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Resumo

A aquicultura intensiva favorece a ocorréncia de enfermidades infecciosas, consideradas um
dos principais entraves para a sustentabilidade da producao aquicola. Entre essas enfermidades,
a columnariose tem causado elevadas taxas de mortalidade em tambaqui durante etapas de
manejo e transporte. O presente estudo teve como objetivo estimar parametros genéticos
associados a resisténcia de juvenis de tambaqui (Colossoma macropomum) a infec¢dao
bacteriana. Foram avaliados 516 juvenis provenientes de 30 familias submetidos a desafio
experimental por imersdo apos estresse por transporte simulado. A mortalidade foi monitorada
durante sete dias, registrando-se o tempo até a morte. Amostras sanguineas foram coletadas
para genotipagem utilizando painel gendmico especifico para a espécie. Apds controle de
qualidade, permaneceram 492 individuos e 15.462 marcadores para as analises. As estimativas
de herdabilidade foram obtidas utilizando modelos baseados em pedigree e informagao
genOmica. A sobrevivéncia final observada foi de 32,38%, permitindo discriminagdo entre
familias resistentes e suscetiveis. Diferengas expressivas entre familias indicaram variabilidade
genética para resisténcia a bactéria. As estimativas de herdabilidade foram de 0,106 + 0,064 e
0,301 £ 0,092 para os modelos baseado em pedigree e genOmico, respectivamente. Os
resultados demonstram potencial para aplicagdo da selecdo genética e gendmica visando
aumentar a resisténcia a columnariose em programas de melhoramento de tambaqui. Palavras-
chave: Avaliacdo genética. Genética quantitativa. Herdabilidade. Sele¢ao genomica.

Abstract

Intensive aquaculture favors the occurrence of infectious diseases, considered one of the main
constraints to sustainable fish production. Among these diseases, columnaris disease has
caused high mortality rates in tambaqui during handling and transport procedures. This study
aimed to estimate genetic parameters associated with resistance of juvenile tambaqui
(Colossoma macropomum) to bacterial infection. A total of 516 juveniles from 30 families were
subjected to experimental immersion challenge following simulated transport stress. Mortality
was monitored for seven days, recording time to death. Blood samples were collected for
genotyping using a species-specific genomic panel. After quality control, 492 individuals and
15,462 markers remained for the analyses. Heritability estimates were obtained using pedigree-
based and genomic-based models. Final survival reached 32.38%, allowing discrimination
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between resistant and susceptible families. Marked differences among families indicated
genetic variability for bacterial resistance. Heritability estimates were 0.106 = 0.064 and 0.301
+ 0.092 for pedigree-based and genomic models, respectively. The results demonstrate the
potential application of genetic and genomic selection to improve resistance to columnaris
disease in tambaqui breeding programs. Keywords: Genetic evaluation. Genomic selection.
Heritability. Quantitative genetics.

1. Introducao

A aquicultura mundial apresentou crescimento expressivo nas ultimas décadas,
superando pela primeira vez a pesca extrativa como principal fonte de pescado para consumo
humano (FAO, 2024). Entretanto, a intensificacdo dos sistemas de cultivo favoreceu a
ocorréncia de enfermidades infecciosas, consideradas atualmente um dos principais gargalos
para o desenvolvimento sustentavel da piscicultura. Entre essas enfermidades, a columnariose
causada por Flavobacterium oreochromis tem se destacado devido as elevadas taxas de
mortalidade observadas principalmente durante etapas de manejo, transporte e oscilagdes
ambientais (JANAMPA-SARMIENTO et al., 2025).

O tambaqui (Colossoma macropomum) representa uma das espécies nativas mais
importantes para a aquicultura brasileira devido ao seu rapido crescimento, rusticidade e
elevado valor comercial. Contudo, surtos bacterianos vém causando perdas econdmicas
significativas em sistemas intensivos de producao. A sele¢do genética para resisténcia a doengas
vem sendo aplicada com sucesso em diferentes espécies aquicolas, permitindo identificar
individuos geneticamente superiores e reduzir a susceptibilidade as infec¢des. Estudos prévios
em tambaqui demonstraram variabilidade genética para resisténcia a Aeromonas hydrophila
(Ariede ef al., 2020), e ao parasito Ichthyophthirius multifiliis (LIRA et al., 2020), indicando
potencial para inclusdo dessas caracteristicas em programas de melhoramento genético.

Além disso, o desenvolvimento de ferramentas gendmicas, como o painel SerraSNP,
ampliou a aplicacao da selecao gendmica em espécies nativas brasileiras (MASTROCHIRICO-
FILHO et al., 2021). Dessa forma, o presente estudo teve como objetivo estimar parametros
genéticos associados a resisténcia de juvenis de tambaqui a infec¢do por F. oreochromis,

utilizando modelos baseados em pedigree e informacao genomica.

2. Material e Métodos
Este estudo foi aprovado pelo Comité de Etica no Uso de Animais (CEUA, namero
18323325917/2025) da FCAV - UNESP. O experimento foi conduzido no Laboratorio de
Genética em Aquicultura e Conservagao (LaGeAC) do Centro de Aquicultura da Universidade

Estadual Paulista (CAUNESP), em Jaboticabal.
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Foram avaliados 516 juvenis de tambaqui provenientes de 30 familias do nucleo de
melhoramento genético da Embrapa Pesca e Aquicultura. Inicialmente, foi realizado um ensaio
piloto para definicdo da concentragdo bacteriana capaz de promover mortalidade parcial. Os
516 juvenis provenientes de 30 familias foram entao submetidos a desafio experimental por
imersdo (propor¢ao 1:10) apds estresse por transporte simulado (5 h). Apos a exposicao, os
animais foram redistribuidos em cinco caixas de 250 L (104 peixes por caixa), com aeragao
constante, € monitorados por sete dias quando a mortalidade atingiu o platd.

A variavel analisada neste estudo foi o tempo até a morte (TM), registrado em horas
apos o desafio. Amostras sanguineas foram coletadas para extracdo de DNA e genotipagem
utilizando o painel Axiom® 30K SerraSNP Array (Thermo Fisher Scientific, California, EUA),
desenvolvido especificamente para tambaqui por Mastrochirico-Filho et al. (2021). O pedigree
foi reconstruido a partir de marcadores SNP utilizando o programa CERVUS 3.0. Os
componentes de variancia e as estimativas de herdabilidade foram obtidos utilizando modelos
animais univariados PBLUP e GBLUP implementados na suite BLUPF90 (MISZTAL et al.,
2014).

3. Resultados e Discussao

Os primeiros sinais clinicos de infec¢do foram observados aproximadamente 10 h apos
o desafio bacteriano, com pico de mortalidade entre 30 e 50 h. A sobrevivéncia final foi de
32,38%, evidenciando varia¢do fenotipica adequada para a discriminagdo entre individuos

resistentes e suscetiveis (Figura 1), o que ¢ desejavel em estudos de selecdo genética.

FIGURA 1 — Curvas de sobrevivéncia de Kaplan-Meier para as familias com maior, média e

menor sobrevivéncia apos desafio com Flavobacterium oreochromis.
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As andlises foram iniciadas com 516 individuos e 29.575 SNPs. Apds controle de
qualidade dos individuos (DQC > 0,82 e taxa de chamada > 90%), foram retidos 492 individuos.
Em seguida, os SNPs foram filtrados com base na taxa de chamada (= 95%), frequéncia alélica
menor (MAF > 0,01) e equilibrio de Hardy-Weinberg com corre¢ao de Bonferroni (p < 2,318
x 107°), resultando em 15.462 marcadores. Desses, 12.425 SNPs foram mapeados no mapa
genético e 479 SNPs independentes foram obtidos apds pruning por desequilibrio de ligagao.

As estimativas de herdabilidade foram de 0,106 + 0,064 (PBLUP) e¢ 0,301 £+ 0,092
(GBLUP) (Tabela 1). A maior herdabilidade e variancia genética aditiva obtidas com o modelo
gendmico indicam maior capacidade da informacdo molecular em capturar a variabilidade
genética associada a resisténcia. Resultados semelhantes tém sido relatados em outras espécies

aquicolas (MANSO et al., 2024; FRASLIN et al., 2022).

TABELA 1 — Componentes de variancia e estimativas de herdabilidade para tempo até a morte
apos desafio com Flavobacterium oreochromis.

Modelo h’+ SE Variancia genética + SE Variancia residual + SE
PBLUP 0.106 £ 0.064  241.79 = 147.23 1996.1 + 163.00
GBLUP 0.301 £0.092  725.09 +252.35 1641.1+ 171.30

Estudos anteriores em espécies nativas também relataram herdabilidades moderadas
para resisténcia a doengas infecciosas. Ariede et al. (2020) observaram potencial de selecao
para resisténcia a Aeromonas hydrophila em tambaqui, enquanto Lira et al. (2020)
demonstraram variabilidade genética para resisténcia ao parasito Ichthyophthirius multifiliis.
De forma consistente, os resultados do presente estudo refor¢am a viabilidade da sele¢dao

genética para caracteristicas de resisténcia sanitaria em programas de melhoramento aquicola.

4. Conclusoes
Existe variabilidade genética para resisténcia a Flavobacterium oreochromis em juvenis
de tambaqui. As estimativas de herdabilidade obtidas indicam potencial para aplicagao da
sele¢do genética e gendmica visando aumentar a resisténcia a columnariose. O modelo GBLUP
apresentou maior capacidade de capturar a varidncia genética aditiva em comparagdo ao
PBLUP, demonstrando a importancia da incorporacao de informagdes gendmicas em programas

de melhoramento genético aquicola.
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