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RESUMO

A tilapia-do-Nilo é a espécie de peixe de &gua doce, mais produzida no pais.
Porém, devido ao dimorfismo sexual desta espécie (machos com maior peso e tamanho
que fémeas), o cultivo monossexo foi adotado como pratica para aumentar a
produtividade dos lotes. Entre as técnicas utilizadas para geracdo de populacGes
monossexo, destaca-se a reversdao sexual, na qual se utiliza o horménio 17-a-
metiltestosterona, nos primeiros 30 dias de vida, para masculinizar as fémeas. Esta
pratica, embora considerada segura para o consumidor, tém sido questionadas gquanto
aos impactos ambientais e na saude dos trabalhadores, pela manipulacédo e despejo de
residuos nos cursos d’agua. O indice de dimorfismo sexual (IDS) é utilizado para
avaliar as diferencas entre as caracteristicas externas de diferentes espécies, podendo ser
aplicada como ferramenta para avaliar a homogeneidade de diferentes lotes. Dessa
forma, o objetivo do presente estudo foi estimar os componentes de variancia e 0s
parametros genéticos para peso corporal e comprimento padrdo, bem como aplicar o
IDS para avaliar o efeito da selecdo para crescimento, de tilapias do Nilo, sobre o
dimorfismo sexual. Inicialmente foram estimados 0s componentes de variancia e
parametros genéticos, para peso corporal (P) e comprimento padrdo (CP), de machos e
fémeas de tilapias do Nilo, através do modelo animal, uni e bicaracter, sendo o sexo
retirado dos modelos bicaracteres, avaliando cada caracteristica distinta em funcdo do
sexo. O banco de dados continha informacdes do nucleo de sele¢do dos anos de 2017,
2019 e 2020. Os valores estimados para a herdabilidade foram de 0,59, 0,59 e 0,61 para

P no modelo unicaracter e nos modelos bicaracter para macho e fémea, respectivamente.
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Xii
Ja para o CP foram obtidos 0,61, 0,63 e 0,62 nos modelos unicaracter e bicaracter para
macho e fémea, respectivamente. Os valores encontrados para IDSP foram, 1,35, 1,20 e
1,33 e para IDSCP 1,09, 1,06 e 1,08, para as geracdes 2017, 2019 e 2020,
respectivamente. Utilizando as médias dos valores genéticos, para P e CP, de cada
familia, dos animais avaliados em 2020 foram realizadas analises multivariadas,
combinando as médias dos valores genéticos, com os indices de dimorfismo sexual para
peso (IDSP) e comprimento padrdo (IDSCP). Por meio do dendrograma foi possivel
observar a formacdo de quatro grupos enquanto para o agrupamento de Tocher foi
possivel encontrar 21 grupos. Andlise de componentes principais foi 74,89%
explicativa, sendo o IDSP e IDSCP fortemente correlacionados e opostos aos valores
genéticos para P e CP. Nao foram observadas diferengas entre os componentes de
variancia, porém, foi possivel observar variacdo entre os sexos através dos resultados
encontrados para os IDS’s. Através das andlises multivariadas foi possivel identificar
diferentes grupos fenotipicos, e familias com maior valor genético para peso, apresenta

baixo dimorfismo sexual.

Palavras-chave: Componentes de Variancia; Pardmetros Genéticos; Indice de

Dimorfismo Sexual; Analise de Agrupamento; Componentes Principais.
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ABSTRACT

The Nile tilapia is the freshwater fish species most produced in the country.
However, due to its sexual dimorphism (males with greater weight and size than
females), monosex culture was adopted as a practice to increase its productivity. Among
the techniques used to generate monosex populations, sexual reversion stands out, in
which the hormone 17-a-methyltestosterone is used in the first 30 days of life to
masculinize the females. This practice, although considered safe for consumer, has been
questioned as to the environmental and health impacts on the workers, due to the
handling and dumping of residues into waterways. The sexual dimorphism index (SDI)
is used to evaluate the differences between the external characteristics of different
species, and can be applied as a tool to evaluate the homogeneity of different flocks.
Thus, the objective of the present study was to estimate the variance components and
genetic parameters for body weight and standard length, as well as to apply the IDS to
evaluate the selection affect for growth in Nile tilapia on sexual dimorphism. Initially,
variance components and genetic parameters were estimated for body weight (BW) and
standard length (SL) of male and female Nile tilapia using the animal model, uni and
bicharacter, and sex was removed from the bicharacter models, evaluating each distinct
trait as a function of sex. The database contained core selection information of the years
2017, 2019 and 2020. The estimated values for heritability were 0.59, 0.59 and 0.61 for
BW in the uni and bicharacter models for male and female, respectively. For SL, 0.61,
0.63 and 0.62 were obtained in the uni and bicharacter models for males and females,
respectively. The values found for SDIBW were, 1.35, 1.20 and 1.33 and for SDISL
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1.09, 1.06 and 1.08, for the 2017, 2019 and 2020 generations, respectively. Using the
mean genetic values, for BW and SL, of each family, of the animals evaluated in 2020,
multivariate analyses were performed, combining the mean genetic values, with the
indices of sexual dimorphism for weight (SDIBW) and standard length (SDISL).
Through the dendrogram it was possible to observe the formation of four groups while
for Tocher’s clustering it was possible to find 21 groups. Principal component analysis
was 74.89% explanatory, being SDIBW and SDISL strongly correlated and opposite to
genetic values for BW and SL. No differences were observed between the variance
components, however, it was possible to observe variation between the sexes through
the results found for SDI. Through multivariate analysis, it was possible to identify
different phenotypic groups, and families with higher genetic value for weight, present a
low sexual dimorphism.

Keywords: Components of Variance; Genetic Parameters; Sexual Dimorphism Index;

Cluster Analysis; Principal Components.
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| — INTRODUCAO

Producéo, manejo e melhoramento genético em tilapias-do-Nilo

Em 2019 a tildpia-do-Nilo (Oreochromis niloticus), foi considerada a terceria
espécie de peixe de agua doce, mais produzida no mundo, com a producéo de 4 590.292
toneladas, ficando atras apenas das carpas-capim (Ctenopharyngodon idellus) e prateada
(Hypophthalmichthys molitrix), segundo estimativas da FAO (Food & Agricultural
Organization) de 2021. No Brasil a piscicultura teve incremento de 45,4% na producao
de 2021, em relacdo a 2014, segundo dados da associacdo brasieira da piscicultura
(PeixeBR, 2022). Sendo 63,5% da producédo representada pela tilapia-do-Nilo, 31,2%
tambaqui (Colossoma macropomum), e 5,3% das demais espécies. Tornando o Brasil o
quarto maior produtor mundial de tilapia.

A tilapia foi introduzida no pais inicialmente, na década de 1970, com a
linhagem Bouaké, importada da Costa do Marfim (Castagnolli, 1992). Porém apenas em
2005, foram importadas as primeiras familias da inhagem GIFT (Genetically Improved
Farmed Tilapia), originarias da Malasia (Ribeiro et al., 2012), que formaram a base do
programa de melhoramento genético, formador da linhagem Tildmax, pertencente a
Universidade Estadual de Maringa.

A tilapia-do-Nilo se tornou a espeécie de peixe dulcicola mais produzida no pais,
pelo desenvolvimento e aplicacdo de tecnologias para o desenvolvimento da sua
producdo. No entanto, por conta da grande diferenca de tamanho entre machos e

fémeas, os produtores acabam optando pelo cultivo monossexo, apenas machos, para
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compensar as diferencas de tamanho, aumentar a producgéo e a padronizacao dos lotes.
Para isso, é utilizado o processo de masculinizagdo, que ocorre nas fases iniciais da
producdo, através da inclusdo do hormonio 17-o-metiltestosterona na dieta inicial.
Através dessa técnica pode-se obter 98% de machos masculinizados (Neumann et al.,
2009).

Mesmo esta técnica ja pré-estabelecida de producédo, ela pode gerar diferentes
tipos de impactos negativos na cadeia de producdo da tilapia, pelo aumento da busca
pela origem e qualidade dos produtos, pelos consumidores, mesmo sendo uma pratica
liberada e que ndo deixam quais quer tipos de residuos na carcaca (Zanardi et al., 2011).

Esta pratica também pode gerar impacto ambiental, pelo mau uso, intensificacéo
da producdo e o despejo de residuos sem tratamento diretamente nos corpos d’agua.
Estudos in vitro ja comprovam que a exposicdo a 17-a-metiltestosterona, pode gerar
atresia dos o0citos, atraso na oogénese, inibicdo da producdo de espermatozoides, ma
formacdo dos embrides (Rivero-Wendt, 2013), danos ao DNA e diminuigdo do
metabolismo da atividade da enzima glutationa S-transferase (Rivero-Wendt et al.,
2020), aumento da apoptose celular, reducdo da resposta imune inata e do metabolismo
de desintoxicacdo (Abo-Al-Ela et al., 2017), em diferentes espécies de peixes. Dessa
forma, existe grande apelo para a retirada ou diminuigdo do uso do hormonio desta
etapa, na producdo de tilapias-do-Nilo.

Uma forma de aumentar o desempenho e a homogeneidade dos lotes é através
do melhoramento genético, que tem como objetivo selecionar individuos geneticamente
superiores, através de um critério de selecdo, dentro de uma ou mais populac@es, sendo
usados como reprodutores, para formar as novas geragdes (Figural). Eknath et al.
(2007) avaliaram a resposta a selecdo na terceira geracdo do programa de melhoramento
genético de tilapias-do-Nilo GIFT (Genetic Improvement of Farmed Tilapias).
Utilizando um banco de dados composto por 13.570 individuos, formadas através da
combinacdo de quatro cepas selvagens e quatro cepas cultivadas. Estes autores
encontraram valores estimados de herdabilidade, alto e médio, para peso corporal a
despesca, variando de 0,12 a 0,56 em diferentes ambientes de producdo (viveiro
escavado e tanque rede), pela grande variacdo genética aditiva das populagdes base.
Também ja foi realizado estudo para caracteristicas de forma do corpo de tilapias-do-
Nilo. Foram observados ganhos genéticos de 4% por geracdo para desempenho de
crescimento, e estimativas de herdabilidade de 0,48, 0,46, 0,18, 0,19 para peso, ganho

em peso diario, profundidade em relacdo ao comprimento e elipticidade do plano sagital
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médio, respectivamente, em um programa formado por cinco geracfes cultivadas em
tanques-rede (Oliveira et al., 2016).

Estimativas de herdabilidade para demais caracteristicas corporais de
desempenho ja foram avaliadas para peso do filé (0,24), rendimento de filé (0,12)
(Rutten et al., 2005), peso inicial (0,10), peso a despesca (0,14) e sobrevivéncia (0,120)
(Rezk et al., 2009). Além das caracteristicas de crescimento e produgdo, ja foram
estimadas as herdabilidades de outras, como caracteristicas reprodutivas da fémea,
sucesso da desova (0,14), desova multipla (0,16), frequéncia de desova (0,53) e volume
de ovos (0,08) (Yoshida et al., 2017) e para a glicose sanguinea, que apresentou valor
de 0,26 de estimativa para herdabilidade e correlagéo de 0,32 com o peso vivo, podendo
ser utilizada como critério de selecdo em programas de melhoramento da espécie
(Araujo, 2020). Dessa forma, a selecdo para diferentes caracteristicas de crescimento,
dentro de programas de melhoramento, pode diminuir a diferenca de tamanho entre
machos e fémeas de tilapias, através do incremento no desempenho das fémeas, ao
longo das geracdes.

Sendo comprovado que a selecdo para caracteristicas de crescimento, melhora o
desempenho dos peixes em programas de melhoramento, pouco se sabe sobre como a
variacdo de crescimento entre machos e fémeas de tilapia-do-Nilo, pode afetar a selecdo
e 0 desempenho das préximas geracdes. Segundo a estimativa de Nguyen et al., (2007),
ha correlacdo genética positiva entre 0s sexos para caracteristicas corporais, sugerindo
que ndo ha a necessidade de realizar a selecdo para dimorfismo sexual em programas de

melhoramento genético em tilapias.
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Figural. Esquema do processo de selecdo do Programa de melhoramento genético de

tildpias-do-Nilo, pertencente a Universidade Estadual de Maringa.
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Dimorfismo Sexual em Peixes

Machos e fémeas de diferentes espécies apresentam diferentes caracteristicas
distintas que podem ser utilizadas para definir machos e fémeas, esse conjunto de
caracteristicas é denominado de dimorfismo sexual.

O dimorfismo sexual ocorre de diferentes formas, variando de espécie para
espécie. Em peixes ha grande variacdo entre a morfologia dos machos e fémeas, e isso
pode ocorrer como forma de adaptacdo ao ambiente (Horne et al., 2020), por
competicdo durante o periodo reprodutivo entre individuos do mesmo sexo (Parker,
1992), ou por isolamento de pequenas populac@es (alopatria) (Herler et al., 2010).

Também podem ocorrer diferencas na morfologia interna, como no medaka
(Oryzias latipes), em que as fémeas durante o periodo reprodutivo, apresentam mudanca
nas estruturas das células do figado, pela mobilizacdo das rotas metaboélicas para a
sintese da formacdo dos odcitos (Qiao et al., 2016).

O desenvolvimento gonadal € regulado pela atividade dos horménios
andrdgenos e estrogenos, como a 1l-cetotestosterona, 11-B-OH-testosterona,
testosterona e 17-p-estradiol. Que além de caracterizar a diferenciacdo morfoldgica, a
atividade destes hormonios também pode diferenciar o comportamento entre ou de
apenas um dos sexos, como em machos de Porichthys notatus. E, machos que
apresentam comportamento de cortejo e cuidados parentais, tem maior atividade da 11-
cetotestosterona, enquanto machos que ndo apresentam comportamento de cortejo e
cuidados parentais, tem maior atividade da testosterona (Brantley et al., 1993).

Também sdo observadas diferencas na atividade de genes que regulam a
atividade de diferentes hormdnios andrdgenos esteroides ou estrogenos, que podem ser
utilizados para diferenciar machos e fémeas. Como os genes da familia Hsd17b, em que
machos apresentam maior atividade do gene Hsd17b3 nos testiculos, enquanto as
fémeas apresentam atividade maior dos genes Hsd17bl, -12a e -12b nos ovarios em
Paralichthys olivaceus (Zou et al., 2020). Ou os genes dmrtl e hsd11b2 que sdo mais
expressos em machos, enquanto foxI2 e cypl9al que sdo mais expressos em fémeas de
Acipenser ruthenus (Wang et al., 2017), genes que sdo relacionados com a
diferenciacdo e desenvolvimento gonadal. Outro fator de diferenciagdo dos sexos,
ligados a expressdo de genes, sdo 0s microRNAs (miRNA), encontrados nas gonadas,

como observados em Symphysodon aequifasciatus em que é possivel diferenciar
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machos e fémeas, através da expressdo de diferentes miRNAs, encontrados nos
testiculos e ovarios (Fu et al., 2020). Demonstrando que a expressdo de genes e
miRNAs, relacionados com o desenvolvimento gonadal, podem ser utilizados como
ferramenta para diferenciar e identificar o sexo em espécies, que ndo apresentam
dimorfismo sexual morfoldgico externo.

H& também variagbes no metabolismo antioxidante entre 0s sexos, como
observado para as espécies Clarias garepinus e Heterobrachus longifilis, em que os
machos apresentam maior atividade da enzima superoxido dismutase, no plasma
sanguineo, do que as fémeas (Jimoh et al., 2021).

Além das diferencas entre machos e fémeas sobre as suas estruturas
morfoldgicas e no metabolismo, h4 também variacGes entre o tamanho dos individuos
como na Perca flavescens em que as fémeas sdo maiores e mais pesadas, e apresentam
maior fator de condicdo em ambientes de cultivo, sob estresse crénico de altas
densidades do que os machos, demonstrando que as fémeas s&o mais resistentes ao
estresse (Othman et al., 2022). E, como o bagre Clarias gariepinus que 0s machos séo
maiores em comprimento do que as fémeas (Fazazi et al., 2019), assim como para a
tilapia-do-Nilo, que os machos sdo maiores em peso e comprimento do que as fémeas,
impactando diretamente no manejo produtivo da espécie, resultando no cultivo
monossexo (apenas machos), pelos produtores.

Uma ferramenta muito utilizada em estudos sobre a relacdo de varidveis
morfoldgicas entre os sexos é o indice de Dimorfismo Sexual (SDI), que pode ser
utilizado para avaliar a relacdo de tamanhos entre machos e fémeas de diferentes
espécies, e que pode ser aplicado em programas de melhoramento genéticos.

indice de Dimorfismo Sexual (IDS)

O indice de Dimorfismo Sexual (IDS) é uma relacdo, entre as caracteristicas
morfometricas de machos e fémeas de uma determinada espécie, que serve para estudar
as relacfes morfoldgicas com o dimorfismo sexual para cada sexo.

Ele é descrito por Lovich & Gibbons (1992), como indice gerado através da
média maior de uma determinada caracteristica de uma espécie do sexo A dividido pela
média menor da mesma caracteristica para o sexo B. Estes autores chegaram a esta

relacdo seguindo quatro critérios: a) o modelo deve ser devidamente dimensionado, b)
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alto valor intuitivo, e ¢) os resultados devem ser simétricos, proximo de zero. Através
destes critérios Lovich & Gibbons (1992) propuseram a seguinte formula:

Média do sexo maior

SDI =
Média do sexo menor

Cyr et al. (2018), estudaram a variacdo da morfologia de Anarhichas minor e A.
lupus em dois ambientes diferentes, utilizando o SDI para peso, comprimento total e do
fator de condicdo, ao longo de 11 meses, e observaram forte relacdo do SDI ao longo do
tempo, devido ao periodo reprodutivo das espécies. Dessa forma, o SDI surge como
forma de avaliar a relagdo das caracteristicas morfologicas em diferentes ambientes,
como o ambiente de cultivo, podendo ser empregado na selecdo de determinados

grupos, para ser utilizados como possiveis reprodutores.

Modelos Mistos

Modelos mistos € uma metodologia estatistica que utiliza efeitos fixos e
aleatdrios dentro do mesmo modelo estatistico. Esta técnica é amplamente utilizada na
avaliacdo genética animal e vegetal, para selecdo em programas de melhoramento
genético, sendo o0 modelo animal proposto por Henderson (1984), o mais utilizado.

Os efeitos fixos séo identificados como efeito comum de ambiente, como 0 sexo,
idade, ambiente que o animal esta mantido. Ja os efeitos aleatdrios correspondem aos
efeitos de genética aditiva, como o desempenho do animal, relacdo de parentesco, como
familias ou grupos de contemporaneos. Como descrito por Gizaw et al. (2022) que
utilizaram como efeito fixo genético do animal o peso em seis meses e 0 peso ao
desmame e como efeito aleatdrio o ano, estacdo de nascimento e o sexo, de um grupo de
ovelhas Menz na Etidpia, para estimar os componentes de varidncia e 0s parametros
genéticos, utilizando o modelo animal de Henderson.

Em programas de melhoramento genetico de tilapias conduzido em tanque-
redes, 0s componentes de variancia e os parametros genéticos sdo estimados utilizando
como efeitos fixos, o sexo, tanque-rede, idade linear e quadratica e efeito sistematico
comum de irmdos completos (familia) (Oliveira et al., 2016; Cardoso et al., 2021;
Yoshida et al., 2022; Aradjo et al., 2022).
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Os componentes de (co)variancia sdo obtidos através de diferentes modelos,
podendo ser classificados como unicaracter ou multicaracter. Os modelos unicaracter
sdo modelos que avaliam os componentes de apenas uma caracteristica individual, que
sdo utilizados para calcular os demais componentes genéticos, como a herdabilidade,
repetibilidade e 0 ganho genético, de uma Unica caracteristica.

J& 0os modelos multicaracteristicos sdo modelos que combinam duas ou mais
caracteristicas, no mesmo modelo, utilizados para obter os componentes genéticos e as
correlagdes, genética e fenotipica, entre as proprias caracteristicas avaliadas. Como
Cardoso et al., (2021), que utilizaram modelos multicaracteristicos para avaliar 0s
parametros genéticos e as correlacdes entre o peso corporal e caracteristicas corporais
obtidas por imagens digitais. E, Rutten et al., (2005) que utilizaram modelos
multicaracteristicos para avaliar também, os parametros genéticos e as correlacfes para
peso corporal, caracteristicas e rendimentos de filé, e medidas morfométricas, para
tilapias-do-Nilo.

Em conjunto com o modelo animal misto, se é utilizada a metodologia da
Maéaxima Verossimilhanca Restrita (REML), para estimar os componentes de variancia.
Esse método visa aumentar a acuracia da analise, através da reducdo do viés de selecao
utilizando o méaximo de informagbes possiveis (Falcdo et al., 2009). Estes autores
relatam que o método REML, empregado na avaliacdo dos componentes de variancia
dentro do modelo animal, para bovinos de leite da raca Holandesa, em conjuntos de
dados com restricbes e completos, em cinco regides diferentes. Pode resultar em
menores valores para o desvio padrdo e intervalo de credibilidade da acuracia dos
componentes de variancia quando utilizados os conjuntos de dados completos.

Para melhorar as estimativas calculadas pela metodologia REML, também se
utiliza a melhor predicdo linear nao diferente (BLUP) (Henderson, 1975) como forma
de se obter melhor acuracia dos pardmetros genéticos. Como Gall & Bakar (2002),
utilizando a metodologia BLUP, para estimar os parametros geneticos para peso aos 98
dias de idade de tilapias Oreochromis mossambicus e Oreochrosmis u. hornorum,
empregando um modelo animal utilizando como efeitos fixos geracéo, linhagem, sexo e
tanque. Observaram valores estimados para herdabilidade do peso aos 98 dias de idade
de 0,20£0,04, com aumento da resposta a selecdo de 20 a 30%.

Dessa forma, a utilizacdo de modelos mistos de Henderson em conjunto com a

REML e BLUP, resulta em estimativas para os parametros genéticos acurados, sendo
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recomendada a sua utilizacdo na avaliacdo genética em programas de melhoramento

genético.

Andalise Multivariada

Analises multivariadas utilizam multiplas variaveis ao mesmo tempo, podendo
ser utilizados em experimentos qualitativos ou quantitativos. No melhoramento genético
as andlises multivariadas, podem ser empregadas no melhoramento vegetal (Jung et al.,
2007; Santos & Santos JR, 2015) e animal (Torres Filho et al.,2005; Biagiotti et al.,
2014). Sendo utilizadas para avaliar a variabilidade e divergéncia genética dentro das
populagdes (Torres Filho et al., 2005; Santos & Santos JR., 2015), caracterizacéo racial
(Biagiotti et al., 2014) e caracterizacdo de fenotipos para cruzamentos (Jung, et al.,
2007).

A anélise de componente principal (PCA) é uma técnica multivariada utilizada
em estudos sobre caracterizacdo e relagfes de diferentes pardmetros. Ela utiliza os
valores de diferentes variaveis combinadas, para avaliar a variacdo total dos dados,
através da reducdo dos valores em autovalores e autovetores, assim descrito por Muniz
et al., (2014). Estes autores utilizaram a PCA em seu estudo, para avaliar as inter-
relagBes entre 0s pesos corporais com 0s ganhos médios diarios de bovinos de corte
Nelore, puros e individuos cruzados, e constataram que a maior causa de variagdo entre
0S pesos, tanto de animais puros e cruzados foi para a variagcao de pesos ao nascimento.

A PCA também pode ser utilizada na classificacdo e avaliacdo de caracteristicas
de descarte. Esse critério de descarte se da através da avali¢cdo dos autovalores gerados
pelas variancias de cada componente principal, sendo considerada uma caracteristica de
descarte, se o autovalor for abaixo de 0,7, assim como foi observado em suinos
(Barbosa et al., 2005) e em matrizes de aves de corte (Yamaki et al., 2009), em que
foram descartadas 17 caracteristicas e sete caracteristicas, respectivamente, que ficaram
abaixo do autovalor 0,7. Devido ao numero e escala das variaveis utilizadas na PCA,
que pode influenciar na tomada de decisdo de descarte, as varidveis originais séo
padronizadas, através do proprio método da analise, mantendo a variacdo unitaria (Paiva
etal., 2010).

Outro método multivariado muito utilizado é o de agrupamentos. Esse método
possibilita o estudo da formacédo e divergéncia entre grupos através da combinacao de

diferentes variaveis. McManus et al., (2011), estudaram a resisténcia ao estresse térmico
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em diferentes racas, nativas e exoticas, de bovinos através de analises multivariadas,
entre elas a de agrupamento atraves do dendrograma, utilizando parametros
morfolégicos e fisioldgicos, e observaram distancias claras para cada raca, através das
caracteristicas utilizadas, sendo 80% dos individuos classificados corretamente.

A anélise de agrupamento também pode ser utilizada para classificar grupos
oriundos de cruzamentos, como 0s observado por Carneiro et al., (2007), que obtiveram
a formacdo de dois grupos, pela andlise de agrupamento utilizando o agrupamento
Tocher, através de parametros morfoldgicos de trés grupos de ovinos gerados pelo
cruzamento das racas Dorper, com Morada Nova, Rabo Largo e Santa Inés. O
agrupamento otimizado Tocher é um método que como o método hierdrquico
(dendrograma) é utilizado para avaliar a divergéncia e a similaridade de diferentes
individuos, dentro de diferentes grupos, através da distancia do grupo (d) em relacéo ao
individuo K, dividido pelo numero (n) de observacdes (individuos) que formam o grupo
original, sendo que se a distancia d for menor ou igual a zero, o individuo é agrupado
aos demais, e a distancia do individuo for maior que zero, ele forma um novo grupo
(Galate et al., 2014).

Mesmo com a ampla utilizacdo das analises multivariadas em programas de
melhoramento genético, nenhuma destas técnicas ainda foi relatada em programas de
melhoramento genético de peixes, utilizando dados morfologicos, tanto para
caracterizacdo de grupos, quanto para o estudo das relacdes e inter-relacdo de
determinadas caracteristicas morfolégicas, para melhorar e aperfeicoar os processos de

selecao.
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Il - OBJETIVOS GERAIS

Avaliar o efeito da selecdo de animais em um programa de melhoramento genético
sobre o indice de dimorfismo sexual de tilapias-do-Nilo.

Obijetivos especificos:

- Avaliar as diferencas de crescimento entre machos e fémeas através do indice de
dimorfismo sexual (SDI);

- Estimar os componentes de variancia e a herdabilidade para peso (P) e comprimento
padrdo (CP);

- As correlacdes genéticas entre P e CP para machos e fémeas;

- Observar como as variaveis de P, CP e os SDIs se correlacionam para formar grupos
através de analises multivariadas de agrupamentos;

- Avaliar o comportamento das varidveis através da analise de componentes principais.



Il - Estimativas dos parametros genéticos para machos e fémeas de tilapias
(Oreochromis niloticus)

Resumo — O objetivo do presente estudo foi estimar os pardmetros genéticos, para peso e
comprimento padrdo de tilapias (Oreochromis niloticus) através de modelos unicaracter e
bicaracter para machos e fémeas. Para isso foram utilizadas informagdes de trés geracdes do
programa de melhoramento genético de tilapias-do-Nilo, correspondentes aos anos de 2017,
2019 e 2020, e estimados os componentes de variancia, herdabilidade e as correlagdes
genéticas e fenotipicas através dos modelos mistos de Henderson, utilizando como
componentes fixos a idade linear e tanque-rede. Também foram calculados os valores do
indice de Dimorfismo Sexual (SDI) para cada geragdo. Foram encontrados valores de 1,35,
1,20 e 1,33 e 1,09, 1,06 e 1,08, de SDI para peso e comprimento padréo, nas geracoes 2017,
2019 e 2020, respectivamente. As estimativas para herdabilidade variam de 0,59, 0,59 e 0,61,
para peso e 0,61, 0,63 e 0,62 para comprimento padrdo, através das analises unicaracter e
bicaracter, respectivamente. Foram encontradas correlacBes positivas entre cada caracteristica
através dos modelos bicaracter, para ambas as caracteristicas, sugerindo que o dimorfismo
entre 0s sexos, para cada caracteristica, pode influenciar a selecdo em programas de
melhoramento genético de tilapias.

Palavras-chave: indice de Dimorfismo Sexual; Modelo Animal; Componentes de variancia;

Herdabilidade; Correlacéo genética.

Introducéo

A tilapia (Oreochromis niloticus) é a espécie mais produzida no Brasil,
correspondendo a 63,5% de toda producdo nacional de 2021, segundo dados da Associagdo
Brasileira da Piscicultura (2022). Devido aos fatores, como, melhora da qualidade alimentar e

a intensificacdo dos sistemas produtivos. O melhoramento genético da espécie, tambeém foi
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grande fator para dissemina-la, bem como a formacdo da primeira linhagem nacional
Tilamax, desenvolvida pelo Grupo de pesquisa em genetica, melhoramento e biologia
molecular em peixes de agua doce (Peixegen/UEM).

Mesmo com o grande desenvolvimento de novas tecnologias de producdo, ainda
existem algumas lacunas sobre os métodos de selecdo, uma vez que, a tilapia apresenta
dimorfismo sexual bem acentuado. Além disso, por causa desta caracteristica é empregada a
técnica de masculinizacao, através da inclusdo do hormonio 17-a-metiltestosterona na dieta,
durante as fases iniciais de producdo. Mesmo esta pratica sendo liberada e regulamentada, e
sem deixar quaisquer residuos na carne (Zanardi et al., 2011). Ela pode gerar diferentes
impactos ambientais pela falta de cuidado ao manejo e gestdo de residuos, podendo sua
exposicao afetar a reproducédo (Rivero-Wendt, 2013), a fisiologia (Rivero-Wendt et al., 2020)
e a resposta imune (Abo-Al-Ela et al., 2017), de diferentes espécies. Podendo futuramente
afetar a producéo e o consumo desta espécie.

Estudos ja realizados sobre a interacdo do dimorfismo sexual sobre a selecdo e
estimacdo dos pardmetros genéticos em peixes ja foram realizados, como Nguyen et al.,
(2007), trabalhando com tilapias-do-Nilo linhagem GIFT e Kause et al., (2003), trabalhando
com a truta arco-iris (Oncorhynchus mykiss). Estes autores ndo observaram grandes
diferencas entre as estimativas de herdabilidade, bem como altas correlacBes genéticas
positivas, concluindo que, ndo ha necessidade de tratar machos e fémeas de forma separada
nos modelos de avaliagdo animal. Lind et al., (2015) avaliaram o dimorfismo sexual em
diferentes espécies e linhagens de tilapia da terceira geracdo, e ndo observaram efeitos sobre o
dimorfismo entre 0s sexos.

Parametros genéticos ja foram estimados, levando em consideracdo o dimorfismo
sexual, para outras espécies, como aves (Maniatis et al., 2013) e bovinos (Castro-Pereira et

al., 2007), e foi concluido que ndo ha necessidade de tratar as diferencas morfométricas de
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dimorfismo sexual como variaveis distintas dentro dos modelos de avaliacdo genética. No
entanto, Mandal et al., (2022), estudaram o efeito do dimorfismo sexual de cabras Jamunapari
da India, sobre a estimagdo dos parametros genéticos. Estes autores nio observaram efeitos
sobre a herdabilidade entre machos e fémeas, e encontraram correlacdes genéticas altas e
positivas, porém estes autores avaliaram também a variacdo das caracteristicas corporais entre
machos e fémeas. Concluindo que as cabras Jamunapari da India apresentam dimorfismo
sexual moderado sendo recomendada a utilizacdo de diferentes variancias fenotipicas para
cada sexo, para aumentar a precisdo da estimacao dos valores genéticos.

Devido a falta de consenso e estudos sobre os efeitos da selecdo, para caracteristicas
de crescimento, em programas de melhoramento genético de tilapias. Faz-se necessario a
realizacdo de estudos aplicando outras metodologias, para avaliar as interacdes entre a selecéo
e o dimorfismo sexual. Visando buscar melhor precisdo das estimativas dos componentes de
(co)variancia, parametros genéticos e melhor entendimento dos efeitos do dimorfismo sexual
e da selecdo, em programas de melhoramento genético. O indice de Dimorfismo Sexual (SDI)
é um método que avalia a proporcao de determinadas caracteristicas corporais, entre machos e
fémeas, e que pode ser utilizado como ferramenta, para avaliar a variagdo morfoldgica do

dimorfismo sexual em ambientes de cultivo.

Material e Métodos

O presente trabalho foi realizado, utilizando o banco de dados do programa de
melhoramento genético de tilapias-do-Nilo em tanques-rede, mantido pelo grupo de pesquisa
em genética, melhoramento e biologia molecular em peixes de agua doce (Peixegen) da
Universidade Estadual de Maringd (UEM — PR). O manejo dos animais foi aprovado pelo
Comité de Etica e Uso de Animais, com niimero de protocolo 9480180620.

Foram utilizadas informacfes fenotipicas de peso corporal (P) em gramas e

comprimento padrdo (CP) em centimetros, de trés geracOes correspondentes aos anos de
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2017, 2019 e 2020, totalizando o numero de 7.746 observacgdes fenotipicas, com idade média
de 283, 243 e 306 dias, e mais 23.295 informac6es de parentesco (pedigree).

O Indice de Dimorfismo Sexual (SDI) foi calculado através das médias de cada
geracdo, para cada caracteristica (P e CP), seguindo o modelo descrito por Lovich & Gibbons

(1992) (Eq 1), em que:

Média da caracteristica do acho
SDI = (1)

" Média da caracteristica da fémea

Através do modelo animal sugerido por Henderson (1984) foram feitas as estimativas,
para P e CP utilizando modelos uni e bicaracter. Foram realizados testes de modelo utilizando
como efeitos fixos o tanque-rede, idade linear e quadratica, e de sexo, e aleatdrio efeito
comum de ambiente de irmdos completos (familia), sendo utilizado como critério de escolha
dos componentes de variacdo o teste de Akaike (Akaike, 1974), resultando na escolha do
modelo constituido pelos efeitos fixos de tanque-rede, idade linear e sexo, como apresentado
pelo seguinte modelo matricial (Eq 2):

y=Xb+Za+e (2)
Sendo y o vetor de observacOes das caracteristicas (P e CP); X matriz de incidéncia dos efeitos
fixos para P e CP; b vetor dos efeitos fixos para P e CP, contendo os efeitos de tanque-rede,
sexo e idade linear; Z matriz de incidéncia de genética aditiva para P e CP; a vetor de genética
aditiva dos efeitos aleatdrios ou as caracteristicas de P e CP; e vetor dos residuos dos efeitos
aleatdrios para P e CP.

As andlises foram divididas em dois momentos, no primeiro, foram estimados 0s
componentes de (co)variancia e os valores genéticos (EBVs) para P e CP individualmente,
utilizando o modelo animal unicaracter considerando o sexo como efeito fixo. No segundo
momento foram feitas as estimativas para P e CP, sem o efeito de sexo no modelo, tratando
cada caracteristica (P e CP) como diferente para ambos o0s sexos, utilizando os modelos

bicaracter.
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Os dados foram analisados utilizando o software AIREMLF90 dos programas da
familia BLUPF90 (Misztal et al., 2016). As herdabilidades (h?), para cada caracteristica,
foram estimadas através da equacdo 2 (Eqg 3), usando a defini¢cdo descrita por Falconer &

Mackay (1996).
=% @)

Em que c?a variancia dos efeitos genéticos aditivos diretos e o?p variancia fenotipica.

Resultados
Anéalise descritiva

As médias de peso (P) foram de 624,66, 654,02 e 528,199 para 0s machos, ja as
fémeas apresentaram médias de 460,01, 541,4 e 394,699 para os anos, 2017, 2019 e 2020
respectivamente. As medias de CP foram de 24,03, 25,11 e 23,68cm para 0s machos e para as
fémeas 22,02, 23,56 e 21,81cm para 2017, 2019 e 2020, respectivamente. Também foram
encontrados valores de IDS para P de 1,35, 1,20 e 1,33 e para o IDS para CP 1,09, 1,06 e 1,08

para as geracfes 2017, 2019 e 2020, respectivamente, assim como é apresentado na Tabela 1.

Tabela 1. Tabela de andlise descritiva dos dados.

Geragéo 2017 2019 2020
N Macho 1238 1727  1.017
Fémea 1196 1426  1.142

Media 283,27 243,66 306,10

Idade Min. 257,00 213,00 290,00
Max. 304,00 271,00 323,00

DP 13,54 17,24 10,17

MediaM 624,66 654,02 528,19

Min. 32,98 111 80

P Max. 1.393,99  1.468 980
DP 200,21 213,37 148,55

MediaF 460,51 5414 394,69
Min. 49 100 90



39

Max. 1.065  1.280 800
DP 147,13 176,99 109,07
Media 544 603,09 457,47
SDI 1,3564 1,208 11,3382

MédiaM 24,03 2511 23,68

Min. 9,4 16,7 13,5
Max. 37,8 32 29
DP 2,59 2,46 2,09
cp MédiaF 22,02 2356 2181
Min. 9,6 11 14,2
Max. 29,2 34 27,5
DP 2,36 2,27 1,95
Média 23,04 2441 22,68
SDI 1,0912 11,0657 1,0857

N: namero total de individuos por ano (geracdo); Idade: idade em dias; P: peso corporal ();
CP: comprimento padréo (cm); MédiaM: média de P e CP para machos; MédiaF: Média de P
e CP para fémeas; Min.: valor minimo; Méx.: valor maximo; DP: desvio padrdo; SDI: indice

de dimorfismo sexual.

Componentes de variacdo e parametros genéticos

As estimativas de herdabilidade foram de 0,59 e 0,61 nos modelos unicaracter para P e
CP, respectivamente. J& nos modelos bicaracter foram encontradas estimativas de 0,59 e 0,63
para P e CP em machos e 0,61 e 0,62 para P e CP de fémeas (Tabela 2).

As correlagBes genéticas entre machos e fémeas foram superiores a 0,95 para P e CP,

como ¢é apresentado na Tabela 2.

Tabela 2. Componentes de variancia e estimativas de herdabilidade, em modelos unicaracter e

bicaracter para P e CP.

UNI Bl

P CP PM PF CPM CPF
a2 16549(12174) 3,2518(0’24417) 20352(187.0) 19506(1137.7) 3’6628(0,33061) 2,9545(0,25211)
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ce? 1135563129 2 (049012) 13971(10226) 7773 3(66963) 5 1g7g0.L8154) | 7596(0.13748)
h2 0,59 0,61 0,59 0,61 0,63 0,62
Fmf - - 0,95 0,95 0,95 0,95

UNI: estimativas obtidas através do modelo unicaracter; Bl: estimativas obtidas pelos
modelos bicaracter; ca’: varidncia da genética aditiva; oe? variancia residual; h?:
herdabilidade; rys: correlagdo genética entre machos e fémeas; P: peso corporal; CP:
comprimento padréo; PM: peso corporal do macho; PF: peso corporal da fémea; CPM:
comprimento padrdo do macho; CPF: comprimento padrdo fémea; erro padrdo: valores entre

parénteses.

Discussao

Foram observadas diferencas entre os valores médios de P e CP entre 0s sexos e as
geracOes. A tilapia-do-Nilo apresenta diferentes padrdes de crescimento ente machos e
fémeas. Como relatado por Oliveira et al., (2013), avaliando os diferentes padrdes de
crescimento de ambos o0s sexos, de tilapias-do-Nilo da linhagem GIFT, através do modelo néo
linear de Grompertz, e observaram diferencas entre o desenvolvimento morfométrico,
avaliando o comprimento total, altura do corpo, largura do corpo, tamanho da cabeca e peso,
concluindo que o padrdo de crescimento entre machos e fémeas de tilapia é diferente,
comprovando o dimorfismo sexual da espécie.

O IDS é um indice proposto por Lovich & Gibbons, (1992), que utiliza valores médios
de determinada caracteristica morfoldgica, para machos e fémeas de uma populacdo, para
estudar as variagdes morfologicas entre os sexos. Assim, como observado entre as médias de
P e CP, os valores encontrados para os IDS’s de ambas as caracteristicas, marcam o
dimorfismo sexual encontrado para a espécie entre o P e o CP. Lind et al., (2015), estudando
o dimorfismo na terceira geracdo de programas de melhoramento geneético, de diferentes
espécies e linhagens de tilapia utilizando o SSD (sexual size dimorphism) para peso corporal.

Observaram grande variagdo entre o dimorfismo sexual para todas as especies e linhagens.
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Concluindo que o SSD pode ser aplicado para avaliar a magnitude do dimorfismo sexual em
tilapias. Porém, ndo encontraram resultados substanciais para afirmar que a selecdo para
crescimento corporal até a terceira geracdo, pode reduzir o dimorfismo sexual nesta espécie.
No presente estudo foi possivel observar a baixa variacdo no IDS para a décima, décima
primeira e décima segunda geracdo do programa de melhoramento genético de tilapias-do-
Nilo, sugerindo que mesmo estando a 11 geracdes de selecdo para crescimento, ndo foi
possivel observar grandes variacfes substanciais no dimorfismo sexual para crescimento na
populacéo.

Para as estimativas de herdabilidade foram encontrados valores de 0,59, 0,59 e 0,61
para P nos modelos uni (considerando ambos os sexos no mesmo modelo) e bicaracter
(considerando o sexo separadamente) respectivamente, ja para CP foram encontrados valores
de 0,61, 0,63 e 0,62 para 0 modelo unicaracter e bicaracter respectivamente. Os valores
estimados para a herdabilidade de ambas as caracteristicas, tanto no modelo unicaracter
guanto no modelo bicaracter, foram altas. No entanto, os valores para a herdabilidade de P
foram maiores do gque os encontrados para Rutten et al., (2005), Nguyen et al., (2007), Santos
et al., (2011), Yoshida et al., (2013) e Cardoso et al., (2021) que variaram de 0,11 a 0,36,
porém, foram proximos dos encontrados por Oliveira et al., (2016) (0,48) e Aradjo et al.,
(2022) (0,63). Ja para o CP foram obtidos valores estimados de herdabilidade acima dos
encontrados por Yoshida et al., (2013), Kunita et al., (2013) e Oliveira et al., (2014) que
encontraram estimativas de 0,12, 0,13 e 0,19 para a herdabilidade de CP respectivamente. As
estimativas encontradas no presente trabalho podem estar associadas ao niumero de geracgoes e
as informacdes de pedigree utilizadas para se estimar os componentes genéticos. Kunita et al.,
(2013) relatam que obteve valores médios estimados para herdabilidade para peso (0,13),
ganho de peso diario (0,13) comprimento total (0,13), comprimento padrdo (0,13), altura

(0,14) e comprimento de cabega (0,12) e relacionou estes resultados com o nimero de



42

geracOes e informacdes de parentesco. Estes autores utilizaram informacg6es da 32 geracéo de
um programa de melhoramento genético de tilapias-do-Nilo. No presente estudo também
foram utilizadas informacdes de trés geracGes consecutivas (2017, 2019 e 2020) totalizando
7.746 individuos, no entanto também foram utilizadas informacdes de pedigree das 12
geracbes do programa de melhoramento genético, totalizando 23.295 informagdes de
parentesco, aumentando a acuracia das predicdes.

Para as correlacbes genéticas foram encontrados valores de 0,95 para P e CP.
Demonstrando a alta correlacdo destas caracteristicas, assim como encontrados por Nguyen et
al., (2007) para tilapias-do-Nilo GIFT e Kause et al.,, (2003) para trutas arco-iris
(Oncorhynchus mykiss), que encontraram valores de correlacdo genética para peso corporal de
0,96 e 0,95 respectivamente, enquanto para o comprimento total, Nguyen et al., (2007)
encontraram 0,96 de correlacdo genética. Concluindo que os mesmos genes gque influenciam o
crescimento sdo 0s mesmos para machos e fémeas, além disso, Nguyen et al., (2007),
concluiram que ndo ha necessidade de tratar as caracteristicas morfométricas de machos e
fémeas separadamente. Kause et al., (2003), trabalharam com o efeito do sexo em um
programa de melhoramento genético de trutas arco-iris, e concluiram que nenhuma mudanca
genética rapida pode ocorrer sobre o dimorfismo sexual para a maturidade sexual, no entanto
pode retardar a maturidade sexual através da selecdo para peso.

Contudo, no presente trabalho ndo foram encontradas grandes variacbes sobre a
herdabilidade, e altas correlagdes positivas para a correlagdo genética em ambas as
caracteristicas, porem, através dos valores das médias de cada caracteristica e através dos
valores encontrados para os IDSs, foi possivel observar forte relacdo com o dimorfismo
sexual, que se ndo levadas em consideracdo podem comprometer as estimativas dos valores

genéticos, causando ranqueamento errado dos individuos.

Conclusao
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Né&o foram encontradas diferencas entre as estimativas dos parametros geneticos, e as
correlacdes genéticas foram altas e positivas, independentes de ambos 0s sexos serem tratados
juntos (modelos unicaracter) ou separados (modelos bicaracteres). No entanto o IDS se
mostrou uma ferramenta promissora para avaliar o nivel de dimorfismo sexual em programas
de melhoramento genético de tilapias-do-Nilo, podendo ser utilizada para avaliar o efeito do

dimorfismo desta espécie em ambientes de cultivo.
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IV — Utilizacdo de analises multivariadas na identificacdo de grupos fenotipicos
com baixo dimorfismo sexual em tilapias-do-Nilo

Resumo — Ferramentas para selecionar e identificar grupos com baixo dimorfismo sexual,
para caracteristicas corporais se faz necessario para ordenar os acasalamentos e produzir
novas linhagens de tilapias-do-Nilo. Este estudo foi realizado para avaliar o indice de
dimorfismo sexual (IDS), para identificacdo de grupos fenotipicos com baixo dimorfismo
sexual e altos valores genéticos (EBVS) para peso corporal e comprimento padrdo, em
tilapias-do-Nilo, selecionadas para velocidade de crescimento. Para isso, foram estimados os
EBVs para peso corporal (P) e comprimento padréo (CP), correspondentes a décima primeira
geracdo (G11) do programa de melhoramento genético de tilapias-do-Nilo, através do modelo
animal, utilizando como efeitos a idade linear, o tanque rede e o sexo, em dois modelos
unicaracter. As analises multivariadas foram realizadas utilizando os EBVs médios para P e
CP por grupo de irmdos completos (familias), em conjunto com os valores de IDS,
determinado para 0 peso e o comprimento padrdo, por familia. Através das analises de
agrupamento foi possivel observar a alta variabilidade fenotipica dentro da populacéo, e a
formacdo de grupos distintos com a combinacdo dos EBVs e dos IDSs. Também foi
observado através da andlise exploratoria de componentes principais, que familias com altos
EBVs para P apresentam baixo dimorfismo sexual. Demonstrando que as analises
multivariadas podem ser utilizadas na identificacdo de grupos fenotipicos com baixo
dimorfismo sexual e altos valores genéticos para peso corporal, em programas de
melhoramento genético de tilapias.

Palavras-chave: Melhoramento genético de Tilapias-do-Nilo; Valores genéticos; indice de

Dimorfismo Sexual; Analises de Agrupamentos; Analise de Componentes Principais.

Introducéo



47

A tilapia-do-Nilo (Oreochromis niloticus) correspondeu a 63,5% da producdo de
peixes de dgua doce no pais em 2021 (PeixeBR, 2022), dessa forma, medidas para otimizar a
producdo se fazem necessarias. Através do melhoramento genético pode-se melhorar e fixar
caracteristicas de producdo, aumentando os ganhos ao longo das geracdes, como observado
por Araujo et al., (2022), Cardoso et al., (2021) e Yoshida et al., (2021).

Em tilapias se observa grande variacdo de tamanho entre machos e fémeas, essa
variacdo é definida como dimorfismo sexual. Essa diferenca entre tamanhos afeta diretamente
a producdo da espécie, fazendo com que produtores optem pelo manejo de masculinizacgéo,
para diminuir a variacdo de tamanho entre 0s sexos.

Além de afetar a producdo, o dimorfismo sexual também pode afetar o processo de
selecdo em programas de melhoramento da espécie, podendo comprometer o ranqueamento
dos individuos. Estudos ja realizados sobre os efeitos que o dimorfismo sexual pode gerar no
processo de selecdo ja foram realizados por Nguyen et al., (2007) para a tilapia-do-Nilo e
Kause et al., (2003) para a truta arco-iris (Oncorhynchus mykiss). Estes autores concluiram
gue ndo ha necessidade de avaliar machos e fémeas separadamente, nos modelos de estimacao
genética. Por causa da baixa variacdo dos componentes de variancia, que ambos 0s sexos
apresentam quando tratados em conjunto ou separadamente, em programas de melhoramento
genético para ambas as espécies. Porém, Mandal et al., (2022), observaram gue mesmo sem
apresentar grandes variacfes nos componentes variancia estimados para ambos 0s sexos, em
ovinos da raga Jamunapari, os autores relatam mudangas no ranqueamento dos reprodutores.

O indice de dimorfismo sexual (SDI) é um metodo muito utilizado em estudos sobre a
variacdo morfoldgica entre os sexos em populacOes de espécies em ambiente natural e que
pode ser utilizado na avaliacdo do dimorfismo sexual de espécies em ambienta de cultivo.

Técnicas de analises multivariadas sdo empregadas ha algum tempo em estudos de

avaliacdo de caracteristicas combinando informacdes, tanto morfoldgicas quanto fisioldgicas,
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de diferentes espécies animais em populacfes melhoradas, para avaliar a sua variabilidade
fenotipica e identificar possiveis grupos dentro das populacgdes, de bovinos como McManus et
al., (2011) e Fraga et al., (2016), e caprinos como Arandas et al., (2017). Estas técnicas
também ja foram utilizadas para avaliar parametros de qualidade de agua em ambientes de
cultivo (Silva et al., 2021), parametros fisiologicos associados com caracteristicas
morfologicas (Turnbull et al., 2005), dimorfismo sexual de caracteristicas corporais (Fazazi et
al., 2019) e associacdo de caracteristicas corporais, com parametros de filé e medidas
ultrassonograficas (Oliviera et al., 2019).

Mesmo tendo ampla utilizacdo, estas técnicas de analise, nunca foram utilizadas no
processo de selecdo em programas de melhoramento genético em peixes, ou foram utilizadas
para avaliar a combinacdo de caracteristicas de desempenho com caracteristicas morfoldgicas
relacionadas com o dimorfismo sexual. Dessa forma, a utilizacdo destas andlises pode
contribuir para avaliacdo da variabilidade fenotipica em populacdes sobre selecdo. Além de
auxiliar na identificacdo de grupos fenotipicos, com baixo dimorfismo sexual e altos valores
genéticos para caracteristicas de desempenho, para formar novas linhagens.

Este estudo foi realizado para identificar grupos fenotipicos com baixo dimorfismo
sexual, através do indice de dimorfismo sexual para peso corporal e comprimento padréo,
associados com os valores genéticos para as mesmas caracteristicas, e como estes parametros
se associam, através da analise fatorial exploratéria (componentes principais) e de

agrupamentos.

Material e Métodos

Foram utilizadas informacdes de peso (P) e comprimento padrdo (CP) de 2.159 peixes,
oriundos do programa de melhoramento genético de tilapia-do-Nilo, variedade Tilamax,
pertencente ao grupo de pesquisa em manejo, melhoramento e genética molecular de peixes

de &gua doce (PeixeGen/UEM), sendo 1.017 machos e 1.142 fémeas, correspondendo a 112
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geracdo (G11) do programa do ano de 2020. Todos os procedimentos de manipulacdo dos
animais foram aprovados pelo Comite de Etica e Uso de Animais (9480180620).

Através dos dados foram obtidos os valores genéticos (EBV) para P e CP, utilizando o
modelo animal unicaracter através da metodologia dos modelos mistos de Henderson (1984),
tendo como componentes de efeito fixos o tanque-rede, idade linear e sexo, e como efeitos
aleatdrios o efeito animal, formando a seguinte equacédo (Eq 1):

y=Xb+Za+e @

Sendo y o vetor de observacdes das caracteristicas (P e CP); X matriz de incidéncia
dos efeitos fixos para P e CP; b vetor dos efeitos fixos para P e CP, contendo os efeitos de
tanque-rede, sexo e idade linear; Z matriz de incidéncia de genética aditiva para P e CP; a
vetor de genética aditiva dos efeitos aleatorios ou as caracteristicas de P e CP; e vetor dos
residuos dos efeitos aleatorios para P e CP.

Os EBVs foram estimados utilizando o programa computacional AIREML da familia
BLUPF90 (Misztal et al., 2016).

Foram calculadas as médias dos valores genéticos (EBV) de P e CP, para cada familia
(grupos de irmaos completos), totalizando 75 diferentes grupos.

Utilizando as informacBes de peso corporal e comprimento padrdo foi calculado os
indices de dimorfismo sexual (SDI), para cada caracteristica de cada familia. O SDI foi
calculado através da metodologia descrita por Lovich & Gibbons (1992):

By Média da caracteristica do macho

~ Média da caracteristica da fémea

Com as informacbes do valor genético de peso (EBVP), valor genético de
comprimento padrédo (EBVCP), indice de dimorfismo sexual para peso (IDSP) e comprimento
padrdo (IDSCP), foram realizadas as analises multivariadas de componentes principais e de

agrupamento.
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A analise fatorial exploratoria de componentes principais (PCA) foi realizada através
da combinacdo dos mesmos parametros (EBVP, EBVCP, IDSP e IDSCP), para avaliar o
efeito da selecdo para peso corporal, sobre o dimorfismo sexual e os valores genéticos, e
como estas variaveis se relacionam.

Foram estimadas as distancias de dissimilaridade, para avaliar a similaridade e a
divergéncia entre as familias, utilizando as distancias Euclidianas, obtidas a partir das
combinacg6es das informacGes dos valores genéticos e dos indices de dimorfismo sexual. Com
as distancias foram realizadas as andlises de agrupamento hierarquico UPGMA (Unweighted
Pair-Group Method using Arithmetic Avarages) e o0 ndo hierarquico otimizado de Tocher.
Para identificar familias e avaliar a formacdo de possiveis grupos fenotipicos, com altos
valores genéticos para P e CP e baixo dimorfismo sexual, e avaliar a divergéncia entre eles. O
dendrograma pelo método UPGMA foi realizado para avaliar a formacdo de grupos de
familias similares e a divergéncia entre eles, e 0 método otimizado de Tocher, para avaliar a
similaridade e a divergéncia individual entre as familias.

Todas as analises multivariadas e os graficos foram feitos utilizando o pacote

“Multivariate Analysis” (Azevedo, 2021) do software R (versdo 4.1.2).

Resultados
Analise de Componentes Principais (PCA)

Foi observado que o primeiro componente principal (PCA1) foi 48,95% mais
explicativo, correspondendo as variaveis de IDSP e IDSCP, enquanto o segundo componente
(PCAZ2) teve 25,94% de participagdo na explicagdo dos resultados, sendo correspondido pelas
variaveis EBVP e EBVCP, como é possivel observar na Figura 1 e nas tabelas de carga

fatorial (Tabela 1) e de variancia explicada (Tabela 2).
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Figura 1. Componentes principais (PCA).
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EBVP: valor genético para peso corporal; EBVCP: valor genético para comprimento padréo;
IDSP: indice de dimorfismo sexual para peso corporal; IDSCP: indice de dimorfismo sexual
para comprimento padréo.

Tabela 1. Tabela de carga fatorial.

Varidveis CP1 CP2 CP3 CP4
EBVP 0,1202 0,7084 0,6955 0,0015
IDSP  -0,9815 -0,0108 10,0985 -0,1641
EBVCP 0,105 -0,7317 0,6734 0,0082
IDSCP -0,9844 0,0192 0,0585 0,1646
CP1: 1° componente principal; CP2: 2° componente principal; CP3: 3° componente principal;

CP4: 4° componente principal; EBVP: valor genético para peso corporal; EBVCP: valor
genético para comprimento padrdo; IDSP: indice de dimorfismo sexual para peso corporal,
IDSCP: indice de dimorfismo sexual para comprimento padréo.

Tabela 2. Tabela de variancia explicada.

CP1 CP2 CP3 CP4
Autovalor 1,9578 1,0377 0,9504 0,0541
% Explicagao 48,9459 25,9432 23,759 1,3519

% Explicagdo Acumulada 48,9459 74,8891 98,6481 100
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CP1: 1°componente principal; CP2: 2° componente principal; CP3: 3° componente principal;

CP4: 4° componente principal.

Distancias de dissimilaridade

Através das distancias de dissimilaridade calculadas pela distancia Euclidiana, foi
possivel observar familias muito similares e outras bastante divergentes, como apresentado na
Tabela 3. A menor distancia encontrada foi de 0,0903, a maior 47,3719, a média das
distancias foi 13,4703 com desvio padrdo de 9,5165, sendo as familias mais proximas T35
(924) e a T41 (930), e as familias mais distantes T53 (942) e T67 (956).

Tabela 3. VValores da matriz das distancias de dissimilaridade.

Familia Familia

Tratamento Familia Médio Minimo Maximo  SD Mais Mais
Proxima Distante
Tl 890 13,28 0,48 33,42 8,6 892 942
T2 891 18,49 1,02 40,54 10,67 957 942
T3 892 13,1 0,48 33,11 8,51 890 942
T4 893 14,89 0,72 35,75 9,28 911 942
T5 894 15,97 1,35 39,09 9,87 931 956
T6 895 17,17 1,2 38,94 10,26 957 942
T7 896 12,74 0,67 32,49 8,32 892 942
T8 897 9,89 0,14 27,65 7,05 920 956
T9 898 13,81 0,84 34,25 8,84 890 942
T10 899 9,74 0,63 27,53 7,13 955 956
T11 900 13,42 1,22 35,59 8,97 933 956
T12 901 11,76 0,19 32,96 8,38 903 956
T13 902 10,1 0,83 25,95 6,68 913 942
T14 903 11,7 0,19 32,84 8,35 937 956
T15 904 11,9 0,25 30,86 7,78 907 942
T16 905 9,56 0,38 24,76 6,74 939 956
T17 906 20,31 1,18 4261 11,01 917 942
T18 907 11,92 0,25 30,88 7,78 904 942
T19 908 11,26 0,69 31,92 8,07 947 956
T20 909 10,59 0,66 27,23 6,77 915 942
T21 910 10,48 0,67 27,4 6,91 954 942
T22 911 15,15 0,72 36,14 9,41 893 942

T23 912 13,98 1,58 36,19 9,02 900 956
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20,17
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9,53
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10,29
11,65
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9,55
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1,03
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0,63
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26,84
29,98
42,42
44,11
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42,64
24,66
28,89
41,06
46,73
27,65
26,06
26,82
28,94
37,95
32,11
34,44
31,81
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26,55
32,75
41,36
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25,8
32,11
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32,48
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25,46
32,31
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6,7
11,36
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7,5
10,97
11
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963

942
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942
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942
942
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942
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942
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942
956
942
956
956
956
942
956
956
956
956
956
956
956
956
956
956
956
956
956
942
956
942

53
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T68 957 18,08 1,01 40,08 10,56 925 942
T69 958 9,53 0,19 26,11 6,95 928 956
T70 959 18,32 0,57 42,07 10,67 922 956
T71 960 12,44 0,65 34,06 8,6 933 956
T72 961 11,02 0,91 31,34 7,89 935 956
T73 962 15,04 0,76 36,07 9,42 911 942
T74 963 23,91 2,03 46,37 11,27 956 942
T75 964 19,02 0,28 41,19 1081 925 942

SD: desvio padréo.

Analises de Agrupamentos

Através do dendrograma pelo método UPGMA foi possivel observar a formacdo de
quatro grupos divergentes, como pode se observar na Figura 2, através das diferentes
combinagbes dos valores de EBVP, EBVCP, SDIP e SDICP. Sendo o primeiro grupo
formado por 13 familias, o segundo grupo formado por 16 familias, o terceiro grupo formado
por 19 familias e o quarto grupo formado por 27 familias, como apresentado na Tabela 4,

podendo ser observados os valores médios de cada caracteristica por familia e por grupo.
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Figura 2. Dendrograma pelo método UPGMA, formado pelas familias correspondentes a T1,

T2, T3,.., T75.
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Valores na vertical correspondem as distancias individuais e entre os pontos de fuséo entre
familias e grupos.

Tabela 4. Valores genéticos (EBVS) médios e indice de dimorfismo sexual (IDS) de cada
familia e médio de cada grupo, para as variaveis, peso corporal (EBVP e IDSP) e

comprimento padrdo (EBVCP e IDSCP).

Cluster Trat. Familia EBVP IDSP EBVCP IDSCP

1 2 891 -1,645283513 1,220691322  1,110988789 1,069401135
1 4 893 3,148058521 1,145208901  0,325927487 1,028524046
1 6 895 -0,027513347 1,208384477  1,690619536 1,052293094
1 17 906 -3,695759638 1,027055703  1,905661123 1,007173601
1 22 911 2,754930383 1,715867159  0,452953573 1,191525424
1 28 917 -3,521189557 1,465334166  0,824655643 1,111254651
1 32 921 0,957621152 1,324913892  0,610454464 1,113622433
1 36 925 -2,131110419 1,551081283  2,228859612  1,11510301

1 67 956 -8,477252418 1,349039532  0,719387278 1,092537865
1 68 957 -1,162419751 1,478415596  1,967270305 1,130048309
1 73 962 2,826892334 1,283642657  1,062196298 1,085570168
1 74 963 -7,437819204 1,160916559 2,44695447  1,043540328
1 75 964 -2,268881402 1,408401268  2,037205949 1,080685085
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13
15
18
20
21
24
26
34
35
41
43
45
47
51
65

10
11
12
14
16
19
23
27
31
38

894
914
918
919
922
926
928
931
938
942
944
946
950
951
958
959
890
892
896
898
902
904
907
909
910
913
915
923
924
930
932
934
936
940
954
897
899
900
901
903
905
908
912
916
920
927

30,60868019
38,70052779
35,63416885
17,87776691
34,15893492
38,24700346
17,57334427
29,47065173
32,81278962
38,89456794
17,29894958
19,01126329
31,97817639
33,79242436
17,62332966
33,59373366
5,497171569
5,796740486
6,412555235
4,667115156
12,99461876
8,049803283
8,019423493
11,77273795
11,51402487
12,51428854
12,22099107
14,26805802
10,0076987
9,956930075
6,824199121
7,10438354
12,34353553
13,51392208
11,80763827
19,09912033
19,04878574
27,10410833
24,46202494
24,34543011
16,27257079
23,4015445
27,70576444
21,4507986
19,0774364
19,17430342

1,465301003
1,442105263
1,269908685
0,875521144
1,170952951
1,309174012
1,309921962
1,478595256
1,459222429
1,243715847
1,442497262
1,364571429
1,445132245
1,159156977
1,339741501
1,266294227

1,36685913
1,112716763
1,350158562

1,37292904
1,514884393
1,531022169
1,589072282
1,304347826
1,274878219
1,235225141
1,240779113
1,538722168
1,363626202
1,430372097
1,249584165
1,340990099
1,075894378
1,510590858
1,440318302
1,333177962
1,370187866
1,233504852
1,350155548
1,209376534
1,572993272
1,263588191
1,443739359
1,306888288
1,327488535
1,460737405

0,647584988
1,351443374
0,590596819
1,318659785
0,772912228
1,23245911
1,259879904
1,364900592
3,20142567
0,666421236
1,768571135
1,928406331
1,347690568
1,522769017
1,444739113
0,755577264
1,755024757
1,491127525
1,550707572
1,909670608
2,194697441
1,48875927
1,243941095
3,145120664
1,662329848
2,812052541
3,630933612
-0,555431628
0,968199353
0,999246725
2,335146858
1,878918792
0,786949726
0,082236105
1,089655579
2,773368375
1,222159208
1,440377283
1,959713546
1,91128276
1,288544431
2,260798117
-0,004500151
2,471032514
2,903878732
0,439965444
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1,0871143
1,119023904
1,081037985

0,95938061
1,042852063
1,069532909
1,104115768
1,107349505
1,105004729
1,063212435
1,116427432
1,072535534
1,116804625
1,033647928

1,08884766
1,073327079
1,091397616
1,028264331
1,109584087
1,100611451
1,122916667
1,159540325
1,133449477

1,0786917
1,068915488
1,062558597
1,052325581
1,128352205

1,08667553
1,099504141
1,063608235
1,078742515

1,02237099
1,119718463
1,114973769
1,108597285
1,090964795
1,047952598
1,079712077
1,047477605
1,131666426
1,090567613
1,161768625
1,076798084
1,081778484
1,099347963
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4 40 929 18,34624253 1,327761628  0,608631038 1,094000945
4 44 933 25,94810679 1,393451143  1,790182292 1,128086942
4 46 935 22,39036368 0,689805825  0,677902252 0,904450841
4 48 937 24,24749234 1,338984131  1,997017907 1,092179203
4 50 939 16,18839059 1,261229314  1,477618831 1,065457762
4 52 941 16,14817394 1,328860261  1,990003055 1,081516588
4 54 943 19,58547027 1,262902247  3,613510068 1,056105611
4 56 945 23,54764073 1,292860865  3,077187115 1,065782764
4 58 947 23,94262488 1,4398254 2,649007345 1,110742068
4 59 948 18,54822214 1,249255214  0,742008443 1,076701476
4 60 949 15,5271914 1,287596048  1,573340093  1,05960199
4 63 952 16,96250603 1,278162512  -0,212745453 1,078818999
4 64 953 23,83177235 1,05597148  0,951250869 1,018710459
4 66 955 18,44869271 1,469471947  1,367448367 1,097998207
4 71 960 25,54850228 1,47826087 2,30153589  1,108331091
4 72 961 22,8568707 1,185796862  1,266342876 1,052447274
Valores médios por grupo

Grupo MédiaEBVP MédialDSP MédiaEBVCP MédialDSCP

1 -1,59074822 1,33 1,337164194 1,08

2 29,20476954 1,31 1,323377321 1,07

3 9,751886092 1,36 1,603646655 1,09

4 21,23000559 1,30 1,64951338 1,07

Cluster: grupos formados pelo método de agrupamento hierdrquico UPGMA; Trat:
identificacdo da familia no gréfico (dendrograma); EBVP: valor genético para peso corporal;
EBVCP: valor genético para comprimento padrdo; IDSP: indice de dimorfismo sexual para
peso corporal; IDSCP: indice de dimorfismo sexual para comprimento padrdo; MédiaEBVP:
média de valor genético para peso corporal por grupo; MédiaEBVCP: média de valor
genético para comprimento padrdo por grupo; MédialDSP: média de indice de dimorfismo
sexual para peso corporal por grupo; MédialDSCP: média de indice de dimorfismo sexual
para comprimento padrdo por grupo.

J& pelo método otimizado de Tocher, foi possivel observar a formacgdo de 21 grupos
divergentes (Figura 3), sendo o primeiro grupo formado por cinco familias, o segundo por 13
familias, o terceiro grupo foi formado por nove familias, o quarto grupo formado por sete
familias; o quinto grupo formado por cinco familias, o sexto grupo formado por quatro

familias, o sétimo grupo formado trés familias, o oitavo grupo formado quatro familias, o
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nono grupo formado por quatro familias, décimo grupo formado por quatro familias, o
décimo primeiro ao décimo quinto grupo, foi formado por duas familias, e do décimo sexto ao
vigésimo primeiro, foi formado por uma familia individual, assim como aparece na Tabela 5,
com os valores de cada caracteristica por familia e os valores médios por grupo.

Figura 3. Grupos formados pelo método otimizado Tocher.

Distancia intra e intercluster

C: corresponde ao grupo (cluster) formado pelo método ndo hierarquico otimizado de Tocher;
Valores dentro dos clusters: distancia intrafamiliar dentro do grupo; Valores externos aos
clusters: distancias entre 0s grupos.

Tabela 5. Tabela de valores genéticos (EBVs) médios e de indice de dimorfismo sexual (IDS),
para as caracteristicas peso corporal (EBVP e IDSP) e comprimento padrdo (EBVCP e
IDSCP), por familia e grupo.

Cluster Familia EBVP IDSP EBVCP IDSCP
1 910 11,51402 1,274878 1,66233 1,068915
1 924 10,0077 1,363626 0,968199 1,086676

1 930 9,95693 1,430372 0,999247 1,099504
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12,34354
11,80764
19,09912
19,04879
17,87777
19,07744
19,1743
17,57334
18,34624
19,58547
17,29895
19,01126
18,54822
18,44869
17,62333
24,46202
24,34543
23,40154
24,24749
23,54764
23,94262
23,83177
25,5485
22,85687
5,497172
5,79674
6,412555
8,049803
8,019423
6,824199
7,104384
-1,64528
-0,02751
-2,13111
-1,16242
-2,26888
16,27257
16,18839
16,14817
15,52719
38,70053

38,247
19,58547
35,63417
34,15893
33,79242

1,075894
1,440318
1,333178
1,370188
0,875521
1,327489
1,460737
1,309922
1,327762
1,262902
1,442497
1,364571
1,249255
1,469472
1,339742
1,350156
1,209377
1,263588
1,338984
1,292861
1,439825
1,055971
1,478261
1,185797
1,366859
1,112717
1,350159
1,531022
1,589072
1,249584
1,34099
1,220691
1,208384
1,551081
1,478416
1,408401
1,572993
1,261229
1,32886
1,287596
1,442105
1,309174
1,262902
1,269909
1,170953
1,159157

0,78695
1,089656
2,773368
1,222159

1,31866
2,903879
0,439965

1,25988
0,608631

3,61351
1,768571
1,928406
0,742008
1,367448
1,444739
1,959714
1,911283
2,260798
1,997018
3,077187
2,649007
0,951251
2,301536
1,266343
1,755025
1,491128
1,550708
1,488759
1,243941
2,335147
1,878919
1,110989

1,69062

2,22886

1,96727
2,037206
1,288544
1,477619
1,990003

1,57334
1,351443
1,232459

3,61351
0,590597
0,772912
1,522769

1,022371
1,114974
1,108597
1,090965
0,959381
1,081778
1,099348
1,104116
1,094001
1,056106
1,116427
1,072536
1,076701
1,097998
1,088848
1,079712
1,047478
1,090568
1,092179
1,065783
1,110742
1,01871
1,108331
1,052447
1,091398
1,028264
1,109584
1,15954
1,133449
1,063608
1,078743
1,069401
1,052293
1,115103
1,130048
1,080685
1,131666
1,065458
1,081517
1,059602
1,119024
1,069533
1,056106
1,081038
1,042852
1,033648
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8 959 33,59373 1,266294 0,755577 1,073327
9 902 12,99462 1,514884 2,194697 1,122917
9 909 11,77274 1,304348 3,145121 1,078692
9 913 12,51429 1,235225 2,812053 1,062559
9 915 12,22099 1,240779 3,630934 1,052326
10 893 3,148059 1,145209 0,325927 1,028524
10 911 2,75493 1,715867 0,452954 1,191525
10 921 0,957621 1,324914 0,610454 1,113622
10 962 2,826892 1,283643 1,062196 1,08557
11 923 14,26806 1,538722 -0,55543 1,128352
11 940 13,51392 1,510591 0,082236 1,119718
12 906 -3,69576 1,027056 1,905661 1,007174
12 917 -3,52119 1,465334 0,824656 1,111255
13 900 27,10411 1,233505 1,440377 1,047953
13 933 25,94811 1,393451 1,790182 1,128087
14 894 30,60868 1,465301 0,647585 1,087114
14 931 29,47065 1,478595 1,364901 1,10735
14 950 31,97818 1,445132 1,347691 1,116805
15 956 -8,47725 1,34904 0,719387 1,092538
15 963 -7,43782 1,160917 2,446954 1,04354
16 898 4,667115 1,372929 1,909671 1,100611
17 912 27,70576 1,443739 -0,0045 1,161769
18 916 21,4508 1,306888 2,471033 1,076798
19 935 22,39036 0,689806 0,677902 0,904451
20 938 32,81279 1,459222 3,201426 1,105005
21 952 16,96251 1,278163 -0,21275 1,078819
Média por grupo
Cluster MédiaEBVP MédialDSP MédiaEBVCP MédialDSCP
1 11,12596549 1,31701784 1,101276246 1,078487984
2 18,51637902 1,317941239 1,645478919 1,080523213
3 24,02043365 1,290535542 2,041570714 1,073994462
4 6,814896675 1,362914739 1,677660838 1,094940941
5 -1,447041686 1,373394789 1,806988838 1,089506127
6 16,03408168 1,362669724 1,582376603 1,084560692
7 32,17766717 1,338060507 2,065804184 1,081554141
8 34,29481545 1,21657821 0,910463832 1,057716264
9 12,37565908 1,323809118 2,945701065 1,079123136
10 2,421875598 1,367408152 0,612882956 1,104810518
11 13,89099005 1,524656513 -0,236597762 1,124035334
12 -3,608474598 1,246194935 1,365158383 1,059214126
13 26,52610756 1,313477998 1,615279788 1,08801977
14 30,6858361 1,463009501 1,120058716 1,103756143
15 -7,957535811 1,254978046 1,583170874 1,068039097
16 4,667115156 1,37292904 1,909670608 1,100611451
17 27,70576444 1,443739359 -0,004500151 1,161768625
18 21,4507986 1,306888288 2,471032514 1,076798084
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19 22,39036368 0,689805825 0,677902252 0,904450841
20 32,81278962 1,459222429 3,20142567 1,105004729
21 16,96250603 1,278162512 -0,212745453 1,078818999

Cluster: grupo formado pelo método ndo hierdrquico otimizado de Tocher; EBVP: valor
genético para peso corporal; EBVCP: valor genético para comprimento padrao; IDSP: indice
de dimorfismo sexual para peso corporal; IDSCP: indice de dimorfismo sexual para
comprimento padrdo; MédiaEBVP: média de valor genético para peso corporal por grupo;
MédiaEBVCP: média de valor genético para comprimento padrdo por grupo; MédialDSP:
média de indice de dimorfismo sexual para peso corporal por grupo; MédialDSCP: média de

indice de dimorfismo sexual para comprimento padrdo por grupo.

Discussao

A anélise de PCA apresentou valores para o primeiro componente (PCA1) de 48,95%
e para o segundo (PCA2) de 25,94%. No primeiro componente se concentrou os valores de
IDSP e IDSCP divergindo dos valores de EBVP e EBVCP que se concentraram no segundo
componente. Demonstrando que os indices sdo independentes, porém estes apresentam
relacdo inversa com os valores genéticos para P e CP, ou seja, quanto maior EBV para P,
menor serd o dimorfismo sexual do grupo fenotipico (familia). No entanto, mesmo estando no
segundo componente, os valores genéticos foram inversamente proporcionais um do outro.
Estudos ja realizados sobre as correlagGes genéticas e fenotipicas entre P e CP em tilapias-do-
Nilo, melhoradas geneticamente, mostram que as correlaces fenotipicas variam de 88 a 9%,
e 81 e 90% de correlacdo genética (Kunita et al., 2013; Oliveira et al., 2014).

Através dos resultados da analise de PCA, sugere-se que familias com valores altos de
EBV para P (localizadas no PCA2) apresentam valores médios de EBV para CP e menores
IDS para P e CP, e consequentemente apresentando baixo dimorfismo sexual para estas
caracteristicas morfologicas, podendo ser escolhidas como possiveis reprodutores para a

formacéo das futuras geracdes.
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Com os resultados observados pelas distancias de dissimilaridade foi possivel observar
variacdo entre as distancias em cada familia, sendo algumas familias bem similares e outras
bem divergentes. Demonstrando alta variabilidade fenotipica, mesmo utilizando apenas as
informacdes dos valores genéticos (EBVP e EBVCP) e de dimorfismo sexual (IDSP e
IDSCP).

Através das distancias obtidas pelos valores de EBVP, EBVCP, IDSP e IDSCP,
também foram observados a formacdo de diferentes grupos de familia pelas analises de
agrupamento, hierarquico (UPGMA) e ndo hierarquico (Tocher). Diferentes autores ja
utilizaram as analises de agrupamento, hierarquico e ndo hierarquico, para avaliar a formacao
de diferentes grupos fenotipicos, em aves (Savegnago et al., 2011), ovinos (Oliveira et al.,
2018), e bovinos de leite (Cruz et al., 2016; Mello et al., 2020). Estes autores observaram a
formacdo de diferentes grupos, utilizando apenas informacGes fenotipicas, para melhorar a
eficiéncia de selecdo e identificar possiveis critérios de selecéo.

No presente estudo foi observada a formacdo de apenas quatro grupos, pelo método
hierarquico. Sendo o segundo e o quarto grupo, apresentaram os valores mais baixos para
IDSP e IDSCP. Porém, o segundo grupo apresentou os maiores valores de EBVP, enquanto o
qguarto grupo apresentou o maior EBVCP, podendo estes grupos, ser usados como
reprodutores, na formacdo de novas linhagens com altos valores genéticos para peso corporal
e comprimento padrdo, e baixo dimorfismo sexual. O primeiro grupo foi 0 que apresentou 0s
menores valores para EBVP, enquanto o terceiro apresentou os maiores valores para IDSP e
IDSCP, podendo retirar estes dois grupos da selecéo.

Foram encontrados 21 grupos pelo método ndo hierarquico otimizado Tocher. Os
grupos foram segregados dos grupos encontrados pelo método hierarquico, apenas 0s grupos
dois e oito, apresentaram familias pertencentes aos grupos dois e quatro. Estes resultados, em

conjunto com os resultados encontrados pelo método UPGMA, podem indicar que existe
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variabilidade fenotipica em cada grupo encontrado no método hierarquico, podendo ser
realizados cruzamentos entre familias pertencentes ao mesmo grupo, sem perdas sobre a
variabilidade fenotipica e consanguinidade, promovendo maiores ganhos e a possibilidade de
gerar nova linhagem com altos valores genéticos para peso corporal e baixo dimorfismo
sexual mais rapidamente.

Também foi possivel observar que, a populacdo utilizada manteve a sua estrutura e
variabilidade genética. Rodriguez-Rodriguez et al., (2013), ja estudaram a diversidade
genética da populacdo base (GO0) e das trés primeiras geracdes (G1, G2 e G3) do Programa de
Melhoramento Genético de Tilapias-do-Nilo da UEM, através de marcadores microssatélites.
Porém no presente trabalho, foram utilizadas as informacdes fenotipicas, dos valores
genéticos para P e CP e dos indices de dimorfismo sexual IDSP e IDSCP, correspondentes a
décima primeira geracdo (G11) do mesmo programa de melhoramento genético de tilapias-
do-Nilo, e como foi possivel observar nos resultados das analises de agrupamento, o plantel
manteve a sua variabilidade fenotipica, sugerindo-se que o processo de selecdo em conjunto
com o numero de familias formadas e o numero de reprodutores utilizados foi suficiente para
manter a manutencdo do programa, sem perdas na sua variabilidade fenotipica, garantindo os
ganhos genéticos ao longo das geracdes.

Além de demonstrar a variabilidade fenotipica entre e intrapopulacdo, as analises de
agrupamentos podem ser utilizadas no processo de escolha dos reprodutores e das matrizes
para a formacao dos acasalamentos. Como foi possivel observar no presente estudo, diversas
familias apresentaram grandes similaridades e grandes divergéncias, atraves das combinacdes
das informacdes dos EBVs para P e CP e dos IDSs de P e CP, podendo estas informacdes
utilizadas na formacdo dos grupos, para ordenar os acasalamentos das proximas geracoes,
uma vez que foi possivel observar também, a formacéo de grupos com altos valores de EBVP

e baixo dimorfismo sexual para ambos os IDSs, para as caracteristicas P e CP.
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Concluséo

A selecdo para peso corporal pode diminuir o dimorfismo sexual de algumas familias,
para crescimento em programas de melhoramento genético de tilapias-do-Nilo.

As andlises de agrupamento, hierdrquico e ndo hierarquico, podem ser utilizadas na
identificacdo de grupos, com baixos indices de dimorfismo sexual para peso corporal e
comprimento padrdo. Para selecionar possiveis reprodutores e gerar novas linhagens, com
altos valores genéticos para peso corporal e baixo dimorfismo sexual para peso e

comprimento padrdo.
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CONSIDERACOES FINAIS

Né&o foi possivel observar diferencas sobre os componentes de variancia nos modelos
unicaracter e bicaracter, independentes da incluséo do efeito de sexo no modelo.

Foi observado também, que o IDS ndo apresentou diferencas entre as trés geracoes
estudadas, porém, foi possivel observar o dimorfismo na espécie avaliada, sugerindo que o
IDS pode ser utilizado como ferramenta para avaliar o dimorfismo sexual, tanto em tilapias
como outras espécies, em ambientes de cultivo.

Embora ndo tenham encontrado diferencas sobre as estimativas dos componentes de
variancia e sobre o IDS, para as geracOes estudadas, foi possivel observar através das analises
multivariadas, familias com baixo dimorfismo sexual, demonstrando que mesmo sem
apresentar diferencas nos demais parametros genéticos e fenotipicos, a selecdo para
crescimento, diminuiu o dimorfismo sexual em algumas familias, identificadas através das

analises de agrupamento e componentes principais.
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