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RESUMO 

O Tambaqui (Colossoma macropomum) é a principal espécie nativa produzida na 

América latina, contudo sua produção é afetada pela infestação do parasita 

Ichthyophthirius multifiliis, o que causa surtos de mortalidade resultando em 

importantes perdas econômicas. Os tratamentos atuais têm sido ineficazes para o 

controle desta doença e muitas vezes resultam poluentes para o meio ambiente. 

Diante desta perspectiva, a seleção genética para resistência ao I. multifiliis é uma 

proposta sustentável, pois resultaria numa prática com menor contaminação ao 

meio ambiente e muito mais eficiente a longo prazo na produção do tambaqui. O 

objetivo do presente trabalho foi estimar parâmetros genéticos da resistência ao I. 

multifiliis, além da integração de análises genômicas para a genotipagem de 

polimorfismos de nucleotídeo único (SNPs) correlacionados com esta 

característica. Para isto, foram formadas 8 famílias de tambaqui, as quais foram 

desafiadas por um experimento de coabitação com o parasita I. multifiliis. As 

variáveis analisadas foram a sobrevivência (SS), o tempo de morte (TD) e a carga 

parasitária (PL).  Obteve-se variação fenotípica significativa entre as famílias para 

o SS (16 a 100%) e o TD (217 a 254 horas pós coabitação). Além do mais, foram 

estimados altos valores de herdabilidade para SS e TD (0,46 ± 0,09 e 0,60 ± 0,18, 

respectivamente). No entanto, não tivemos valores significativos para PL. Após 

várias etapas de filtragem, a genotipagem do SNP por dupla digestão do DNA 

associado ao sítio de restrição (ddRAD-seq) revelou um total de 7.717 SNPs em 

119 indivíduos, que foram usados para GWAS pelo GBLUP de etapa única 

(ssGBLUP) e método de Bonferroni. As análises genômicas resultaram em quatro 

SNPs sugestivos detectados (três para TD e um para PL) em quatro grupos de 

ligação (2, 9, 11 e 20) que cruzaram o limiar de Bonferroni em todo o cromossomo. 
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Esses SNPs foram aplicados para mapear QTLs, encontrando 11 genes candidatos 

(abcf3, znf830, ccr9, gli3, ackr4, tbata, ndr2, tgfbr3, nhej1, znf644b, cldn10a) que 

provavelmente estão envolvidos na resistência à infestação por I. multifiliis. Os 

resultados apresentados neste estudo sugerem que a resistência a I. multifiliis em 

tambaqui pode ser melhorada através de programas de melhoramento genético e 

esta característica é considerada poligênica com várias regiões genômicas de 

menor efeito afetando a variância genética total. 
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ABSTRACT 

Tambaqui (Colossoma macropomum) is the principal native species produced in 

Latin America, however, its production is affected by the infestation of the parasite 

Ichthyophthirius multifiliis, which causes outbreaks of mortality that result in 

significant economic losses. Current treatments have been ineffective in controlling 

this disease and often result in pollutants for the environment. Due to this 

perspective, genetic selection for resistance to I. multifiliis is a sustainable approach 

and efficient in long term to the production of tambaqui, as it results in less damage 

to the environment. The aim of this investigation was: 1) to estimate the genetic 

parameters of resistance to I. multifiliis in tambaqui, by a controlled experimental 

challenge; 2) to analyze the genetic architecture of the resistance to I. multifiliis in 

tambaqui, by genome wide association study (GWAS) using single nucleotide 

polymorphisms (SNPs). Eight full-sib families of tambaqui were experimentally 

analyzed by a cohabitation challenge with the parasite I. multifiliis. The resistant 

traits analyzed were survival status (SS), time of death (TD) and parasite load (PL). 

A significant phenotypic variation was obtained between the families for SS (16 to 

100%) and TD (217 to 254 hours after cohabitation). High heritability values were 

estimated for SS and TD (0.46 ± 0.09 and 0.60 ± 0.18, respectively). However, we 

did not have significant heritability values for PL. After several filtering steps, the 

SNP genotyping by double-digest restriction-site associated DNA (ddRAD-seq) 

revealed a total of 7.717 SNPs in 119 individuals, which were used for GWAS by 

the single-step GBLUP (ssGBLUP) and Bonferroni method. The genomics analyzes 

resulted in four suggestive SNPs detected (three for TD and one for PL) in four 

linkage groups (2, 9, 11 and 20) that crossed the chromosome-wide Bonferroni 

threshold. These SNPs were applied to map QTLs, finding 11 candidate genes 
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(abcf3, znf830, ccr9, gli3, ackr4, tbata, ndr2, tgfbr3, nhej1, znf644b, cldn10a) that 

are likely to be involved in resistance to infestation by I. multifiliis. The results 

presented in this study suggest that resistance to I. multifiliis in tambaqui can be 

improved through genetic improvement programs and this trait is considered 

polygenic with several genomic regions of minor effect affecting the total genetic 

variance. 
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Aspectos gerais 

 

Com o crescimento da população e a consciência pelo consumo de 

alimentos saudáveis, a demanda global de produtos derivados de pescado tem sido 

prioridade nas últimas décadas (Bacher, 2015; Thilsted et al., 2016). Atualmente, 

os peixes constituem uma fonte essencial de alimentos nutritivos e fornecem 

aproximadamente 17% da proteína animal na dieta de grande parte da população 

mundial. O consumo mundial estimado de peixe continua aumentando, atingindo 

uma máxima histórica de 20,5 kg/capita/ano, em 2018 aproximadamente 87% da 

produção pesqueira mundial (156 milhões de toneladas) foi destinada para o 

consumo humano (FAO, 2020).  Isto foi possível devido ao aumento da aquicultura 

com suprimento relativamente estável da pesca de captura. 

Em 2018, o aporte da pesca continuou sendo maior que à aquicultura (54% 

e 46%, respectivamente), isto devido à captura de organismos marinhos (87,55%) 

(FAO, 2020). Contudo, este setor teve uma estagnação na produção, já que os 

ecossistemas aquáticos estão sendo fortemente afetados pela poluição e 

degradação ambiental, além da sobre-exploração dos recursos em níveis 

biologicamente insustentáveis. Nestas circunstancias, para poder abastecer a 

demanda do mercado, a produção de alimentos aquáticos deixou de ser baseada 

principalmente na captura para enfocar-se na criação de um número crescente de 

espécies cultivadas (FAO, 2020). Em consequência, a aquicultura está sendo o 

setor produtor de proteína animal que mais cresce no mundo (Olesen et al., 2011) 

e chegou a superar a produção de carne bovina em 2011 (Larsen e Roney, 2013).  
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A produção mundial da aquicultura atingiu 82,3 milhões de toneladas em 

2018, sendo que 30,8 milhões de toneladas foram produtos da aquicultura marinha 

(37,5%) e 51,3 milhões de toneladas da aquicultura continental (62,5%). O principal 

produto da aquicultura continental são peixes, os quais representam 91,6% do total 

deste tipo de produção (47 milhões de toneladas) (FAO, 2020). Isto demostra a 

importância significativa da criação e comercialização de peixes da aquicultura 

continental para a produção global (Thilsted et al., 2016). A China lidera o ranking 

na piscicultura continental, com uma produção de 25,4 milhões de toneladas em 

2018. Neste cenário, Brasil ocupou o oitavo lugar em nível mundial, com uma 

produção de 529,6 mil toneladas de peixes em 2019, observando-se um 

crescimento de 1,7% em relação ao ano anterior (IBGE, 2020).  

O Brasil é o principal produtor de peixes continentais da América Latina 

(Valladão et al., 2018; Saint-Paul, 2017); esta produção representa 67,5% do total 

da aquicultura nacional (IBGE, 2020). Isto devido a que possui mais de dois milhões 

de hectares de pântanos, reservatórios e estuários adequados para a aquicultura 

(Saint-Paul, 2017), ainda dispõe de uma rica biodiversidade de peixes, do qual 

aproximadamente 40 espécies nativas são utilizadas para aquicultura nacional 

(Godinho, 2007). O Brasil é, portanto, o único país latino-americano com uma 

parcela significativa de espécies nativas em sua indústria de aquicultura (Pincinato 

e Asche, 2016). Entretanto, a participação destas espécies nativas fica abaixo dos 

40% (Saint-Paul, 2017; Sidra, 2020), sendo que a maioria dos cultivos são 

realizadas com espécies exóticas, destacando-se a tilápia (Oreochromis sp.), com 

61.1 % da produção total nacional (IBGE, 2020).  

A tilápia domina o mercado nacional porque possui pesquisas relacionadas 

à pacotes tecnológicos para melhorar sua produção, destacando-se as técnicas de 
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melhoramento genético como a principal ferramenta para cumprir este objetivo, 

garantindo assim o contínuo crescimento e a viabilidade de sua cadeia produtiva 

(Gjedrem et al., 2012). Por exemplo, a tilápia GIFT (Genétically Improved Farmed 

Tilapia), vem ganhando cada vez mais espaço no mercado, pois após cinco 

gerações melhorou seu desempenho de crescimento em 88% (Bentsen et al., 

2017). Este panorama revela a necessidade de programas de melhoramento e 

inovação genética em espécies nativas do Brasil, como o tambaqui (Colossoma 

macropomum) para que também possam suprir a demanda de pescado com 

qualidade.  

 

Caracterização da espécie Colossoma macropomum 

A espécie C. macropomum (Cuvier, 1818) (Figura 1), pertence à ordem 

Characiformes e a família Serrasalmidae, é um peixe conhecido popularmente 

como “tambaqui” (Brasil), “gamitana” (Perú), “cachama” ou “morocoto” (Venezuela) 

e “cachama negra” (Colombia) (Campos, 2015). É nativo das bacias dos rios 

Amazonas e Orinoco (Gomes et al., 2010). Na natureza pode chegar a medir 1 m 

e pesar 30 kg (Goulding & Carvalho, 1982), portanto, é considerado o segundo 

maior peixe de escamas das águas continentais amazônicas (Gomes et al., 2010). 

São onívoros com preferência frugívora (Gomes et al., 2010). Os exemplares desta 

espécie caracterizam-se por apresentar corpo robusto com formato arredondado, 

dorso alto e região das costelas ampla. A maturidade sexual ocorre aos 3-4 anos, 

apresentam desova total, sendo caracterizado por um período de reprodução que 

atinge o seu ápice nos meses de outubro a janeiro, épocas de temperaturas mais 

altas e maior incidência de chuvas (Campos, 2015). É considerado um peixe 

reofílico, realiza migrações sazonais dos lagos de várzea para a alimentação e 
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reprodução (Godinho et al., 2010).  Devido a seu comportamento migratório, esta 

espécie pode formar uma população panmítica na bacia Amazônica (Santos et al., 

2007), por isso, as populações de tambaqui poderão ser afetadas negativamente 

pela instalação e construção de hidrelétricas na bacia Amazônica (Godinho et al., 

2010). 

 

  Figura 1. Imagem representativa da espécie C. macropomum (Tambaqui). 

 

O tambaqui é um dos principais recursos explorados pela pesca extrativa na 

região Norte do Brasil, e os estoques desse peixe já são considerados sobre-

explotados ou ameaçados de sobre-explotação e, em consequência foi proibido, 

anualmente, a pesca desta espécie desde outubro até março de acordo a Instrução 

Normativa do Ministério do Meio Ambiente (MMA, nº 05/2004 e MMA, n°35/2005, 

respectivamente). Assim, o cultivo e melhoramento desta espécie é uma alternativa 
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para suprir a demanda do mercado consumidor e uma estratégia para auxiliar na 

redução da pressão de pesca sobre as populações naturais. 

O cultivo de tambaqui torna-se favorável, pois apresenta fácil aceitação às 

rações artificiais com pouco ou nenhum ingrediente de origem animal (Valladão et 

al., 2018).  Adicionalmente, apresenta alta rusticidade, crescimento rápido, alta 

produtividade e é bem apreciado na culinária local e internacional (Campos, 2015; 

Valladão et al., 2018). Estas características zootécnicas fazem que esta espécie 

seja alvo na produção da América Latina, sendo cultivada em países como Bolivia, 

Brasil, Colombia, Peru, Equador e Venezuela (Campos, 2015; Valladão et al., 

2018). Ademais, estão começando a produção em outros países como Republica 

Dominicana, Guiana, Panamá e Suriname (Woynárovich e Van Anrooy, 2019) 

Em termos de produção na aquicultura brasileira, nas últimas décadas, o 

tambaqui tornou-se a principal espécie nativa e a segunda espécie mais produzida 

em nível nacional (IBGE, 2020). Em 2019, a produção de tambaqui alcançou o valor 

de 101,1 mil toneladas, o que representou 19,1 % da produção total nacional (IBGE, 

2020). A maior produção se concentra na região do norte e nordeste (Garcia et al., 

2008, IBGE, 2020), devido à temperatura ideal de cultivo: 25 a 30 °C (Zaniboni-

Filho e Meurer, 1997). Já nas regiões do centro – oeste, sul e sudeste, onde as 

variações de temperatura durante as mudanças da estação são frequentes, o 

tambaqui é utilizado para cruzamentos com outras espécies de Serrasalmidae 

(Piaractus mesopotamicus e Piaractus brachypomus), resultando em híbridos 

interespecíficos (Hashimoto et al., 2012; Fernandes et al., 2018). Em 2019, os 

híbridos tambatinga (C. macropomum x P. brachypomus) e tambacu (C. 

macropomum x P. mesopotamicus) tiveram uma produção de 40,1 mil toneladas, o 

que representou o segundo maior valor para peixes nativos brasileiros (Sidra, 
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2020). Portanto, o tambaqui e seus híbridos têm contribuído com 26,7% da 

produção da aquicultura nacional. No entanto, os híbridos interespecíficos podem 

ser férteis e causar sérios riscos biológicos para populações naturais e cultivadas 

(Hashimoto et al., 2012).  

A principal limitação para a produção de tambaqui no sul do Brasil é a baixa 

tolerância à oscilação de temperatura durante as mudanças de estação (Zaniboni-

Filho e Meurer, 1997; Aguiar et al., 2018), que geralmente resulta em surtos de 

doenças, como a doença dos pontos brancos causada pelo protozoário ciliado 

Ichthyophthirius multifiliis (Martins et al., 2002; Matthews, 2005). 

 

Caracterização do parasita Ichthyophthirius multifiliis 

Ichthyophthirius multifiliis, popularmente chamado de “ictio” é um protozoário 

ciliado cosmopolita, que causa a parasitose chamada ictiofitiríase ou conhecida 

comumente como “doença dos pontos brancos” (Dickerson e Clark, 1998). O sinal 

clínico desta doença é caracterizado pela presença de pontos brancos ao longo do 

corpo (pele, nadadeiras, córnea, cabeça) e também nas brânquias dos peixes 

(Mattheus, 2005; Francis-Floyd et al., 2016) (Figura 2).  

O ciclo de vida do I. multifiliis é composto por várias fases (Mattheus, 2005; 

Francis-Floyd et al., 2016; Zaila et al., 2016). O teronte (forma infectante) é 

caracterizada por um protozoário de vida livre (30 x 50 μm) que inicia a infestação, 

pois penetra no tecido cutâneo e nas brânquias dos peixes. Após penetrar no 

hospedeiro, este torna-se um trofonte (forma parasitária) o qual se alimenta e 

desenvolve (800 a 1000 μm) nestes tecidos, causando os efeitos nocivos. O 

parasito maduro deixa o hospedeiro (Figura 2C) e se diferencia em tomonte (forma 
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reprodutiva assexuada), o qual irá secretar um cisto de proteção. Os tomontes 

encistados se mantêm na água ou se fixam em substratos, até que as condições 

ambientais sejam favoráveis, momento no qual ocorrem divisões dentro deles 

formando de 500 a 1000 células-filhas, chamadas de tomitos. Os tomitos, por sua 

vez, são liberados e irão se diferenciar em terontes infectantes, os quais nadarão 

em busca de um novo hospedeiro susceptível para completar um novo ciclo 

(Buchmann et al., 2001; Ling et al., 2010). 

 

Figura 2. Branquias de peixes infectadas com o parasita Ichthyophthirius multifiliis 

(Pontos brancos) (A), Fotos em microscópio de varredura de brânquias infectadas 

com trofontes de I. multifiliis (*) (B), Trofonte saindo do tecido epitelial das brânquias 

(C).  

 

O ciclo do I. multifiliis é direto ou monoxênico, ou seja, não depende da 

presença de hospedeiro intermediário para seu desenvolvimento direto (Figura 3) 

(Matthews, 2005; Francis-Floyd et al., 2016; Zaila et al., 2016). Além disso, é 

dependente da temperatura da água, observando-se um melhor desenvolvimento 

das fases nas temperaturas que variam entre 17 e 25 °C (Aihua e Buchmann, 2001; 

Matthews, 2005). Por isso, em lugares com climas tropicais, surtos de ictio surgem 
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frente a queda brusca de temperatura (Matthews, 2005), o que ocasiona estresse 

nos peixes, assim este parasita oportunista aproveita esta baixa na imunidade para 

se instalar no hospedeiro.  

 

Figura 3. O ciclo de vida do Ichthyophthirius multifiliis. Adaptado de Coyne  et al. 

(2012).  

 

I. multifiliis causa mortalidade na produção de peixes de água doce em nível 

mundial (Osman et al. 2009), dado que se multiplica rapidamente (Buchmann et al., 

2001), é altamente contagioso sendo transmitido por cohabitação (Xu, et al., 2007; 

Valladão et al., 2016) e não apresenta especificidade de hospedeiros, afetando 

espécies cultivadas e silvestres (Sigh et al., 2004; Santos et al., 2013; Zago et al., 

2014; Valladão et al., 2016; Xu et al., 2017).  
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Alguns dos principais tratamentos utilizados para combater este parasita são 

produtos químicos (Srivastava et al., 2004; Farmer et al., 2013) que estão sendo 

banidos pois causam efeitos indesejáveis no meio ambiente (Rico e Van den Brink, 

2014). Na procura de alternativas mais sustentáveis (Olesen et al., 2010) encontra-

se medicamentos fitoterápicos (Valladão et al., 2016), que mesmo dando um 

resultado positivo ainda não são viáveis por não ser rentáveis numa produção 

extensiva; também encontra-se o uso de antígenos (Wang et al., 2002; Xu et al., 

2009b), vacinas com terontes vivos (Xu et al., 2008; Moreira et al., 2017; Xu et al., 

2017) e vacinas com trofontes inativos (Xu et al., 2009a), mas são técnicas que 

ainda não deram um resultado promissor,  além do mais, não há provas que esta 

imunidade  seja transmitida às próximas gerações aumentando o custo na 

produção em cada geração (Xiong et al., 2017).  

Portanto, não existem estratégias eficazes atualmente disponíveis para 

controlar e prevenir a infecção por I. multifiliis em longo prazo, o que mostra a 

necessidade da utilização de indivíduos geneticamente superiores que apresentem 

desempenho superior em condições ambientais específicas. Assim, a reprodução 

seletiva dirigida a doenças proporciona uma alternativa eficiente para controlar 

parasitismos em produções intensivas onde o estresse é inevitável e a transferência 

de patógenos é iminente (Gjedrem, 2012), sendo considerada uma das principais 

medidas preventivas que podem ser usadas para melhorar a sobrevivência a longo 

prazo (Gjedrem, 2000; Hulata, 2001). Isto é de suma importância para aprimorar as 

condições de bem-estar dos animais e, simultaneamente, aumentar a produtividade 

das pisciculturas e diminuir os custos de produção (Ødegård et al., 2011; Olesen et 

al., 2011; Vieira e Oliveira, 2015).  
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Genética quantitativa na aquicultura - Foco na resistência a 

doença 

O rápido desenvolvimento da aquicultura implicou na intensificação da 

produção, muitas vezes desordenada e sem controle sanitário, o que acrescentou 

a ocorrência de doenças transmitidas por bactérias, vírus, fungos e parasitas 

(Gjedrem, 2015). Em consequência, geram-se prejuízos econômicos devido aos 

custos dos tratamentos, as medidas de controle da doença e a perda da produção 

(Elaswad e Dunham, 2018). Por tanto, o sucesso dos sistemas de produção 

aquícola depende, em grande parte, do controle das doenças infecciosas (Yáñez 

and Martínez, 2010). A redução na ocorrência e gravidade de doenças melhoraria 

a produtividade, lucratividade, eficiência e bem-estar dos peixes (Elaswad e 

Dunham, 2018). Assim, é importante a realização de pesquisas tecnológicas e 

utilização de novas ferramentas genéticas para superar os entraves e assegurar 

uma produção continua e melhorada dos estoques.  

Medicamentos e vacinas foram desenvolvidos para a prevenção e controle 

de doenças, no entanto, as mortalidades por doenças ainda é relativamente alta 

(Gjedrem, 2015). Além do mais, estes tratamentos são muitas vezes poluentes, 

caros e parcialmente eficazes, e o seu uso irrestrito pode gerar linhagens de 

patógenos resistentes (Houston, 2017). Frente a isto, os programas de 

melhoramento genético resultam como uma estratégia viável e potencialmente 

mais sustentável para o controle de surtos de doenças a longo prazo (Bishop e 

Woolliams, 2014), o que tem permitido melhorar a situação sanitária dos peixes.   

Os investimentos em programas de melhoramento genético dirigidos à 

resistência a doenças bem planejados e gerenciados são únicos, pois fornecem 
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alguma medida de proteção para os estágios iniciais, especialmente os de alevinos 

(Gjedrem, 2015) mantendo uma alta taxa de sobrevivência (Ødegård et al., 2011). 

Os ganhos genéticos obtidos nesses programas são cumulativas e permanentes 

(Bishop e Woolliams, 2014; Gjedrem et al., 2012), posto que exploram a ocorrência 

natural da variação genética quantitativa para resistência a doenças (Yáñez and 

Martínez, 2010; Houston, 2017), a qual pode ser herdado pelas gerações futuras. 

Nas últimas décadas foram realizados vários experimentos de desafio 

baseados em teste de sobrevivência a patógenos específicos para buscar 

estimativas confiáveis de seleção de famílias resistentes às doenças (Gjedrem, 

2015). Os resultados dos testes de desafio são promissores e a herdabilidade da 

taxa de sobrevivência é geralmente alta (Gjedrem, 2000; Ødegard, et al., 2011; 

Yáñez and Martínez, 2010; Yáñez et al., 2014; Gjedrem e Rye, 2018). A maioria 

desses estudos abordam a resistência a bactérias e vírus (Barría et al., 2018; 

Bassini et al., 2019; Sukhavachana et al., 2019; Wang et al., 2019; Ariede et al., 

2020; Jia et al., 2020; Mastrochirico-Filho et al., 2020). Em relação aos parasitas, o 

número de estudos é limitado e a maioria está dirigido a parasitas que afetam 

salmonídeos, como: Caligus rogercresseyi (Tsai et al., 2016; Correa et al., 2017; 

Robledo et al., 2019) e Neoparamoeba perurans (Taylor et al., 2009; Lillehammer 

et al., 2019) 

As herdabilidades para características de resistência (sobrevivência, tempo 

de morte e carga parasitária) de tais estudos tem variado de baixa a moderada. 

Estudos envolvendo desafios com Neoparamoeba perurans mostraram valores de 

herdabilidade variando entre 0,07 e 0,49 (Taylor et al., 2009; Robledo et al., 2018; 

Bois et al., 2019; Lillehammer et al., 2019; Aslam et al., 2020). Estimativas 

semelhantes foram obtidas para resistência ao hospedeiro a Caligus rogercresseyi 
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~ 0,12 a 0,33 (Yáñez et al., 2014; Tsai et al. 2016; Correa et al., 2017; Robledo et 

al., 2018). Da mesma forma, pesquisas sobre resistência natural a outros parasitas 

como Gyrodactylus salaris, Tetracapsuloides bryosalmonae e Ichthyophthirius 

multifiliis também mostraram valores de herdabilidade que variam de moderados a 

altos (0,32 a 0,60) (Salte et al. 2010; Ahmad et al., 2018; Lira et al., 2020). 

Aplicação da genômica na aquicultura - Foco na resistência 

a doença 

A genômica está crescendo rapidamente à medida que a tecnologia de 

sequenciamento está melhorando. O uso das tecnologias de sequenciamento de 

nova geração (NGS) se tornou uma opção interessante, uma vez que permitem o 

sequenciamento de milhões de pares de base de qualquer organismos, inclusive 

de espécies não modelos, em curto período de tempo e a custos reduzidos (Miller 

et al., 2009; Kumar e Kocour, 2017). 

Embora os custos de sequenciamento estejam caindo gradativamente, o 

sequenciamento, análise e a comparação de genomas inteiros ainda são custosas, 

pela enorme complexidade e demanda computacional exigida. Desta forma, 

estratégias que permitam análises e comparações representativas, são de amplo 

interesse. O RAD-seq (Restriction-site associated DNA sequencing) é uma 

estratégia de sequenciamento de genoma fracionário que utiliza enzimas de 

restrição e sequenciamento das regiões adjacentes aos cortes destas enzimas 

(Baird et al., 2008), reduzindo a necessidade de altas coberturas de 

sequenciamento. A vantagem desta técnica é que é possível formar um pool de 

uma grande quantidade de amostras a qual pode ser sequenciada de uma vez só 

(Andrews et al., 2016).  
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Uma variação para o RAD-seq é o ddRAD (double digestion Restriction 

Associated DNA sequencing), que é caracterizada pelo uso de duas enzimas de 

restrição que permite que os tamanhos dos fragmentos genômicos fiquem mais 

precisos, além do mais diminui os custo na elaboração de bibliotecas (Peterson et 

al., 2012). Este método é usado para a descoberta e genotipagem de SNPs (Single 

Nucleotide Polymorphisms) (Kumar e Kocour, 2017). Os SNPs são polimorfismos, 

presentes em no mínimo 1% da população, que afetam somente uma base na 

sequência do genoma. São os polimorfismos mais abundantes e amplamente 

distribuídos nos genomas, podendo estar presentes em praticamente todos os loci 

gênicos (Perkel, 2008). Também revelam variações ocultas não detectadas com 

outros marcadores (Vignal et al., 2008). Por todas estas características, os SNPs 

são ideais para a busca de características quantitativas (QTLs) e facilitar a 

identificação de genes responsáveis por características de desempenho 

superiores.  

Uma das principais estratégias para a descoberta dos QTLs é o estudo de 

associação genômica ampla (GWAS). O GWAS identifica as variações no genoma 

(SNPs) e as associa com o características quantitativas de interesse (QTLs) com 

base no desequilíbrio de ligação (Cantor et al., 2010). Os resultados obtidos do 

mapeamento QTL e GWAS podem ser usados para programas de melhoramento 

seletivo através da seleção assistida por marcadores (MAS) ou seleção genômica 

(Yáñez e Martínez, 2010; Yáñez et al., 2014; Kumar e Kocour, 2017). 

Estudos de MAS e seleção genômica são particularmente úteis para serem 

direcionados a características que são difíceis ou impossível de medir diretamente 

sobre os candidatos de seleção (Yáñez et al., 2014; Ødegård et al., 2014). Um dos 

exemplos bem-sucedido de análises de QTL é o caso de resistência à infecção da 
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necrose pancreática no salmão do Atlântico, a qual foi realizada por dos estudos 

independentes na Escócia e na Noruega, onde identificaram que um único QTL 

explicava mais de 80% da variação genética da resistência (Houston et al., 2008; 

Moen et al., 2009), o que permitiu diminuir as altas taxas de mortalidade (mais de 

90%) para perto de zero (Houston et al., 2020). Esta descoberta representa um 

exemplo bem-sucedido de controle da doença, e mostra a importância das 

ferramentas genômicas para o desenvolvimento da aquicultura mundial. O GWAS 

tem sido utilizado para várias características economicamente importantes para a 

aquicultura, incluindo características de crescimento (Gutierrez et al., 2015; Li et al., 

2018; Yoshida et al., 2019; Zhou et al., 2019; Ali et al., 2020; Yang et al., 2020), 

determinação sexual (Bao et al., 2019; Cáceres et al., 2019; Gabián et al., 2019; 

Lin et al., 2020), resistência a doenças (Aslam et al., 2020; Jia et al., 2020; 

Mastrochirico et al., 2020; Yang et al., 2021), entre outros.  

É necessário que estas práticas de uso de SNPs para associação com 

características de interesse zootécnico sejam aplicadas nas espécies nativas do 

Brasil, em especial no tambaqui, pois permitirá acelerar a produção aquícola 

nacional, aumentando a produtividade de uma maneira mais sustentável. Além do 

mais, permitirão identificar regiões genômicas de interesse comercial, por exemplo, 

relacionadas à resistência a doenças, com o objetivo de direcionar programas de 

melhoramento genético por seleção assistida por marcadores ou seleção 

genômica, a fim de evitar problemas decorrentes na produção. 

Objetivos: 

Geral 
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O objetivo do presente estudo foi explorar a arquitetura genética da 

resistência do tambaqui contra I. multifillis e investigar o potencial da seleção 

genômica para possivelmente acelerar o melhoramento genético. 

Específicos 

Estimar os componentes de variância e herdabilidade para resistência a I. 

multifillis em oito familias de tambaqui, por médio de um desafio experimental de 

coabitação.  

Mapear QTL (loci de características quantitativas) associados à resistência 

a I. multifiliis em tambaqui por GWAS (estudo de associação genômica ampla). 
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CONSIDERAÇÕES FINAIS 

Ichthyophthirius multifiliis é um protozoário ciliado disseminado 

mundialmente, que atua como parasita de peixes com baixíssima especificidade de 

hospedeiro, sendo considerado uma das ameaças mais severas à produção de 

peixes de água doce. Os tratamentos disponíveis contra esse parasita são caros, 

laboriosos, estressantes para os peixes e podem poluir o meio ambiente.  O 

melhoramento genético pode ser um método eficiente para controlar doenças 

infecciosas a longo prazo, devido aos ganhos permanentes e acumulativos. Assim 

sendo, este trabalho é pioneiro no desenvolvimento de ferramentas genômicas para 

determinar a resistência natural a I. multifiliis no peixe Neotropical tambaqui 

(Colossoma macropomum).  

Após o experimento de coabitação, foi obtida variação fenotípica significativa 

relacionada à resistência à infestação de I. multifiliis nas famílias de tambaqui para 

as características de sobrevivência, tempo de morte e quantidade de parasita, além 

do mais, os altos valores de herdabilidade baseados no pedigree e nos dados 

genômico sugerem que o melhoramento seletivo para aumentar a resistência a I. 

multifiliis é plausível. 

As associações entre o marcador e características fenotípicas (GWAS) para 

identificação de regiões genômicas (QTLs) envolvidas na resistência natural à 

infestação de I. multifiliis em tambaqui, evidenciaram a natureza poligênica desta 

característica, pois trata-se de uma característica tipicamente controlada por vários 

genes, o que sugere que a seleção genômica é a abordagem mais eficiente para 

melhorar a resistência genética contra esse parasita em tambaqui.  




