibge, 2016). O tambaqui (Colossoma macropomum) junto 

com duas espécies de peixes amplamente utilizadas na aquicultura, que também 

pertencem à família Serrasalmidae, a pirapitinga (Piaractus brachypomus Cuvier, 1818) 

e o pacu (Piaractus mesopotamicus Holmberg, 1887), três espécies muito importantes 
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comercialmente na aquicultura.(FAO, 2019). Porém, apesar do aparente bom resultado 

zootécnico da hibridação como método de melhoramento entre espécies nativas, existe 

uma séria preocupação com a possibilidade de escape e introgressão genética desses 

híbridos sobre as populações selvagens (Hashimoto et al., 2012, 2014), além do risco da 

implementação enganosa de híbridos não férteis no plantel de reprodutores, pela 

dificuldade de se diferenciar híbridos de espécies puras, principalmente nos estágios 

iniciais de vida (Hashimoto et al., 2011). Portanto, para evitar possíveis impactos, a 

aplicação de técnicas como a seleção e cruzamento dirigido entre indivíduos de uma 

mesma espécie com maior variabilidade genética se faz necessário, usando a 

variabilidade genética presente nestas populações é uma alternativa mais sustentável 

(Hilsdorf e Orfão, 2011). 

Vários fatores são importantes para que os programas de melhoramento por 

seleção conduzam a ganhos genéticos expressivos e duradouros. Dentre eles, é 

fundamental realizar um adequado programa de pré-melhoramento, principalmente por 

meio da avaliação da variabilidade genética inicial, que irá evitar os problemas 

decorrentes do estreitamento da base genética de certas espécies ou estoques (Ponzoni, 

2006). Estudos de variabilidade genética por meio de marcadores moleculares efetivos 

são necessários para a organização de uma estrutura de geração e análise de dados 

genéticos em longo prazo. A avaliação genética torna-se ainda mais importante diante 

das alterações nas frequências gênicas, e possibilidade de redução da variabilidade 

genética no processo de seleção de organismos geneticamente superiores, o que pode 

resultar no aumento da probabilidade de acasalamento de indivíduos aparentados e 

surgimento de genes deletérios, dizimando o potencial de linhagem da produção 

piscícola (Oliveira et al., 2011). 
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A piscicultura de água doce no Brasil é dividida em dois setores: a produção de 

alevinos e o cultivo de peixes engorda (Suplicy, 2007). Na década de 1980, a indústria 

do comércio de alevinos foi fortemente focada para fornecer peixes a empreendimentos 

de lazer ou repovoamento de represas. A produção de alevinos para a piscicultura 

comercial visando o abastecimento de restaurantes, supermercados e fábricas de 

processamento e filetagem só foram estabelecidos na década de 1990, o que trouxe 

consideráveis mudanças na demanda do consumidor (Suplicy, 2007). C. macropomun é 

um peixe com características muito particulares que a tornam adequada para a 

aquicultura, os avanços obtidos em sua reprodução, a facilidade de manejo, o rápido 

crescimento e a qualidade de sua carne, fizeram desta espécie uma das mais 

demandadas pelos mercados locais e regionais (BACA, 2015). Devido à sobreexplotação 

do tambaqui, a população selvagem diminuiu consideravelmente entre 1976 e 1996. 

Essa foi uma das razões para aumentar os esforços e desenvolver técnicas confiáveis de 

propagação dessa espécie para a produção de alevinos tanto para repovoamento quanto 

aquicultura (FAO, 2019). 

O tambaqui foi introduzido em locais fora de sua distribuição nativa, o que levou 

a um aumento na produção. Atualmente, o tambaqui e outras espécies de Serrasalmidae 

foram estendidas para a maioria dos países da América do Sul e Central e em alguns 

países do Caribe e vários países da Ásia, particularmente China, Indonésia, Malásia, 

Mianmar e Vietnã. (FAO, 2019). No Brasil há uma crescente exigência por peixes de 

melhor qualidade, o que mostra à necessidade do estabelecimento de estratégias de 

manejo genético para as pisciculturas nacionais, principalmente para os produtores de 

alevinos, que é considerado a base deste setor. 
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6. Conclusão

A prospecção de recursos genéticos em programas de pré-melhoramento do 

tambaqui é um dos temas prioritários para ser focada na aquicultura nacional, pois esta 

espécie tem alta importância econômica para piscicultura nacional e mundial e, 

atualmente, há uma crescente demanda do consumidor por produtos de melhor 

qualidade. A identificação de SNPs por NGS são fundamentais para conhecimento da 

estrutura genética de populações naturais e cultivadas, e realização de análises de 

diversidade genética das espécies não modelo, fornecendo melhor controle sobre o 

direcionamento das famílias nos acasalamentos em programas de manejo genético.  

De maneira geral, os resultados deste estudo permitem conhecer um contexto de 

como os recursos genéticos do tambaqui são encontrados em diferentes locais da 

América do Sul, com o objetivo de fornecer informações úteis para a realização da 

prática produtiva e torná-la mais eficiente e rentável a produção, além de ajudar a 

reduzir a pressão da pesca sofrida por esta espécie, ajudando sua conservação. 

Em conclusão, será possível orientar um programa de melhoramento genético 

adequado para o tambaqui, como tem sido feito para outras espécies da piscicultura 

mundial, como salmão, catfish, carpa e tilápia. 
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