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RESUMO. Este trabalho teve como objetivo analisar, pela técnica RAPD, a variabilidade e a
divergéncia genética de duas geragoes da linhagem GIFT. Foram estimados parimetros para
os reprodutores (G,) e para a progénie (F;). A variabilidade genética foi determinada pela
porcentagem de loci polimérficos e pelo indice de Shannon. As geracdes apresentaram 69,6%
de loci polimérficos (Gy) e 60,0% de polimorfismo (F,). Os valores para o indice de
Shannon foram de 0,367 para a gera¢io G, e de 0,317 para a F,. Os valores de divergéncia
genética, calculados pelo teste de Mantel, foram de 0,213 para a G, ¢ 0,208 para a geragio F,.
Os resultados obtidos indicaram que houve perda da variabilidade genética da geragio G,
para a2 F,;. No entanto, um fato a ser destacado foi a alta variabilidade genética para as
geragdes G, e F,, caracteristica fundamental para que ocorra ganho por melhoramento
genético. O conjunto de dados indicou, ainda, que o status genético ¢ favordvel para a
continuidade do programa de melhoramento genético para a linhagem GIFT, no Estado do
Parana.

Palavras-chave: indice de Shannon, geracoes de cultivo, divergéncia genética, variabilidade genética.

ABSTRACT. Variability evaluation of G, and F, generations of GIFT Nile tilapia
strain (Oreochromis niloticus) by RAPD. This study had as objective to analyze, by RAPD
technique, the genetic variability and divergence of two GIFT Nile tilapia strain
generations. Parameters were estimated for breeders (G,) and offspring (F,). The genetic
variability was determined by the polymorphic loci percentage and Shannon index. The
polymorphic loci percentages were 69.6% (G,) and 60.0% (F,). The Shannon index values
were 0.367 for the G, generation and 0.317 for F,. Genetic divergence values, calculated
using the Mantel test, were 0.213 for G, and 0.208 for the F, generation. The results
indicated that there was a genetic variability loss from the G, to F, generation. However, it
is important to observe the high genetic variability found for both the G, and F, generations,
which is a fundamental characteristic in order to obtain gains in breeding programs. The
data also indicated that the genetic status is favorable to the continuing of the GIFT
improvement program in Parani State.

Key words: Shannon index, cultivated generations, genetic divergence, genetic variability.

Introducao

A aquicultura se encontra em franca expansio
em todo o mundo. Segundo a FAO (2002), o
montante produzido mundialmente passou de 26,7
milhdes para 35,6 milhdes de toneladas de
organismos aqudticos entre 1996 e 2000. Dados mais
recentes indicaram que a producio total mundial
alcangou 59,4 milhdes de toneladas em 2004 (FAO,
2006), com rendimento de cerca de 70,3 bilhoes de
délares.

Na produgio aquicola por regides, a América
Latina e o Caribe se destacaram pela maior taxa de

crescimento anual entre todas as regides: 21,3% ao
ano, para o periodo compreendido entre os anos de
1950 e 2004 (FAO, 2006).

O cultivo de tildpias apresentou importante
crescimento entre 1993 e 2003, na América Latina e
no Caribe. O incremento do consumo nos Estados
Unidos e a abertura de novos mercados, como o da
Unido Européia, contribuiram substancialmente
para este aumento. Em consequéncia, a produgio
latino-americana e caribenha cresceu de 24.100 t em
1993 para 127.000 t em 2004 (FAO, 2005).

A produgio anual de 69.078 t, em 2004, elevou o
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Brasil 2 sétima colocagio entre os produtores
mundiais de tildpia (FAO, 2006). No cendrio
nacional, o Estado do Parani destacou-se como o
segundo maior produtor de tildpias no ano de 2004,
com um montante de 11.921,5 t ano™ (Ibama, 2005).

As tildpias sio amplamente reconhecidas como as
espécies, na aquicultura de dgua doce, com maior
potencial para diversos sistemas de cultivo, desde o
cultivo familiar em pequena escala até os sistemas
superintensivos (Bentsen et al., 1998). Dentre as
diversas espécies de tildpia, a tilipia do Nilo
(Oreochromis niloticus) é a mais representativa na
aquicultura mundial (Eknath ef al., 1993; Bentsen
et al., 1998; Kamal e Mair, 2005).

A técnica RAPD (Random Amplified Polymorphic
DNA) emprega a metodologia baseada em PCR
(Polymerase Chain Reaction) e utiliza primers arbitrarios
para detectar as variagdes nas sequéncias de DNA,
nos locais em que estes primers se anelam ao genoma
(Yoke-Kqueen e Radu, 2006). Por esta caracteristica
randémica de anelamento e a habilidade de avaliar
qualquer regiio do genoma, permite-se atribuir aos
marcadores por RAPD uma boa representatividade
para estudos de diversidade gendmica (Sandoval-
Castellanos et al., 2007), mesmo sem qualquer
conhecimento prévio de ferramentas em biologia
molecular para a espécie em questio (Martinez ef al.,
2006).

Em organismos aquiticos, observa-se o uso de
RAPD para estudos em genética de diversas espécies,
como, por exemplo, o cefalépode Dosidicus gigas
(Sandoval-Castellanos et al., 2007), o camario
Pandalus borealis (Martinez et al., 2006), ciclideos do
género Oreochromis (Bardakci e Skibinski, 1994;
Povh et al., 2005), salmonideos (Araneda et al., 2005),
ictalurideos (Liu et al., 1998) e ciprinideos (Barman
et al., 2003; Yan et al., 2005).

O projeto de pesquisa denominado GIFT (The
Genetic Improvement of Farmed Tilapias) teve inicio em
abril de 1988, liderado pelo 6rgio nio-
governamental denominado  WorldFish ~ Center
(Eknath et al., 1993; Bentsen et al., 1998; Gupta e
Acosta, 2004; Li et al., 2006). Um dos objetivos, nas
fases iniciais do projeto, foi tornar bem
documentado o germoplasma de tilipias da Africa e
da Asia, para o estabelecimento de uma populagio
base (Eknath et al., 1993).

A base populacional da linhagem GIFT foi
composta por quatro linhagens comerciais de tilipias
cultivadas na Asia e quatro linhagens silvestres de
tilipias de origem africana (Eknath et al., 1993;
Bentsen et al., 1998; Gupta e Acosta, 2004). Tal base
populacional, formada por oito linhagens puras, teve
a finalidade de elevar a variabilidade genética, a partir
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da qual seriam selecionadas as primeiras geragdes
desta linhagem.

O desenvolvimento da linhagem GIFT de O.
niloticus chamou atengio pelo pioneirismo na histéria
do melhoramento genético em peixes tropicais.
Entretanto, o WorldFish Center ¢ seus parceiros
reconheceram que este ¢ apenas o comego, pois a
linhagem precisa ser testada em diferentes ambientes
e condicoes de cultivo, até mesmo em diversos
paises, antes de sua disseminagio plena (Gupta e
Acosta, 2004).

Em margo de 2005, a Estagio Experimental da
Universidade Estadual de Maringd (UEM-Codapar)
recebeu tildpias representantes de 30 familias da
linhagem GIFT, a partir de um projeto elaborado
em conjunto com o WorldFish Center e com o apoio
da Secretaria Especial de Aquicultura e Pesca -
SEAP. Com esta importa¢io, o Brasil tornou-se o
primeiro pafs da América Latina a receber tildpias
geneticamente melhoradas.

Os marcadores moleculares representam uma
das metodologias mais realisticas para a pesquisa e
monitoramento do status genético em fazendas de
alevinagem e cultivo (Alam e Islam, 2005). Segundo
Romana-Eguia ef al. (2004), os estoques de tildpia do
Nilo nio foram geneticamente caracterizados, nem
mesmo os exemplares domesticados ¢ melhorados,
ou seja, nenhum dos marcadores moleculares
disponiveis foi devidamente aplicado. Nesse sentido,
a caracterizagio por RAPD representa uma
importante informagio sobre o status genético da
linhagem GIFT, deste a sua introdugio no Pais.

O objetivo no presente trabalho foi estimar, pela
metodologia de RAPD, a divergéncia e a
variabilidade genética de duas geragdes de cultivo da
linhagem GIFT, provenientes do municipio de
Maringi.

Material e métodos

Obtencao dos animais

Neste trabalho, foram utilizados 60 exemplares de
tildpia do Nilo (O. niloticus) da linhagem GIFT, sendo
30 exemplares da geragio introduzida no pais (Gy) e
30 exemplares da geracio produzida no Brasil (F)),
progénie da geragio G,. As amostras dos exemplares
da geracio G, foram retiradas de um banco de tecidos
que continha amostras das 560 tilipias sobreviventes,
representantes das 30 familias GIFT importadas da
Malisia, de maneira totalmente randomizada. As
amostras das tildpias da geragio F, foram retiradas “in
vivo”, de animais aleatoriamente  capturados
diretamente dos tanques de cultivo, entre os cerca de
2.500 peixes produzidos nesta geracio (F,).
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As amostras das tilipias foram cedidas pela
Estagio Experimental da Universidade Estadual de
Maringi (UEM-Codapar), localizada no municipio
de Maringi, Estado do Parani.

As anilises laboratoriais foram realizadas no
Laboratério de Reprodugio e¢ de Biotecnologia do
Departamento de Zootecnia da  Universidade
Estadual de Maring3.

Extracdo do DNA gendmico

O protocolo de extragio de DNA foi baseado em
Lopera-Barrero et al. (2007a), no qual o 4cido
nucléico é extraido a partir da nadadeira caudal.
Imediatamente apés a colheita, os fragmentos de
nadadeira  (aproximadamente 0,5 cm?) foram
acondicionados em microtubos com etanol a 70%, e
preservados a -20°C.

Os fragmentos de nadadeira caudal, com
aproximadamente 250 mg, foram colocados em
microtubos com 550 YL de tampio de lise (50 mM
de Tris-HCI pH 8,0, 50 mM de EDTA, 100 mM de
NaCl e 1% SDS) e 7 pL de proteinase K (200 pg
mL™"), e mantidos em banho-maria a 50°C por cerca
de 12h. Em seguida, i solugio foram acrescentados
400 pL de NaCl (solugio aquosa saturada a 5 M) e
as amostras foram centrifugadas por 5 min. a 14.000
rpm. O sobrenadante foi transferido para novos
microtubos ¢ o DNA foi precipitado pela adigio de
900 pL de etanol absoluto gelado, apds serem
incubados por 1h i temperatura de -20°C. Logo
apds, a solugio foi centrifugada e o pellet foi lavado
com etanol (500 pL de etanol 70%) e ressuspenso
em 120 uL de TE (10 mM de Tris pH 8.0 e EDTA),
e tratada com 5 uL de RNAse. Apds todo esse
procedimento, a solu¢io de DNA foi colocada em
banho-maria a 37°C por cerca de 40 min. A solugio
de 4cido nucléico foi armazenada a -20°C.

A quantificagio foi realizada por comparagio
entre a solucio de DNA extraido e uma solugio de
DNA fago A padrio de concentragio conhecida, em
gel de agarose A concentragio de 1%, e corado com
brometo de etidio (0,5 Hg mL'). Apés a
quantificagio, as solugdes de DNA foram
padronizadas para uma concentragio de 10 ng UL

Amplificagao do DNA

As amplificagées por RAPD foram baseadas no
método descrito por Williams et al. (1990) com
modificacbes. As reagdes foram realizadas em
microtubos para PCR (0,2 mL), contendo tampio
Tris-KCl 1X (Tris-HCI 20 mM pH 8,4 ¢ KCI 50
mM), 2 mM de MgCl,, 100 ng de primer
(oligonucleotideos), 0,2 mM de cada dNTP, uma
unidade de Tag DNA Polimerase (Invitrogen®) e 15

ng de DNA molde, completando-se com dgua mili-
Q para um volume final de 15 pL.

As  amplificacdbes  foram  realizadas em
termociclador (Eppendorf Mastercycler Gradient®),
programado para 40 ciclos, com uma desnaturagio
inicial por 4 min. a 94°C e extensio final a 72°C por
5 min. Cada ciclo consistiu em 1 min. a 94°C, 1 min.
e 30 s 2 40°C e 2 min. a 72°C. Um controle negativo,
sem DNA, foi incluido em cada grupo de
amplificagio.

Para escolha dos oligonucleotideos, foram
avaliados 28 primers (Kit Operon®, Operon
Technologies Inc., Alameda, CA, EUA), dos quais
foram selecionados os 12 primers que apresentaram
os melhores padroes de amplificagio, com bandas
mais claras e presentes nas corridas
cletroforéticas.

varias

Eletroforese e documentagao dos resultados

Os produtos de amplificagio foram separados em
gel de agarose (1,7%). Foram utilizados 10 pL do
produto amplificado e 4 pL de tampio de amostra
(40% de sacarose ¢ 0,25% de azul de bromofenol).
Este material foi submetido 2 corrida eletroforética
em cuba horizontal a 70 V, contendo tampio TBE
0,5X (45 mM de Tris-Borato ¢ 1 mM de EDTA),
durante 4h. Imediatamente apds, os géis foram
corados por 30 min. com brometo de etidio (0,5 pg
mL"). Os fragmentos de DNA foram visualizados
por meio de um transiluminador com luz
ultravioleta (UV) e fotografados usando-se o sisterma
EDAS® (Kodak 1D Image Analysis 3.5).

Analise do padrao de fragmentos

A presenca ou auséncia de bandas de tamanhos
moleculares idénticos (mesmo locus) foi usada para a
construgio de uma matriz de similaridade com base
no cilculo do coeficiente de similaridade de Jaccard,
os individuos foram marcados para a presenca de
determinado fragmento (1) ou para sua auséncia (0).
Os tamanhos dos fragmentos foram estimados por
comparagio com o padrio “100 pb DNA Ladder”
(Invitrogen®). O programa NTSYS 1.7 (Numerical
Taxonomy and Multivariate Analysis System) (Rohlf,
1989) foi usado para estas andlises.

Foi analisada a diferenciagio genética entre as duas
geragdes e os individuos dentro de cada geracio pelo
teste de Mantel. Para ambas as geragdes, foi
construida uma matriz de dissimilaridade com os
complementos dos coeficientes de Jaccard entre
individuos e uma matriz modelo com a identificagio
da geragdo de cada individuo, e as possiveis
combinagdes de correlagdes foram calculadas pelo
método de Monte Carlo (10.000 permutagdes), com a
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utilizagio do programa Mantel-Struct (Miller, 1999).

A diversidade genética, dentro ¢ entre as
geracoes, foi determinada pelo indice de diversidade
genética de Shannon e pela porcentagem de
fragmentos polimérficos, calculados pelo programa
PopGene 1.31 (Yeh et al., 1999).

Resultados e discussao

Loci polimérficos por RAPD

Dos 28 primers testados, 12 foram utilizados para
as amplificacdes; as sequéncias dos primers, as
porcentagens de bases nitrogenadas (G + C), o
ntmero total de loci e o tamanho dos fragmentos
amplificados estio representados na Tabela 1.

Tabela 1. Sequéncia de nucleotideos utilizados, porcentagem G
+ C, ntimero total de loci e tamanho dos fragmentos amplificados
para a linhagem GIFT de tilipia do Nilo (O. niloticus).

Table 1. Primers nucleotides sequence, G + C percentage, total number of loci and
amplified fragments size for Nile tilapias (O. niloticus).

Sequéncias dos

Fragmentos

Primers nucleotideos (G+C) Loci (pb)

Primers Nucleotide sequences (G+O Lo Fragments (bp)
OPAO1 CAG GCCCTTC’ 70 8 450 - 2,020
OPA02 *TGC CGAGCT G’ 70 11 400 - 2,000
OPA10 *GTGATC GCA G’ 60 10 650 — 2,820
OPA16 *AGC CAG CGA A’ 60 7 700 - 2,030
OPWO01 CTC AGT GTC C’ 60 9 350 — 1,600
OPWO02 ACC CCG CCA A’ 70 10 420 -2,700
OPWO03 GTC CGGAGT G’ 70 7 1.000-3,050
OPWO08 GAC TGCCTC T? 60 9 500 -2,800
OPW13 *CAC AGC GAC A’ 60 12 510 -2,900
OPW19 CAAAGC GCT C’ 60 9 460 - 2,100
OPX1 CTG GGC ACG A’ 70 12 380 - 2,150
OPX3 *TGC CGCAGT G’ 70 11 340 - 2.600
Toral - 115 340-3,050

Total

O ntmero de fragmentos, obtidos com o
marcador RAPD, variou de sete, para os primers
OPA16 ¢ OPWO03, a 12 loci gerados pelos primers
OPW13 ¢ OPX1. O maior fragmento produzido foi
de 3.050 pares de bases, obtido pelo primer OPWO03,
e o primer OPX3 gerou o menor fragmento, com
cerca de 340 pares de bases.

Para Wang e Li (2004), cada fragmento
produzido por RAPD pode ser considerado um locus
independente, e cada individuo pode ser marcado
para a presenga do referido locus (1), ou auséncia (0),
como ressaltaram Sandoval-Castellanos et al. (2007),
apenas os primers que produziram bandas claras e
destacadas foram selecionados para as anilises. Os
primers utilizados produziram 115 fragmentos, com
polimorfismo de 75,7%, ou seja, foram produzidos
87 loci  polimérficos, quando levadas em
consideragio ambas as geragoes de cultivo.

Em relagio a cada geracio produtiva da linhagem
GIFT, a geragio parental G, apresentou
porcentagem de loci polimérficos igual a 69,6%,
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enquanto que para a progénie F, o valor encontrado
foi igual a 60,0%. Esta reducio em relagio ao
polimorfismo foi esperada, pois diversos autores
afirmam que hd diminui¢io gradual na variabilidade
genética em populacoes de cativeiro (Islam e Alam,
2004; Alam e Islam, 2005; Wasko, 2005; Li et al.,
2006).

Melo et al. (2006) destacaram que priticas
inadequadas de larvicultura, com a utilizagio de
pequeno ntmero de reprodutores ¢ o desbalango
entre os sexos, bem como situagdes em que a selegio
intencional é executada de maneira pouco criteriosa,
podem modificar a estrutura e composigio génica de
estoques estabelecidos tanto para a produgio
comercial tanto para fins de repovoamento.

Segundo Li et al. (2006), uma maneira de mitigar
o efeito da diminuig¢io da variabilidade em estoques
de cultivo é realizar o processo de selecio com
grande ndmero efetivo de reprodutores, em torno de
1.000 exemplares por geragio de selegio, cuidado
este que nio pode ser observado na integra, pois o
nimero de sobreviventes, que formaram a geragio
G,, foi de 560 exemplares, os quais serviram de
populagio base para a produgio da préxima geragio
(Fy).

Segundo Melo et al. (2006), os marcadores
moleculares podem ser utilizados para indicar aos
criadores a redugio da diversidade genética, ou seja,
para o monitoramento genético das geragdes de
cultivo. Os autores destacaram que tais marcadores
podem orientar os cruzamentos entre os individuos
mais divergentes, visando ao aumento ou
manutengio da variabilidade genética, condi¢io
essencial para o melhoramento genético de qualquer
organismo.

Wang e Li (2004) estudaram trés variedades de
carpas coloridas cultivadas (Cyprinus carpio) e
obtiveram o total de 219 loci, porém com a utiliza¢io
de 31 primers, nimero bastante superior ao usado
neste trabalho (12 primers). Em relagio aos valores de
polimorfismo, os maiores valores foram encontrados
para a carpa colorida variedade Oujiang (79,5%), os
valores intermedidrios para a variedade Long-fin
(72,8%) e os valores menores para a carpa
ornamental Koi (39,5%), fato atribuido, segundo os
autores, a0 menor ndmero efetivo da populagio de
carpas Koi (N,), quando de sua introdugio (Wang e
Li, 2004).

Povh et al. (2005), quando trabalharam com
tilipias do Nilo (O. niloticus), encontraram valores
inferiores de loci polimérficos, em todo seu universo
amostral. Para a linhagem Bouaké, os autores
encontraram porcentagem de loci igual a 18,9% para
a geragio de reprodutores (1997) e apenas 12,2%
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para a geragdo de 2002. J4 para a linhagem Chitralada
foram encontrados 33,3% de polimorfismo para os
reprodutores (geragio de 1997) e 36,7% para a
geracio cultivada em 2002.

Lupchinski Jr. ef al. (2006) observaram variagoes
entre trés linhagens de tildpia do Nilo cultivadas, de
79,2 a 87,5% de polimorfismo. Estes wvalores
evidenciaram alta variabilidade genética para as trés
linhagens amostradas. Segundo os autores, pode-se
salientar que a linhagem GIFT, ap6s ter passado pelo
processo de melhoramento genético, manteve alta
variabilidade genética (79,2%).

Kamal e Mair (2005) consideraram que, apesar
da tildpia Oreochromis mossambicus ter sido a
primeira disseminada no cultivo em larga escala,
ela foi rapidamente substituida pela tilipia do
Nilo (O. niloticus). O baixo rendimento da espécie
O. mossambicus foi, provavelmente, associado a
endocruzamentos resultantes de estrangulamento
genético (genetic bottleneck). Tal argumentagio
evidencia a relevincia da manutengio da
variabilidade e do monitoramento genético da
tilipia do Nilo em situagdes de cultivos
comerciais.

indice de Shannon

Os valores encontrados para o indice de Shannon
para as geragdes G, e F; da linhagem GIFT estio
representados na Tabela 2.

Tabela 2. Indices de Shannon para as geragdes G, ¢ F; da
linhagem GIFT.
Table 2. Shannon index for G, and F, GIFT strain generations.

Geragio Indice de Shannon
Generation Shannon index

G, 0.367

F, 0.317
Todos os loci

All loci 0371

Os wvalores do indice de Shannon foram
ligeiramente inferiores para a progénie F, (0,317) em
relagio a geragio parental G, (0,367); pode-se
salientar, porém, que esta diminui¢io era esperada,
pelo processo natural de redugio gradual da
variabilidade genética em populagdes de cativeiro
(Islam e Alam, 2004; Alam e Islam, 2005; Wasko,
2005; Li et al., 2006). Tanto para a porcentagem de
loci polimérficos quanto para os resultados do indice
de Shannon, observou-se o mesmo comportamento
em relagio A variabilidade genética, na passagem da
geracio G, para a F;, o que pode ser explicado pelo
ntimero de representantes da geragio G, 560
exemplares, portanto abaixo do minimo preconizado
por Li et al. (2006).

Lopera-Barrero et al.

(2007b) encontraram

valores muito préximos aos aqui demonstrados,
para exemplares cultivados de piracanjuba (Brycon
orbignyanus). Os autores obtiveram indice de
Shannon igual a 0,399, quando analisados todos os
loci. Para os individuos de Castilho, foram obtidos
indices iguais a 0,318 para a geracio parental e
0,343 para a progénie, e os autores destacaram que
nio houve sele¢io intencional entre as geragdes.

Para a mesma espécie aqui em questio, Povh
et al. (2005) obtiveram resultados também
inferiores para duas linhagens de tilipia do Nilo
(O. niloticus), de duas geragdes distintas. Foram
relatados valores de 0,104 para a geragio de 1997 e
0,068 para a geragio de 2002 para os individuos da
linhagem Bouaké; e wvalores de 0,198 para a
geragio de 1997 e 0,214 para a geragio de 2002,
para exemplares da linhagem Chitralada.

Segundo Sandoval-Castellanos et al. (2007), o
indice de Shannon suporta uma relagio mais
linear com a frequéncia alélica; de maneira
complementar, Prioli et al. (2002) destacaram que
um elevado indice de Shannon em uma populagio
indica alta variabilidade genética dentro desta
populag¢io.

Os valores para o indice de Shannon indicaram
que houve diminuigdo da variabilidade genética
entre as geracoes G, e F,, como ji foi discutido.
Porém, o indice de Shannon foi elevado para as
duas geracdes de tilipias GIFT, G, (0,367) e F,
(0,317). Segundo a mesma linha de raciocinio
adotada por Prioli et al. (2002), tais valores
evidenciaram a alta variabilidade genética
GIFT),
caracteristica fundamental para manter a viabilidade
do programa de melhoramento genético.

Os valores para o indice de Shannon, assim
como a porcentagem de loci polimérficos,
discutida anteriormente, indicaram que a alta
variabilidade genética dentro de cada geragio foi
mantida (G, ¢ F,), bem como a da linhagem e

intrapopulacional (da linhagem

espécie, como unidade taxondmica. Vale destacar
que um dos principais objetivos do programa
GIFT foi a selegido basecada em desempenho por
ganho de peso (Eknath ef al., 1993; Bentsen et al.,
1998; Gupta ¢ Acosta, 2004; Li et al., 2006), e nio
a estabilidade ou o aumento da variabilidade
genética; a manuten¢io de tal parAmetro, porém, é
altamente desejavel.

Divergéncia genética

Os wvalores de divergéncia genética, para as
geracdbes G, e F;, da linhagem GIFT, estio
representados na Tabela 3.
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Tabela 3. Valores médios de divergéncia genética para as
geragdes Gy e F; da linhagem GIFT, obtidos pelos complementos
do coeficiente de Jaccard.

Table 3. Genetic divergence mean values for G, and F, GIFT strain generations,
obtained by the complements of Jaccard’s coefficient.

Geragio G, F,
Generation Gy F
G, 0.213 -
F, 0.228* 0.208

*valores estatisticamente significativos em nivel de 1% (p < 0,01) pelo teste dex’.
*palues statistically significant at 1% (p < 0.01) by the )¢ test

As duas geracdes estudadas apresentaram diferencgas
significativas entre si (p < 0,01) para os valores de
divergéncia genética. Entretanto, a divergéncia dentro
de cada geracio foi alta, bem como foi elevada a
divergéncia para o conjunto de dados, fato que se
tornard evidente no transcorrer da discussio.

As  variacbes genéticas  sazonais, quando
moderadas, podem ser explicadas por processos que
envolvem efeitos estocdsticos, de deriva genética
(genetic driffy ou até mesmo por erro amostral
(Sandoval-Castellanos et al., 2007). Alam e Islam
(2005) reforgaram que nio se pode descartar o erro
amostral como causa para a perda de variabilidade.
Quaisquer  destes fatores podem ter sido
responsdveis pela diferenga significativa quanto 2
divergéncia genética entre as duas geracoes
produtivas (G, e F,).

O préprio nimero efetivo de 560 representantes
da geracio G, portanto abaixo do recomendado por
Li et al. (2006), de cerca de 1.000 exemplares por
geracio de sele¢do, pode explicar esta diminuigio da
divergéncia no estabelecimento da geracio F; em
relagio a seus progenitores.

Astolphi  (2003) nio encontrou diferenga
significativa entre duas geragdes de tildpia do Nilo da
linhagem Chitralada, tendo valores de divergéncia
genética estatisticamente semelhantes para a geragio
parental (0,341) e para a progénie (0,337).
Entretanto, Moreira et al. (2003) encontraram
diminui¢io significativa da divergéncia genética dos
parentais (0,244) em relagio i progénie (0,108). Os
dois trabalhos apresentaram resultados contrastantes
para a divergéncia genética em distintas geracoes de
tilipia do Nilo (O. niloticus), quando em sele¢io
intencional.

Povh et al. (2005) analisaram a divergéncia
genética das linhagens Bouaké e Chitralada de tilipia
do Nilo e nio encontraram diferengas significativas
entre distintas geragdes (p > 0,01). Para a linhagem
Bouaké da geragio de 1997, a divergéncia genética
foi igual a 0,089; para a geragio de 2002, foi igual a
0,059. Para a linhagem Chitralada da geracio de
1997, a divergéncia genética foi igual a 0,151; para a
geracio de 2002, foi 0,157.

Lopera-Barrero et al. (2007c) estudaram a

Lupchinski Junior et al.

divergéncia genética em duas geragdes consecutivas
de B. orbignyanus, cultivadas no Estado de Sio Paulo.
Os autores nio encontraram diferencas significativas
entre a divergéncia genética dos reprodutores
(0,160) e sua progéniec (0,170). O wvalor da
divergéncia genética da progénie em relagio aos seus
progenitores foi igual a 0,190 (p > 0,01).

Tanto para a linhagem Chitralada, no trabalho de
Moreira et al. (2003), quanto para os resultados do
presente trabalho, houve diminuigio da divergéncia
genética no decorrer das geragdes de produgio, de
0,244 para 0,108, para Moreira et al. (2003), e de
0,213 (geragio Gy) para 0,208 (geragio F,). Mas o
fato mais importante, a ser destacado no presente
ensaio, foi a manutengio dos valores elevados para a
divergéncia genética das duas geracoes cultivadas da
linhagem GIFT (G, e F)).

Segundo Povh ef al. (2005), os menores valores
para a divergéncia genética na linhagem Bouaké,
iguais a 0,089 e 0,059, podem ser explicados pelo
maior tempo de introdug¢io desta linhagem no Brasil
(1971) (Castagnolli, 1992), para a qual houve maior
ntmero de geracdes de selegio (intencional ou nio).
Um segundo fator é que os primeiros exemplares
podem ter sido introduzidos ji com baixa
dissimilaridade  (efeito ~ fundador).  Pode-se
considerar, por analogia, que os presentes resultados
evidenciaram o contririo, pois para a gerac¢io G,
encontrou-se valor relativamente alto de divergéncia
genética (0,213), para a geragio F, (0,208), bem
como para os dados em conjunto (0,228).

A utilizagio de marcadores moleculares mostra
que hi redugio da variagio genética com a pritica da
aquicultura (Winkler et al., 1999; Wasko et al., 2004).
Segundo Alam e Islam (2005), redugdes na
variabilidade genética por meio do endocruzamento
e da deriva genética sio comuns em populagdes de
cativeiro, além do que perdas de variabilidade
genética sdo consideradas perdas no potencial
genético do estoque para melhoramento e adaptagio
as mudancas do meio ambiente.

Wasko (2005) destacou que a utiliza¢io rotineira
de um pequeno ndmero efetivo de reprodutores
(N,) frequentemente leva ao cruzamento entre
individuos aparentados, o que provoca a diminui¢io
dos niveis de variabilidade genética em estoques de
cultivo. Mas tais fatos podem ter menor importincia
nos resultados aqui encontrados; a prépria formagio
e condugio pretérita do projeto GIFT descarta tal
possibilidade, pois se trata de uma linhagem
estabelecida a partir de uma ampla base populacional
(Eknath ef al., 1993; Bentsen et al., 1998; Gupta ¢
Acosta, 2004), manejada em criteriosa orientagio.

Bentsen et al. (1998) e Li et al. (2006) afirmaram
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que a necessidade de melhorar a qualidade genética
da tilipia do Nilo é amplamente reconhecida e
fundamental para assegurar o futuro da tilapicultura.
Ja Longalong et al. (1999) reconheciam que, para o
aproveitamento do grande potencial de cultivo da
tildpia do Nilo, era necessdria a implementagio de
programas de melhoramento genético para o
desenvolvimento de linhagens plenamente adaptadas
as condi¢oes de cultivo.

O conjunto de dados evidenciou alta
variabilidade genética, estimada pelos valores de loci
polimérficos e pelo indice de Shannon, assim como
elevada divergéncia genética, ou seja, indicou que a
diversidade genética, ou a integridade populacional
da linhagem GIFT, foi mantida. Tais resultados
denotaram que o planejamento e desenvolvimento
do programa de melhoramento genético foram bem
executados e que as priticas de manejo tém
evidenciado correta condugio do inicio do programa
de melhoramento da linhagem GIFT, no Estado do
Parana.

Conclusao

A variabilidade genética encontrada foi alta,
mesmo levando-se em consideragio o processo de
selecio ao qual foi submetida a linhagem. Contudo,
houve reducio da variabilidade na passagem das
geragbes G para F,.

Os resultados obtidos indicaram que a linhagem
nio sofreu efeitos prejudiciais no decorrer de seu
estabelecimento, fato evidenciado por todos os
parimetros encontrados para estimar o status
genético da linhagem GIFT de tildpia do Nilo (O.
niloticus).
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