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Resumo

Tambaqui (Colossoma macropomum) € o peixe neotropical mais importante da aquicultura de 4gua doce
na América do Sul. Surtos da doenca causados pela bactéria Aeromonas hydrophila resultam em perdas
significativas para a producdo de tambaqui. Além disso, 0 aumento da producdo dessa espécie em
aquicultura é limitado pela falta de programas de melhoramento genético, especialmente para
caracteristicas de resisténcia a doencas e rendimento de filé. O objetivo desse estudo foi caracterizar o
desempenho zootécnico de familias de tambaqui C. macropomum para resisténcia a Aeromonas
hydrophila e caracteristicas de crescimento/rendimento de filé, por meio de genética gquantitativa e
associacdo gendmica de SNPs (single nucleotide polymorphisms). Primeiramente, os resultados dos
parametros genéticos para resisténcia a A. hydrophila e a correlagéo genética com o ganho de peso diario
em juvenis de tambaqui demonstraram que é possivel incluir essas caracteristicas em programas de
melhoramento seletivo. Em seguida, para avancar com as analises genémicas, foi desenvolvido um
denso SNP array para o tambaqui, com a caracterizacdo de 30 mil SNPs candidatos para a plataforma
de genotipagem Axiom/ThermoFischer (30K SerraSNP array). Apds essa etapa, foi investigado a
arquitetura genética da resisténcia a A. hydrophila em tambaqui por um estudo de associacao do genoma
(GWAS) para identificar loci de caracteristicas quantitativas (QTLS) e genes putativos associados a esta
caracteristica em tambaqui. Um denso mapa de ligacdo foi desenvolvido para o tambaqui usando 0s
dados do gendtipo; resultando em 17.374 SNPs distribuidos em 27 grupos de ligacdo. A anéalise GWAS
identificou varios QTLs candidatos associados a resisténcia de A. hydrophila, distribuidos em seis
grupos de ligacdo. Varios genes candidatos relacionados a resposta imune foram localizados proximos
aos QTLs putativos. Em relacdo as caracteristicas de crescimento/rendimento, as analises de genética
guantitativa revelaram moderada-alta herdabilidades, o que demonstra que estdo sob moderado controle
genético e devem responder a selegdo genética. Uma abordagem de deep learning e sistema de viséo
computacional (CVS) também foi validada para obter as medidas morfométricas do tambaqui em larga
escala e de forma automatizada. As analises de GWAS para essas caracteristicas confirmaram que estéo
sob controle poligénico, com a identificacdo de apenas alguns QTLs com significancia estatistica. Em
conclusdo, ambas as caracteristicas avaliadas neste estudo, resisténcia a A. hydrophila e caracteristicas
de crescimento e rendimento corp6reo, demonstram estar sob controle genético e influenciadas por

varias regifes gendmicas, e podem ser inseridas em programas de melhoramento para tambaqui.

Palavras-Chave: tambaqui, SerraSNP array, desafio bacteriano, crescimento, SNPs associados.
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Abstract

Tambaqui (Colossoma macropomum) is the most important neotropical fish in freshwater
aquaculture in South America. Disease outbreaks caused by the bacteria Aeromonas hydrophila
result in significant losses for tambaqui production. Furthermore, the increase in production of
this species in aquaculture is limited by the lack of genetic improvement programs, especially for
disease resistance traits and fillet yield. The objective of this study was to characterize the
performance of tambaqui C. macropomum families for resistance to Aeromonas hydrophila and
fillet growth/yield traits, through quantitative genetics and genomic association of SNPs (single
nucleotide polymorphisms). First, the results of genetic parameters for resistance to A. hydrophila
and the genetic correlation with daily weight gain in tambaqui juveniles demonstrated that it is
possible to include these traits in selective breeding programs. Then, to proceed with genomic
analyses, a dense SNP array for tambaqui was developed, with the characterization of 30,000
candidate SNPs for the Axiom/ThermoFischer genotyping platform (30K SerraSNP array). After
this, the genetic architecture of resistance to A. hydrophila in tambaqui was investigated by a
genome-wide association study (GWAS) to identify quantitative trait loci (QTLSs) and putative
genes associated with this trait in tambaqui. A dense linkage map was developed for tambaqui
using genotype data; resulting in 17,374 SNPs distributed in 27 linkage groups. GWAS analysis
identified several candidate QTLs associated with A. hydrophila resistance, distributed into six
linkage groups. Several candidate genes related to the immune response were located close to the
putative QTLs. Regarding growth/yield traits, quantitative genetic analysis revealed moderate-
high heritability, which demonstrates that they are under moderate genetic control and must
respond to genetic selection. A deep learning approach and computer vision system (CVS) was
also validated to obtain the morphometric measurements of tambaqui on a large scale and in an
automated way. GWAS analyzes for these traits confirmed that they are under polygenic control,
with the identification of only a few QTLs with statistical significance. In conclusion, both traits
evaluated in this study, resistance to A. hydrophila and growth and body yield traits, demonstrate
to be under genetic control and influenced by several genomic regions, and can be included in

improvement programs for tambaqui.

Keyword: tambaqui, SerraSNP array, bacterial challenge, growth, associated SNPs.
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1. Introducéo Geral
1.1 Producéo aquicola e caracterizacdo do tambaqui Colossoma macropomum

Segundo dados da Food and Agriculture Organization of the United Nations
(FAO), em 2018, a producéo total da aquicultura foi de 82 milhdes de toneladas (FAO,
2020). De forma geral, a Asia foi a que mais contribuiu com a producdo de peixes
cultivados para consumo humano, e o Brasil encontra-se em 13° lugar dos paises que
mais contribuiram com a aquicultura mundial (FAO, 2020). Além disso, em termos de
aquicultura de agua doce, o Brasil ocupa a oitava posicdo no ranking global, com valores
mais baixos apenas em relacdo a China, India, Indonésia, Vietna, Bangladesh, Egito e
Mianmar (FAO, 2020). A aquicultura brasileira apresentou expressivo avango nos
ultimos anos e, em 2018, segundo dados do IBGE (Instituto Brasileiro de Geografia e
Estatistica), atingiu um valor de producdo de R$ 3,3 bilhGes. A produgdo total de peixes
foi de 519,3 mil toneladas em 2018, representando um aumento de 3,4% em relacdo ao
ano anterior (IBGE, 2019).

O tambaqui Colossoma macropomum (Cuvier, 1818) é um peixe neotropical e
corresponde ao maior peixe da ordem Characiformes da bacia Amazdnica. Esta espécie
pode medir até um metro de comprimento, pesar 30 kg, e se alimenta principalmente de
frutos, sementes e zooplancton (Gouding and Carvalho, 1982). Esta espécie € amplamente
distribuida nos rios Amazonas e Orinoco (Jégu, 2003), com ocorréncia natural no Brasil,
Venezuela, Colémbia, Peru e Bolivia (Araujo-Lima e Goulding, 1997).

Em termos de produgéo na aquicultura, o tambaqui é a espécie nativa da América
do Sul mais cultivada nas pisciculturas. No Brasil, estd em segundo lugar no ranking das
espécies mais produzidas, atras somente da tilapia (IBGE, 2019). Em 2018, a producéo
nacional alcangou o valor de 102 mil toneladas. Além disso, o tambaqui é utilizado para

cruzamentos com outras espécies de Serrasalmidae (Piaractus mesopotamicus e

6
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Piaractus brachypomus), resultando em hibridos interespecificos, que sd@o muito
utilizados nas regides Centro-Oeste e Sudeste (Hashimoto et al., 2012).

Além da aceitacdo de mercado, caracteristicas produtivas e adaptacdes favoraveis
aos sistemas de cultivo, o destaque do tambaqui se deve especialmente aos avangos em
pesquisa e estudos cientificos (Gomes et al., 2010; Oliveira et al., 2012). Por isso, €
considerado o principal peixe nativo da aquicultura sul-americana e, desta forma, uma
espécie alvo para programas de melhoramento genético, que ja tem sido feito por

universidades, centros de pesquisa e empresas, especialmente no Brasil.
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3.3.5 Concluséo

A fim de melhorar a selecdo para resisténcia a doengas em tambaqui, geramos e
aplicamos ferramentas gendmicas para entender a arquitetura gendmica de resisténcia
contra A. hydrophila através da construgdo de um mapa de ligacdo e analise GWAS.
Nossos resultados indicam que a resisténcia de A. hydrophila estéa sob controle poligénico
em tambaqui e mais estudos sdo necessarios para validar se 0s genes putativos
encontrados aqui desempenham um papel na variacdo genética para resisténcia. A
implementacdo da selecdo assistida por marcadores provavelmente ndo é a abordagem
mais eficiente para melhorar a resisténcia contra A. hydrophila em tambaqui, ao contrario

do que foi sugerido para bagres em um estudo GWAS semelhante [19]. A selecéo

74
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