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RESUMO GERAL

Este trabalho foi realizado com o objetivo de imputar o parentesco
genético em Serrasalmideos com parentesco desconhecido e predizer as
capacidades combinatorias geral e especifica. Foram adquiridos 96 alevinos de
duas pisciculturas comerciais, sendo 12 provenientes de cada um dos seguintes
grupos genéticos: pacu, pirapitinga, tambaqui, tambacu, tambatinga, patinga,
paqui e piraqui. Os animais foram distribuidos aleatoriamente em 16 caixas
d’agua (500 litros) em um sistema de recirculagdo de agua (28°C), onde foram
cultivados até 495 dias de idade, sendo pesados, submetidos a analise
morfométrica e processados. Para confirmar a identidade dos animais, foram
utilizados dois marcadores nucleares e um mitocondrial. As predicBes das
capacidades combinatérias das variaveis analisadas foram obtidas considerando
as informacGes da composicdo genética dos animais dada pela analise molecular,
sendo utilizados modelos mistos com mistura de distribui¢cdes normais, para
imputar o parentesco dos animais considerados hibridos avancados pela anélise
molecular. As capacidades de combinacGes foram obtidas utilizando-se a
metodologia proposta por Griffing (1956a) considerando o modelo misto, sendo
os efeitos ambientais estimados através dos EBLUE e os efeitos genéticos
considerados como aleatérios, obtendo os EBLUP dos efeitos gerais e
especificos de combinagBes. Para verificar a concordancia entre as matrizes de
incidéncias imputadas e estas com a matriz fornecida pelos produtores foi
realizada a correlacdo de Pearson utilizando o teste de Mantel. Observou-se
atraves da analise molecular que o produtor acertou apenas 48% da identidade
dos animais, sendo encontrados 27 hibridos avancados. Ndo houve correlacao
significativa (P>0,05) entre a matriz de incidéncia fornecida pelo produtor e a
imputada, ja entre as matrizes de capacidades gerais de combinacdes (CGC)
imputadas foi apresentada alta correlacdo (r > 0,70) para as diferentes
caracteristicas, mostrando concordancia na imputacdo. O tambaqui apresentou
maiores CGC e capacidade especifica de combinacdo (CEC) para a maioria das
varidveis analisadas, sendo dessa forma, o grupo genético mais importante. A
CGC mostrou-se mais importante que a CEC para todas as variaveis analisadas.

Palavras-chave: Colossoma macropomum. Melhoramento. Modelo de mistura.
Peixes redondos. Piaractus brachypomum. Piaractus mesopotamicus.



GENERAL ABSTRACT

This work was conducted with the objective of ascribing the genetic
parentage in Serrasalmidea with unknown parentage and predict general and
specific combining abilities. We acquired 96 fingerlings from two commercial
fish farms, with 12 originated from each of the following genetic groups: pacu,
pirapitinga, tambaqui, tambacu, tambatinga, patinga, paqui and piraqui. The
animals were randomly distributed into 16 water tanks (500 liters) in a water
recirculation system (28°C), in which they were reared until 495 days of age.
The fingerlings were weighed, submitted to morphometric analysis and
processed. To confirm the identity of the animals, two nuclear and one
mitochondrial markers were used. The combination ability predictions of the
analyzed variables were obtained considering the genetic composition
information of the animals given by the molecular analysis, using mixed models
with a mixture of normal distributions in order to ascribe parentage of the
animals considered advanced hybrids by the molecular analysis. The
combination abilities were obtained using methodology proposed by Griffing
(1956a) considering the mixed model, with the environmental effects estimated
by means of EBLUE and the genetic effects considered random, obtaining the
EBLUP of the general and specific combination effects. To verify the agreement
between the ascribed incidence matrixes, and these with matrix provided by the
producer, we performed the Pearson correlation using the Mantel test. The
molecular analysis showed that the producer was correct in only 48% of the
identity of the animals, finding 27 other advanced hybrids. There was no
significant correlation (P>0.05) between the incidence matrix provided by the
producer and the matrix ascribed, which caused divergence in the combination
abilities between both methods. Between the general combination ability
matrixes (GCA) ascribed, we verified high correlation (r>0.70) for different
traits. Considering the methodology in which the missed model of normal
distribution mixture was used for ascribing genetic composition, the tambaqui
presented higher GCA and specific combination ability (SCA) for the majority
of the analyzed variables, therefore being the most important genetic group. The
GCA was shown to be more important than the SCA for al analyzed variables.

Keywords: Colossoma macropomum. Improvement. Mixture model. Round fish.
Piaractus brachypomum. Piaractus mesopotamicus.
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PRIMEIRA PARTE

1 INTRODUCAO

No Brasil a tilapicultura tem dominado o mercado da aquicultura
continental devido aos avangos em sua tecnologia de produgéo, principalmente
no tocante ao melhoramento genético, que fez surgir nas Ultimas décadas
linhagens com alto potencial de producdo. No entanto, a cultura local, a
discriminicdo visual da tilapia entre outros fatores fizeram com que
consumidores buscassem espécies nativas para o consumo. Varios produtores se
especializaram na criacdo de espécies nativas, assim como, no cultivo de
hibridos com o intuito de aumentar a producéo.

A comercializacdo de hibridos se tornou uma pratica comum nas
pisciculturas brasileiras, sendo realizada de forma desordenada com objetivo de
explorar a heterose para caracteristicas de desempenho e de qualidade de
carcaca. Entretanto, estas caracteristicas de interesse zootécnico advindas da
producdo de hibridos que envolvem o cruzamento entre pacu, pirapitinga e
tambaqui ainda ndo foram devidamente estudadas.

Uma forma de avaliar o cruzamento entre espécies é por meio da analise
dialélica. Através desta analise é possivel estimar parametros genéticos Uteis na
selecdo de genitores para a hibridacdo e no entendimento da natureza e
magnitude dos efeitos genéticos envolvidos na determinacdo dos caracteres.
Neste tipo de andlise é quantificada a variabilidade genética do carater de
interesse, avaliada a capacidade geral de combinacdo (CGC) dos genitores e a
capacidade especifica de combinacdo (CEC). A capacidade geral de combinagéo
representa 0 desempenho médio em cruzamento dos grupos utilizados nas
combinagdes, permitindo identificar os genitores com capacidade para transmitir

caracteres desejaveis a descendéncia, ou seja, proporcionam informacdes sobre a
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magnitude dos efeitos génicos aditivos e sdo de utilidade na indicacdo de
genitores a serem usados em programas de melhoramento. Ja a CEC refere-se
aos casos em que as combinacgdes apresentam desempenho acima ou abaixo do
esperado com base no desempenho médio dos grupos genéticos envolvidos,
possibilitando conhecer combinacgdes especificas superiores e inferiores. Na
CEC sdo medidos os efeitos génicos ndo aditivos, indicando a existéncia ou ndo
de dominancia unidirecional, epistasia e heterose, sendo que a heterose depende
simultaneamente da presenca de dominancia alélica e divergéncia genética entre
0s materiais cruzados.

Um dos problemas que vem sendo relatado em trabalhos com
Serrasalmideos é a dificuldade da classificacdo de animais puros ou hibridos
pela visualizagdo morfolégica. Dependendo do tipo de interagdo alélica e do
ambiente de cultivo, os hibridos podem assemelhar-se fenotipicamente a seus
genitores, resultando em erros na identificacdo dos animais. Marcadores
moleculares e mitocondriais tém sido utilizados com grande precisdo para
identificacdo de animais puros e hibridos simples. Entretanto, quando os
hibridos sdo avangados (p6s F1), ou seja, quando pelo menos um dos seus
parentais é um hibrido, a identificacdo da composicao genética dos animais fica
impossibilitada utilizando a analise molecular devido a baixa quantidade de
marcadores existentes para estas espécies. Assim, através da analise molecular,
as informacdes de interesse zootécnico de animais considerados hibridos
avancados sdo descartadas em avaliagBes (experimentacdo) quando ndo se
conhece a composicdo genética de seus genitores, e/ou pelo menos um dos
parentais € um hibrido simples ou avangado.

Quando os dados experimentais sdo descartados sem nenhum critério, a
amostra restante possui um viés, resultando em estimativas tendenciosas dos
parametros e conclusdes errbneas. O processo faz com que os dados faltantes

possam afetar a validade das inferéncias feitas a partir das analises. Dependendo
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da origem causal e da quantidade, dados faltantes podem ter grande influéncia
sobre a validade dos resultados do estudo.

Uma alternativa que vem sendo muito utilizada quando h& dados
faltantes é a imputacdo por meio de modelos de misturas de distribuicdes. Estes
modelos tém provado ser uma ferramenta versatil e poderosa em modelagem de
varias areas de aplicagdo. As misturas finitas tém diversas aplicacdes, diretas ou
indiretas. As aplicacGes diretas surgem quando cada observacdo pertence a uma
subpopulacdo ou grupo, apesar de raramente se saber a qual. Neste tipo de
mistura, cada subpopulacdo é descrita pela sua densidade, e os pesos das
misturas sdo as probabilidades de cada observacdo pertencer a essa
subpopulacdo. As aplicacGes indiretas surgem guando ndo existe a divisdo dos
dados em subpopulages, sendo 0 ajustamento da mistura feito por permitir uma
grande flexibilidade.

Assim, uma alternativa a ser utilizada para se trabalhar com dados
faltantes da composicdo genética dos animais com objetivo de realizar
inferéncias é por meio de modelos mistos de mistura com distribuicdes normais
na imputacdo dos genotipos. Portanto, este trabalho foi realizado com o objetivo
de imputar o parentesco genético em Serrasalmideos e predizer as capacidades

combinatorias geral e especifica.



18

2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 Caracteristicas das espécies

A aquicultura continental no Brasil é predominantemente dominada pela
tilapicultura devido aos avangos em sua tecnologia de producdo (BRASIL,
2012). Por outro lado, estudos recentes sobre as espécies de peixes nativos e
alguns hibridos vém demonstrando alto potencial produtivo (ANDRADE et al.,
2014; CASTANEDO; ESPINOSA, 2012; FAUSTINO et al., 2010; HISANO et
al., 2013; LOPEZ; ANZOATEGUI, 2012; REIS NETO et al., 2012). Dentre as
espécies nativas de peixes, os representantes da familia dos Serrasalmideos,
como o0 pacu Piaractus mesopotamicus (Figura 1), pirapitinga Piaractus
brachypomus (Figura 2) e o tambaqui Colossoma macropomum (Figura 3), além
de seus hibridos, tambacu (Qtambaqui x &pacu) e tambatinga (Q@tambaqui x
J'pirapitinga) sdo os peixes nativos com a maior produgdo na aquicultura

brasileira (BRASIL, 2011).

2.1.1 Pacu Piaractus mesopotamicus

O pacu, Piaractus mesopotamicus (Figura 1), conhecido como pacu-
caranha, caranha e pacu-guacu, possui ampla distribuicdo geografica na América
do Sul, sendo encontrado desde a Bacia dos Rios Paraguai e Uruguai até a Bacia
do Rio Prata (GODOY, 1975). No Brasil, 0 pacu é a segunda espécie nativa
mais produzida com um total de 21689 toneladas, representando
aproximadamente quatro porcento da producdo de peixe via aquicultura
continental (BRASIL, 2011).

Essa espécie apresenta coloragdo pardo-amarelada, sendo mais escura no

dorso e nas extremidades das nadadeiras. A coloracdo pode mudar de acordo
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com o nivel de estresse dos animais, sendo que estresse prolongado e em aguas
claras tendem a ficar mais escuros (DUKE ENERGY INTERNATIONAL,
GERACAO PARANAPANEMA S.A., 2003; NATAKAMI et al., 2001).

Figura 1 Pacu Piaractus mesopotamicus

E uma espécie que apresenta resisténcia a oscilacdes de temperatura,
sendo talvez por isso a espécie mais cultivada em relacdo a pirapitinga e ao
tambaqui, nas regides Sul e Sudeste do Brasil (INSTITUTO BRASILEIRO DO
MEIO AMBIENTE E DOS RECURSOS NATURAIS RENOVAVEIS -
IBAMA, 2008). Esta maior resisténcia a oscilacbes de temperatura pode ser
explicada pelo fato de apresentarem maior teor de gordura em sua carne, que 0s
demais peixes redondos. E também uma espécie apreciada na pesca esportiva
por ser um peixe que apresenta grande resisténcia nessa pratica (FERNANDES;
CARNEIRO; SAKAMURA, 2000).

Trabalhos em sistemas intensivos como o de recirculagdo mostram que o
pacu adapta bem a este tipo de sistema de producdo (CASTANEDO;
ESPINOSA, 2012; FERNANDES; CARNEIRO; SAKAMURA, 2000).

Castanedo e Espinosa (2012) obtiveram valores de ganho em peso em pacu na
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fase de alevinagem de 15,23g quando os animais foram tratados com ragdo
preparada com tilapia e 22,26g quando os animais foram tratados com ragdo
preparada com truta em sistemas de recirculacdo. Resultados semelhantes
também foram observados por Fernandes, Carneiro e Sakamura (2000),
utilizando trés fontes de proteina (F1: farinha de peixe; F2: farinha de soja; F3:
farinha de peixe e farelo de soja) e trés niveis de proteina (N1: 22%; N2: 26%;

N3: 30%), na ragdo de alevinos de pacu cultivados em sistema de recirculagéo.

2.1.2 Pirapitinga Piaractus brachypomum

A pirapitinga Piaractus brachypomum (Figura 2), também conhecida
como morocoto na Venezuela, paco no Peru e cachama na Colémbia, € a Unica
espécie do género Piaractus encontrada na Bacia Amazonica (KUBITZA,
2004). No Brasil, a pirapitinga € a terceira espécie nativa mais produzida com
um total de 9858,7 toneladas, representando aproximadamente dois porcento da
producdo de peixe via aquicultura continental (BRASIL, 2011). Na Colémbia, a
pirapitinga também apresenta potencial, sendo uma das principais espécies
nativas produzidas (CORPORACION COLOMBIA INTERNACIONAL - CCl,
2011; MESA-GLANDA; AGUIRRE, 2007).
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Figura 2 Pirapitinga Piaractus brachypomum

Essa espécie possui coloracdao avermelhada na regido peitoral e prateada
nas demais partes do corpo. Apresenta alto rendimento de carcaca (86%), carne
de qualidade e saborosa, que tem boa aceitacdo pelo mercado consumidor, além
de possuir também coloracdo avermelhada, que € um atrativo importante
(ABAD; RINCON; POLEO, 2014; MORA, 2005).

Na fase de engorda, em sistema fechado, a pirapitinga apresenta bons
indices zootécnicos, sendo observada taxa de crescimento médio diario de 2,33
gramas, conforme relatado por Poleo et al. (2011). Estes valores também nédo
diferem dos encontrados por Granado (2000) com pirapitinga em cultivados em

tanques rede e por Vazques-Torres et al. (2012) em tangues escavados.

2.1.3 Tambaqui Colossoma macropomum

O tambaqui, Colossoma macropomum (Figura 3), conhecido como
cachama (Venezuela), gamitama (Peru), e cachama-negra (Col6mbia), esta
amplamente distribuido na parte tropical da América do Sul e na Amazbnia
Central (ARAUJO-LIMA; GOMES, 2005). No Brasil, o tambaqui é a espécie
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nativa mais produzida com um total de 111084,1 toneladas, representando
aproximadamente vinte porcento da producdo de peixe via aquicultura
continental (BRASIL, 2011), sendo sua produgdo concentrada nas regides Norte
e Nordeste (CHAGAS et al., 2005; IBAMA, 2008).

Figura 3 Tambaqui Colossoma macropomum

Essa espécie possui coloragdo escura abaixo da linha lateral e amarelo-
pardo acima desta, e nadadeiras escuras. Dentre os peixes redondos, o tambaqui
€ 0 que apresenta maior taxa de crescimento quando a qualidade da agua,
durante o periodo de cultivo, é mantida dentro da faixa adequada e a temperatura
entre 27 e 30°C (GOMES et al., 2004). Em tanques-rede foi observada taxa de
crescimento de até 4 g por dia em densidades finais de 12 kg/m% 21 kg/m? em
temperaturas variando de 29 a 32°C (CHAGAS et al., 2007; GOMES et al.,
2006).
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2.1.4 Caracteristicas comuns as trés espécies

Estas trés espécies pertencem a ordem Characiforme, familia:
Serrasalmidae, sendo que o pacu e a pirapitinga pertencem ao género Piaractus
e 0 tambaqui pertence ao género Colossoma.

Uma caracteristica interessante dessas trés espécies é que elas atingem a
maturidade sexual depois do peso do abate. Assim, todos os nutrientes e a
energia ingeridos serdo direcionados para a manutencdo e crescimento, ndo
sendo desviados para reproducdo como ocorre em tilpias (TURRA et al., 2010).
A maturidade sexual ocorre entre trés a cinco anos de idade, sendo gque nas
regibes norte e nordeste do Brasil os peixes atingem a maturidade sexual mais
precocemente devido a uma maior temperatura que resulta em maior ganho de
peso médio diario. Nas regides Sul e Sudeste por serem regifes mais frias, o
ganho em peso é menor, assim a maturidade sexual ocorre mais tardiamente que
nas demais regides (LIMA; BARBIERI; VERANI, 1984).

Para ocorrer a reproducdo em ambiente natural é necessario que
aconteca a migracdo para estimular a maturacdo gonadal. Durante a migragéo 0s
animais recebem estimulos ambientais e sociais que desencadeiam estimulos
hormonais resultando na desova (BALDISSEROTTO; GOMES, 2010;
ZANIBONI FILHO; WEINGARTNER, 2007).

Em cativeiro, com a auséncia de migracdo reprodutiva dos peixes
nativos, torna-senecessaria a aplicacdo de hormonios para que ocorra a
maturagdo final dos ovocitos, desova espontanea e a liberacdo de uma boa
guantidade de sémen (STREIT, 2012). Muitos trabalhos ja foram realizados com
estas espécies objetivando definir protocolos de resfriamento e congelamento de
sémen e maximizar os indices reprodutivos, como as taxas de fecundagdo, e
sobrevivéncia de larvas, pés-larvas e alevinos (NASCIMENTO et al., 2010;
PESSOA et al., 2014; VIEIRA et al., 2011).



24

O pacu, a pirapitinga e o tambaqui possuem habito tipicamente onivoro
com tendéncia ao consumo de frutas, sementes e folhas; além disso, utilizam
eficientemente o amido das dietas, possibilitando inclusdo de altos niveis de
carboidratos sem prejudicar o desempenho e a salde (ARAUJO-LIMA;
GOULDING, 1997; BOSCOLO et al., 2011).

Essas espécies apresentam capacidade de filtrar, ou seja, aproveitam o
zooplancton presente na agua, sendo que nas fases iniciais este é a principal
fonte de alimentos dos peixes. O zooplancton estd presente em todos o0s
ambientes aquaticos, alimentando-se de fitoplancton que necessita apenas de
matéria organica para seu desenvolvimento. Em viveiros escavados, ambiente
mais propicio para desenvolvimento de fitoplancton e zooplancton devido a
menor renovacgao de agua, foram observadas melhores conversdes alimentares
gue em tanques-rede (BITTENCOURT et al., 2010; GONZALES et al., 2009;
PASQUIER; MENDEZ; PERDOMO, 2011; POLEO et al., 2011).

As exigéncias de proteina do pacu, da pirapitinga e do tambaqui
variamentre 18-32% dependendo da fase de cultivo e do sistema de producéo.
As fases iniciais exigem maior percentagem de proteina na racdo e com o
crescimento essa percentagem diminui. Em sistema de producdo intensivo, em
gue ha alta taxa de renovacdo de dgua é necessario o fornecimento de uma racao
com maior quantidade de proteina, devido a baixa quantidade de zooplancton.
Essas espécies possuem alta assimilagcdo de proteinas dos alimentos, tanto de
origem animal quanto vegetal. Este fato é de grande importancia, por resultar em
maior sustentabilidade, devido a menor dependéncia de alimentos de origem
animal, como a farinha e o 6leo de peixes (BICUDO; SADO; CYRINO, 2009;
BOSCOLO et al., 2011;VASQUEZ-TORRES, 2005; VASQUEZ-TORRES et
al., 2012; VASQUEZ-TORRES; PEREIRA-FILHO; ARIAS-CASTELLANOS,
2011).
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Trata-se de espécies rusticas que podem ser cultivadas em densidade de
estocagem elevada, desde que seja fornecida racdo balanceada para a fase de
cultivo e os parametros de qualidade de dgua (oxigénio dissolvido, temperatura,
amonia, nitrito, nitrato) estejam dentro da faixa considerada 6tima (GOMES et
al., 2006; GONZALES et al., 2009; POLEO et al., 2011). Em sistemas fechados
é necessario o fechamento das caixas com tampas ou por redes, visto que estas
espécies tém o habito de saltar para fora das caixas (POLEO et al., 2011).

Com relacdo a morfologia, sdo chamados de peixes redondos, por serem
altos, ou seja, possuirem maiores razGes entre a altura corporal tomada no
primeiro raio da nadadeira dorsal e comprimento padrdo (compreendido entre
extremidade anterior da cabeca e insercdo da nadadeira caudal) que as demais
espécies de agua doce. Apresentam grande concentracdo de massa corporal
localizada na projecdo do primeiro raio da nadadeira dorsal (COSTA, 2011) e
possuem alto rendimento de filé (40 e 50%) com espinhos intramusculares.
Porém, hoje em dia, ha cortes especificos que possibilitam a retirada destes
espinhos viabilizando os cortes do tipo file (BITTENCOURT et al., 2010). Os
principais produtos comercializados sdo na forma de peixe eviscerado, postas,
ventrecha, filé, filé com costela e varios produtos embutidos. O filé com costela
é a parte mais bem remunerada devido & presenca da gordura nesta regido que
confere o gosto a carne (COSTA, 2011; SERAFINI, 2010).

Com relacéo aos rendimentos das partes corporais, 0 pacu e a pirapitinga
apresentam melhores rendimentos das partes nobres que o tambaqui, ou seja,
possuem maiores rendimentos de filé e costela e menores rendimentos de cabeca
(BITTENCOURT et al., 2010; SERAFINI, 2010).
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2.2 Hibridacéo

A hibridac&o por definicdo é o acasalamento de individuos puros, porém
de raca, linhagem ou espécie diferente, sendo mais realizada entre grupos
geneticamente distantes. A distancia genética entre individuos, ou entre grupos
genéticos pode ser avaliada pela origem, genealogia (parentesco geneal6gico),
fendtipo ou, por meio de marcadores moleculares ao nivel de DNA
(MELCHINGER et al., 1994).

A hibridacéo pode ser realizada entre individuos de uma mesma espécie
e entre individuos de espécies diferentes, ou seja, intraespecifica e
interespecifica,  respectivamente  (GJEDREM, 2005). A hibridacdo
intraespecifica € uma metodologia classica em programas de melhoramento com
objetivo de aumentar a variabilidade genética (BEKELE; HAILEMARIAM,
2010; FARAHVASH; SHODJA; KESHTKARAN, 2011; RAZUKI; AL-
SHAHEEN, 2011). Ja a hibridacdo interespecifica € muito utilizada para obter
individuos com desempenho zootécnico superior, transferir caracteristicas de
interesse e produzir individuos estéreis (CHEVASSUS, 1983; MENZEL, 1987;
RAHMAN; UEHARA; ASLAN, 2000; RAHMAN; UEHARA; LAWRENCE,
2005). Pesquisadores afirmam que a utilizacdo de hibridos interespecificos na
producdo de peixes ndo estd relatada e avaliada adeguadamente
(HALLERMAN; KAPUSCINSKY, 1995; REIS NETO et al., 2012).

Em ambientes naturais, a hibridacdo também ocorre em espécies de
peixes (SCHWARTZ, 1972) e é observada mais comumente que em qualquer
outro grupo de animais vertebrados (ALLENDORF; WAPLES, 1996). Dentre o0s
fatores que podem favorecer o aumento da hibridagcdo em peixes, cita-se o fato
de a fertilizacdo em varias espécies de peixes ser externa e também quando ha
abundancia de uma determinada espécie em um determinado local (CAMPON,
1987; HUBBS, 1995).
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2.2.1 Heterose

A principal utilizacdo da hibridacdo é para explorar a heterose, que se
manifesta quando o carater avaliado no hibrido ¢ maior (heterose positiva) ou
menor (heterose negativa) que a média dos genitores (SILVA, 2002).

Segundo Hayman (1957) os fatores associados a heterose sao:

a) heterozigose per se;
b) interagBes alélicas;

c) interacdo ndo alélica ou epistasia.

Em um cruzamento com dois genitores, a heterose depende da existéncia
de domindncia e das diferencas das frequéncias génicas entre 0s genitores
guando se desconsidera a epistasia. Os locos com dominancia devem atuar no
mesmo sentido; caso contrario, seus efeitos tenderdo a se anular e nenhuma
heterose sera observada (BERNARDO, 2003; FALCONER, 1987). A heterose,
devido as diferengas nas frequéncias génicas, depende da soma dos valores
individuais de cada um dos locos envolvidos na expressao do carater. De acordo
com Paterniani (1974), o efeito sobre a heterose causado pela epistasia também
tem sido objeto de investigacéo.

E possivel que a heterose ndo seja observada quando um dos genitores
utilizados no cruzamento for pouco adaptado ao ambiente, mesmo que estes
sejam geneticamente divergentes (MELCHINGER, 1999).

No Brasil, tem sido muito utilizado o cruzamento entre pacu, pirapitinga
e tambaqui; prova disso é que os Unicos hibridos que aparecem no ultimo
Boletim Estatistico da Pesca e Aquicultura do Brasil sdo oriundos destes
cruzamentos representando 6,73% da producdo da aquicultura continental
(BRASIL, 2012).
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Dentre as possibilidades de cruzamentos interespecificos entre o pacu, a
pirapitinga e o tambaqui, a Tabela 1 descrita por Porto-Foresti et al. (2008)
apresenta uma relacdo de cruzamentos ja realizados ou possiveis de serem
realizados, com indicacdo dos produtos hibridos. O produto do cruzamento entre
estas espécies recebe parte do nome da genitora (primeira parte) e parte do nome

do genitor (segunda parte).

Tabelal Relagdo de cruzamentos entre pacu, pirapitinga e tambaqui

Genitora Genitor Hibrido

Pacu P. mesopotamicus Pirapitinga P. brachypomus Patinga
Pacu P. mesopotamicus Tambaqui C. macropomum Paqui
Pirapitinga P. brachypomus Pacu P. mesopotamicus Piracu

Pirapitinga P. brachypomus  Tambaqui C. macropomum Pirapiqui

Tambaqui C. macropomum Pacu P. mesopotamicus Tambacu

Tambaqui C. macropomum  Pirapitinga P. brachypomus ~ Tambatinga
Fonte: Porto-Foresti et al. (2008).

2.2.2 Hibridacéo em peixes

A hibridacdo em peixes ocorre tanto entre individuos de uma mesma
espécie quanto individuos de espécies diferentes. Um exemplo de hibridacdo
intraespecifica em peixes é o realizado pelo programa de melhoramento de
tilhpia Genetically Improved Farmed Tilapia — GIFT. Este programa foi
desenvolvido inicialmente pelo ICLARM (International Center for Living
Agquatic Resources Management) atual World Fish Center que comegou com 0
cruzamento de quatro linhagens comerciais de tilapias cultivadas na Asia e
outras quatro linhagens silvestres de cultivo Africano (GUPTA; ACOSTA,
2004).
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Ja a hibridacéo interespecifica em peixes no Brasil conforme ja citado é
representada pelo cruzamento dos peixes redondos (pacu, pirapitinga e
tambaqui) e apresenta importancia econdémica. Reis Neto et al. (2012) avaliando
0 cruzamento entre pacu e tambaqui em viveiro escavado, observaram heterose
para a maioria da medidas e razdes morfométricas (exceto para o comprimento
padrdo e a razdo do comprimento da cabeca sobre a altura corporal), peso
corporal e para os rendimentos de visceras, carcaga, filé e pele, indicando que a
expressao fenotipica destas caracteristicas pode ser controlada pelo efeito
genético ndo aditivo. Os hibridos destas espécies apresentam médias superiores
aos puros para 0 peso corporal, rendimento de visceras e pele aos 496 dias de
idade, resultando em valores positivos de heterose de 7,2; 5,5; e 7,2%,
respectivamente. No entanto, hibridos apresentaram menores rendimentos de
carcaca evisceradae filé, revelando heterose negativa de -0,6 e -7,3%,
respectivamente, para estas caracteristicas. O pior rendimento de carcaca dos
hibridos é uma consequéncia direta do maior rendimento de visceras quando
comparado com 0s grupos puros, € 0 maior rendimento de pele pode ter
contribuido para um rendimento médio inferior do filé dos hibridos. Ja para os
rendimentos de cabeca, costela e residuo ndo foi observado heterose, sugerindo
que estas caracteristicas sdo controladas por efeitos génicos aditivos (REIS
NETO et al., 2012). Silva et al. (2010) também relataram que, em tilapia,
algumas caracteristicas de carcaca séo influenciadas, principalmente, pelo efeito
genético aditivo.

Reis Neto et al. (2012) também relataram que entre os hibridos paqui e
tambacu, ha diferenca para o peso no final do cultivo, rendimentos de visceras
carcaga, filé e pele, indicando que o desempenho dos hibridos para estas
caracteristicas depende das espécies utilizadas no acasalamento (feminino ou

masculino).
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Mourad (2012) avaliando o crescimento morfométrico e do peso
corporal de pacu e tambaqui e seus hibridos da primavera ao inverno em viveiro
escavado, relatou que o modelo que melhor descreve o crescimento para estes
grupos genéticos é o modelo Logistico, dessa forma estes grupos apresentam o
mesmo comportamento de crescimento para estas caracteristicas. Entretanto, o
autor relatou que houve diferenga significativa para o peso assintético (A) para
todas as caracteristicas avaliadas, sendo que o hibrido tambacu apresentou
maiores valores de A que o paqui para todas as caracteristicas avaliadas, e
também foi superior aos puros, exceto para comprimento de cabeca e largura
corporal. Em relacdo ao indice de maturidade (k), que é outro parametro de
interpretacdo biolégica no modelo logistico, foi observado que o tambacu
apresentou menores valores que o tambaqui, e ndo diferiu dos demais. Indicando
que o tambaqui se mostrou mais precoce que o tambacu, pois atingiu ponto de
inflexdo mais rapidamente (MOURAD, 2012). Estes resultados indicam que
pode haver heterose para o valor assintético e para o indice de maturidade para o
peso corporal e para as medidas morfométricas.

O cruzamento entre o cachara Pseudoplatystoma fasciatum, o jundia
Rhamdia quelene o surubim Pseudoplatyatoma corruscans também tem
mostrado ser viavel a hibridacdo, entretanto a avaliacdo da heterose para
caracteristicas de interesse econdémico também & escassa na literatura
(HASHIMOTO et al., 2013; LABARRERE et al., 2012). Em bagres Africanos
(Clarias gariepinus), foi encontrada heterose positiva (2%) para o peso corporal
(WACHIRACHAIKARN et al., 2009), e em um estudo realizado avaliando o
cruzamento dialélico de quatro linhagens de comum carpa, Nielsen et al. (2010)
constataram heterose média positivade 9,4; 1,09; e 20% para 0 peso corporal

durante o periodo de cultivo.
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2.3 Analise dialélica

A escolha dos genitores que serdo acasalados ndo € um procedimento
simples, principalmente quando o caréter é de heranga quantitativa. Entretanto,
algumas metodologias sdo descritas na literatura (ABREU; RAMALHO;
FERREIRA, 1999). Essas metodologias podem ser classificadas em duas
categorias: a primeira quando se utiliza apenas as informagdes dos provaveis
genitores, como a média, a origem, o0 parentesco e a divergéncia genética. Na
segunda sdo utilizadas informacGes dos descendentes dos cruzamentos dos
genitores a serem escolhidos. Nessa categoria, entre outras metodologias estdo
os cruzamentos dialélicos (BAENZIGER; PETERSON, 1991).

O termo dialelo tem sido utilizado para expressar o cruzamento de p
genitores (individuos, clones, racas, linhagens, variedades, espécies, entre
outros), dois a dois, produzindo p® combinacdes possiveis, que correspondem ao
conjunto de p(p-1)/2 hibridos resultantes do cruzamento, podendo-se incluir,
além dos pais, os hibridos reciprocos, ou outras gerac@es relacionadas, tais como
F2, retrocruzamento, etc.(CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004; GRIFFING,
1956a).

Os cruzamentos dialélicos se destacam entre 0s delineamentos genéticos
disponiveis e tém sido os mais utilizados por melhoristas para obtencdo de
informacGes a respeito do desempenho de um grupo de genitores e de suas
combinagdes hibridas, aumentando, na maioria das vezes, a eficiéncia dos
programas de melhoramento (BENTSEN et al.,, 1998; CRUZ; REGAZZI;
CARNEIRO, 2004; GJEDREM; REFSTIE; GJERDE, 1987; GUNNES;
GJEDREM, 1978; RAMALHO; ABREU; SANTOS, 2001).

Muitas informagBes a respeito da agdo génica envolvida na
determinacdo de caracteres quantitativos sdo obtidas nas andlises dialélicas
(AHMED et al., 1998; CRUZ; CRUZ; VENCOVSKY, 1989). Por meio destas
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analises € possivel estimar parametros genéticos Uteis na selecdo de genitores
para a hibridacdo e no entendimento da natureza e magnitude dos efeitos
genéticos envolvidos na determinacdo dos caracteres (GRIFFING, 1956b). Neste
tipo de analise, é quantificada a variabilidade genética do caréater de interesse,
avaliado o valor genético de genitores e a capacidade especifica, além da
heterose manifestada em cruzamentos especificos (CRUZ, 2005).

Entre as estimativas que podem ser obtidas através das analises
dialélicas, a capacidade geral de combinacdo (CGC) representa o desempenho
médio das linhas utilizadas nas combinacGes hibridas. A CGC permite
identificar os genitores com capacidade para transmitir seus caracteres
desejaveis a descendéncia, ou seja, proporcionam informacGes sobre a
concentracao de locos de efeitos génicos aditivos e sdo de utilidade na indicacao
de genitores a serem usados em programas de melhoramento intrapopulacional
(SPRAGUE; TATUM, 1942; VALLEJO et al., 1997). Quanto mais altas forem
essas estimativas, positivas ou negativas, o parental sera considerado muito
superior ou inferior aos demais incluidos no dialelo, e, se préximas de zero, seu
comportamento ndo difere da média geral dos cruzamentos (CRUZ; REGAZZI;
CARNEIRO, 2004; GARDNER; EBERHART, 1966). Portanto, parentais com
estimativas de CGC altas e positivas sdo 0s que mais contribuem para 0 aumento
da expressdo do carater, enquanto os parentais com valores altos e negativos
contribuem para a reducdo dessa manifestacdo (SOUZA, 2011).

J& a capacidade especifica de combinagdo (CEC) refere-se aos casos em
que as combinagdes hibridas apresentam desempenho acima ou abaixo do
esperado com base no desempenho médio das linhagens envolvidas. Possibilita
conhecer combinagdes hibridas F1 superiores ou inferiores, em que s&o medidos
os efeitos génicos ndo aditivos (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004) e
indicam a existéncia ou ndo de dominancia unidirecional e também da heterose
varietal (CRUZ; CRUZ; VENCOVSKY, 1989). A combinagdo hibrida mais
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favoravel apresenta maior (positivo) ou menor (negativo) estimativa de CEC, e
geralmente é resultante de um cruzamento em que pelo menos um dos parentais
apresente elevada CGC (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004). Entretanto,
nem sempre dois genitores de alta CGC e divergentes, quando cruzados,
originam o melhor hibrido em um dialelo, em virtude, principalmente, da
dominancia ndo unidirecional envolvida no controle de caracteres (GRIFFING,
1956a). Quando o hibrido apresenta valores baixos de CEC para uma
determinada caracteristica, sendo que o desejavel seriam valores altos, significa
que os hibridos entre os parentais em questdo comportaram-se como esperado,
com base na CGC dos parentais (ROSA, 2010).

Assim o conhecimento dos componentes da capacidade combinatéria é
de relevante importancia na escolha de genitores geneticamente divergentes
envolvidos em esquemas de cruzamento, sobretudo quando se deseja identificar
hibridos promissores (ALLARD, 1971), sendo fundamental para diminuir o
custo, o trabalho e principalmente o tempo do programa de melhoramento
(MESQUITA, 2008).

E importante destacar que trabalhos com analise dialélica em animais
sdo raros, havendo a necessidade de se investir em mais pesquisas cientificas,
pois apesar de os esforcos necessarios para realizar tais predicdes serem grandes,
sdo métodos robustos que geralmente resultam em predi¢cdes acuradas e que
permitem a escolha mais segura de gendtipos para cruzamentos (NOBREGA,
2008).

2.3.1 Tipos de cruzamentos dialélicos
A andlise dialélica varia de acordo com as linhagens parentais, 0s

hibridos e os reciprocos incluidos. Com isto, existem quatro possiveis métodos

experimentais que podem ser utilizados para classificacdo (GRIFFING, 1956a):
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a) todos os grupos possiveis estdo envolvidos, ou seja, as linhas
parentais, os hibridos F1 e os reciprocos F1 (p? combinagdes)
(Tabela 2);

Tabela 2 Esquema representativo de dialelos balanceados de pacu, pirapitinga
e tambaqui envolvendo os trés genitores, F1<e 0s reciprocos;

Genitores Qeniftqras -
Pacu Pirapitinga Tambaqui
Pacu Pacu Patinga Paqui
Pirapitinga Piracu Pirapitinga Piraqui
Tambaqui Tambacu Tambatinga Tambaqui

b) as linhas parentais e os hibridos F1 (p (p + 1) combinac6es) (Tabela
3)

Tabela 3 Esguema representativo de dialelos balanceados de pacu, pirapitinga
e tambaqui envolvendo apenas 0s genitores e 0s F1

Genitores Qenij[qras -
Pacu Pirapitinga Tambaqui
Pacu Pacu Patinga Paqui
Pirapitinga - Pirapitinga Piraqui
Tambaqui - - Tambaqui

c) os hibridos F1 e os reciprocos F1, mas ndo os pais (p (p-1)

combinagdes) (Tabela 4);

Tabela 4 Esguema representativo de dialelos balanceados de pacu, pirapitinga
e tambaqui envolvendo os hibridos F1e os reciprocos

Genitores C_Seninras -
Pacu Pirapitinga Tambaqui
Pacu - Patinga Paqui
Pirapitinga Piracu - Piraqui

Tambaqui Tambacu Tambatinga -
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d) apenas os hibridos F1 ((p (p-1))/2, combinagdes) (Tabela 5).

Tabela 5 Esquema representativo de dialelos balanceados de pacu, pirapitinga
e tambaqui envolvendo apenas os hibridos F1

Genitores Genitoras .
Pacu Pirapitinga Tambaqui
Pacu - Patinga Paqui
Pirapitinga - ) Piraqui
Tambaqui - i i

Cada método exige uma forma diferente de andlise, sendo que para
muitas espécies de plantas assume-se que ndo ha efeito reciproco. Em animais é
comum a inclusdo para verificar se ha efeitos de genes ligados ao sexo e efeitos
maternos e paternos. Mais detalhes sobre os métodos de analises em
cruzamentos dialélicos foram descritos por Griffing (1956a, 1956b), Hayman
(1954, 1958, 1959), Henderson (1948, 1952), Sprague e Tatum (1942) e Yates
(1947).

2.3.2 Modelo estatistico

Em um delineamento em blocos ao acaso, com A grupos genéticos
(determinados pelo método de cruzamento dialélico), B blocos, e C individuos
para formar uma parcela, 0 modelo matematico pode ser descrito da seguinte
forma (GRIFFING, 1956a):

Yila =U+V; +b, + (bv)ijk +€ij

em que,

U : é o efeito da constante;
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v; : € o efeito do ij-ésimo grupo genético
b, : é o efeito k-ésimo bloco k
(bv); - é a interagdo entre o ij-ésimo gendtipo no k-ésimo bloco

€ : erro observado no I-ésimo individuo do ij-ésimo gendtipo que

estava alocado no k-ésimo bloco.

Nas analises de capacidade de combinacdo, os efeitos dos grupos

genéticos podem ser decompostos em efeitos de CGC e CEC, conforme a seguir:

Vi =0 +0; +5;
CGC CEC

Para dialelos em que os hibridos sdo reciprocos a notacdo é dada por

Vi =0; +0; 5 1

Nestas equacOes g; e g; sdo as capacidades gerais de combinagéo do i e
do j-ésimo genitor, s;; é a capacidade especifica de combinagdo do cruzamento
do i-ésimo e o j-ésimo genitor e r;; € o efeito reciproco envolvendo o i- ésimo e 0
j-ésimo genitor (GRIFFING, 1956a).

2.3.3 Natureza dos efeitos
Os modelos dialélicos podem ser analisados segundo um modelo

aleatorio, fixo ou misto. O modelo é considerado como aleatério quando todos

os efeitos contidos no modelo s&o aleatorios, com exce¢do da constante que
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sempre € considerada como fixa. Um modelo € considerado como fixo quando
todos os efeitos contidos nele sdo considerados fixos, com excecdo do erro
experimental que sempre é considerado aleatério. O modelo é considerado como
misto quando ele possui pelo menos um efeito fixo que ndo seja a constante e
um efeito aleatério que ndo seja o erro experimental, simultaneamente
(BARBIN, 1998).

Em analise dialélica, os efeitos das CGC,; e CEC devem ser tratados
como aleatdrios quando os genitores sdo uma amostra de uma populacédo base e
as conclusbes servem como parametro para oS componentes da variancia
fenotipica populacional envolvidos na expressdo do carater avaliado. Quando o0s
genitores sdo escolhidos, os efeitos das CGCs e CECs devem ser tratados como
fixos, pois as estimativas dos parametros analisados sdo Uteis para prever o
comportamento apenas dos grupos de genitores considerados (HALLAUER;
MIRANDA FILHO, 1988).

2.4 ldentificacéo de Serrasalmideos

Um dos problemas relatados em trabalhos com Serrasalmideos é a
dificuldade da classificacdo de animais puros ou hibridos pela visualizacdo
morfologica. Dependendo do tipo de interacdo alélica e do ambiente de cultivo
(sistema de producéo), os hibridos podem assemelhar-se fenotipicamente a seus
parentais, resultando em erros na identificacdo dos animais. Além disso,
dependendo do ambiente de cultivo e do nivel de estresse dos animais a sua
coloragdo pode variar, 0 que dificulta ainda mais a identificacdo do animal pelo
fendtipo, principalmente quando ha hibridos (GOMES et al, 2012;
HASHIMOTO et al., 2014).

Na figura 4 pode ser obsevado um exemplo da mudancga de coloracdo do

da pele do pacu e da pirapitinga cultivados em tanques-rede com baixa
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circulacdo de dgua e em tanque escavado. Em tanques-rede com baixa renovagédo
de 4gua os animais estdo em uma densidade de cultivo mais elevada que em
viveiro escavado, 0 que gera maior estresse aos animais, resultando em uma
coloracdo mais escura na pele conforme constatado na figura 4.

Técnicas moleculares como o PCR-RFLP (reacdo em cadeia da
polimerase — polimorfismo de comprimento de fragmento de restri¢cdo) e PCR-
multiplex tém sido aplicadas para permitir a identificacdo correta dos animais,
monitoramento dos reprodutores e para a comercializacdo de hibridos de peixes
em aquicultura. Estas técnicas vém sendo adotadas por serem eficientes e
rapidas na identificacdo de hibridos, quando comparadas as demais técnicas
moleculares (HASHIMOTO et al., 2010).

Figura4 A) Pacu cultivado em tanque escavado; B) Pacu cultivado em tanque-
rede; C) Pirapitinga cultivada em tanque escavado; D) Pirapitinga
cultivada em tanque-rede

No Brasil a aplicagdo dessas técnicas moleculares tem sido importante

na identificacdo de peixes da familia dos Serrasalmideos, de espécies Piaucu
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(Leporinus  macrocephalus) e de Piapara (Leporinus elongatus),
Pseudoplatystoma spp. e seus hibridos (HASHIMOTO et al.,, 2010, 2011;
LOBO et al., 2014; PRADO et al., 2014).

Estas metodologias facilitam a classificagdo por permitir acessar as
variagdes nos genes mitocondriais e nucleares. Os marcadores nucleares séo
essenciais para identificacdo de hibridos interespecificos e os marcadores
mitocondriais, utilizados para indicar a origem materna, sendo essa informacéo
fundamental para a avaliagdo da hibridagdo (HASHIMOTO et al., 2014).

A técnica de PCR multiplex, uma variacdo da técnica de PCR, permite a
amplificacdo simultdnea de mais de uma regido-alvo, por meio da utilizacdo de
mais de um par de primers, amplificando fragmentos de tamanhos diferentes
para cada espécie (GOMES et al., 2012; HASHIMOTO et al., 2011). Nesse
sentido, o gene nuclear que codifica para a proteina alfa-Tropomiosina foi
utilizado com sucesso por Hashimoto et al. (2009) para discriminar entre
tambaqui (Tropo Cm R — 300 pares de base (pb), TABELA 6), pirapitinga
(Tropo Pb R — 150 pb), e pacu (Tropo Pm R — 200 pb), bem como os hibridos
interespecificos (GOMES et al., 2012).

Estudos envolvendo a amplificacdo de genes mitocondriais também tém
sido realizados. Hashimoto et al. (2011) utilizaram primers especificos para cada
espécie, em diferentes regiGes da sequéncia do gene mitocondrial COl, que
codifica para a subunidade | da enzima Citocromo Oxidase C. Assim, 0s autores
relataram que o segmento amplificado no gene COI difere para o pacu, o
tambaqui e a pirapitinga, possuindo 307, 435 e 307 - 610 pb, respectivamente.
Esses mesmos autores, analisando o gene TROP, que codifica para o-
tropomiosina nestas espécies, identificaram segmentos com 269 pb em pacu, 172
pb em tambaqui e 131 pb em pirapitinga (HASHIMOTO et al., 2011).

O uso de endonucleases de restricdo para digerir fragmentos de DNA
amplificados por PCR é denominado de PCR-RFLP. A anélise de PCR-RFLP é
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um método que também tem contribuido na identificacdo de espécies e hibridos
interespecificos. Estudos realizados a partir da amplificacéo e clivagem do gene
CYTB que codifica para o Citocromo b permitiram distinguir pacu (513 e 152
pb), tambaqui (405 a 261 pb) e pirapitinga (665 pb). Outro gene utilizado com
esse proposito € o RAG2, em que foram observados fragmentos de 750 pb para
0 pacu, de 357 e 393 pb para o tambaqui e de 250 e 500 pb para a pirapitinga
(HASHIMOTO et al., 2011).

Tabela 6 Prirpe_rs desenvolvidos para identificagdo de Serrasalmideos e outras
espécies

Gene Sequéncia do primer Referéncia
COIR
(TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGGAATCA)
COI F (TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC) .

Col Hashimoto et al.(2011)
COI CmMR(AGCAAGATGGAGTGAGAAAATA)
COI PhR(CTGTCAGAAGTATAGTAATTCCG)
COl PiaractusR(GAAGGAAGGATGGGGGTAGG)
TROPR
(CGGTCAGCCTCTTCAGCAATGTGCTT)
TROP F (GAGTTGGATCGGGCTCAGGAGCG) Hashimoto et al. (2009,

TROP TROP CmMR(ATACAACAATGCCATCGCT) 2011)
TROP PmMR(CTTCAGCTGGATCTCCTGA)
TROP PbR(TTGACTTTATGCCACACAAAT)
TROP SerraF(GAGTTGGATCGGGCTCAG)
RAG2 R (GTGGCTCTCGAGGTTCCATA) .

RAG2 Hashimoto et al.(2011)
RAG2 F (AGCTGCGTGCCATCTCATTCT)
CYTB R (GCGTAGGCAAATAGGAAGTATC)

CYTB Hashimoto et al.(2011)
CYTB F (GAYATCTCYACAGCCTTCTCCTC)
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Assim, técnicas baseadas em marcadores moleculares tém possibilitado
a identificacdo de erros na classificacdo de peixes na aquicultura brasileira
(GOMES et al., 2012; HASHIMOTO et al., 2014). Hashimoto et al. (2014) por
meio do uso de multiplex-PCR e PCR-RFLP verificaram que juvenis de pacu,
tambaqui e tambatinga vém sendo comercializados erroneamente como tambacu
nos estados de Minas Gerais, Sdo Paulo e Sergipe. Gomes et al. (2012) relataram
que pisciculturas do estado do Paréa e do Piaui estdo comercializando o tambaqui
erroneamente, sendo que estes sdo, na realidade, tambacu e tambatinga. Os
mesmos autores também constataram que o tambaqui também vem sendo
comercializado como tambacu no estado do Para.

Dessa forma, marcadores baseados em PCR-multiplex e PCR-RFLPtém
sido utilizados com grande precisdo para identificacdo de animais puros e
hibridos simples (GOMES et al., 2012; HASHIMOTO et al., 2009, 2011, 2014).
Entretanto, quando os hibridos sdo avancados, ndo é possivel fazer a
identificacdo da composicdo genética dos animais utilizando técnicas
moleculares devido a baixa quantidade de marcadores existentes para estas
espécies. Assim, ha dificuldade no aproveitamento de informacgdes de interesse
zootécnico para avaliagdes (experimento) desses animais, uma vez que ndo se
conhece a composicdo genética de seus genitores e/ou pelo menos um dos

parentais é um hibrido simples ou avan¢ado.

2.5 Dados faltantes

Quando os dados experimentais sdo descartados devido a falta de
informacGes, a amostra restante possui um viés, resultando em estimativas
tendenciosas dos parametros e conclus@es errdneas. O processo faz com que 0s
dados em falta possam afetar a validade das inferéncias feitas a partir das

analises. Dependendo da origem causal e da quantidade, dados faltantes podem
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ter grande influéncia sobre a validade dos resultados do estudo (MCKNIGHT et
al., 2007).

Valores podem estar ausentes devido a varias razdes, dependendo da
fonte dos dados, erros de medi¢des, mau funcionamento dos equipamentos
utilizados para obtencdo, falha do operador, dentre outros. Simplesmente
descartar as amostras ou variaveis que possuem componentes faltantes muitas
vezes significa jogar fora uma grande parte dos dados que poderiam ser Uteis
para 0 modelo. E relevante procurar melhores formas de lidar com valores
ausentes em tais cenarios (EIOLA et al., 2014).

A manipulacdo de dados em falta pode ser tratada de trés formas:
ignorar os dados faltantes, preenché-los com um pouco de "adivinhacbes" e
inclui-los no modelo. Ignorando valores perdidos, os parametros do modelo sdo
estimados com base nos dados observados, ou seja, apenas considerando as
distribuicBes marginais de dados observados (LITTLE; RUBIN, 2002). Quando
a quantidade de dados perdida é alta ou quando os dados em falta contém
informac6es importantes, este método nao é préatico.

A imputacdo que consiste na substituicdo de valores ausentes por
valores estimados (LITTLE; RUBIN, 2002) pode ser feita de maneira simples,
como por exemplo, substituindo o valor perdido pelo valor médio da variavel,
considerando o tratamento que a variavel recebeu. Outra forma € incluindo os
dados em falta, utilizando o agrupamento na modelagem. Essa pode ser
realizada por, pelo menos, duas maneiras diferentes: tratamento de dados em
falta de um valor adicional para a variavel (aplicavel quando a variavel é
categdrica), ou tentar aprender os valores em falta, ao mesmo tempo agrupando-

0s.
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2.6 Modelo de mistura

Uma alternativa que recentemente vem sendo muito utilizada quando ha
dados faltantes é a imputacdo por meio de modelos de misturas (DELALLEAU;
COURVILLE; BENIO, 2012; EIOLA et al.,, 2014; LIN; LEE; HO, 2006;
STEELE; WANG; RAFTERY, 2010). Estes modelos tém provado serem
ferramentas versateis e poderosas na modelagem de varias areas de aplicacao.
As misturas finitas tém diversas aplicacdes, diretas ou indiretas. As aplicacGes
diretas surgem quando cada observacdo pertence a uma subpopulagao ou grupo,
apesar de raramente se saber qual. Neste tipo de mistura, cada subpopulagdo é
descrita pela sua densidade, e 0s pesos das misturas sdo as probabilidades de
cada observacdo pertencer a essa subpopulacdo (LUCA; ZUCCOLOTTO,
2003). As aplicagdes indiretas surgem quando ndo existe a divisdo dos dados em
subpopulages, sendo o ajustamento da mistura feito para permitir uma grande
flexibilidade (ABD-ALMAGGED; DAVIS, 2006; JANG et al., 2006).

2.6.1 Descricdo

Em uma mistura finita com k distribuicdes Gaussianas, considerando

para cada grupo (g = 1, 2,..., K), as propor¢bes, as médias e as matrizes de

covariancias das misturas sdo simbolizados por Ty, My € zg,

respectivamente. O valor da fungdo de distribuicdo de probabilidade de uma
observagdo y; e dado por (MCLACHLAN; PEEL, 2000):

f (yjle)zzﬂg (yj |1ug’zg)
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onde 0=(rx, /J,Z) é o vetor de parametros do modelo, contendo as
propor¢des das misturas 7 =7,...T,, 0S parametros A= fh,..., [ €

Zzzl,...,quue formam a probabilidade da funcdo de distribuicéo

Gaussiana:

(y-n) S y-w)
2

1
(Ylu)= We

Como os k grupos de dados s&o mutuamente exclusivos e exaustivos, a
densidade conjunta dos valores observados de y; é a soma das densidades
observadas em cada grupo ponderadas pelas proporc¢des dos grupos.

Assumindo que os individuos sao independentes um do outro, o valor da
funcdo de probabilidade para o conjunto é simplesmente o produto das

probabilidades para as observagoes:

N

f(Y|9)=ﬂf (y;10)= ( klﬂg (y; |#g’zg)J

j=1
2.6.2 Algoritmo EM no ajuste de modelos de mistura

A abordagem geral para estimar os parametros do modelo que vem
sendo utilizada é o método da maxima verossimilhanga, utilizando o algoritmo
EM (E: esperanca. M: maximizagdo) proposto por Dempster, Laird e Rubin em
1977 (DEMPSTER et al., 1977). Este foi estendido para estimar modelos de
misturas Gaussianas para conjuntos de dados com os valores em falta
(GHAHRAMANI; JORDAN, 1994). Recentemente, modelos de mistura de



45

Gauss aplicados a problemas de dados faltantes tém sido estudados
extensivamente (DELALLEAU; COURVILLE; BENIO, 2012; EIOLA et al.,
2014; LIN; LEE; HO, 2006; STEELE; WANG; RAFTERY, 2010).

O algoritmo EM é um processo iterativo que melhora as estimativas
atuais dos parametros a cada passo, sendo finalizado quando nenhuma melhoria
adicional é obtida. Comecamos escolhendo valores arbitrarios para 0s
parametros do modelo, em cada iteragdo, o algoritmo substitui os valores de
classe por seus valores esperados com base nos parametros correntes
(Esperanca). Em seguida ele atualiza os pardmetros (Maximizagdo), ou seja,
maximiza a log-verossimilhanca dos dados completos, dadas as estimativas dos
dados faltantes. Devido as propriedades de ajuste do modelo, essa iteracdo faz
com que ocorra uma melhoria na estimacdo dos pardmetros em cada passo
(DEMPSTER et al., 1977). O procedimento é repetido vérias vezes, até que ndo
se consiga melhoria consideravel, ou o nimero maximo pré-determinado de

iteracGes seja alcancado.
Seja E [a | b]mo valor esperado de a dado b na iteracdo t. Agora, mais

formalmente, para uma mistura de distribuicdes Gaussianas, o algoritmo

funciona da seguinte forma:

© ©
N C R O 3
a) Inicializagdo: onde i i e =i assumem valores arbitrarios

emt=1.

b) E-passo: definir os valores esperados:
~ (1)

_ . (t-1)
Zj :E[z-|7zi(t 1),,ui(t DS }
! z' paracadaj=1, ..., N.
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) ot t
c) M-passo: calculo de G Zi para cada i = 1, ..., k com

- (1)
estimativas de maxima verossimilhanca baseada em Y e Zj -
O célculo dos valores necessarios para distribuicdes de Gauss € simples,
como se segue (HUNT; JORGENSEN, 2003; MCLACHLAN; PEEL, 2000). A
esperanca de aj observagdo pertencer ao grupo g é a probabilidade de y; dado o
grupo e os parametros do grupo, dividido pela soma das probabilidades de y;, em

cada grupo:

XAV
S 1Y)

24 =€[2,]-

O vetor médio de cada grupo (g) é a média dos dados para todas as

observacg6es, ponderadas pelas probabilidades do grupo:

Z;\‘:l Zg Yj
ZL Zgi

Hy =

A covariancia de duas varidveis | e m no grupo g é a covariancia das

duas varidveis de todas as observagOes, ponderadas pelas probabilidades do

grupo:

> 26 (Vi — )Y i — )

Z ’j\‘=1 Zgj

Og(m) =
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As proporgdes das misturas sdo as somas de probabilidades de cada
grupo dividido por N:

Dada a soma das estimativas z;; para cada observacéo, os valores finais

dos vetores z; dos grupos podem ser usados com a probabilidade de que uma

determinada observagdo pertenca a um determinado grupo, portanto informa o
agrupamento desejado.

Esse processo vai sempre convergir para um maximo local da log-
verossimilhanca (MCLACHLAN; PEEL, 2000). Nao ha garantia de encontrar o
maximo global; na verdade, em muitos casos, 0 maximo global ndo existe, como
certos casos em que se utilizam distribui¢Ges cada vez mais estreitas sobre um
ponto que pode alcangar probabilidades infinitas. Para combater estes
problemas, o algoritmo é reiniciado varias vezes com diferentes valores iniciais,
com um numero maximo de iteracbes. No final, os valores mais frequentes (o
encontrado mais vezes) ou a melhor (no sentido da probabilidade, dados
observados) das solucdes convergidas é escolhida como a "correta", sendo que

nem sempre o0 mais frequente e a melhor solucéo séo iguais.
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RESUMO

Este trabalho foi realizado com o objetivo de imputar a
composi¢do genética para dados de pedigree faltantes em Serrasalmideos
com base no peso corporal e nas medidas morfométricas. Foram
adquiridos 96 juvenis de duas pisciculturas comerciais, sendo 12 de cada
um dos seguintes grupos genéticos: pacu, pirapitinga, tambaqui, tambacu,
tambatinga, patinga, paqui e piraqui. Os animais foram distribuidos
aleatoriamente em 16 caixas d’agua em um sistema de recirculagéo,
sendo duas caixas por grupo genético em uma densidade de seis animais
por caixa, onde foram cultivados até 495 dias de idade, sendo pesados e
submetidos a analise morfométrica. Para confirmacgédo da identidade dos
animais foram utilizados dois marcadores nucleares e um mitocondrial.
Para os animais que foram considerados hibridos avangados (p6s-F1) pela
analise molecular, foi utilizada a metodologia de modelos mistos com
mistura de distribuicdes normais para imputar o parentesco dos animais
com base no peso corporal e nas medidas morfométricas. Utilizou-se a
metodologia proposta por Griffing (1956), considerando o modelo misto
onde os efeitos ambientais foram estimados através dos EBLUE e os
efeitos genéticos foram considerados como aleatdrios, sendo obtidos os
EBLUP dos efeitos gerais e especificos de combinacGes. Para verificar a
concordancia da composicdo genética dos animais obtida via imputagéo
para as caracteristicas avaliadas e entre estas e a informada pelo produtor,
foi realizada a correlagdo de Pearson utilizando-se o teste de Mantel.
Observou-se, atraves da analise molecular, que o produtor acertou apenas
48% das identidades dos animais, sendo encontrados 27 hibridos
avancados. Houve correlacdo entre a composicdo genética dos animais
obtida via imputacdo para todas as caracteristicas avaliadas, indicando
repetibilidade. A composicdo genética dos animais informada pelos
produtores ndo apresentou correlacdo com as obtidas via imputacéo,
exceto para o comprimento de cabeca.

Palavras-chave: Colossoma macropomum. Melhoramento. Modelo de
mistura. Peixes redondos. Piaractus brachypomum. Piaractus
mesopotamicus.
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1 INTRODUCAO

No Brasil varios produtores vém se especializando na criagdo de
espécies nativas, assim como, no cultivo de hibridos com o intuito de
aumentar a producdo (CASTANEDO; ESPINOSA, 2012; FAUSTINO et
al., 2010; HISANO et al, 2013). Dentre as espécies nativas, 0S
representantes da familia Serrasalmideos, ou seja, pacu Piaractus
mesopotamicus, pirapitinga Piaractus brachypomus e o tambaqui
Colossoma macropomum, e seus hibridos interespecificos patinga (%
pacu X Cpirapitinga), tambacu (Qtambaqui X Jd'pacu) e tambatinga
(Ptambaqui x Jpirapitinga) S30 0S peixes nativos de maior importancia
na aquicultura brasileira devido a sua producao (BRASIL, 2012).

Um dos problemas relatados em trabalhos com peixes da familia
Serrasalmideos € a dificuldade da classificacdo de animais puros ou
hibridos pela visualizagdo morfologica (GOMES et al, 2012;
HASHIMOTO et al., 2014). Dependendo do tipo de interacdo alélica e do
ambiente de cultivo, os hibridos podem assemelhar-se fenotipicamente a
seus genitores, resultando em erros na identificacdo dos animais.
Marcadores moleculares e mitocondriais tém sido utilizados com grande
precisdo para identificacdo de animais puros e hibridos simples (F1)
(GOMES et al., 2012; HASHIMOTO et al., 2011, 2014). Entretanto, nem
sempre a quantidade de marcadores permite uma clara separacdo de
materiais e neste caso cruzamentos mais complexos podem ser
identificados apenas como pos F1s, ou seja, a informacdo da origem do

cruzamento é desconhecida.
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Nesse contexto, recentemente vem sendo muito utilizada a
imputagdo por meio de modelos de misturas de distribuices
(DELALLEAU; COURVILLE; BENIO, 2012; EIOLA et al., 2014; LIN;
LEE; HO, 2006; STEELE; WANG; RAFTERY, 2010). Estes modelos
tém provado ser uma ferramenta versatil e poderosa em modelagem em
varias areas de aplicacdo. As misturas finitas tém diversas aplicacdes,
diretas ou indiretas. As aplicacOes diretas surgem quando cada
observacdo pertence a uma subpopulacdo ou grupo, apesar de raramente
se saber qual. Neste tipo de mistura, cada subpopulacdo é descrita pela
sua densidade, e 0s pesos das misturas sdo as probabilidades de cada
observacdo pertencer a essa subpopulacdo (LUCA; ZUCCOLOTTO,
2003). As aplicacdes indiretas surgem quando nédo existe a divisdo dos
dados em subpopulagdes, sendo o0 ajustamento da mistura feito para
permitir uma grande flexibilidade, como multimodalidade (ABD-
ALMAGGED; DAVIS, 2006; JANG et al., 2006). A abordagem geral
para estimar os parametros de locacéo e dispersdo de um modelo que vem
sendo utilizado ¢ o método da maxima verossimilhanca utilizando o
algoritmo EM (E: esperanca. M: maximizagdo) proposto por Dempster et
al. (1977) e Ghahramani e Jordan (1994).

Dado essa caracteristica dos modelos de mistura, sua
aplicabilidade em cruzamentos com genitores desconhecidos pode ser
promissor. Portanto, este trabalho foi realizado como objetivo de imputar
a composicdo genética para dados de pedigree faltantes em

Serrasalmideos com base no peso corporal e nas medidas morfométricas.
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2 MATERIAL E METODOS

2.1 Instalacdes, material biolégico e manejo

Os dados utilizados s&o oriundos de um experimento realizado na
Estacdo de Piscicultura da Universidade Federal de Lavras, com duragao
de 465 dias, sendo 180 dias de adaptacdo e 285 dias de experimento. O
ensaio experimental foi conduzido em um laboratério de recirculagéo de
agua, provido com 16 caixas d’agua, com capacidade de 500 litros. Este
sistema era composto por biofiltro, sonda pt 100, controlador de
temperatura (N540) e uma bomba (1/3 CV).

Foram adquiridos 96 juvenis de Serrasalmideos de duas
pisciculturas comerciais do estado de Sdo Paulo, sendo informado pelos
fornecedores que havia 12 juvenis (30 dias de idade) de cada um dos
seguintes grupos genéticos (espécies e seus hibridos): pacu, pirapitinga,
tambaqui, patinga (@pacu X Jpirapitinga), paqui (Ppacu X J'tambaqui),
piraqui (Qpirapitinga X J'tambaqui), tambacu (Qtambaqui X JS'pacu) e
tambatinga (Qtambaqui X J'pirapitinga).

Os animais foram distribuidos aleatoriamente nas 16 caixas d’agua
do sistema de recirculacdo, sendo duas caixas por grupo genético em uma
densidade de seis animais por caixa. O sistema de recirculacdo foi
controlado para que houvesse trés renovacdes totais a cada hora e a
temperatura mantida a 28°C durante todo o periodo experimental. Os
animais foram alimentados ad libitum com racdo comercial com 32% de
proteina bruta, ofertada trés vezes ao dia (8, 12 e 16 horas) até atingirem

100 gramas de peso vivo e duas vezes ao dia (8 e 14 horas) ap0s esta
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faixa de peso. O oxigénio dissolvido foi monitorado diariamente e a
amonia, nitrito, nitrato e pH a cada trés dias. Aos 180 dias de idade os
animais foram contabilizados dentro das caixas, sendo estes valores

utilizados como efeito fixo no modelo estatistico.

2.2 Avaliacdo morfometrica

Ao final do periodo experimental, os animais foram anestesiados
com benzocaina (60mg/L), pesados e submetidos as seguintes analises

morfométricas:

a) comprimento padrdo (CP): compreendido entre a extremidade
anterior da cabeca e a insercdo da nadadeira caudal,

b) comprimento de cabeca (CC): compreendido entre a
extremidade anterior da cabeca e a borda caudal do opérculo;

c) altura do corpo medida a frente do 1° raio das nadadeiras
dorsal (AC);

d) largura do corpo tomada na regido do 1° raio das nadadeiras
dorsal (LC).

2.3 Andlise molecular

Para verificar a que grupo pertence cada animal, amostras de
nadadeiras foram coletadas e fixadas em alcool 100% e, posteriormente,
foram utilizados os métodos de extracdo e purificacdo do DNA total

baseados no kit comercial “Wizard Genomic DNA Purification Kit -
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Promega”. Em seguida, para as analises de identificacdo molecular das
amostras, foram utilizadas as técnicas de PCR-Multiplex e PCR-RFLP,
padronizadas conforme protocolos desenvolvidos pelo Laboratério de
Genética de Peixes da UNESP de Bauru. Foram utilizados os marcadores
moleculares descritos em Hashimoto et al. (2011), por meio dos genes
nucleares RAG2 (recombination activating gene) e o-tropomiosina
(TROP), e genes mitocondriais COI (Cytochrome C Oxidase subunit I) e
CYTB (Cytochrome b). As sequéncias dos primers, enzimas de restricdo
e condicOes das reacdes foram as mesmas de Hashimoto et al. (2011).
Além disso, para identificacdo de hibridos avancados, foram também
utilizados outros dois marcadores de SNPs (single nucleotide
polymorphisms) de genes nucleares obtidos por sequenciamento de nova

geracdo (HASHIMOTO et al. em preparacdo).

2.4 Andlise dos dados

A analise molecular foi realizada através da visualizacdo de
diferentes tamanhos de fragmentos diagndsticos de DNA, espécie
especifico, em gel de eletroforese (HASHIMOTO et al., 2011). Foi
possivel evidenciar cinco grupos genéticos (trés espécies puras e dois
hibridos) e também hibridos avancados pos F1 (Tabela 1). Assim néo foi
considerado o efeito do reciproco no modelo.

Dessa forma foi considerada a informacdo da composi¢cdo genética
dos animais obtida pela analise molecular, sendo utilizado o modelo
misto de mistura de distribuicdes normais para imputar as matrizes de

incidéncia dos efeitos aleatorios (capacidade geral de combinacdo - CGC
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e capacidade especifica de combinagdo - CEC) dos animais considerados
hibridos avancados pela analise molecular.
A funcdo de verossimilhangca completa pode ser descrita da

seguinte forma:

N

(o) =T p(x,19)

j=1

em que, 9:(y,l0§+varianciad0err0)é o vetor de parametros do

modelo.

O modelo misto de mistura de distribuicdes normais utilizado
considerou g os grupos geneéticos (g = 1, 2, ..., 6), 7, a maximizagdo das
proporcoes (priori de um determinado animal pertenca a um certo grupo),

O T 2 ‘A . .
#, 0 vetor de meédias e o, o vetor de variancia, sendo considerada
A s 2_ 2_ 2_2_ 2_ 2
variancia comum a todos (o =0,=0;=0,=0,=05). A

verossimilhanca para os dados é representada pela seguinte expressao:

i=k+1\ g=1

(o)~ (010) 11 300 1.

Full model missin g inf ormation

Sendo 7z, (7, ) =%, ou seja, dado o pedigree ndo obervado do

i-ésimo individuo a propabilidade a priori de ele pertencer a qualquer um
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dos cruzamentos é 1/6 ,z, =(4 __u, )representa a CEC do g-ésimo

2
cruzamento com O'g .

Os valores observados foram agrupados nos produtérios em que o
contador varia de j até k. Os dados faltantes foram agrupados no contador
que varia de i até n, sendo i=k+1. A esperanca de a j-ésima observacdo
pertencer ao grupo g é dada pela probabilidade condicional de y; dado o
grupo e seus parametros, normalizada pela soma das probabilidades de y;,
sendo, portanto, uma variavel multinomial:

2 - [, ]~ et
Ziﬂ”i (Yl w,07)

O vetor médio de cada grupo (g), ou seja, a meédia dos dados para

todas as observagdes, ponderadas pelas probabilidades do grupo, foi

estimada por:
N ] .
Zj:1 Zgi Y;
N ] -
Zjﬂ Zgj

Assim, o modelo linear misto utilizado pode ser descrito por:

Y =XfB+E[Z ]y +E[Z,]d +¢&

Hy =

Assumiu-se que os residuos das variaveis estudadas possuem
distribuicdlo normal, ndo sdo correlacionados e apresentam

homogeneidade de variancia, sendo utilizado um programa construido no
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PROC IML do SAS (SAS, INC) para realizacdodas analises descritas
anteriormente.

Utilizou-se a matriz de incidéncia da CGC da variavel peso
corporal das observagdes imputadas, agrupando 0s animais com
segregacOes similares. O teste de razdo de verossimilhanga foi realizado
para verificar se a frequéncia observada difere da esperada de acordo com
0 tipo de cruzamento observado, como animais puros, irmaos completos,
meio irm&os, entre outros. A verificagdo da concordancia entre a
composicdo genética dos animais imputados pelos modelos mistos de
mistura para cada caracteristica, e entre estas e a composi¢ao genética
informada pelos produtores foi realizada atraves da correlagdo de Pearson
utilizando-se o teste de Mantel, por meio do pacote Vegan version 2.0-10
(OKSANEN et al., 2013) e o programa computacional R version 3.1.0 (R
CORE TEAM, 2014).
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3 RESULTADOS

Apb6s o periodo de adaptacdo, verificou-se que ndo houve
mortalidade dos animais e os parametros de qualidade de &gua estiveram
dentro dos niveis adequados para producdo, de acordo com os limites
recomendados pela Resolu¢do n ° 357, de 2005, Conselho Nacional do
Meio Ambiente - CONAMA (BRASIL, 2005).

Através da analise molecular, observou-se que houve alta taxa de
erro (51,13%) dos produtores na identificacdo da composicdo genetica
dos animais, sendo verificado que todos os animais puros (Pacu,
Pirapitinga e Tambaqui) e o hibrido Paqui foram corretamente
classificados (Tabela 1). Os hibridos Patinga, Piraqui, Tambatinga e
Tambacu foram classificados erroneamente pelos produtores segundo as
analises moleculares. De acordo com essa analise, sete hibridos Patinga
foram identificados como Pacu e o0s outros cinco foram classificados
como hibridos avangados, ndo sendo possivel a identificacdo da
composicao genética via marcadores. O mesmo ocorreu em onze hibridos
Piraqui, oito tambatingas e um Paqui que também foram identificados
hibridos avancados. Os Tambacus foram identificados como Piracu e uma

Tambatinga foi identificada como Paqui.
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Tabelal Classificacdo e quantidade de Serrasalmideos de acordo com a
identificacdo dos produtores e andlise molecular, e nivel de acerto da
classificacdo dos animais pelos produtores (%)

Classificacdo
¢ Acerto pelos produtores

Produtores Molecular (nimero de (%)
(nimero de animais) animais)
Pacu (10) Pacu (10) 100,00
Patinga (12) Pacu (7) e HPF1 (5) 58,33
Paqui (11) Paqui (11) 100,00
Pirapitinga (11) Pirapitinga (12) 100,00
Piraqui (12) Paqui (1) e HPF1 (11) 0,00
Tambaqui (8) Tambaqui (7) e HPF1 (1) 87,50
Tambatinga (9) Paqui (1) e HPF1 (8) 0,00
Tambacu (10) Piracu (7) e HPF1 (3) 0,00

HPF1 — hibridos avancados (hibridos p6s-F1)

No que concerne as informacgdes dadas pelos produtores sobre a
composicdo genética dos animais e a imputada pelo modelo de mistura
para as caracteristicas avaliadas, observou-se que a composicao genética
dos animais informada pelos produtores apresentou correlacédo
significativa apenas com a composicdo genética imputada para o
comprimento de cabeca. Mostrando que hd uma baixa coeréncia entre a
composicdo genética imputada para as caracteristicas avaliadas e a
informada pelos produtores (Tabela 2). Verificou-se ainda correlacdo
significativa e positiva entre as composicdes genéticas obtidas pela
imputacdo, sendo que 40% das correlacdes foram moderadas (0,3 <r <
0,7) e 60% foram altas (r > 0,7), indicando concordancia na imputacéo da

composicao genética dos animais para as diferentes variaveis utilizadas.
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Tabela 2 Correlacdo de Pearson utilizando o teste de Mantel entre a matriz da
composicdo genética dos animais informada pelos produtores (PRO)
e as matrizes imputadas para cada caracteristica (CP, CC, AC, LC,

Peso)
Variaveis CP cC AC LC PRO
Peso 0,88* 0,69* 0,86* 0,76* 0,02
CP - 0,57* 0,75* 0,81* 0,05
CC - - 0,73* 0,50* 0,34*
AC - - - 0,64* 0,08
LD - - - - 0,11

CP: comprimento padrdo; CC: comprimento de cabeca; AC: altura corporal; LC: largura
corporal; PRO: produtores; *(P<0,05)

Na Figura 1 esta apresentada a relacdo dos animais utilizados
neste experimento com os genitores. Os animais foram identificados de 1
até 83, sendo que até a numeracgéo 55 foi considerada a analise molecular
para montar a relacdo dos animais com seus genitores, e acima de 55 foi
utilizada a informacao imputada pelo modelo misto de mistura.

A maioria dos peixes que tiveram sua composicdo genética
imputada apresentou alta probabilidade de pertencer a gendtipo

conhecido. Essa probabilidade ¢é calculada com base em

%gj :E[zgj}: 719 b, Iyg,agz)z (Figura 1). Constatou-se que trés
Zi=1”i (Yl #,07)

animais com composicdo genética imputada apresentaram alta
probabilidade de ser tambaqui e que um animal, com composicao
genética imputada, possui alta probabilidade de ser hibrido simples entre
pacu e pirapitinga e que um animal possui alta probabilidade de ser
hibrido com sua composi¢do genética com ¥ de pirapitinga e ¥ de
tambaqui (Tabela 3).
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Os animais identificados com os nimeros 58, 59, 65 e 76 que
estdo de cor branca foram alocados com baixa probabilidade de
pertenceram ao acasalamento de pacu com pirapitinga, visto que possuem
probabilidade abaixo de 90%. Dessa forma, ndo se pode afirmar que estes
animais pertencem a este cruzamento.

Pelo teste de razdo de verossimilhanca, realizado sobre os valores
obtidos com a imputacdo, foram observados 0s seguintes genétipos: dois
hibridos simples de Pirapitinga e Tambaqui, treze animais tricross (¥a
Pacu + Y4 Tambaqui e ¥ Pirapitinga) e quatro hibridos de Pacu com
Pirapitinga, retrocruzado com Pacu (% Pacu + ¥ Pirapitinga) (Tabela 3).

Tabela3 Teste de razdo de verossimilhanga (TRV) para o0s gendtipos

imputados
Quantidade o Gendtipo _ TRV
Pacu  Pirapitinga Tambaqui p-value

3 - - 100 -
1 50 50 - -
2 - 50 50 0,55
13 25 50 25 0,28
4 75 25 - 0,60

1 - 25 75 3
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Figural Relagdo dos animais com os genitores. FIPAPI: hibrido simples de Pacu e Pirapitinga. FIPATB: hibrido
simples de Pacu e Tambaqui. F1PITB: hibrido simples de Pirapitinga e Tambaqui. Animais em verde
apresentam probabilidade acima de 90% de pertencerem ao acasalamento/cruzamento em questdo e em

branco, probabilidade abaixo de 90%

9.
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4 DISCUSSAO

A dificuldade na classificagdo de Serrasalmideos puros e
seushibridos interespecificos também foi relatada por Gomes et al. (2012)
e Hashimoto et al. (2014), que observaram alta taxa de erro na
classificagdo de animais adquiridos em pisciculturas comerciais no Brasil.
Hashimoto et al. (2014) relataram por meio de multiplex-PCR e PCR-
RFLP, que juvenis de Pacu, Tambaqui e Tambatinga vém sendo
comercializados erroneamente como tambacu nos estados de Minas
Gerais, Sdo Paulo e Sergipe. O Tambaqui também vem sendo
comercializado como Tambacu nos estados do Para e no Piaui, e também
como tambatinga no Para (GOMES et al., 2012).

Gomes et al.(2012) relataram que pisciculturas do estado do Para e
do Piaui estdo comercializando o Tambaqui erroneamente, sendo que
estes sdo na realidade Tambacu e Tambatinga. Os mesmos autores
também constataram que o Tambaqui também vem sendo comercializado
como Tambacu no estado do Para. Assim, animais hibridos s&o
negociados no Brasil como espécies puras ou outros tipos de hibridos
interespecificos. Em Pintado Pseudoplatystoma corruscans e Cachara
Pseudoplatystoma reticulatum, também tem sido observado por meio de
marcadores moleculares que a visualizacdo morfolégica ndo tem sido
eficiente, sendo encontrados em pisciculturas peixes hibridos pés-F1
como reprodutores (HASHIMOTO et al., 2013). Em espécies de peixes
exoticas como Tilapia e Carpa, também vém ocorrendo equivocos na
classificacdo, sendo utilizados animais hibridos como reprodutores
(MAIR, 2007; MIA et al., 2005). Dessa forma, a identificacdo da
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composicdo genética de grande parte dos animais apenas pela
visualizacdo morfologia, que € o meio que os produtores utilizam, ndo
tem se mostrado ser eficiente.

Estudos recentes utilizando marcadores moleculares sugerem um
ndmero minimo de quatro marcadores nucleares para identificar
corretamente animais hibridos quando ocorre hibridacéo introgressiva
(BOECKLEN; HOWARD, 1997; HASHIMOTO et al., 2014; SANZ et
al., 2009). Testes utilizando diferentes numeros de marcadores
demonstraram que a variacdo em relacdo ao numero de marcadores esta
diretamente relacionada com a diferenciacdo entre os loci entre as
espécies parentais (BOHLING; ADAMS; WAITS, 2013; SANZ et al.,
2009), ou seja, quanto maior a diferenca, um menor numero de
marcadores € requerido nas analises. Isto é confirmado no presente
trabalho onde os marcadores foram 100% fixos entre as espécies e Uteis
para detectar mesmo a hibridacdo introgressiva.

O modelo de mistura misto mostrou-se uma técnica aplicavel e
complementar aos dados moleculares para inferir sobre a composicao
genética dos animais quando a abordagem molecular foi pouco
informativa, pois onde a analise molecular classifica ou como pos-F1, foi
possivel alocar esses individuos com alta probabilidade nos grupos pés
F1. Além disso, as imputacGes foram altamente concordantes para 0s
diferentes tipos de caracteres (correlacdo média de 0,72). Esta alta
concordancia dos resultados entre varias caracteristicas atesta e comprova
a efetividade da estratégia de imputacdo adotada, mostrando alta
repetibilidade na alocacdo dos animais nos grupos. Dessa forma, a

aplicacdo de modelos mistos de misturas agrega maior confiabilidade na
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descricdo de animais cuja composicdo genética é desconhecida, sendo
mais confiavel que a utilizagdo da visualizacdo morfoldgica apenas.

A auséncia de correlacdo entre a matriz de composicdo genética
informada pelos produtores e a imputada para a maioria das
caracteristicas ja era esperada devido a alta taxa de erro na classificacdo
da composicdo genética dos animais pelo produtor, ou seja, a dificuldade
de o produtor identificar de forma correta individuos hibridos. A presencga
de correlagdo significativa de moderada a alta entre as composicdes
genéticas imputadas dos animais entre as caracteristicas avaliadas pode
ser explicada pelo fato de estas caracteristicas serem correlacionadas em
peixes (MELO et al., 2013; REIS NETO et al., 2012).

Com relacdo a classificagdo dos animais que tiveram a sua
composicao genética imputada pelo modelo de mistura, foi observado que
parte desses animais apresentaram alta probabilidade de serem hibridos
tricross ou retrocruzado. Em alguns trabalhos também foi relatado que
hibridos de peixes da familia Serrasalmideos séo férteis, como o Tambacu
(? Tambaqui x & Pacu), Tambatinga (9 Tambaqui x & Pirapitinga),
Patinga (@ Pacu x & Pirapitinga) (ALMEIDA-TOLEDO et al., 1996;
HASHIMOTO et al., 2014; MARTINO, 2002). A presenca de hibridos
férteis € um fato preocupante do ponto de vista biolégico, pois pode ser
uma ameaca para as espécies puras se eles chegarem aos estoques
naturais por fuga ou por erro de manejo, visto que apresentam maior
variabilidade genética, o que aumenta a sua facilidade de adaptacdo em
ambientes diversos (HASHIMOTO et al., 2014; PORTO-FORESTI et al.,
2013).
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A imputacdo indicou que dois animais tiveram probabilidade de
ser Tambaqui. Pela anéalise molecular, estes animais foram classificados
como hibridos avangados; assim, estes animais podem ser oriundos de um
cruzamento absorvente em estagio avancado de Tambaqui com outra ou
mais espécies. A imputacdo de um hibrido de Pacu com Pirapitinga e dois
hibridos simples de Pirapitinga com Tambaqui pode ser devido ao
acasalamento de hibridos Fi; assim, 0s animais apresentam a mesma
composicao genética que os hibridos simples.

Os resultados da diferenciacdo das espécies parentais e seus
respectivos hibridos mostraram que o uso em conjunto de diferentes
técnicas pode ser considerado excelente ferramentas, fornecendo
subsidios para caracterizacdo de outros produtos hibridos atualmente
produzidos nas pisciculturas brasileiras.  Contudo, os modelos de
misturas requerem alguns dados como treinamento e aprendizado —
pedigree de alguns materiais conhecidos ou estimados. Por outro lado,
técnicas moleculares nem sempre sdo disponiveis. Assim, a combinagéo
dessas duas estratégias € degrande potencial na identificacdo de

cruzamentos nao identificados.
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5 CONCLUSOES

O modelo misto de mistura finita mostou ser uma técnica atil na
imputacdo da composicdo genética em espécie de peixes da familia
Serrasalmideos com parentesco desconhecido, pois a maioria dos animais
que teve sua composicdo genética imputada apresentou alta probabilidade
de pertencer a gen6tipos conhecidos. Para maior confiabilidade, sugere-se
a validagdo do modelo com dados reais ondea composicdo genética dos
animaisé conhecida e verificado se os animais estdo sendo agrupados

corretamente.
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ASCRIBING OF GENETIC PARENTAGE IN SERRASALMIDAE
ABSTRACT

This work was conducted with the objective of ascribing the
genetic composition for missing pedigree data of Serrasalmidae based on
body weight and morphometric measurements. We acquired 96 juveniles
from two commercial fish farms, with 12 originated from each of the
following genetic groups: pacu, pirapitinga, tambaqui, tambacu,
tambatinga, patinga, paqui and piraqui. The animals were randomly
distributed into 16 water tanks in a water recirculation system, using two
tanks per genetic group, in a density of six animals per tank, in which
they were reared until 495 days of age. The juveniles were weighed and
submitted to morphometric analysis. To confirm the identity of the
animals, we used two nuclear and one mitochondrial markers. For the
animals considered advanced hybrids (post-F1) by the molecular analysis,
we used the mixed models methodology with mixture of the normal
distributions to ascribe the parentage of the animals based on body weight
and morphometric measures. We used methodology proposed by Griffing
(1956a), considering the mixed model in which the environmental effects
were estimated by means of EBLUE and the genetic effects were
considered as random, obtaining the EBLUP of the general and specific
combination effects. To verify the agreement of the genetic composition
of the animals obtained for the evaluated traits and between these and that
informed by the producer, Pearson correlation was performed using the
Mantel test. The molecular analysis showed that the producer was correct
on only 48% of the identities of the animals, finding 27 other advanced
hybrids. There was correlation between the genetic composition of the
animals obtained in the study for all evaluated traits, indicating
repeatability. The genetic composition informed by the producers
presented no correlation to those obtained in the study, with the exception
of head length.

Keywords: Colossoma macropomum. Improvement. Mixture model.
Round fish. Piaractus brachypomum. Piaractus mesopotamicus.
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RESUMO

Este trabalho foi realizado com o objetivo de predizer as
capacidades combinatérias, geral e especifica, para caracteristicas de
desempenho e de rendimentos corporais em Serrasalmideos. Foram
adquiridos de duas pisciculturas comerciais 96 juvenis, sendo 12 de cada
um dos seguintes grupos genéticos: pacu, pirapitinga, tambaqui, tambacu,
tambatinga, patinga, paqui e piraqui. Os animais foram distribuidos
aleatoriamente em 16 caixas d’agua (500 litros) em um sistema de
recirculacéo de 4gua (28°C), onde foram cultivados até 495 dias de idade,
sendo pesados, submetidos a analise morfométrica e processados para
obtencdo dos rendimentos corporais. Para confirmar a identidade dos
animais, foram utilizados dois marcadores nucleares e um mitocondrial.
As predi¢bes das capacidades combinatorias das variaveis analisadas
foram obtidas utilizando a metodologiade modelos mistos com mistura de
distribuicdes normais para imputar as capacidades combinatorias dos
animais considerados hibridos avancados pela analise molecular. As
capacidades de combinagdes foram obtidas utilizando-se a metodologia
proposta por Griffing (1956a), considerando o modelo misto onde o0s
efeitos ambientais foram estimados através dos EBLUE e os efeitos
genéticos foram consideradas como aleatorios, sendo obtidos os EBLUP
dos efeitos gerais e especificos de combinag¢bes. O tambaqui apresentou
maiores CGC e CEC para a maioria das variaveis analisadas, sendo dessa
forma, o grupo genético mais importante. A CGC mostrou-se mais
importante que a CEC para todas as variaveis analisadas.

Palavras-chave: Colossoma macropomum. Melhoramento. Peixes
redondos. Piaractus brachypomum. Piaractus mesopotamicus.
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1 INTRODUCAO

No Brasil a tilapicultura tem dominado o mercado da aquicultura
continental devido aos avangos em sua tecnologia de producdo (MELO et
al., 2013; VERAS et al., 2014). Por outro lado, estudos recentes sobre as
espécies nativas e alguns hibridos demonstram alto potencial produtivo
(HASHIMOTO et al.,, 2013; REIS NETO et al., 2012a). Dentre as
espécies nativas, 0s representantes da familia Serrasalmideos, ou seja, o
pacu Piaractus mesopotamicus, apirapitinga Piaractus brachypomus e o
tambaqui  Colossoma macropomum, além de seus hibridos
interespecificos, sdo 0s peixes nativos com a maior producdo na
aquicultura brasileira (BRASIL, 2012).

Devido a falta de programas de melhoramento genético em
Serrasalmideos, a hibridizacdo vem sendo realizada de forma
desordenada em pisciculturas brasileiras, com objetivo de explorar a
heterose para caracteristicas de desempenho e de qualidade de carcaca
(HASHIMOTO et al., 2011; REIS NETO et al., 2012a).

Uma forma de avaliar o cruzamento entre espécies € por meio da
analise dialélica. Através desta analise é possivel estimar parametros
genéticos Uteis na selecdo de genitores para a hibridacdo e no
entendimento da natureza e magnitude dos efeitos genéticos envolvidos
na determinacdo dos caracteres. Neste tipo de analise é quantificada a
variabilidade genética do carater de interesse, avaliando a capacidade
geral de combinacdo dos genitores e a capacidade especifica
(GARDNER; EBERHART, 1966; GRIFFING, 1956a, 1956b).
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A capacidade geral de combinacdo (CGC) representa o
desempenho médio em cruzamento das linhas utilizadas nas combinagdes
permitindo identificar os genitores com capacidade para transmitir
caracteres desejaveis a descendéncia, ou seja, proporcionam informacdes
sobre a magnitude dos efeitos génicos aditivos e sdo de utilidade na
indicagdo de genitores a serem usados em programas de melhoramento.
Quanto mais altas forem essas estimativas, maiores as chances de
determinado genitor ser considerado superior aos demais incluidos no
dialelo, e, se proximas de zero, seu comportamento ndo difere da media
geral dos cruzamentos. Portanto, genitores com estimativas de CGC altas
e positivas sdo 0s que mais contribuem para o aumento da expressdo do
carater, enquanto valores negativos contribuem para a reducdo da
expressdo (GRIFFING, 1956a, 1956b; HAYMAN, 1957).

Ja a capacidade especifica de combinacdo (CEC) refere-se aos
casos em que as combinacdes apresentam desempenho acima ou abaixo
do esperado com base no desempenho médio dos grupos genéticos
envolvidos, possibilitando conhecer combinacdes especificas superiores e
inferiores. E na CEC que sdo medidos os efeitos génicos ndo aditivos e
indica a existéncia ou ndo de dominancia unidirecional, epistasia e
heterose (GRIFFING, 1956a, 1956b; HAYMAN, 1957), sendo que a
heterose depende simultaneamente da presenca de dominancia alélica e
divergéncia genética entre os materiais cruzados. A combinacdo mais
favoravel (de maior valor genotipico total) apresenta maior (positiva) ou
menor (negativa) estimativa de CEC dependendo do caractere, e
geralmente é resultante de um cruzamento em que pelo menos um dos
genitores apresente elevada CGC (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO,
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2012). Quando um grupo genético apresenta valores baixos de CEC para
uma determinada caracteristica, sendo que o desejavel seria valores altos,
significa que o grupo genético formado pelos parentais em questdo
comporta-se como esperado com base na CGC dos parentais (GRIFFING,
19564, 1956b; HAYMAN, 1957).

As caracteristicas de interesse zootécnico advindas da producéo de
hibridos envolvendo o cruzamento entre pacu, pirapitinga e tambaqui
ainda ndo foram devidamente estudadas, assim, os produtores vém
realizando esta pratica sem orientagdo e de forma desordenada
(HASHIMOTO et al., 2014). Portanto, este trabalho foi realizado com o
objetivo de predizer as capacidades combinatorias (geral e especifica)
para as caracteristicas desempenho, morfométricas e para 0S pesos e
rendimentos dos produtos gerados com o0 processamento em

Serrasalmideos.
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2 MATERIAL E METODOS

2.1 Instalacdes, material biolégico e manejo

Os dados utilizados s&o oriundos de um experimento realizado na
Estacdo de Piscicultura da Universidade Federal de Lavras, com duragao
de 465 dias, sendo 180 dias de adaptacdo e 285 dias de experimento. O
ensaio experimental foi conduzido em um laboratério de recirculagéo de
agua, provido com 16 caixas d’agua, com capacidade de 500 litros. Este
sistema € composto por biofiltro, sonda pt 100, controlador de
temperatura (N540) e uma bomba (1/3 CV da somar).

Foram adquiridos 96 juvenis de Serrasalmideos de duas
pisciculturas comerciais do estado de Sdo Paulo, sendo informado pelos
fornecedores que havia 12 juvenis (30 dias de idade) de cada um dos
seguintes grupos genéticos (espécies e seus hibridos): pacu, pirapitinga,
tambaqui, patinga (@pacu X Jpirapitinga), paqui (Ppacu X J'tambaqui),
piraqui (Qpirapitinga X J'tambaqui), tambacu (Qtambaqui X JS'pacu) e
tambatinga (Qtambaqui X J'pirapitinga).

Os animais foram distribuidos aleatoriamente nas 16 caixas d’agua
do sistema de recirculacdo, sendo duas caixas por grupo genético em uma
densidade de seis animais por caixa. O sistema de recirculacdo foi
controlado para que houvesse trés renovacdes totais a cada hora e a
temperatura mantida a 28°C durante todo o periodo experimental. Os
animais foram alimentados ad libitum com racdo comercial com 32% de
proteina bruta, ofertada trés vezes ao dia até atingirem 100 gramas de

peso Vvivo (8, 12 e 16 horas) e duas vezes ao dia ap0s esta faixa de peso (8
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e 14 horas). O oxigénio dissolvido foi monitorado diariamente e a
amonia, nitrito, nitrato e pH a cada trés dias. Aos 180 dias de idade os
animais foram pesados e contabilizados dentro das caixas, sendo estes
valores utilizados como efeito fixo no modelo estatistico.

2.2 Avaliacdo morfometrica

No final do periodo experimental, os animais foram eutanasiados
conforme proposto por Pedrazzani et al. (2009), pesados e submetidos as

seguintes analises morfometricas:

a) comprimento padrdo (CP): compreendido entre a extremidade
anterior da cabeca e a insercdo da nadadeira caudal,

b) comprimento de cabeca (CC): compreendido entre a
extremidade anterior da cabeca e a borda caudal do opérculo;

c) altura do corpo medida a frente do 1° raio das nadadeiras
dorsal (AC);

d) largura do corpo tomada na regido do 1° raio das nadadeiras
dorsal (LC).

2.3 Andlise molecular

Para verificar a que grupo pertence cada animal, amostras de
nadadeiras foram coletadas e fixadas em alcool 100% e, posteriormente,
foram utilizados os métodos de extracdo e purificacdo do DNA total

baseados no kit comercial “Wizard Genomic DNA Purification Kit -
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Promega”. Em seguida, para as analises de identificacdo molecular das
amostras, foram utilizadas as técnicas de PCR-Multiplex e PCR-RFLP,
padronizadas conforme protocolos desenvolvidos pelo Laboratério de
Genética de Peixes da UNESP de Bauru. Foram utilizados os marcadores
moleculares descritos em Hashimoto et al. (2011), por meio dos genes
nucleares RAG2 (recombination activating gene) e o-tropomiosina
(TROP), e genes mitocondriais COI (Cytochrome C Oxidase subunit I) e
CYTB (Cytochrome b). As sequéncias dos primers, enzimas de restricdo
e condicbes das reagbes foram as mesmas de Hashimoto et al.
(2011).Além disso, para identificagdo de hibridos avangados, foram
também utilizados outros dois marcadores de SNPs (single nucleotide
polymorphisms) de genes nucleares obtidos por sequenciamento de nova

geracdo (HASHIMOTO et al. em preparacdo).

2.4 Abate e dissecacao

Para obtencdo dos pesos das partes corporais, 0s peixes foram
eviscerados, pesando-se a carcaca (PCAR). Em seguida, o couro foi
retirado com auxilio de um alicate, no sentido cranio-caudal. Apos a
retirada do couro, seccionou-se por meio de cortes na linha apos a
extremidade caudal do opérculo, separando a cabeca do tronco. Com o
uso de uma faca de filetagem, os filés foram separados da espinha e os
produtos foram pesados, ou seja, couro (PCOU), cabeca (PCAB), tronco
(PTRO), filé (PFIL) e residuo (espinha - PRES), sendo estes pesados e

calculados seus rendimentos em relacdo ao peso corporal.
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2.5 Anélise dos dados

A anélise molecular foi realizada através da visualizacdo de
diferentes tamanhos de fragmentos diagnosticos de DNA, espécie
especifico, em gel de eletroforese (HASHIMOTO et al., 2011). Foi
possivel evidenciar cinco grupos genéticos (trés espécies puras e dois
hibridos) e também hibridos avancados pés F1 (Tabela 1). Assim ndo foi
considerado o efeito do reciproco no modelo.

Dessa forma, foi considerada a informacdo da composicéo
genética dos animais obtida pela analise molecular, sendo utilizado o
modelo misto de mistura de distribuicdes normais para imputar as
matrizes de incidéncia dos efeitos aleatorios (capacidade geral de
combinagdo - CGC e capacidade especifica de combinacdo - CEC) dos
animais considerados hibridos avancados pela analise molecular.

A funcdo de verossimilhanca completa pode ser descrita da

seguinte forma:

N

L()=TTp(3,10)

j-1

em que, 9:(y,la§+varianciadoerr0)é 0 vetor de parametros do

modelo.
O modelo misto de mistura de distribuicdes normais utilizado

considerou g os grupos geneéticos (g = 1, 2, ..., 6), 7, a maximizagdo das
proporcoes (priori de um determinado animal pertenca a um certo grupo),

J T 2 in .
H, 0 vetor de médias e 0, o vetor de variancia, sendo considerada
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variancia comum a todos (o =0,=0,=0,=0,=0;). A

verossimilhanca para os dados € representada pela seguinte expressao:

(o)~ TTo(010) [T 350 .|

i=k+1\ g=1

Full model missin g inf ormation

Sendo 7, (ﬁl,m,;r6 ) =%,ou seja, dado o pedigree ndo obervado do

i-ésimo individuo a propabilidade a priori de ele pertencer a qualquer um

dos cruzamentos é 1/6 , s, =(4 _u, )representa a CEC do g-ésimo

2
cruzamento com O'g .

Os valores observados foram agrupados nos produtorios em que o
contador varia de j até k. Os dados faltantes foram agrupados no contador
que varia de i até n, sendo i=k+1. A esperanca de a j-ésima observacao
pertencer ao grupo g é dada pela probabilidadecondicional de y; dado o
grupo e seus parametros, normalizada pela soma das probabilidades de y;,

sendo, portanto, uma variavel multinomial:

. 7y (¥ | 1, 5,)
Zgj:EI: gj}: kg il g2 g A
Zi=1”i (vj |, 07)
O vetor médio de cada grupo (g), ou seja, a média dos dados para
todas as observagdes, ponderadas pelas probabilidades do grupo, foi

estimada por:
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Z'j\‘:l Zgi Y
Z'j\l:l Zgj

Assim, 0 modelo linear misto utilizado pode ser descrito por:
Y =XB+E[Z ]y +E[Z,]d +¢&

Hyg =

Assumiu-se que o0s residuos das variaveis estudadas possuem
distribuicdo normal, ndo s&o correlacionados e apresentam
homogeneidade de variancia, sendo utilizado um programa construido no
PROC IML do SAS (SAS, INC) para realizacdodas analises descritas

anteriormente.
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3 RESULTADOS

Apb6s o periodo de adaptacdo, verificou-se que ndo houve
mortalidade dos animais e os parametros de qualidade de &gua estiveram
dentro dos niveis adequados para producdo, de acordo com os limites
recomendados pela Resolu¢do n ° 357, de 2005, Conselho Nacional do
Meio Ambiente - CONAMA (BRASIL, 2005).

3.1 Capacidade Geral de Combinacéo

Em relacdo as predi¢des das CGC, observou-se que tambaqui foi o
grupo genético que apresentou os maiores valores de CGC (positivos) e 0
pacu 0s menores valores (negativos) para as caracteristicas de
desempenho (P180, P485 e GP), medidas morfométricas (CP, CC, AD e
LD) e para o peso dos produtos gerados com o processamento (PCAB,
PCAR, PCOU, PFIL, PTRO, PVIS e PRES) (Tabela 1). A pirapitinga
obteve CGC com valores negativos para estas caracteristicas, exceto para
CP e LD que foram positivas préximas de zero.

Para os rendimentos dos produtos gerados com o precessamento,
verificou-se que o tambaqui apresentou maiores predicbes da CGC e a
pirapitinga 0os menores para os rendimentos de cabeca (RCAB), couro
(RCOU), visceras (RVIS) e residuo (RRES). Ja para os demais
rendimentos, ou seja, RCAR, RFIL e o RTRO, observou-se o inverso, ou
seja, maiores predicdes de CGC para a pirapitinga e menores para 0

tambaqui. Vericou-se também que as predicdes das CGC dos grupos
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Tabela1l Predicdo dos efeitos da capacidade geral de combinacdo (g;) (erros-
padrdo) das variaveis estudadas

Caracteristicas Pacu Pirapitinga Tambaqui
Desempenho e Medidas morfmétricas
CcpP -2,70 (1,65) 0,30 (1,626) 2,40 (1,64)
cC -0,91 (0,64) -0,30 (0,63) 1,19 (0,63)
AD -1,30 (0,83) -0,13 (0,82) 1,43 (0,82)
LD -0,27 (0,18) 0,04 (0,17) 0,23 (0,17)
P180 -23,5 (24,5) -23,0 (24,3) 46,4 (24,3)
P495 -233,1 (161,4) -37,4 (159,3) 270,5 (159,9)
GP -210,7 (143,6) -17,0 (141,3) 227,8 (141,8)
Peso dos produtos gerados com o processamento
PCAB -40,4 (31,3) -17,3 (31,0) 57,6 (31,0)
PCAR -185,5 (129,6) -33,6 (127,9) 219,1 (128,4)
PCOU -15,5 (11,0) -3,1 (10,8) 18,6 (10,8)
PFIL -96,6 (67,0) -10,6 (66,0) 107,2 (66,3)
PTRO -143,7 (98,8) -17,3 (97,3) 161 (97,8)
PVIS -48,7 (35,1) -8,7 (34,4) 57,4 (34,6)
PRES -32,1 (22,3) -5,5 (22,0) 37,6 (22,0)
Rendimentos corporais
RCAB -0,047 (1,046) -1,4867 (0,994) 1,5336 (1,067)
RCAR -0,008 (0,232) 0,06979 (0,228) -0,0614 (0,223)
RCOU -0,117 (0,263) -0,1930 (0,242) 0,3097 (0,248)
RFIL 1,069 (1,322) 1,5062 (1,328) -2,575(1,316)
RTRO 0,459 (0,991) 1,3543 (0,984) -1,813 (0,980)
RVIS 0,008 (0,232) -0,070 (0,228) 0,061 (0,230)
RRES -0,288 (0,865) -0,820 (0,800) 1,107 (0,813)

CP: comprimento padrdo; CC: comprimento de cabeca; AC: altura corporal; P180: peso
aos 180 dias; P495: peso aos 495 dias; GP: Ganho em peso; LC: largura corporal;
PCAB: peso da cabeca; PCAR: peso da carcaga; peso do tronco; PCOU: peso do couro;
PFIL: peso do filé; PTRO: peso do tronco; PRES: peso do residuo; RCAB: rendimento
de cabeca; RCOU: rendimento de couro; PCAR: rendimento da carcaca; RTRO:
rendimento do tronco, RRES: rendimento de residuo.
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avaliados apresentaram erros-padrdo préximos dentro em uma mesma

caracteristica.

3.2 Capacidade Especifica de Combinacao

Observou-se que as espécies tambaqui e pacu, e o hibrido
Flpirapitinga x tambaqui  apresentaram CECs positivas para todas as
caracteristicas morfométricas, para os pesos dos produtos gerados com
processamento, P495 e GP; tendo os demais grupos apresentado CEC;
negativas para estas caracteristicas. Para o P180, verifiou-se que apenas a
pirapitingae o hibrido Flpacu x tambaqui @presentaram valores negativos de
CEC, o tambaqui, Flpacu x pirapitinga © O pacu valores positivos e 0 Flyirapitinga
x tambaqui igual a zero.

Para os rendimentos de filé, tronco e carcaca, observou-se que a
pirapitinga e o hibrido Flpacu x tambaqui @presentaram valores positivos de
CEC e os demais grupos valores negativos. Para o RVIS, foi observado o
contrario, ou seja, valores positivos de CEC para as espécies pacu e
tambaqui, e para 0s hibridos F1pacu x tambaqui € Fltambaqui x pirapitinga € N€gativo
para 0s demais grupos genéticos. Os hibridos Flpacy x tambaqui € Fltambagui x
pirapitinga apresentaram valores positivos de CEC para o rendimento de
cabeca. E para 0 RCOU, 0 hibrido Flimbaqui x pirapitinga € aS €Spécies

tambaqui e pacu apresentaram valores positivos.



Tabela 2 Predicdo dos efeitos da capacidade especifica de combinacgéo (g;)(erros-padrdo)das variaveis estudadas

Variaveis Pacu Pacu x Pirapitinga  Pacu x Tambaqui Tambaqui Pirapitinga x Tambaqui Pirapitinga
Desempenho e Morfomeétricas
CcpP 0,54 (1,24) -0,80 (1,11) -1,06 (0,97) 0,67 (1,29) 1,09 (1,20) -0,44 (1,24)
CcC 0,06 (0,17) -0,06 (0,16) -0,09 (0,14) 0,08 (0,17) 0,08 (0,16) -0,07 (0,17)
AD 0,14 (0,34) -0,13 (0,33) -0,24 (0,30) 0,14 (0,35) 0,15 (0,34) -0,06 (0,36)
LD 0,04 (0,18) -0,13 (0,16) -0,12 (0,14) 0,06 (0,18) 0,21 (0,17) -0,06 (0,18)
P180 0,9 (10,0) 3,9(9,7) -7,2(8,8) 5,7 (10,2) 0,0 (10,1) -3,3(10,5)
P495 56,9 (114,0) -54 (101,8) -118,2 (88,4) 85,2 (115,0) 70,7 (108,1) -40,6 (114,7)
GP 58,1 (112,6) -67,3(99,3) -117,5 (86,8) 79,2 (115,5) 73,2 (110,0) -25,8 (113,2)
Peso dos produtos gerados com o processamento
PCAB 8,7 (16,2) -8,4 (15,0) -13,8 (12,9) 10,0 (16,0) 9,8 (15,1) -6,3 (16,8)
PCAR 48,0 (89,9) -52,4 (81,0) -88,0 (69,8) 62,1 (90,5) 57,5 (85,0) -27,2 (90,6)
PCOU 3,7(7,7) -4,2 (6,9) -7,0(5,9) 5,5 (7,8) 5,5 (7,2) -3,5(7,7)
PFIL 25 (53,6) -32,6 (48,0) -49,9 (41,6) 31,5 (55,2) 43,9 (51,8) -17,8 (54,5)
PTRO 38,5 (75,0) -45,7 (66,9) -74,1 (57,8) 52,8 (76,6) 51,5 (71,5) -23,1(75,1)
PVIS 18,7 (30,0) -17,5 (24,8) -39,5(21,9) 28,5 (29,4) 12,8 (27,0) -2,96 (27,8)
PRES 9,4 (16,4) -8,6 (14,2) -19,1 (12,2) 16,5 (15,8) 6,3 (14,4) -4,4 (15,8)




“Tabela 2, conclusido”

Variaveis Pacu Pacu x Pirapitinga  Pacu x Tambaqui Tambaqui Pirapitinga x Tambaqui Pirapitinga
Rendimentos corporais
RCAB  -0,774 (1,112) -0,163 (0,793) 1,676 (0,733) -1,330 (1,125) 0,681 (0,929) -0,090 (1,034)
RCAR  -0,716 (0,900) -0,652 (0,875) 1,6465 (0,822) -2,180 (0,907) -0,152 (0,893) 2,053 (1,140)
RCOU  -0,303 (0,433) 0,268 (0,321) -0,0358 (0,318) 0,228 (0,450) 0,641 (0,377) -0,798 (0,412)
RFIL -0,014 (0,236) -0,052 (0,234) 0,0914 (0,224) -0,061 (0,236) -0,014 (0,237) 0,0491 (0,241)
RTRO  -0,058 (0,275) 0,003 (0,274) 0,1270 (0,260) -0,065 (0,278) -0,043 (0,279) 0,037 (0,282)
RVIS 0,716 (0,898) 0,652 (0,875) -1,647 (0,822) 2,180 (0,907) 0,152 (0,893) -2,053 (1,140)
RRES  -0,702 (1,311) 1,875 (0,906) -1,144 (0,914) 0,541 (1,302) 1,350 (1,112) -1,920 (1,183)

CP: comprimento padrdo; CC: comprimento de cabec¢a; AC: altura corporal; P180: peso aos 180 dias; P495: peso aos 495 dias; GP:
Ganho em peso; LC: largura corporal; PCAB: peso da cabeca; PCAR: peso da carcaca; peso do tronco; PCOU: peso do couro; PFIL:
peso do filé; PTRO: peso do tronco; PRES: peso do residuo; RCAB: rendimento de cabeca; RCOU: rendimento de couro; PCAR:
rendimento da carcaca; RTRO: rendimento do tronco, RRES: rendimento de residuo.
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3.3 Variancias das capacidades combinatdérias, residual e fenotipica

Observou-se que a contribuicdo da CGC na variancia fenotipica
foi maior para as caracteristicas de desempenho, morfométricas, pesos
dos produtos gerados com o processamento e para 0os rendimentos de
cabeca, filé e tronco (Tabela 3). Ja para os rendimentos de carcaga, couro,
visceras e residuo, observou-se maior contribuicdo da CEC na variancia
fenotipica.

Constatou-se que as variaveis de desempenho e dos pesos dos
produtos gerados com 0 processamento apresentaram maiores variancias
fenotipicas, CGC, CEC e residual que as variaveis morfométricas e de

rendimentos corporais.
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Tabela 3 Variancias da CGC, CEC, residual e fenotipica e a proporcdo das

variancias da CGC e CEC em

caracteristicas avaliadas

relacdo fenotipica para as

Variaveis CGC CEC Residual  Fenotipica % CGC % CEC
Desempenho e Morfomeétricas
CcpP 7,044 2,037 5,869 14,95 47,11 13,63
cC 1,18 0,031 0,296 1,507 78,30 2,06
AD 1,93 0,137 1,249 3,316 58,20 4,13
LD 0,071 0,043 0,100 0,214 33,18 20,09
P180 1672,2 116,2 1155,7 29441 56,80 3,95
P495 68635,1 17208,7  45209,0 131052,8 52,37 13,13
GP 52435,9 17053,8  40829,7 110319,4 47,53 15,46
Peso dos produtos gerados com o processamento
PCAB 2717 3314 1199,2 42476 64,00 7,80
PCAR 44384,4 10632,1 28452 83468,5 53,18 12,74
PCOU 316,4 77,9 208,3 602,6 52,51 12,93
PFIL 11393  3855,2 10036 25284,2 45,06 15,25
PTRO 25226,5 7517,1 18529,6 51273,2 49,20 14,66
PVIS 3116,0 1259,5 1779,6 6155,1 50,62 20,46
PRES 1314,7 363,8 638,9 2317,4 56,73 15,70
Rendimentos corporais
RCAB 2,5532 1,8788 1,0808 5,5128 46,31 34,08
RCAR 0,0558 2,9676 1,4786 4,502 1,24 65,92
RCOU 0,1119 0,3617 0,1728 0,6464 17,31 55,96
RFIL 5,0864 0,0580 2,1653 7,3097 69,58 0,79
RTRO 2,7470  0,0799 2,7064 5,5333 49,64 1,44
RVIS 0,0558 2,9677 1,4786 4,5021 1,24 65,92
RRES 1,3411 3,1382 1,1684 5,6477 23,75 55,57

CP: comprimento padrdo; CC: comprimento de cabeca; AC: altura corporal; P180: peso
aos 180 dias; P495: peso aos 495 dias; GP: Ganho em peso; LC: largura corporal;
PCAB: peso da cabeca; PCAR: peso da carcaga; peso do tronco; PCOU: peso do couro;
PFIL: peso do filé; PTRO: peso do tronco; PRES: peso do residuo; RCAB: rendimento
de cabeca; RCOU: rendimento de couro; PCAR: rendimento da carcaca; RTRO:
rendimento do tronco, RRES: rendimento de residuo.



105

4 DISCUSSAO

4.1 Capacidade Geral de Combinagéo

Os resultados apresentados neste trabalho indicam que o tambaqui
é a espécie que tem maior valor genético, e é a espécie que mais contribui
para expressdo dos caracteres de desempenho, morfométricos, para 0s
pesos dos produtos gerados com o processamento e para 0s rendimentos
de cabeca, couro, visceras e residuo. O pacu é a espéecie com menor valor
genético e a que menos expressa 0s caracteres de desempenho, 0S
morfometricos e 0s pesos dos produtos gerados com o processamento. A
pirapitinga é a espécie que menos contribui para expressao dos caracteres
de rendimento cabeca, couro, visceras e residuo e a que mais contribui
para expressao dos caracteres de rendimentos de carcaca, filé e tronco.

A concordancia no ranqueamento das espécies na CGC para as
caracteristicas de desempenho, morfométricas e dos produtos gerados
com o processamento pode ser explicado pelo fato de essas caracteristicas
serem correlacionadas, conforme relatado por Costa (2011) em pacu e
tambaqui. As caracateriscas de rendimentos possuem correlacdo baixa ou
nula com as caracteristicas de desempenho, morfométricas e com o peso
das partes corporais em peixes redondos (REIS NETO et al., 2012b) e em
tildpia (MELLO et al., 2013), oque explica a falta de concordancia no
ranqueamento em CGC das caracteristicas de rendimento com as demais
caracteristicas analisadas.

Estes resultados indicam que para as caracteristicas de

desempenho, morfométricas e para 0s produtos gerados com o
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processamento, o tambaqui é a espécie que mais apresenta resposta com a
selecdo, pois consegue transmitir melhor a seus descendentes estes
caracteres, € 0 pacu é a espécie que apresenta pior resposta a selecdo
dentre as espécies avaliadas. Como a industria paga pelo peixe com base
no peso corporal que é a principal caracteristica estudada em diversos
trabalhos (ALLAMAN et al., 2013; FREATO et al., 2012), o produtor
deve fazer selegcdo principalmente para esta caracacteristica e utilizar
espécie tambaqui para obter maior produtividade.

A selecdo para peso corporal permite a selegéo indireta de animais
com maiores pesos de carcaga, filé e tronco, que sdo as partes de maiores
valores enconémicos comercializadas pela industria. Dessa forma, serdo
obtidas maiores quantidades de carcaca, filé e tronco gerando mais oferta
destes produtos. Além disso, considerando que o tempo de processamento
de animais é 0 mesmo, abater lote de animais mais pesados gerara uma
maior quantidade de carne abatida que lote de animais mais leves, neste
sentido a selecdo para peso corporal tambem aumentara a eficiéncia na
industrializacdo. Entretanto, a selecdo para peso corporal também
proporcionard animais com maiores pesos de cabeca, couro, visceras e
residuos que tem menor valor econémico.

Os rendimentos dos produtos gerados com o processamento
também sdo importantes, pois eles também podem representar aumento
na produtividade quando se utiliza animais com maiores rendimentos das
partes comercializaveis. Para a inddstria, como 0s principais produtos
comercializados sdo a carcaca, o filé e a costela, a espécie mais indicada

para o0 desenvolvimento de progamas de melhoramento para estas
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caracteristicas € a pirapitinga, por ser a espécie que apresenta maior valor
genético para estas caracteristicas.

De maneira geral, a escolha da melhor espécie para
desenvolvimento de um programa de melhoramento vai depender do
objetivo do programa, visto que dependendo da caracteristica, ha uma
espécie mais adequada, sendo que para as caracteristicas de desempenho,
morfométrica e de pesos dos produtos gerados como processamento, 0
tambaqui é a mais indicada, ja para os caracteres de dempenho, a
pirapitinga ¢ a mais recomendada. Além disso, outras caracteristicas que
ndo foram avaliadas neste trabalho, como a conversdo alimentar, a
eficiéncia alimentar e o custo de producdo sdo também importantes para
se definir qual o melhor grupo genotipo (FREATO et al., 2012).

Ressaltando que este trabalho foi realizado em ambiente onde a
temperatura foi mantida a 28°C durante todo periodo experimental, sendo
esta uma situacdo que nao ocorre durante o periodo de producao de peixes
redondos (MOURAD, 2012; REIS NETO et al., 2012b). Mourad (2012)
avaliando o crescimento ponderal e morfométrico do pacu, tambaqui e
seus hibridos da primavera ao inverno em viveiros escavados relatou que
a temperatura afetou o crescimento das caracteristicas avaliadas. De
acordo com a mesma autora quando a temperatura da dgua foi abaixando,
0 crescimento das caracteristicas avaliadas diminuiram. 1sso se deve ao
fato de as espécies de peixes serem pecilotérmicas, assim, quando a
temperatura abaixa, diminuem-se também as reacbes enzimaticas
influenciando o metabolismo dos animais gerando uma menor ingestao de
alimentos e crescimento (JOHNSTON; DUNN, 1987). Contudo, este

trabalho permitiu avaliar o crescimento do animal dentro da faixa de
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temperatura considerada adequada (GOMES et al., 2004), permitindo o
maximo da expressdo do potencial genético para as caracteristicas
avaliadas.

4.2 Capacidade Especifica de Combinacao

Os resultados deste trabalho apontam que as espécies puras de
tambaqui e pacu, e 0 cruzamento entre as especies pirapitinga e tambaqui
S80 0S grupos genéticos mais importantes para as caracteristicas
morfometricas, produtos gerados com o processamento, P495 e GP. Os
maiores valores de CEC para o tambaqui podem ser explicados pelo fato
de essa especie apresentar alta proporcdo de alelos favoraveis que
apresentam boa complementacdo dentro do grupo. Os valores positivos de
CEC para o pacu, que é um grupo que apresenta menor CGC, demonstra
que 0 pacu ndo €é uma espécie recomendada para cruzamentos
interespecificos, pois apresentou valores negativos de CEC quando
acasalado com as demais espécies.

Em viveiro escavado, avaliando o cruzamento de pacu e tambaqui
aos 496 dias de vida, Reis Neto et al. (2012b) encontraram resultados
divergentes aos observados neste trabalho, sendo observada heterose
positiva para o peso corporal e para a maioria das medidas e razbes
morfométricas (exceto para o CP e a razdo do comprimento da cabeca
sobre a altura corporal). Estes autores relataram que para o peso corporal,
que € a principal caracteristica, os hibridos destas espécies possuem

médias superiores que os puros de 7,2%.
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Mourad (2012) avaliando o crescimento morfométrico e do peso
corporal de pacu e tambaqui e seus hibridos da primavera ao inverno em
viveiro escavado, relatou que o modelo que melhor descreveu o
crescimento para estes grupos genéticos foi o modelo Logistico, dessa
forma estes grupos apresentam o mesmo comportamento de crescimento
para estas caracteristicas. Entretanto, o autor relatou que houve diferenca
significativa para o peso assintético (A) para todas as caracteristicas
avaliadas, sendo que o hibrido tambacu apresentou maiores valores de A
que o0 paqui para todas as caracteristicas avaliadas, e também foi superior
aos puros, exceto para comprimento de cabeca e largura corporal. Em
relacio ao indice de maturidade (k), que € outro parametro de
interpretacdo biologica no modelo logistico, foi observado que o tambacu
apresentou menores valores que o tambaqui, e ndo diferiu dos demais.
Desse modo, 0 tambaqui mostrou-se mais precoce que o tambacu, pois
atingiu ponto de inflexdo mais rapidamente (MOURAD, 2012). Estes
resultados indicam que pode haver heterose positiva para o valor
assintético e para o indice de maturidade para 0 peso corporal e para as
medidas morfométricas.

Para os rendimentos de interesse econdmico, ou seja, carcaca, filé
e tronco a pirapitinga e 0 hibrido Flpacu x tambaqui S0 0S grupos genéticos
mais importantes, por apresentarem CEC positiva. Além disso, estes
grupos também apresentam menores rendimentos das partes ndo nobres,
como os rendimentos de cabeca, couro, residuo e visceras. O pior
rendimento de visceras da pirapitinga e do hibrido Flpacu x tambaqui € UmMa
consequéncia direta do maior rendimento de carcaca. O maior rendimento

para a pirapitinga para estas caracteristicas de maior interesse econémico
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pode ser explicado pelo fato de ela possuir maiores valores de CGC para
estes rendimentos, e 0s menores rendimentos para as demais
caracteristicas, pelo fato de ela possuir menor CGC para estes demais
rendimentos.

Reis Neto et al. (2012b) relataram que hibridos de tambaqui e
pacu apresentaram menores rendimentos de carcaca eviscerada e filé,
revelando heterose negativa de -0,6 e -7,3%, respectivamente, para estas
caracteristicas. Ja para os rendimentos de cabeca, costela e residuo néo foi
observado heterose, sugerindo que estas caracteristicas sdo controladas
por efeitos génicos aditivos (REIS NETO et al., 2012b). Silva et al.
(2010) também relataram que, em tilapia, algumas caracteristicas de
carcaca sao influenciadas, principalmente, pelo efeito genético aditivo.

Dessa forma, os resultados observados neste trabalho e os
encontrados na literatura indicam que dependendo do sistema de
producdo, ha diferencas no tipo de acdo génica e em sua magnitude destas

para as diferentes caracteristicas.

4.3 Variancias das capacidades combinatdrias, residuais e fenotipicas

A variancia da CGC dividida pela variancia fenotipicarepresenta a
herdabilidade da caracteristica. Como neste trabalho ndo utiliza a matriz
de parentesco dos animais, a herdabilidade obtida realizando este calculo
estd superestimado, visto que ndo contém apenas a variancia aditiva
(REIS NETO et al., 2012b). Entretanto essa herdabilidade superestimada

possui relacdo direta com a herdabilidade no sentido restrito e vem sendo
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utilizada com sucesso em muitos programas de melhoramento de plantas
(CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Neste trabalho, as caracteristicas de desempenho, morfomeétricas,
pesos dos produtos gerados com o processamento e para 0s rendimentos
de cabeca, filé e tronco apresentaram alta herdabilidade (h%>0,30),
indicando que estas caracteristicas em um processo de selecdo
apresentardo maiores ganhos comparadas as demais caracteristicas
avaliadas.

Trabalhos avaliando a herdabilidade de caracteristicas em
Serrasalmideos s&o escassos na literatura, assim os resultados foram
comparados aos observados em tilapicultura, que € a espécie de maior
producdo no Brasil. No programa de melhoramento de tilapia
(Oreochromis aureus) Genetically Improved Farmed Tilapia — GIFT, tem
sido observado herdabilidade no sentido restrito de moderada a alta (0,28
a 0,31) para o comprimento padréo, profundidade do corpo, largura do
corpo e area do corpo (REIS NETO et al., 2014). Para esta mesma espécie
foi relatada herdabilidade moderada ao longo de seis geracGes para o
rendimento de filé (h?= 0,17 a 0,23) (THODESEN et al., 2012). Para o
peso corporal em tilapia (Oreochromis aureus) em um processo de
selecdo de trés anos, foi observada herdabilidade alta (h*=0,33) (ZAK et
al., 2014). Esses resultados citados estdo de acordo com os observados
neste trabalho, ou seja, herdabilidade alta para estas caracteristicas.

Para os rendimentos de carcaca, couro, visceras e residuo, a maior
contribuicdo da CEC na variancia fenotipica indica que o cruzamento € a
ferramenta mais adequada que o melhorista pode adotar para obter

sucesso, sendo desejavel que os animais apresentem maiores rendimentos
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de carcaca e menores visceras e residuos (MELO et al., 2013; REIS
NETO et al., 2012b).

Um fator que pode alterar as CGC, CEC e suas variancias, séo 0s
grupos heteréticos formados em uma analise dialélica (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Neste trabalho foi utilizado s6 parte dos
hibridos, dessa forma as predi¢bes obtidas poderiam ser diferentes das
observadas se fossem utilizados os reciprocos. Assim, sugere-se que
trabalhos futuros sejam realizados avaliando o cruzamento destas espécies
utilizando os hibridos e os reciprocos com o objetivo de obter maior

conhecimento no cruzamento dessas trés espécies.
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5 CONCLUSOES

Com base nos resultados, pode-se concluir que o ranqueamento
das predicGes das CGC e CEC varia de acordo com as caracteristicas
avaliadas. Para as caracteristicas de desempenho, medidas morfométricas
e para o peso dos produtos gerados com 0 processamento o tambaqui € a
espécie que apresenta maiores valores de CGC e CEC. Para 0s
rendimentos de importancia econémica, a pirapitinga é a que apresenta
maiores valores de CGC e CEC. Também se pode concluir que ha maior
contribuicdlo da CGC na variancia fenotipica para a maioria das

caracteristicas avaliadas.
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PREDICTION OF COMBINATION ABILITIES FOR
SERRASALMIDAE

ABSTRACT

This work was conducted with the objective of predicting the
general and specific combination abilities for performance and body yield
traits in Serrasalmidae. We acquired 96 juveniles from two commercial
fish farms, with 12 originated from each of the following genetic groups:
pacu, pirapitinga, tambaqui, tambacu, tambatinga, patinga, paqui and
piraqui. The animals were randomly distributed into 16 water tanks (500
liters) in a water recirculation system (28°C), in which they were reared
until 495 days of age. The juveniles were weighed, submitted to
morphometric analysis and processed for obtaining the body yields. To
confirm the identity of the animals, we used two nuclear and one
mitochondrial markers. The predictions of the combination abilities of the
analyzed variables were obtained using the mixed models methodology
with a mixture of the normal distributions to ascribe the combination
abilities of the animal considered advanced hybrids by the molecular
analysis. The combination abilities were obtained using methodology
proposed by Griffing (1956a), considering the mixed model in which the
environmental effects were estimated by means of the EBLUE and with
the genetic effects considered random, obtaining the EBLUP of the
general and specific combinations. The tambaqui presented highest GCA
and SCA for the majority of the analyzed variables, therefore, being the
most important genetic group. The GCA was shown to be more important
than the SCA for all analyzed variables.

Keywords: Colossoma macropomum. Improvement. Round fish.
Piaractus brachypomum. Piaractus mesopotamicus.
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