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RESUMO GERAL 

 

Para avaliar a diversidade genética e polimorfismo do Gene do Hormônio do 
Crescimento (GH-1) sobre o desempenho em tilápia (Oreochromis niloticus) foram 
realizados dois experimentos. No primeiro, indivíduos das variedades GIFT (n=25) e 
UFLA (n=20) do plantel da Universidade Federal de Lavras e das variedades Chitralada 
(CHIT, n=26) e Red-Stirling (REDS, n=25) do plantel comercial da Indústria Brasileira 
de Peixe Ltda. em Itupeva – SP foram amostrados aleatoriamente para prospectar a 
diversidade genética entre e dentre as variedades por marcadores microssatélites (Short 
Tandem Reapts-STR). A sequência do GH1 depositada no GeneBank foi submetida à 
triagem e prospecção de fraguimentos de leitura abertos (ORF’s) pelo programa Tandem 
Reapets Finder. Para caracterização das variedades foram utilizados dez loci STR 
genômicos e dois loci STR funcionais. Os parâmetros populacionais: número de alelos, 
riqueza alélica, frequências alélicas e genotípicas, heterozigosidade observada e espera, 
índices de fixação de índice Wright e de Jost (DEST) foram estimados na análise de 
divergência. Dois loci STR nas posições -693/-679 (região do promotor, motivo 
(ATTCT)8) e +140/+168 (região do íntron 1, motivo (CTGT)7) foram encontrados no 
gene GH1. As variedades UFLA e GIFT são menos divergentes geneticamente (DEST = 
0,10) e possuem estruturação similar em relação às variedades CHIT e REDS (DEST = 
0,32 e 0,33; 0,45 e 0,47, respectivamente), sendo estas últimas as mais distantes (DEST 
=0,59). A variedade REDS foi o grupamento com menores índices de variabilidade 
(heterozigosidade observada de 0,56 e riqueza alélica média de 6,96). A variedade 
UFLA mostrou ser um recurso genético distinto das outras variedades e que, por sua 
origem e história, deve ser preservado para seu uso em programas de melhoramento. No 
segundo experimento, um cruzamento absorvente entre as variedades CHIT e REDS foi 
realizado até a obtenção da terceira geração e após atingirem maturidade sexual os 
animais foram acasalados concomitantemente (proporção 1 macho : 2 fêmeas, n=90) 
para obtenção de grupos de contemporâneos (parentais, ½ CHIT: REDS e recíprocos, ¾ 
F1: CHIT e recíprocos, e 7/8 F2:CHIT) os quais foram avaliados quanto ao desempenho 
em tanques-rede. As características estudadas na análise de associação com os STR no 
gene GH1 foram: peso e medidas morfométrica (Comprimento Padrão; Altura e Largura 
do corpo). A função lmer ( ) do pacote lme4 do programa R foi utilizada para estimação 
dos efeitos aleatórios. Como fontes de variação consideraram-se os efeitos fixos: idade, 
tanque-rede e sexo do animal; e aleatórios: grupamento genético, STR-Promotor e STR-
Íntron. Os loci STR-promotor e STR-Íntron foram importantes fontes de variação para as 
variáveis avaliadas independente do sexo e grupamento genético. Os resultados sugerem 
que os loci STR-Promotor e STR-Intron no gene GH1 podem ser considerados como 
QTL’s para a taxa de crescimento em tilápia e, por conseguinte, serem incorporados em 
programas de melhoramento. 
 

Palavras-chave: Análise de associação. GH1. Tilápia. Seleção assistida por marcadores. 

STR. 

 



 
 

 

GENERAL ABSTRACT 

 

To assess the genetic diversity and growth hormone gene (GH1) polymorphisms related 
to tilapia performance two experiments were carried out. In the first one, GIFT (n=25) 
and UFLA (n=20) strains from University Federal of Lavras and, Chitralada (CHIT, 
n=26) and Red Stirling strains from Indústria Brasileira do Peixe fish farm located in 
Itupeva, São Paulo, were sampled randomly to prospect the genetic diversity between 
and within strains by microsatellite markers (Short Tandem Reapts-STR). GH1 gene 
GeneBank sequence was screened and STR loci were prospected by the Tandem Reapets 
Finder software. The strains genetic characterizations were carried out by ten genomic 
STR loci. Population parameters, such as allele number, allelic rich, allelic and 
genotypic frequencies, observed and expected heterozygosity, fixation Wright and DEST 
indexes were estimated in the analysis of divergence. Two STR loci, in -693/-679 
(promoter region, motif (ATTCT)8) and +140/+168 (intron region, motif (CTGT)7) 
GH1 gene positions were found. UFLA and GIFT strains are genetically less divergent 
(DEST = 0.10) and showed a similar genetic differentation when compared with 
Chitralada and Red-Stirling strains (DEST = 0.32 e 0.33; 0.45 e 0.47, respectively), which 
were the most divergent ones. REDS strain showed lower variability levels (observed 
heterozigosity of 0.56 and average allelic rich of 6.96). UFLA strain showed to be a 
distinct genetic resource, because of its origin and history, should be preserved to be 
used in breeding programs. In second experiment, we carried out recurrent crossings 
between CHIT and REDS to achieving the third crossing generation. After sexual 
maturation the animals were crossed (proportion 1 male: 2 females, n=90) to produce 
contemporary groups (parental, ½ CHIT : REDS and reciprocal, ¾ F1: CHIT and 
reciprocal, and 7/8 F2:CHIT) with will be tested in performance in cages. The 
performance traits evaluated in the association analysis with GH1 STRs polymorphism 
were: weight and morphometric measurements (standard length, body height and width). 
The function lmer ( ) of the package lme4 of R software were used to estimate the 
random effects. As variation sources, we considered the fixed effects: sex, contemporary 
group of age and the animal initial weight class; and random: genetic group, STR-
Promoter and STR-Intron. STR-Promoter and STR-Intron loci showed important 
variation related to the traits independently of sex, initial weight class and genetic group 
effects. The outcomes suggest that STR-Promoter and STR-Intron loci, found in GH1 
gene can be regard as QTL’s for growth rate in farming tilapia and, therefore, they can 
be incorporated into tilapia breeding programs. 

 
Key-words: Association analysis. GH1. Tilapia. Marker assisted selection. STR. 
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PRIMEIRA PARTE 

 

1 INTRODUÇÃO 

 

A aquacultura tem garantido cada vez mais a presença do peixe na mesa 

do consumidor. Em 2012, a aquacultura contribuiu com 49 % da produção de 

pesca para o consumo humano. Crescimento expressivo, quando comparado 

com os 5 % em 1962 e 37 % em 2002, e uma taxa de crescimento médio anual 

de 6,2 % no período 1992-2012 (FOOD AND AGRICULTURE 

ORGANIZATION OF THE UNITED NATIONS, 2014). A produção aquícola 

nacional de origem continental teve um incremento significativo de 

aproximadamente 38% de 2010 para 2011 demonstrando um crescimento 

consistente desse setor da aquacultura (BRASIL, 2012). 

A tilápia, Oreochromis ssp, é o segundo peixe mais cultivado do mundo 

e segundo projeções da Organização das Nações Unidas para Alimentação e 

Agricultura (FAO) para 2030 terá um aumento de 30 % enquanto, por exemplo, 

a produção dos moluscos, camarões e salmão aumentaria cerca de 10% (FOOD 

AND AGRICULTURE ORGANIZATION OF THE UNITED NATIONS, 

2014). No Brasil, a tilápia foi introduzida na década de 70 (LOVSHIN; 

PEIXOTO; VASCONCELOS, 1976) e a partir de então sua produção vem 

ganhando espaço. Em 2011, ocupou mais uma vez o primeiro lugar no ranking 

da produção de pescado da aquacultura continental por espécie, ao atingir 

253.824,1 mil toneladas, representando 46,62 % da produção total (BRASIL, 

2012). 

Essa espécie está adaptada às condições climáticas brasileiras e 

apresenta diversas características zootécnicas adequadas ao cultivo, tais como: 

fácil manejo, resistência a doenças, tolerância a baixos teores de oxigênio, 

onívora, rápido crescimento e ausência de espinhas intramusculares em forma de 
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“Y” (HILSDORF, 1995; POPMA; LOVSHIN, 1995; FREITAS et al., 2009; 

BRASIL, 2012). 

Com o potencial de mercado da Tilapicultura em ritmo crescente foram 

produzidas, por processos de seleção genética e cruzamentos, algumas 

variedades de O. niloticus, destacando a variedade GIFT - “Genetic 

Improvement of Farmed Tilapias” (EKNATH; ACOSTA, 1998), a variedade 

Chitralada ou Tailandesa (ZIMMERMANN, 2000) e a variedade UFLA - 

“Universidade Federal de Lavras”. Dentre as variedades vermelhas, a Red-

Stirling (REDS) caracteriza-se por apresentar herança autossômica dominante 

sobre as variedades de coloração selvagem. Contudo, essa variedade apresenta 

baixo desempenho produtivo quando comparada com outras variedades 

produzidas comercialmente (FREITAS et al., 2009). 

Para maximizar ganhos por geração, os programas de melhoramento têm 

utilizado marcadores moleculares para selecionar progenitores de valor genético 

extremo. Dentre os marcadores mais informativos estão os microssatélites, tendo 

em vista sua expressão codominante e multialelismo (O'CONNELL; WRIGHT, 

1997). Estes marcadores são amplamente utilizados na identificação de estoques 

geneticamente divergentes, monitorar os níveis de endogamia nos plantéis e em 

estudos de associação com desempenho produtivo oferecendo, assim, 

perspectivas promissoras ao melhoramento genético, devido ao aumento da 

intensidade e acurácia de seleção (ROMANA-EGUIA et al., 2004; MELO et al., 

2008). 

O gene Hormônio do Crescimento, dentre os genes candidatos ao 

metabolismo do crescimento, direta ou indiretamente, é o principal regulador de 

crescimento somático pós-natal, estimulando processos anabólicos, tais como a 

divisão celular e o crescimento muscular (DE-SANTIS; JERRY, 2007). Esse 

gene foi duplicado durante a origem evolucionária em alguns peixes (OHNO; 

WOLF; ATKIN, 1968; KOREN et al., 1989). Na tilápia, o evento de duplicação 
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do segundo GH pode ter ocorrido depois da separação evolutiva dos 

salmonídeos e suas sequências estão publicadas no GeneBank: GH1 (BER; 

DANIEL, 1992) e GH2 (BER; DANIEL, 1993). A alta homologia observada 

entre os dois GH da tilápia indica que a duplicação foi um evento relativamente 

recente (BER; DANIEL, 1993). 

Abordagens complementares de genética quantitativa e molecular são 

escassas em organismos aquáticos. E, em razão da importância da tilápia na 

produção nacional, foram avaliadas neste estudo quatro variedades de tilápias de 

maneira que esta contenha a máxima variação genética para análise de 

associação molecular com características de desempenho. 
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2 OBJETIVOS 

 

2.1  OBJETIVO GERAL 

 

O presente trabalho foi realizado com os objetivos principais de 

caracterizar o polimorfismo do Gene do Hormônio do Crescimento-1 de O. 

niloticus e avaliar a variabilidade genética de variedades desta espécie por 

marcadores microssatélites. 

 

2.2  OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

 

Os objetivos específicos propostos no presente trabalho foram: 

a) Avaliar, in silico, a sequência do gene GH1 depositada no GeneBank (número de 

acesso: M 97766-1) em relação à presença de marcadores STR de tilápia. 

b) Prospectar modificações genéticas no gene do hormônio do crescimento de 

plantéis comerciais de tilápia GIFT, UFLA, Chitralada e Red-Stirling, por 

marcadores microssatélites. 

c) Avaliar a variabilidade genética intra e interpopulacional de plantéis comerciais 

de tilápia GIFT, UFLA, Chitralada e Red-Stirling, por marcadores 

microssatélites. 

d) Avaliar a variabilidade genética em um esquema de cruzamento absorvente entre 

as variedades de tilápia Chitralada e Red-Stirling, por marcadores 

microssatélites no gene GH1. 

e) Estudar a associação entre os polimorfismos STR do GH1 e as características de 

desempenho mensuradas em um esquema de cruzamento absorvente entre as 

variedades de tilápia Chitralada e Red-Stirling, por marcadores microssatélites. 
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3 REFERENCIAL TEÓRICO 

 

3.1  Produção e Melhoramento Genético de tilápias 

 

Um conjunto de espécies de peixes do gênero Oreochromis, comumente 

denominados tilápias, têm sido amplamente utilizados paro o cultivo. Estes 

peixes alimentam-se da base da cadeia trófica, aceitam uma variedade grande de 

alimentos e apresentam uma resposta positiva à fertilização dos viveiros. São 

bastante resistentes a doenças, ao superpovoamento e a baixos níveis de 

oxigênio dissolvido, sendo, assim, a espécie mais indicada à criação em tanques-

rede. Além disso, possuem boas características organolépticas, tais como, carne 

saborosa, baixo teor de gordura e ausência de espinhas intramusculares em 

forma de “Y” (miosseptos) (HILSFORD, 1995). 

Acredita-se que as tilápias já tenham sido cultivadas no Egito, 2000 anos 

antes de Cristo, mas sua exploração tem o primeiro registro de cultivo no Quênia 

em 1924, sendo, a partir deste momento, disseminado para o resto do continente 

(LOPES-FANJUL; TORO, 1990; WAGNER, 2002). São produzidas, 

principalmente, na China, nas Filipinas, na Tailândia, na Indonésia e no Egito 

(FOOD AND AGRICULTURE ORGANIZATION OF THE UNITED 

NATIONS, 2014). 

No Brasil, a produção de tilápia, apresentou um crescimento de 63% 

entre os anos de 2010 e 2011, com produção de 253.824,1 toneladas o que 

representa 46,62% da produção total de pescado por espécie proveniente da 

piscicultura continental. Considerando este aumento na produção, incentivos 

governamentais e a constante intensificação dos sistemas de cultivo, pesquisas 

são necessárias para tornar a cadeia produtiva cada vez mais eficiente e 

sustentável, incluindo a busca por variedades de desempenho superior (COSTA 

et al., 2009). 
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Uma das maiores dificuldades no desenvolvimento de programas de 

melhoramento genético na aquacultura é a marcação individual dos peixes 

(WORLD FISH CENTER, 2004). A marcação por microchips exige que os 

peixes atinjam um tamanho suficiente, em torno de 30 gramas, além de 

demandarem muito trabalho e recursos financeiros. Em virtude dessas 

dificuldades, os poucos programas de melhoramento existentes no Brasil foram 

baseados em seleção massal (TURRA et al., 2010), apesar de que os custos 

adicionais fossem mais que compensados pelo ganho em seleção (GALL; 

BAKAR, 2002). 

Em peixes, o desenvolvimento de programas de melhoramento genético, 

baseados em informações individuais e de parentes, iniciou na década de 1970 

com salmões e trutas (GALL; CROSS, 1978; REFSTIE, 1980; KINGHORN, 

1983; GJERDE; GJEDREM, 1984; GJEREN; BENTSEN, 1997), obtendo 

resultados, em termos de ganho genético, similares aos de culturas tradicionais 

como, por exemplo, a variedade melhorada de salmão norueguês, com produção 

aumentada em mais de 60% e redução do custo médio de produção em mais de 

65% de 1985 a 1995. 

Para peixes tropicais, os programas de tilápias e carpas são considerados 

referência, o mais conhecido é a metodologia de seleção para tilápias do Nilo 

(O. niloticus) coordenado pelo WorldFisch Center em 1990. Experiências 

mostram que o melhoramento genético pode proporcionar ganhos iniciais de 

15% por geração (característica ganho em peso), em programas bem conduzidos 

(EKNATH et al., 1993; PONZONI et al., 2005; PONZONI et al., 2007), sendo o 

intervalo de geração fator determinante nos incrementos anuais, dado o tempo 

gasto pelas espécies para alcançar a maturidade sexual. 
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3.2  Caracterização das variedades de tilápia estudada 

 

Algumas variedades de tilápia O. niloticus foram produzidas por 

processos de seleção genética e cruzamentos. A linhagem GIFT (Fifura 1 – (A) e 

(B)) destaca-se por sua taxa de crescimento rápido, alto rendimento de filé e 

resistência a doenças. Originária das Filipinas, esta linhagem foi desenvolvida 

pela organização não governamental WorldFish Center (anteriormente 

ICLARM), como resultado da seleção e cruzamento de oito linhagens de tilápia: 

quatro silvestres – do Egito, Gana, Quênia, Senegal; e quatro cultivadas – das 

Filipinas, Israel, Singapura e Tailândia. Os cruzamentos e a seleção dessas 

linhagens foram realizados com o objetivo de aumentar a variabilidade genética 

e a seleção de características desejadas (ROMANA-EGUIA et al., 2004; 

OLIVEIRA et al., 2011). No Brasil, o programa GIFT teve início em 2005 com 

importação de 600 exemplares de 30 famílias. Este processo foi realizado por 

meio de um convênio firmado entre Universidade Estadual de Maringá, no 

estado do Paraná e o WorldFish Center, com o apoio da Secretaria Especial de 

Aquicultura e Pesca (SEAP), atual Ministério da Pesca e Aquicultura (MPA) e 

Companhia de Desenvolvimento Agropecuário do Paraná (OLIVEIRA et al., 

2012). 

A variedade “Universidade Federal de Lavras” (UFLA) foi originada de 

2.000 alevinos de Tilapia nilotica doadas pela Faculdade de Agricultura e 

Ciências Veterinárias da UNESP, Campus Jaboticabal, em 11 de novembro de 

1977 atendendo ao pedido do Professor Álvaro João L. Almeida do 

Departamento de Zootecnia da Universidade Federal de Lavras (DZO/UFLA) 

(Figura 1- (D) e (E); Apêndices 1 e 2). Essa população foi a primeira a povoar a 

Estação de Piscicultura do DZO/UFLA quando inaugurada em 1978 (Figura 2). 

Em seguida, programas de melhoramento genético, baseado em seleção massal, 

para ganho em peso e forma do corpo, foram realizados durante 25 anos. Dentre 
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as características da variedade UFLA dá-se destaque à textura firme do filé e o 

contínuo consumo de ração mesmo em temperaturas abaixo de 18 °C. 

 

 
Figura 1- Variedades de tilápia do Nilo: A e B - “Genetic Improvement of Farmed 

Tilapia; C- Chitralada; D e E - Universidade Federal de Lavras; e F- Red-
Stirling (Fonte: Antônio Carlos S. Gonçalves, 2014 e Marco Aurélio 
Dessimoni Dias, 2014) 

 

A variedade Chitralada ou Tailandesa (CHIT, Figura 1 – (C)) foi 

desenvolvida no Japão e melhorada no palácio real de Chitralada, Tailândia. 

Esta variedade caracteriza-se por apresentar bom desempenho, rápido 

crescimento e taxas de alimentação mais elevadas. Em 1996 essa variedade foi 

introduzida no Brasil por meio de uma doação da Asian Institute of Tecnology 

(AIT) e foi amplamente difundida na produção nacional (ZIMMERMANN, 

2000). 

B 

A 

C 

D 

E 

F 
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Figura 2 A- Estação de Piscicultura do Departamento de Zootecnia da Universidade 

Federal de Lavras e B- Placa de inauguração da Estação de Piscicultura do 
Departamento de Zootecnia da Universidade Federal de Lavras (Fonte: Marco 
Aurélio Dessimoni Dias, 2014). 

 

Já, a tilápia vermelha é uma variante mutacional, descoberta na década 

de 60 na Tailândia (HILSDORF, 1995) e pode ser considerado um marco para o 

desenvolvimento da criação industrial de tilápia em vários países. Galbreath e 

Barnes, em 1981, já verificavam a preferência do mercado consumidor pelas 

tilápias vermelhas: suas pesquisas indicaram que as tilápias vermelhas 

respondiam por 60% das vendas e as tilápias com pigmentação escura pelos 40% 

restantes. 

Uma variedade vermelha que, atualmente, é usada comercialmente com 

êxito é a Red-Stirling (REDS, Figura 1 – (F)). Originalmente obtida de uma 

população de O. niloticus selvagem do Lago Manzala, no Egito, em 1979, e que 

tem sido mantida pelo Instituto de Aquicultura da Universidade de Stirling, 

Escócia (McANDREW; MAJUMDAR, 1983). A ausência de pigmentação 

escura, denominada neste projeto como coloração vermelha, é controlada por 

herança autossômica dominante (HUSSAIN, 1994), de tal modo que os 

genótipos RR e Rr  correspondem à coloração vermelha e rr  à coloração escura 

ou selvagem. Contudo, um ponto negativo que deve ser considerado, pois afeta a 

aceitação do mercado, é o aparecimento de manchas melânicas escuras na 

A B 
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progênie oriunda do cruzamento da variedade Red-Stirling com variedades do 

tipo selvagem. Para contornar o problema, programas fundamentados em 

seleção massal têm sido utilizados para obtenção de populações de coloração 

vermelha homozigota dominante sem manchas (GARDUÑO-LUGO; MUÑOZ-

CÓRDOVA; OLVERA-NOVOA, 2004). 

Estudos de variabilidade genética e de crescimento têm sido realizados 

comparando-se as variedades Red-Stirling, Chitralada e híbridos vermelhos 

(GANDUÑO-LUGO et al., 2003; MOREIRA; MOREIRA; HILSDORF, 2005; 

MOREIRA et al., 2007; ROMANA-EGUIA et al., 2010). A variedade Red-

Stirling apresenta menor crescimento e ganho em peso em relação à Chitralada. 

Cruzamentos industriais entre variedades com desempenho superior (GIFT, 

UFLA e CHIT) e a variedade vermelha de tilápia nilótica podem ser usados no 

sentido de se obter maiores ganhos com a heterose (vigor de híbrido), maior 

velocidade crescimento, aumento da eficiência produtiva e manutenção da 

coloração vermelha. Moreira et al. (2007) mostraram baixo índice de endogamia 

e variabilidade genética suficiente para o desenvolvimento de processos de 

melhoramento por cruzamentos e seleção em uma análise genética realizada com 

o germoplasma parental das variedades, Red-Stirling e Chitralada. 

 

3.3 Marcadores Moleculares 

 

Um marcador molecular é definido como qualquer fenótipo molecular 

oriundo de um gene expresso, como no caso das isoenzimas, ou de um segmento 

específico de DNA, correspondentes a regiões expressas ou não do genoma 

(FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1996). 

O uso de marcadores moleculares permite que a seleção seja realizada 

antes da idade reprodutiva, o que aumenta, consideravelmente, a eficiência de 

um programa de melhoramento dado à redução no intervalo de gerações. Podem 
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ser utilizados, em diferentes estudos de estimativas da estrutura populacional, 

estabelecimento de relações filogenéticas (identificação de espécies e híbridos), 

construção de mapas genéticos e definição de estratégias de melhoramento 

(FERGUSON; TAGGART; PRODHOL, 1995). 

Dentre os marcadores moleculares mais eficientes estão os 

microssatélites, também, conhecidos como “Short Tandem Repeats” (STR). Os 

SRT são elementos repetitivos, formados por arranjos de repetições em tandem, 

de dois a seis nucleotídeos de comprimento e estão entre os loci mais 

polimórficos dos genomas (FERGUSON; TAGGART; PRODHOL, 1995; 

MILACH, 1998; MATIOLI, 2001). O polimorfismo desses marcadores baseia-

se na variação do número de elementos repetidos, provavelmente, em razão de 

erros da DNA polimerase, durante o processo de replicação e reparo da molécula 

de DNA (STUDART, 2001). A repetição dinucleotídica [CA]n é uma das mais 

abundantes famílias de microssatélites nos genomas de vertebrados, ocorrendo a 

uma média de 15 a 30 kilobases (LEE; KOCHER, 1996; MOREIRA, 1999). Os 

microssatélites predominantes em peixes compreendem, até agora, repetições de 

duas bases, usualmente (GT/CA)n ou (CT/CA)n (LEE; KOCHER, 1996). Lee e 

Kocher (1996) isolaram 133 locos [CA]n e 7 locos [AAC]n de microssatélites 

em Oreochromis niloticus e estabeleceram os primers para as sequências 

flanqueadoras. 

Comparando-se microssatélites com outros marcadores moleculares, 

constata-se que estes apresentam uma série de vantagens sobre os demais, isto é, 

são abundantes, cobrem extensivamente o genoma, possuem natureza 

multialélica, necessitam de pequenas quantidades de DNA para análise, são de 

fácil detecção por Reação em Cadeia da Polimerase (PCR), têm herança do tipo 

mendeliana e são expressos como alelos codominantes (LIMA, 1998; 

MOREIRA, 1999). Têm sido aplicados em diversos estudos na área animal, 

entre eles: estimativas de distâncias genéticas; monitoramento de variedades 
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endogâmicas; testes de paternidade; comparações de composição genética de 

amostras recentes e antigas e análise da diversidade genética (RODRIGUEZ-

RODRIGUEZ et al., 2013). Podem, inclusive, indicar aos criadores a ocorrência 

da redução da diversidade genética em virtude do emprego de um pequeno 

número de pais, por meio da comparação dos níveis de variabilidade entre a 

origem e o material derivado (efeito de afunilamento genético). Também 

auxiliam na identificação dos estoques mais divergentes geneticamente, de 

forma a maximizar a recuperação da variabilidade genética via cruzamento, bem 

como para monitorar os níveis de endogamia nos plantéis (MELO et al., 2006). 

Variabilidade é um termo comumente usado na genética para indicar 

diferenças em valores qualitativos ou quantitativos de um caráter entre indivíduos de 

uma população ou mesmo entre populações. Quando as causas desta variabilidade 

são de natureza genética, ela é denominada de variação genética (RAMALHO; 

SANTOS; PINTO, 1990). A disponibilidade de variação genética é uma 

necessidade para programas de melhoramento genético, de modo que determinar o 

quanto da variação existe dentro ou entre as populações se torna uma questão central 

para os melhoristas ao selecionar caracteres desejáveis em espécies comercialmente 

importantes. 

O estudo molecular da variação genética (principalmente com o uso de 

marcadores de DNA), envolvendo várias populações e muitos genes, permite avaliar 

a quantidade de variação comum dentro e entre das populações (RAMALHO; 

SANTOS; PINTO, 1990). Estas medidas de variação comum, entre e dentro dos 

grupos são chamadas de distâncias genéticas e permitem visualizar a relação entre 

grupos de indivíduos. São análogas às distâncias geométricas, isto é, se a distância é 

zero não há diferença entre os grupos (NEI, 1972). 
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3.4  Hormônio do crescimento: função, polimorfismo e sua associação às 

características de produção 

 

O Hormônio do Crescimento (GH) é um peptídeo de, aproximadamente, 22 

kDa produzido na região anterior da hipófise, sendo o principal componente de um 

complexo sistema do sistema endócrino. Sinais neuronais, neuroendócrinos e 

endócrinos são integrados no sistema nervoso central e na hipófise para regular a 

taxa de secreção de GH. Esses sinais podem relacionar os ritmos endógenos, 

estímulos ambientais, bem como feed-back negativo de processos fisiológicos. Na 

prática, os níveis de GH são dependentes da taxa de secreção da hipófise, mas 

também taxas e modos de remoção da circulação (BJÖRN et al., 2002). 

O alvo central do GH é o fígado (HIRANO, 1991), que estimula os 

receptores com afinidade nanomolar. As células do fígado ativadas pelo GH 

produzem o fator de crescimento semelhante à insulina do peixe que pode, 

posteriormente, estimular o crescimento (DUAN; HIRANO, 1990; SAKAMOTO; 

HIRANO, 1991; GRAY; KELLEY, 1991; McCORMICK et al., 1992). 

De acordo com Gross e Nilsson (1999), em função do alto impacto do gene 

GH na regulação do crescimento e por estar envolvido em diversas funções 

metabólicas, direta ou indiretamente, o gene GH é um alvo potencial para estudos de 

variação genética e sua associação com características de crescimento de peixes. 

A ocorrência de polimorfismos para o gene GH já foi descrita para muitas 

outras espécies de peixes como Salmo trutta (GROSS; NILSSON, 1995), Salmo 

salar (PARK; MORAN; DIGHTMAN, 1995), Oncorhynchus kisutch (FORBES et 

al., 1994), Alburnus alburnus (SCHLEE et al., 1996) e Abramis brama (GROSS et 

al., 1996). A maioria destes polimorfismos ocorre na região não-codificadora do 

gene GH conforme foi verificado por diversos autores (FORBES et al., 1994; 

GROSS et al., 1996; SCHLEE et al., 1996; GROSS; NILSSON, 1999; KANG et al., 

2002). A ocorrência de polimorfismos em região não-codificadora não significa, 
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necessariamente, que esta variação seja estritamente neutra, uma vez que, conforme 

revisão de Marques-Resende et al. (2011), o controle e ação de genes podem ser 

controlados por combinações de regiões de DNA distantes. 

Em peixes, alguns estudos de associação de polimorfismos em genes do 

eixo GH com o peso já têm sido relatados (DE-SANTIS; JERRY, 2007). Yue, Li e 

Orban (2001) identificaram e caracterizaram 4 STR em Lates calcarifer, 

presentes no GH e no IGF-2. Almuly et al. (2005) identificaram e caracterizaram 

o microssatélite saGHpCA, dinucleotídico (CA)n, foi na região 5’-flanking do 

GH em S. aurata e sugeriram que esse STR poderia ser utilizado com um 

marcador importante para programas de seleção assistida por marcadores (SAM). 

Yue e Orban (2002) identificaram e verificaram polimorfismo em seis STR nos 

genes IGF-II , GH2, prolactina-I e insulina de tilápia Moçambica (O. 

mossambicus) e tilápia do Nilo (O. niloticus) por triagem de sequências de DNA 

depositadas no GeneBank, e sugeriram que estes STR’s poderiam ser úteis para 

mapeamento de genes, mapeamento econômico de loci de características 

quantitativas (QTL) e para estudos de dinâmica evolutiva de QTL’s. 

Gross e Nilson (1999) estudaram a variação dentro de um fragmento de 

1825 pb do gene GH1 do salmão do Atlântico com a enzima TaqI e concluíram que, 

de acordo com as frequências dos genótipos e haplótipos, houve indícios de 

associação de polimorfismos no gene GH1 com o crescimento da progênie durante 

o primeiro ano de vida. Kang et al. (2002) realizaram seus estudos em progênies do 

linguado, encontrando polimorfismos do tipo GH-Sau3AI e comprovaram 

associação com crescimento. Sánchez-Ramos et al. (2006) investigaram 

polimorfismos no gene GH da dourada (enzimas HaeIII e HpaII), e sua associação 

com o peso e a altura, encontrando correlação significativa entre as variáveis e os 

genótipos. Blank et al. (2009), ao trabalhar com marcadores RFLP em linhagens de 

tilápia GIFT e Chitralada, verificaram que o polimorfismo descrito para o íntron 1, 

do gene GH1, correlacionou-se significativamente com o comprimento total, 
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comprimento padrão, altura e largura corporal. Foi verificado que o genótipo PstI+/- 

está associado ao melhor crescimento, independentemente da linhagem. A 

associação verificada pode ter ocorrido em razão do efeito direto da regulação do 

próprio gene GH. 
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RESUMO 

 

As variedades UFLA, GIFT, Chitralada e Red-Stirling de O. niloticus foram 
selecionadas para prospecção de marcadores microssatélites no Gene do Hormônio do 
Crescimento 1 (GH1) e para avaliar a diversidade genética utilizando marcadores 
microssatélites (STR). Tamanhos consensus no gene GH1 foram realizados pelo 
programa Tandem Repeats Finder. Dois pares de iniciadores foram desenhados 
flanqueando as regiões do promotor e do íntron-1 do gene GH1. Dez loci STR 
genômicos foram escolhidos para análise de diversidade. Os parâmetros populacionais 
calculados foram: frequências alélicas e genotípicas, número de alelos, estimativas de 
riqueza alélica (Ar), diversidade gênica, frequência de alelos nulos, heterozigosidades 
observada (Ho) e esperada, probabilidade de equilíbrio de Hardy-Weinberg, o conteúdo 
de informação polimórfica e os índices de diferenciação genética DEST e Fst. Dois loci 
STR na sequência do gene GH1 depositada no GeneBank foram encontrados nas 
posições -693/-679 (região do promotor, motivo (ATTCT)8) e +140/+168 (região do 
íntron, motivo (CTGT)7). Os loci STR-promotor (6 alelos) e STR-Íntron (3 alelos) foram 
polimórficos nas quatro variedades estudadas. Excessos de heterozigozidade foram 
observados para o locus STR-Promotor nas variedades UFLA (F is=-0.10) e CHIT (F is=-
0,22) e para o locus STR-Íntron na variedade Chitralada (F is=-0,11). Um total de 88 
alelos com alto polimorfismo entre as variedades estudadas foram identificados pela 
análise de dez loci STR neutros, exceto para o locus UNH-005 (com o alelo 159, 
privativo nas variedades UFLA e GIFT) e para o locus UNH-866 (com o alelo 167 
privativo na variedade Red-Stirling, e com os alelos 171 e 177 privativos nas variedades 
UFLA e Chitralada, respectivamente). As variedades UFLA e GIFT são menos 
divergentes geneticamente (DEST = 0,10) e possuem estruturação similar em relação às 
variedades Chitralada e Red-Stirling (DEST = 0,32 e 0,33; 0,45 e 0,47, respectivamente), 
sendo estas últimas as mais distantes (DEST =0,59). A variedade Red-Stirling apresentou 
menores índices médios de variabilidade (Ho = 0,56 e Ar = 6,96). A variedade UFLA foi 
caracterizada geneticamente e apresenta-se como uma importante fonte de variabilidade 
adaptada a regiões com temperaturas amenas. Baseado nos resultados, cruzamentos entre 
as variedades estudadas poderão conduzir a ganhos por heterose em programas de 
melhoramento envolvendo estas variedades. Estudos de validação e associação com 
características de desempenho dos loci STR-Promotor e STR–Íntron devem ser 
realizados para confirmar o potencial destes loci como possíveis Lócus de Característica 
Quantitativa em Programas Seleção Assistido por Marcadores. 
 

Palavras-chave: divergência genética. gene candidato. Oreochromis niloticus. 

polimorfismo GH1. 



27 
 

 

ABSTRACT 

 

UFLA, GIFT, Chitralada and Red-Stirling O. niloticus strains were used for 
microsatellite (STR) marker identification in the growth hormone (GH1) gene as well as 
to estimate the genetic diversity using genomic STR markers. Consensus sizes in the 
GH1 gene was performed by one Tandem Repeats Finder program. Two primer pairs 
were designed flanking the GH1 promoter region and intron-1. Ten STR genomic loci 
were selected for diversity analysis. The calculated populational parameters were: allelic 
and genomic frequencies, alleles number, estimations of allelic rich (Ar), genetic 
diversity, null alleles frequency, observed (Ho) and expected (He) heterozigosity, Hardy-
Weinberg equilibrium probability, the polymorphic information content, and the genetic 
diferenciation rates DEST and Fst. Two microsatellite loci were found on the GH1 gene 
GeneBank sequence at the -693/-679 (promoter region, motif (ATTCT)8) and  
+140/+186 (first intron, motif (CTGT)7) positions. The STR-Promoter (6 alleles) and 
STR-Intron loci (3 alleles) were polymorphic in four studied strains. We observed 
heterozygosity excess for the STR-promoter locus in the UFLA (F is=-0.10) and 
Chitralada (F is=-0.22) strains as well as for the STR-intron locus in the Chitralada (F is=-
0.11) strain. A total of 88 highly polymorphic alleles within the strains were identified 
using 10 STRs neutral loci, except for UNH-005 loci (with allele 159 private for UFLA 
and GIFT strains) and for UNH-866 loci (with allele 167 private for Red-Stirling and 
with alleles 171 and 177 private for UFLA and Chitralada, respectively). UFLA and 
GIFT strains are genetically less divergent (DEST = 0.10) and showed a similar genetic 
differentation when compared with Chitralada and Red-Stirling strains (DEST = 0.32 e 
0.33; 0.45 e 0.47, respectively), which were the most divergent ones (DEST =0,59). The 
Red-Stirling strain showed the lower mean of genetic parameters (Ho = 0.56 e Ar = 
6.96). UFLA strain was genetically characterized and it’s shown as an important 
variability source adapted the regions with mild temperatures. Based on the current 
outcomes, crossings between studied strains can lead to heterosis gains in breeding 
programs involving these strains. Validation studies and association with farming 
performance of STR-promoter and STR-intron should be done in order to confirm the 
potential of thise loci as possible Quantitative Trait Loci in Breeding Programs Assisted 
by Molecular Markers. 
 

Keywords: candidate gene. growth hormone. Oreochromis nilolitus. STR. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

A tilápia, Oreochromis ssp, é o segundo peixe mais cultivado no mundo 

e, de acordo com projeções da Organização das Nações Unidas para 

Alimentação e Agricultura (FAO) para 2030, terá um aumento de 30 % 

enquanto, por exemplo, a produção dos moluscos, camarões e salmão 

aumentaria cerca de 10% (FOOD AND AGRICULTURE ORGANIZATION 

OF THE UNITED NATIONS, 2014). Essa espécie está adaptada às condições 

climáticas brasileiras e apresenta diversas características zootécnicas adequadas 

à criação, tais como: fácil manejo, resistência a doenças, tolerância a baixos 

teores de oxigênio, onívora, rápido crescimento e ausência de espinhas 

intramusculares em forma de “Y” (miosseptos) (HILSDORF, 1995; POPMA; 

LOVSHIN, 1995; FREITAS et al., 2009; BRASIL, 2012). No Brasil, em 2011, a 

tilápia ocupou mais uma vez o primeiro lugar no ranking da produção de 

pescado da aquicultura continental por espécie, ao atingir 253.824,1 mil 

toneladas, representando 46,62 % da produção total (BRASIL, 2012). 

Com ritmo crescente e potencial de mercado da Tilapicultura, foram 

produzidas, por processos de seleção genética e cruzamentos, algumas 

variedades de O. niloticus com desempenho superior, destacando a variedade 

GIFT - “Genetic Improvement of Farmed Tilapias” (EKNATH; ACOSTA, 

1998), a variedade Chitralada ou Tailandesa (ZIMMERMANN, 2000) e a 

variedade UFLA - “Universidade Federal de Lavras”. Dentre as variedades 

vermelhas, a Red-Stirling (REDS) caracteriza-se por apresentar herança 

autossômica dominante para coloração vermelha sobre as variedades de 

coloração selvagem. Contudo, essa variedade, apresenta baixo desempenho 

produtivo quando comparada com outras variedades produzidas comercialmente 

(FREITAS et al., 2009). 
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A importância da variabilidade genética para programas de 

melhoramento genético animal já é bem conhecida, e o uso de marcadores 

moleculares na determinação desta variabilidade é uma estratégia utilizada em 

diversos animais de produção com a finalidade de caracterizar os plantéis e, 

assim, direcionar acasalamentos (MELO et al., 2006; MOREIRA et al., 2007; 

BRIÑEZ; CARABALLO; SALAZAR, 2011; DAVIDS et al., 2012). Dentre os 

marcadores mais informativos estão os microssatélites ou “Short Tandem 

Repeats” (STR), tendo em vista sua expressão codominante e elevado 

polimorfismo (O'CONNELL; JONATHAN, 1997). Esses marcadores podem 

auxiliar na identificação dos estoques divergentes geneticamente, monitorar os 

níveis de endogamia nos plantéis e ser utilizados em estudos de associação com 

desempenho (ROMANA-EGUIA et al., 2004; MELO et al., 2008). 

Dentre as aplicações dos STR, abordagens sobre genes candidatos têm 

sido realizadas sobre funções fisiológicas com a finalidade de identificar 

indivíduos de fenótipo extremo (DE-SANTIS; JERRY, 2007; MOJEKWU; 

ANUMUDU, 2013). Neste contexto, direcionar o mapeamento genético aos 

genes candidatos e investigar sua associação com características de desempenho 

dentro ou entre populações passa a ser considerado em programas de 

melhoramento (DAHM; GEISLER, 2006; MOJEKWU; ANUMUDU, 2013). 

O gene Hormônio do Crescimento (GH) foi escolhido neste trabalho por 

regular, direta ou indiretamente, o crescimento somático pós-natal e processos 

anabólicos, tais como a divisão celular e o crescimento muscular (DE-SANTIS; 

JERRY, 2007). Esse gene está presente sob duas formas em tilápias e suas 

sequências estão publicadas no GeneBank: GH1 (BER; DANIEL, 1992) e GH2 

(BER; DANIEL, 1993). Em peixes, polimorfismos STR foram relatados no GH 

de Lates calcarifes (YUE et al., 2001), Spaurus aurata (ALMULY et al., 2005), 

Diccentrarchus labrax (QUÉRÉ et al., 2010) e no GH2 de tilápias (YUE; 

ORBAN, 2002). 
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Considerando a importância do GH no metabolismo do crescimento e o 

entendimento da variabilidade genética dos planteis de tilápia, neste estudo 

objetivou-se: (1) Avaliar, in silico, a sequência do gene GH1 de tilápia 

depositada no GeneBank em relação à presença de marcadores STR; (2) 

Prospectar polimorfismo de microssatélites nas regiões do promotor e do íntron -

1 do gene GH1 nos planteis comerciais de tilápia GIFT, UFLA, CHIT e REDS; 

(3) Caracterizar e avaliar a variabilidade genética dos plantéis de tilápia GIFT, 

UFLA, CHIT e REDS, utilizando marcadores STR genômicos e funcionais. 

 

2. MATERIAL E MÉTODOS 

 

2.1  Origem dos plantéis de tilápia nilótica 

 

Quatro variedades comerciais de tilápia foram avaliadas neste estudo, 

sendo: as variedades “Genetic Improvement of Farmed Tilapias” (n=25) e 

“Universidade Federal de Lavras” (n=20) pertencentes ao plantel da 

Universidade Federal de Lavras e as variedades Chitralada (n=26) e Red-Stirling 

(n=25) pertencentes ao plantel comercial da Indústria Brasileira de Peixe Ltda. 

em Itupeva – SP. 

 

2.2  Metodologias Moleculares 

 

2.2.1  Prospecção, in silico, de polimorfismo STR no gene GH1. 

 

Inicialmente, uma triagem de tamanhos consenso na sequência do gene 

GH1 (número de acesso GeneBank: M97766-1) foi realizada pelo programa 

Tandem Repeats Finder (BENSON, 1999). 
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2.2.2  Desenho de iniciadores para amplificação dos loci STR no GH1 

 

Iniciadores que flanqueiam as regiões do Promotor e do Íntron-1 do 

gene GH1 foram desenhados pelo programa Primer3 Plus (UNTERGASSER et 

al., 2007). Um alinhamento das sequências de iniciadores escolhidos foram 

realizados com os genes GH1 e GH2 de tilápia pelo programa MEGA5 

(TAMURA et al., 2011). 

 

2.2.3  Escolha dos loci STR genômicos 

 

Dez loci STR genômicos (Tabela 1) foram escolhidos com base no mapa 

de ligação para tilápia, estabelecido por Lee e Kocher (1996), para análise de 

caracterização das variedades estudadas. Os critérios de seleção foram: um STR 

por grupo de ligação e motivos de repetição dos loci STR, com ordem de 

importância: penta, tetra, tri e dinucleotídico. 

 

2.2.4  Isolamento do DNA 

 

O DNA genômico foi extraído usando o procedimento padrão de 

extração de fenol-clorofórmio, a partir de tecidos da nadadeira caudal 

(SAMBROOK; RUSSELL, 2001). A qualidade e concentração do DNA foram 

avaliadas por eletroforese em gel de agarose 1%, nos quais foram aplicados 5µL 

de solução de DNA genômico e o marcador de peso Lambda DNA / HindIII 

(Fermentas), e mensurados pelo NanoVue™ (GE Healthcare). Finalmente, o 

DNA foi diluído para 100 ng/µl e armazenado a −20 °C. 
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Tabela 1 Descrição dos dez marcadores STR genômicos (LEE; KOCHER, 1996). 

1 = pares de base; 2 = grupo de ligação 
 

2.2.5  Amplificação por PCR e genotipagem dos Loci STR 

 

As condições de amplificação foram estabelecidas no Laboratório de 

Genética de Organismos Aquáticos e Aquicultura da Universidade de Mogi das 

Cruzes. A amplificação de DNA por PCR foi desempenhada no termociclador 

Veriti™ Dx (Applied Biosystems®) para 20 uL, contendo: 10 ng/µL de DNA; 

0,5 UI de Taq DNA Polimerase (Fermentas); 1x buffer (100 mM Tris–HCL pH 

8,8; 500 mM KCL); 2 mM de MgCl2; 2,5 mM de dNTP; 10 uM de cada iniciador 

(Forward, Reverse e Forward oligo-M13 de DNA, desenvolvido por Schuelke 

(2000) e marcado com o fluoróforo: IRDye 700 (5'- 

/5IRD700/TGTAAAACGACGGCCAGT -3') e água destilada deionizada. 

Locus pb1 Motivo de repetição GL2 
Número de acesso no 

GeneBank 
UNH828 177 Tetra(atca) - G64098.1 

     
UNH829 327 Tri(aag) - G64095.1 

     
UNH005 145 Tri(caa) - G31343.1 

     
UNH009 242 Tri(caa) - G31347.1 

     
UNH103 193 Di(ca) 17 G12256.1 

     
UNH104 138 Di(ca) 1 G12257 

     
UNH123 197 Di(ca) 12 G12276.1 

     
UNH203 103 Di(ca) 14 G12354.1 

     
UNH866 152 Di(ca) 20 G68198.1 

     
GM672 187 Di(ca) 7 BV005552.1 
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As amplificações dos dez loci STR genômicos procederam sob as 

seguintes condições: etapa 1 - 1x (aquecimento inicial (95°C/60 s); etapa 2 - 35x 

(desnaturação (95°C/40 s); anelamento (variou de acordo com o locus / 60 s); 

extensão (72 °C / 30 s)) e etapa 3 - 1x extensão final (72 °C / 420 s). As 

temperaturas de anelamento variaram como se seguem: 54°C (UNH 005, UNH 

009, UNH 104, UNH 123); 56°C (UNH 103, UNH 203) e 58°C (UNH 828, 

UNH 829, UNH 866; GM 672). 

Eletroforese e genotipagem: produtos de PCR foram lidos em gel Matrix 

Plus de poliacrilamida desnaturante a 6.5% e detectados no sequenciador 

automático DNA Analyser 4300, Li-Cor (IR2, Lincoln, Neb.). O marcador de 

sequência de 50-350 pb de DNA, Sizing Standard IRDye®700, com igual 

intensidade de bandas em solução de formamida 90% com azul de bromofenol 

foi utilizado como marcador de referência para determinação do tamanho das 

bandas dos STR. As imagens dos géis e o tamanho das bandas foram capturadas 

e estimados usando o projeto de microssatélites implementados no programa 

SagaGT Client (Li-cor Biosciences, Lincoln, Nebraska). 

 

2.3 Análises estatísticas 

 

As frequências alélicas e genotípicas, heterozigosidades observada (Ho) 

e esperada (He) e probabilidade de equilíbrio de Hardy-Weinberg (PHW) foram 

estimadas por locus e variedade pelo programa HW Quick-check (kalinowski, 

2006). O programa Cervus 3.0 (KALINOWSKI; TAPER; MARSHALL, 2007) 

foi utilizado para estimar a frequência de alelos nulos (An) e o conteúdo de 

informação polimórfica (PIC). 

O programa FSTAT (version 1.2; GOUDET, 1995) foi utilizado para 

calcular o número de alelos (A), estimativas de riqueza alélica (Ar) e de 

diversidade gênica (hs) (NEI, 1987) por locus e variedade. 
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O índice de diferenciação genética DEST (JOST, 2008) entre variedades 

foi estimado pelo pacote DEMEtics implementado no programa R (R 

DEVELOPMENT CORE TEAM, 2010). 

ARLEQUIN 3.5 (EXCOFFIER; LISCHER, 2010) foi utilizado para 

calcular o índice de diferenciação genética Fst entre variedades (WEIR; 

COCKERHAM, 1984), de acordo com o método de Nei (1977) e para investigar 

a estrutura genética populacional por análise de variância molecular 

(EXCOFFIER; SMOUSE; QUATTRO, 1992). 

 

3 RESULTADOS 

 

3.1  Prospecção, in silico, de polimorfismo STR no gene GH1 

 

A sequência completa do GH1 depositada no GeneBank (número de 

acesso: M 97766-1; BER; DANIEL, 1993) possui 3.486 pb de DNA linear 

estando presente o sítio promotor TATA-box, éxons 1-6, íntrons 1-5 e a cauda 

polyA. Inicialmente, vinte e duas sequências foram encontradas e avaliadas de 

acordo com os critérios: número de cópia, tamanho consenso e entropia. Dessas 

sequências, dois microssatélites (Figura 3) foram identificados nas posições -693 

/ -679 (região do promotor, denominado STR-Promotor, motivo (ATTCT)8) e 

+140/+168 (região do íntron-1, denominado STR-Íntron, motivo (CTGT)7). 

 



35 
 

 

 

Figura 3 Sequência parcial do gene GH-1 (GeneBank M97766-1; Ber; Daniel,1992). Em 
destaque: loci STR (letras maiúsculas vermelhas), éxons 1 e 2 (realce amarelo) e 
TATA-box (realce azul e letras maiúsculas vermelhas). 

 

3.2  Desenho de iniciadores para amplificação dos loci STR no GH1 

 

As sequências dos iniciadores para o STR-Promotor foram: Forward-

Promotor com cauda M13 

(5’TGTAAAACGACGGCCAGTCCAGCATGTTTGCACTGAGTA3’) e 

Reverse-Promotor (5’GCCTAGCCATGGACACATTTA3’) e para o STR- 

Íntron: Forward-Íntron com cauda M13 
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(5’TGTAAAACGACGGCCAGTACTGATGCCAGCCATGAACT3’) e 

Reverse-Íntron (5’AGAACAAACGCTGGCTGTCT3’). Os iniciadores do STR-

Promotor têm especificidade apenas com gene GH1 enquanto o STR-Íntron não 

foi específico podendo amplificar fragmentos nos dois genes do GH de O. 

niloticus. 

 

 
Figura 4 Alinhamento dos dois pares de iniciadores desenhados junto às sequências dos 

genes GH-1 (M97766-1) e do GH2 (M97765.1). 
 

3.3  Amplificação por PCR, genotipagem e prospecção polimorfismo STR 

nas regiões do promotor e do íntron -1 do gene GH1 em plantéis comerciais 

de tilápia 

 

As condições de amplificação desses iniciadores foram as mesmas para 

os dez loci STR genômicos, exceto em relação à temperatura de anelamento que 

foi de 60°C para os dois loci. 

Após 1 hora e 30 minutos de corrida, imagens do gel foram capturados 

(Figura 5) e genotipados em projetos de microssatélites no programa SagaGT 

Cliente (LI-COR Biosciences, Lincoln, Nebraska). Observa-se que os loci STR 

identificados nas regiões do promotor (SRT-promotor) e do íntron (denominada 
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SRT-Íntron) da sequência GH1 (GeneBank M97766-1; BER; DANIEL, 1992) 

foram polimórficos. 

 

 
Figura 5 Imagens capturadas nas corridas dos loci, STR-Promotor e STR –Íntron, nas 

quatro variedades de tilápia: Universidade Federal de Lavras (UFLA), Genetic 
Improvement of Farmed Tilapias (GIFT), Chitralada (CHIT) e Red-Stirling 
(REDS). Marcador: 50-350 bp DNA Sizing Standard IRDye®700 

 

Perfis genéticos dos dois loci STR no gene GH1 das quatro variedades 

de tilápia do Nilo podem ser visualizados nas Figuras 6 a 9 e Tabela 2. 

A análise dos dois loci STR do GH1 apresentou um total de 9 alelos com 

maior polimorfismo nas variedades UFLA, GIFT e CHIT. Alelos privativos 

foram observados nos dois loci (Figuras 6 e 8). A presença do alelo 191 do STR-

Promotor foi identificada apenas nas variedades UFLA e CHIT; e os alelos 186 

e 206 não foram observados na variedade REDS. Dos três alelos encontrados no 

STR-Íntron, o alelo 198 só foi encontrado na variedade CHIT (0,08%), estando 

encoberto sobre a forma heterozigota. Genótipos privativos nos dois loci 

também foram observados (Figuras 7 e 9). A frequência de alelos nulos nestes 

loci não foi significativa. 
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O PIC médio do STR-Promotor das variedades melhoradas (0,71) foi 

superior em relação aos 0,35 da variedade REDS (Tabela 2). Já no STR-Íntron o 

PIC médio total foi de 0,38 tendo uma variação menor entre as variedades 

(Tabela 2). 

A presença de alelos privativos das variedades estudadas refletiu nos 

índices de heterozigosidade observado e esperado (Tabela 2). No locus STR- 

Promotor, as variedades UFLA (Ho=0,82) e GIFT (Ho=0,76) foram mais 

polimórficas e no locus STR-Íntron a variedade CHIT (Ho=0,58). O locus STR-

Promotor está em equilíbrio de Hardy-Weinberg entre as variedades estudadas, 

exceto, na variedade CHIT, na qual um excesso de heterozigotos foi observado 

(F is=-0,22). Já o locus STR-Íntron as variedades UFLA e GIFT não se 

comportaram em equilíbrio de Hardy-Weinberg onde um excesso de 

homozigotos foi observado (F is=0,71 e 0,42, respectivamente). Dentre as 

variedades, em média, a variedade UFLA é mais endogâmica (F is=0,30) seguida 

das variedades GIFT (F is=0,24) e REDS (F is=0,11). A variedade CHIT não 

apresentou índices médios de endogamia para estes loci. 

 

 

 

 



 

 

 
Figura 6 Histograma da

tilápia 
 

 
Figura 7 Histograma das frequências

variedades de
 

das frequências alélicas do locus STR-Promotor por variedade de 

das frequências genotípicas para o locus STR-Promoto
variedades de tilápia 
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por variedade de 

 

or por 



 

 

 
Figura 8 Histograma das frequências 

tilápia. 
 

 
Figura 9 Histograma das frequências 

tilápia. 
 

 

 

Histograma das frequências alélicas do locus STR-Íntron por variedade de 

Histograma das frequências genotípicas do locus STR-Íntron por variedade de 
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por variedade de 

 

por variedade de 
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Tabela 2 Descritiva dos dois loci STR do gene GH1 em quatro variedades de tilápia: 
número de alelos (A), riqueza alélica (Ar), estimativa de alelos nulos (An), 
estimativa média de diversidade gênica de Nei’s (hs), conteúdo de informação 
polimórfica (PIC), heterozigosidade observada (Ho), heterozigosidade esperada 
(He); equilíbrio de Hardy - Weinberg (PHW); coeficiente de endogamia (FI S) 

 

Locus 
       UFLA        GIFT       CHIT        REDS 
      (n = 20)        (n = 25)       (n = 26)       (n = 25) 

STR-Promotor     
A          6          5          6          3 
Ar          6,00          4,96          5,90          2,99 
An          -0,07        -0,03         -0,14          0,08 
hs          0,82          0,76           0,60          0,40 

PIC          0,77          0,70           0,56          0,35 
Ho          0,82          0,76           0,73          0,32 
He          0,90          0,72           0,60          0,39 

PHW          0,26NS          0,42 NS           0,05**          0,20NS 
F is          -0,10          0,05          -0,22          0,19 

STR-Íntron     
A          2          2           3          2 
Ar          2          2           3          2 
An          0,54          0,25         -0,08          0,01 
hs          0,52          0,49           0,53          0,46 

PIC          0,37          0,36           0,44          0,35 
Ho          0,15          0,28           0,58          0,44 
He          0,51          0,48           0,53          0,46 

PHW          0,00**          0,08*           0,35NS          0,59NS 
F is          0,71          0,42          -0,11          0,04 

Média (dp1)     
A        4,00(2,82)     3,50(2,12)      4,50(2,12)      2,50(0,71) 
Ar        4,00(2,82)     3,48(0,20)      4,45(2,05)      3,40(0,7) 
hs        0,67(0,21)     0,63(0,24)     -0,57(0,05)      0,43(0,04) 

Ho        0,48(0,47)     0,52(0,34)      0,66(0,10)      0,38(0,08) 
He        0,75(0,27)     0,60(0,17)     0,56(0,05)      0,43(0,05) 
F is        0,30(0,57)     0,24(0,26)     -0,17(0,07)      0,11(0,10) 

**p<0,01; *p<0,05; NS= não significativo; 1= desvio padrão; UFLA: variedade 
Universidade Federal de Lavras; GIFT: variedade “Genetic Improvement of Farmed 
Tilapias”; CHIT: variedade Chitralada; REDS: variedade Red-Stirling.  
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3.4  Amplificação por PCR, genotipagem loci STR genômicos em plantéis 

comerciais de tilápia 

 

Perfis genéticos dos dez loci STR genômicos das quatro variedades de 

tilápia do Nilo podem ser visualizados nas Figuras 10 a 29 e Tabela 3. 

Descartamos a possibilidade de erros de genotipagem nos dez loci STR 

genômicos ao considerar que os programas de melhoramento genético das 

variedades avaliadas são distintos. O valor médio geral de alelos nulos por 

locus (An = 0,18) e por variedade (UFLA=0,11, GIFT=0,26, CHIT=0,08 e 

REDS=0,06) foi baixo considerando o número total de alelos (n=88). As 

estimativas de alelos nulos nas variedades por locus foram: UFLA, nos loci 

UNH-829, UNH-103, UNH-104, UNH-123, e GM672 com estimativa de alelos 

nulos de 0,18; 0,11; 0,19; 0,28 e 0,41, respectivamente; GIFT, nos loci UNH-

104, UNH-123, UNH-203, UNH-866 e GM672 com estimativa de alelos nulos 

de 0,38; 0,51; 0,26; 0,44 e 0,44, respectivamente; CHIT nos loci UNH-123, 

UNH-203, UNH-866 e GM672 com estimativa de alelos nulos de 0,17; 0,38; 

0,35; 0,28 e 0,05, respectivamente. No locus UNH-104 foram observados apenas 

os alelos 147 e 153 na variedade REDS. 

 
 
 
 
 
 



 

 

 
Figura 10 Histograma das frequências 

tilápia 
 

 
Figura 11 Histograma das frequências 

tilápia 
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por variedade de 

 

por variedade de 
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Figura 12 Histograma das frequências 

tilápia 
 

 
Figura 13 Histograma das frequências 

tilápia 
 

Histograma das frequências alélicas do locus UNH-829 por variedade de 

Histograma das frequências genotípicas do locus UNH-829 por variedade de 
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por variedade de 

 

por variedade de 



 

 

 
Figura 14 Histograma das frequências 

tilápia 
 

 
Figura 15 Histograma das frequências 

tilápia. 
 

Histograma das frequências alélicas do locus UNH-005 por variedade de 

Histograma das frequências genotípticas do locus UNH-005 por variedade de 

45 

 

por variedade de 

 

por variedade de 



 

 

 
Figura 16 Histograma das frequências 

tilápia 
 

 
Figura 17 Histograma das frequências 

tilápia 
 

Histograma das frequências alélicas do locus UNH-009 por variedade de 

Histograma das frequências genotípicas do locus UNH-009 por variedade de 
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por variedade de 

 

por variedade de 



 

 

 
Figura 18 Histograma das frequências 

tilápia 
 

 
Figura 19 Histograma das frequências 

tilápia 
 

Histograma das frequências alélicas do locus UNH-103 por variedade de 

Histograma das frequências genotípicas do locus UNH-103 por variedade de 
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por variedade de 

 

por variedade de 



 

 

 
Figura 20 Histograma das frequências 

tilápia 
 

 
Figura 21 Histograma das frequências 

tilápia 
 

Histograma das frequências alélicas do locus UNH-104 por variedade de 

Histograma das frequências genotípicas do locus UNH-104 por variedade de 
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por variedade de 

 

por variedade de 



 

 

 
Figura 22 Histograma das frequências 

tilápia 
 

 
Figura 23 Histograma das frequências 

tilápia 
 

Histograma das frequências alélicas do locus UNH-123 por variedade de 

Histograma das frequências genotípicas do locus UNH-123 por variedade de 
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por variedade de 

 

por variedade de 



 

 

 
Figura 24 Histograma das frequências 

tilápia 
 

 
Figura 25 Histograma das frequências 

tilápia 
 

Histograma das frequências alélicas do locus UNH-203 por variedade de 

Histograma das frequências genotípicas do locus UNH-203 por variedade de 
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por variedade de 

 

por variedade de 



 

 

 
Figura 26 Histograma das frequências 

tilápia 
 

 
Figura 27 Histograma das frequências 

tilápia 
 

Histograma das frequências alélicas do locus UNH-866 por variedade de 

Histograma das frequências genotípicas do locus UNH-866 por variedade de 
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por variedade de 

 

por variedade de 



 

 

 
Figura 28 Histograma das frequências 
 

 
Figura 29 Histograma das frequências 
tilápia 

 

Histograma das frequências alélicas do locus GM-672 por variedade de til

Histograma das frequências genotípicas do locus GM-672 por variedade de 
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por variedade de tilápia 

 

por variedade de 
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Tabela 3 Descritiva dos dez loci STR genômicos em quatro variedades de tilápia: 
número de alelos (A), riqueza alélica (Ar), estimativa média de diversidade 
gênica de Nei’s (hs), conteúdo de informação polimórfica (PIC), 
heterozigosidade observada (Ho), heterozigosidade esperada (He); equilíbrio 
de Hardy - Weinberg (PHW); coeficiente de endogamia (F IS) 

 
        UFLA        GIFT       CHIT        REDS 

Locus       (n = 20)        (n = 25)       (n = 26)       (n = 25) 
UNH-828     

A          7          9        10          4 
Ar          7          8,59          9,65          3,8 
hs          0,80          0,83          0,82          0,63 

PIC          0,75          0,79          0,79          0,55 
Ho          0,95          0,72          0,89          0,60 
He          0,80          0,83          0,89          0,63 

PHW          0,06**          0,11**          0,25 NS          0,47 NS 
F is         -0,19,          0,13          -0,08          0,05 

UNH-829     
A          5          5          7          7 
Ar          5          4,96          6,72          6,79 
hs          0,81          0,72          0,74          0,82 

PIC          0,75          0,66          0,68          0,78 
Ho          0,55          0,64          0,88          0,88 
He          0,81          0,72          0,74          0,83 

PHW          0,01**          0,21NS          0,03**          0,33NS 
F is          0,32          0,12          -0,20          -0,07 

UNH-005     
A        1        1          2          2 
Ar        1        1          2          2 
hs        -        -          0,18          0,51 

PIC        -        -          0,23          0,37 
Ho        -        -          0,15          0,36 
He        -        -          0,15          0,51 

PHW        -        -          0,94 NS          0,14 NS 
F is        -        -          -0,06          0,29 

    Cont., 
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Tabela 3, Cont.,     
UNH-009     

A          6          6         7          5 
Ar          6          5,99         8,55          4,93 
hs          0,84          0,78          0,79          0,63 

PIC          0,80          0,73          0,75          0,57 
Ho          0,750          0,72          0,68          0,60 
He          0,85          0,78          0,79          0,63 

PHW          0,19NS          0,29 NS          0,15 NS          0,43 NS 
F is          0,12          0,08          0,14          0,05 

UNH-103     
A       11         11         10          6 
Ar       11         10,36         9,02          5,96 
hs          0,89          0,88          0,76          0,68 

PIC          0,85          0,85          0,72          0,63 
Ho          0,70          0,92          0,65          0,56 
He          0,86          0,88          0,76          0,67 

PHW          0,01**          0,41 NS          0,11 NS          0,09** 
F is          0,21          -0,05          0,14          0,17 

UNH-104     
A          4          5          6          2 
Ar          4          4,80          5,97          2 
hs          0,74          0,62          0,79          0,52 

PIC          0,67          0,56          0,74          0,37 
Ho          0,50          0,28          0,65          0,17 
He          0,73          0,62          0,79          0,51 

PHW          0,02**          0,00**          0,07*          0,00** 
F is          0,32          0,55          0,18          0,67 

UNH-123     
A       10        7        11          6 
Ar       10        6,72        10,47          5,60 
hs          0,82          0,71          0,89          0,67 

PIC          0,76          0,64          0,85          0,60 
Ho          0,45          0,24          0,63          0,60 
He          0,81          0,70          0,88          0,67 

PHW          0,00**          0,00**          0,00**          0,28 NS 
F is          0,44          0,66          0,28          0,10 

    Cont., 
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Tabela 3, Cont.,     
UNH-203     

A          8          4       11          3 
Ar          8          4       10,59          2,96 
hs          0,81          0,62          0,91          0,55 

PIC          0,76          0,56          0,87          0,43 
Ho          0,65          0,36          0,40          0,36 
He          0,80          0,62          0,90          0,54 

PHW          0,06**          0,00**          0,00**          0,04** 
F is          0,19          0,42          0,56          0,34 

UNH-866     
A          2          2          4          1 
Ar          2          1,99          3,85          1 
hs          0,14          0,12          0,22          - 

PIC          0,13          0,11          0,21          - 
Ho           0,15           0,04           0,12          - 
He           0,14           0,12           0,22          - 

PHW           0,92NS           0,06*           0,01**          - 
F is          -0,06          0,66          0,47          - 

GM-672     
A          5          6          7          3 
Ar          5          5,93          6,94           3 
hs          0,72          0,74          0,82          0,58 

PIC          0,65          0,67          0,77          0,49 
Ho           0,30          0,28          0,73          0,52 
He           0,71          0,73          0,82          0,58 

PHW           0,00**          0,00**          0,36NS          0,31NS 
F is          0,58          0,62          0,11          0,11 

Média (dp1)     
A     5,5(3,21)        5,5(2,99)       7(3,03)      3,5(2,02) 
Ar     5,5(3,21)        5,45(2,80)       7,75(2,85)      3,4(1,93) 
hs     0,81(0,23)        0,72(0,22)       0,79(0,27)      0,63(0,10) 

Ho     0,65(0,25)        0,36(0,29)       0,65(0,27)      0,56(0,26) 
He     0,80(0,24)        0,72(0,22)       0,79(0,27)      0,63(0,13) 
F is     0,27(0,20)        0,42(0,28)       0,14(0,23)      0,11(0,23) 

**p<0,01; *p<0,05; NS= não significativo; 1= desvio padrão; UFLA: variedade 
Universidade Federal de Lavras; GIFT: variedade Genetic Improvement of Farmed 
Tilapias; CHIT: variedade Chitralada; REDS: variedade Red-Stirling. 
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Um total de 88 alelos, com alto polimorfismo entre as variedades 

estudadas, foi identificado pela análise dos dez loci STR, exceto para o locus 

UNH-005 (com o alelo 159, fixado nas variedades UFLA e GIFT) e para o locus 

UNH-866 (com o alelo 167 fixado na variedade REDS, e com os alelos 171 e 

177 privativos nas variedades UFLA e CHIT, respectivamente). 

Com relação à presença de alelos privativos, a variedade CHIT 

apresentou a maior incidência com 9 alelos privativos distribuídos em 7 dos 10 

loci avaliados. Em seguida, as variedades UFLA com 6 alelos privativos (nos 

loci UNH-103, UNH-123, UNH-203, GM-672) e REDS com 5 alelos privativos 

(nos loci UNH-828, UNH-829, UNH-005 e UNH-009). A variedade GIFT 

apresentou alelo privativo apenas no locus UNH-123. 

A variedade CHIT apresentou o maior número médio de alelos (n=7), 

em seguida as variedades UFLA e GIFT (n=5,5) e, por conseguinte, a variedade 

REDS (n=3,5). O desvio da heterozigosidade esperada, em relação ao observado 

na variedade GIFT (0,36), foi maior, demonstrando alto nível de endogamia 

(média F is = 0,42). A variedade UFLA apresentou maior heterozigosidade 

esperada média (0,80) enquanto a variedade REDS a menor (0,63). 

Em relação aos loci utilizados, o valor médio geral de PIC foi de 0,68, 

sendo considerado um ponto de truncamento ideal em estudos de diferenciação 

genética valores de PIC acima de 0,50. O locus com maior PIC médio foi o 

UNH-103 (0,79), seguidos em ordem decrescente: UNH-828(0,77); UNH-

009(0,74), UNH-829(0,72), UNH-203(0,71), UNH-123(0,70), GM-672(0,66), 

UNH-104(0,61) e, por último, os loci UNH-005(0,30) e UNH-866(0,13). 

Dentre os loci STR genômicos, apenas o locus UNH-009 não apresentou 

desvio ao equilíbrio de Hardy-Weinberg independente da variedade avaliada. Os 

demais loci tiveram comportamentos variáveis entre as variedades. As 

variedades CHIT e REDS apresentarem maior incidência de loci fora do 

equilíbrio. 
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Dentre as variedades, ao considerar os 10 loci STR genômicos, há uma 

inversão no nível médio de endogamia sendo a variedade GIFT (F is=0,42) 

considerada mais endogamia, seguida das variedades UFLA (F is=0,27) e CHIT 

(F is=0,14; anteriormente considerada não endogamia) e, por último, a variedade 

REDS com a mesma estimativa de endogamia apresentada nos loci STR do GH1 

(F is=0,11). 

 

3.5  Divergência genética entre as quatro variedades de tilápia 

 
Níveis de comparação entre as variedades estudadas são apresentados na 

Tabela 4. Não foi observada diferenciação entre as variedades UFLA e GIFT, ao 

considerar apenas os loci STR presentes no GH1, independente do índice (Fst ou 

DEST) utilizado na análise de diferenciação genética. No entanto, esses loci 

foram capazes de detectar diferenciações entre as demais comparações. O índice 

DEST de Jost (2008) foi mais efetivo, exceto na comparação entre CHIT e REDS 

na qual o desempenho dos dois índices foi igual (0,13). 

Ao se considerar apenas os loci genômicos, observa-se que as 

populações UFLA e GIFT são divergentes (Fst= 0,03 e DEST=0,09). Diferenças 

nas demais comparações, também, foram significativas e aumentaram em 

intensidade com a utilização do índice DEST em todas as comparações 

subsequentes. 

Em uma abordagem final, os loci funcionais e genômicos foram 

utilizados juntos na análise. Esta abordagem melhorou as estimativas de 

divergência entre as variedades estudadas, demonstrando funcionalidade. As 

variedades UFLA e GIFT foram menos divergentes, seguidas, em estruturação, 

pela variedade CHIT e, por último, a variedade REDS. 
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Tabela 4 Diferenciação genética entre quatro variedades de tilápia do Nilo. Índices de 
fixação: Fst (abaixo da diagonal) e DEST (acima da diagonal) 

 
  UFLA GIFT CHIT REDS 

Apenas UFLA     - 0,00NS 0,09** 0,40** 
Loci GIFT 0,000 NS     - 0,16** 0,11** 

STR do CHIT 0,003** 0,084**     - 0,13** 
GH1 REDS 0,113** 0,078** 0,128**     - 

Apenas UFLA     - 0,09** 0,28** 0,40** 
Loci GIFT 0,03*     - 0,30** 0,51** 
STR CHIT 0,08** 0,10**     - 0,51** 

genômicos REDS 0,18** 0,20** 0,21***     - 
 UFLA     - 0,10** 0,32** 0,44** 

Juntos 
GIFT 0.03*     - 0,33** 0,47** 
CHIT 0,08** 0,10**     - 0,58** 

 REDS 0,18** 0,20** 0,21**     - 
**p<0,01; *p<0,05; NS= não significativo; UFLA: variedade Universidade Federal de 
Lavras; GIFT: variedade Genetic Improvement of Farmed Tilapia; CHIT: variedade 
chitralada; REDS: variedade Red-Stirlig 
 

A análise hierárquica de variância molecular (AMOVA) considerando 

os doze STR está apresentada na Tabela 5. Observa-se um baixo nível de 

endogamia na população base (ΦIT =0,29819). As variações foram devidas à 

diferença dentre indivíduos (70,18%), seguido da variação entre indivíduos 

dentro de populações (16,16%) e, por último, da variação entre populações 

(13,66%). 
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Tabela 5 Análise Hierárquica de variância molecular (AMOVA) entre e dentro das 
quatro variedades de tilápia avaliadas 

 
 g.l.1 Soma de 

Quadrados 
Componentes 

Variância 
Φ-statistics2 (P) 

 Entre 
 Variedades 

3   94,75 0,57 ΦST = 0,18719 (0,0000) 

 Entre 
 indivíduos 
 dentre 
 de variedades 

92 394,03 0,68 ΦIS = 0,13656 (0,0000) 

 dentro 
 indivíduos 

96 281,5 2,93 ΦIT = 0,2982 (0,0000) 

Total 191 770,28 4,18   
1= gruas de liberdade; 2ΦST é a correlação de diversidade molecular de haplótipos 
aleatórios entre as variedades, em relação aos pares de haplótipos aleatórios totais; ΦIS é 
a correlação de diversidade molecular de haplótipos aleatórios entre indivíduos, em 
relação aos pares de haplótipos aleatórios retirados da mesma variedade; e ΦIT é a 
correlação de diversidade molecular de haplótipos aleatórios dentro de indivíduos, em 
relação aos pares de haplótipos aleatórios extraídos das variedades; P = testes de 
significância (1.023 permutações). 
 

4 DISCUSSÃO 

 

4.1  Presença de STR no GH1 

 

Neste trabalho, em virtude da influência do gene GH sobre o 

metabolismo do crescimento, atenção foi concentrada na identificação de loci 

STR no gene GH1 e na identificação de polimorfismo entre variedades de tilápia. 

Os loci STR-Promotor e STR-Íntron encontrados no gene GH1 das variedades 

estudadas podem ser considerados bons indicativos de desempenho uma vez que 

foram polimórficos entre e dentre as variedades (Figuras 6 até 9 e Tabela 2). 

As diferenças observadas nos parâmetros populacionais desses loci 

podem ter sido ocasionadas por respostas correlatas à seleção quantitativa dos 

programas de melhoramento genético, ao utilizarem índices de seleção distintos, 

mas com o mesmo objetivo: desempenho superior. No entanto, validar esses loci 
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em estudos de associação com características de desempenho é fundamental para 

incorporar os mesmos como QTL’s em programas de seleção assistida por 

marcadores. 

Yue, Li e Orban (2001) identificaram quatro STR, nos genes GH e IGF-

2, por triagem de sequências de DNA em Asian seabass (Lates calcarifer). Dois 

STR foram reportados em cada um dos genes. No gene GH, um estava presente 

no promotor ([CA]14 entre os sítios promotores TATA-box e CAAT-box) e outro 

no íntron-2 (STR imperfeito). E, no gene IGF-2 ambos STR estavam no íntron-2. 

Estes STR’s foram os primeiros marcadores de DNA genômicos caracterizados 

em L. calcarifer; assim, os autores sugeriram que estes poderiam ser utilizados 

para selecionar animais em programas de melhoramento. Os autores, também, 

realizaram um alinhamento com o DNA genômico de outras espécies (Cyprinus 

carpio L., Oreochromis mossambicus, Tetraodon nigroviridis, Danio rerio e 

Scleropages formosus) e não verificaram a presença destes STR. 

Almuly et al. (2005) identificaram e caracterizaram o STR saGHpCA, 

(dinucletídico [CA]n, na região 5’-promotora) no gene GH em S. aurata. Os 

resultados demonstraram um possível relacionamento entre o STR saGHpCA e 

peso corporal. Assim, os autores sugeriram que o STR na região do promotor 

poderia ser considerado um marcador genético candidato para gestão dos 

reprodutores em programas de seleção para crescimento em Spaurus aurata. 

Seis STR foram relatados por Yue e Orban (2002) nos genes IGF-II , 

GH2, prolactina-I e insulina de tilápia Moçambica (O. mossambicus) e tilápia 

do Nilo (O. niloticus). Uma genotipagem de 24 peixes de cada espécie revelou 

que todos os seis STR foram polimórficos em ambas as espécies. Na tilápia 

Moçambica o número de alelos variou de 3 a 17 (média de 9,8), enquanto na 

tilápia do Nilo a variação foi de 4-21 (média de 10,5). A variação de He foi 

similar entre as espécies: 0,44-0,95 (média de 0,79) para tilápia Moçambica e 

0,52-0,96 (média de 0,73) para tilápia do Nilo. Concluíram que estes STR 
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poderiam ser utilizados para mapeamentos de genes e de QTL’s importantes 

economicamente e em estudos de dinâmica evolutiva. 

O STR encontrado por Yue e Orban (2002) no GH2 ([CTGT]7; no 

íntron-1) foi o mesmo encontrado na região do íntron 1 do GH1 deste trabalho. 

A variação total observada no gene GH2 (número de acesso no GenBank: 

M97765) para as espécies de tilápias Moçambica e do Nilo foram: número de 

alelos: 3 e 5; He: 0,44 e 0,55 e Ho: 0,29 e 0,50, respectivamente. 

Os iniciadores desenhados neste trabalho, para região do íntron-1, não 

foram específicos para o gene GH1, e isto foi em decorrência da homologia 

desta região ser maior que 99% com o gene GH2 da tilápia (BER; DANIEL, 

1993). Fato que não reduz a importância do STR-Íntron como fonte de 

variabilidade entre populações (Tabela-2). A prospecção do locus STR-Íntron 

realizada acima confirma a homologia entre GH1 e GH2, uma vez que não foi 

observada, em nenhum indivíduo, a presença de 3 ou 4 alelos durante a 

genotipagem (Figura-5). 

O STR-Promotor não foi encontrado na sequência do GH2 pela análise 

do programa Tandem Repeats Finder. 

 

4.1  Diferenciação genética das variedades estudadas 

 

Segundo Li et al. (2006), a necessidade de melhorar a qualidade genética 

da tilápia do Nilo é amplamente reconhecida e fundamental para assegurar o 

futuro da Tilapicultura. Os resultados observados neste estudo permitiram obter 

o perfil genético, por marcadores STR funcionais e genômicos (neutros) das 

quatro variedades estudadas. 

A variedade “Universidade Federal de Lavras” foi obtida por décadas de 

seleção massal em uma região com estações climáticas bem definidas ao longo 

do ano, e por seu germoplasma ser inédito, utilizar seleção assistida por 
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marcadores em seu programa de melhoramento pode ser uma ferramenta 

importante para manter e/ou aumentar a variabilidade genética diminuindo os 

níveis de endogamia encontrados (MOJEKWU; ANUMUD, 2013). 

As variedades UFLA e GIFT foram mais similares geneticamente. Esse 

resultado pode ser fruto de programas de seleção distintos, mas com objetivo 

final igual: desempenho superior. Para alcançar este objetivo, a variedade UFLA 

foi menos eficiente em relação ao tempo de seleção, uma vez que foi 

estabelecida seleção massal considerando uma população (Bouaké, Oreochromis 

niloticus) em relação à variedade GIFT que passou por processo de seleção entre 

e dentro de famílias oriundas de 8 populações escolhidas por pertencerem a 

grupos divergentes geneticamente (EKNATH et al., 1993). 

Compreender mecanismos adaptativos e identificar as causas de 

variação entre populações é fundamental em programas de melhoramento que 

buscam novidades no mercado. Um estudo importante de variabilidade entre 

populações de O. niloticus “Spring” (adaptadas a sobreviver em temperaturas 

relativamente altas, de aproximadamente 36° C) e selvagens foi realizado por 

Ndiwa, Nyingi e Agnese (2014). Esses pesquisadores utilizaram 16 loci STR no 

estudo de divergência genética e encontraram polimorfismo suficiente para 

agrupar em dois grupos distintos: um com as três populações “Spring” (Bogaria 

Hotel, Chebala e Turtle) e o outro as populações selvagens. Os autores 

concluiram que ações de proteção dessas populações “Spring” e a gestão do 

pântano Loboi seriam prioridade absoluta para evitar a perda destes novos 

recursos. 

Para caracterizar populações da mesma espécie, deve-se utilizar loci em 

grupos de ligação distintos e nível de polimorfismo alto (KOCHER et al., 1998). 

A utilização de loci com polimorfismo menor deve ser considerada apenas em 

casos onde populações possuam alelos privativos ou fixado (NDIWA; NYINGI; 

AGNESE, 2014). Neste trabalho, optamos em utilizar os loci UNH-005 e UNH-
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866 nas análises de diferenciação genética já que apresentaram alelos privativos, 

mesmo sendo menos polimórficos (Figuras 14 e 26). 

Rutten et al. (2004), ao avaliarem quatro variedades de tilápia (CHIT, 

GIFT, IDRC e GOTT) por 14 loci STR, encontraram números médios de alelos 

por locus similares aos aqui reportados, porém com maior variação no número 

de alelos por locus (entre 5 e 20, com média de 11 alelos). Já, Moreira et al. 

(2007), ao caracterizar as variedades CHIT, REDS e F1 recíprocas por cinco loci 

STR, encontram variações de 7 a 8 alelos por locus. 

A variedade com menores índices de variabilidade aqui apresentada foi a 

REDS, no entanto, em função de sua vantagem comercial (coloração vermelha), 

realizar hibridizações com as demais variedades avaliadas pode ser uma 

alternativa interessante para empresas que comercializam tilápias vermelhas, 

aproveitando ganhos por heterose e alelos adaptados a condições ambientais 

adversas (SHIKANO; TANIGUCHI, 2003). 

Romana-Eguia et al. (2004), ao compararem grupos de tilápias de 

coloração selvagens e híbridos de coloração vermelha, encontraram resultados 

superiores em relação aos relatados acima. Foi observada uma diferença de 2,5 

alelos entre o grupo de variedade selvagem (UFLA, CHIT e CHIT) contra 

REDS, enquanto, Romana-Eguia et al. (2004) relataram 4,8 alelos. A variedade 

GIFT, utilizada nos dois trabalhos, teve um desvio médio de 4,5 alelos. Os 

índices de heterozigosidade observada e esperada seguiram o mesmo raciocínio. 

Uma explicação para essa discrepância dos resultados pode ser em função do 

número de marcadores STR, grupos de ligação e famílias GIFT utilizados não 

terem sido os mesmos. Mesmo assim, nos dois trabalhos foi possível distinguir o 

nível de variabilidade entre as variedades, prerrogativa fundamental para 

estabelecimento de programas de seleção bem sucedidos. 

Rutten et al. (2004) observaram valores próximos de He nas variedades 

CHIT (0,62), GIFT (0,70), IDRC (0,71) e GOTT (0,70). Evidenciando que 
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processos de seleção, em variedades conhecidas como a CHIT e GIFT, alteram 

as proporções alélicas e genotípicas em função do número de fundadores e, 

principalmente, pelo número efetivo fundador. 

Valores menores de He para variedade CHIT (0,79) em relação às 

variedades REDS e seus híbridos F1 recíprocos (média = 0,93) foram relatados 

por Moreira et al. (2007), contrapondo aos valores reportados neste trabalho, 

onde a He da REDS foi a menor dentre as variedades estudadas. 

Tambasco et al. (2000) argumentaram que os índices de 

heterozigosidade não devem ser considerados isoladamente em análises de 

mapeamento genético e parentesco, pois em seu trabalho o locus BM1224 

apresentou excesso de homozigotos e, também, foi o de maior conteúdo de 

informação polimórfica (PIC = 0,685). Neste trabalho, foi estimado um valor 

médio geral de PIC de 0,68, sendo considerado um ponto de truncamento ideal 

em estudos de diferenciação genética valores de PIC acima de 0,50 

(BONSTEIN et al., 1980). 

Em relação às estimativas de diferenciação genética, nos três níveis de 

comparação (Tabela 4) pode-se observar uma superioridade ao utilizar o índice 

DEST (que levam em consideração as frequências alélicas dos loci) em relação ao 

índice Fst (que levam em consideração os níveis de heterozigosidade dos loci). 

Esta inferência de metodologias foi aplicada em razão dos valores calculados 

com base na estatística F de Wright, possivelmente, não refletirem o total da 

estruturação genética por considerar apenas os níveis de heterozigosidade entre 

populações em seu cálculo (WEIR; COCKERHAM, 1984; JOST, 2008). 

Em primeira instância, os loci STR do gene GH1 foram utilizados 

independente dos STR genômicos dado à importância do gene GH1 no 

metabolismo do crescimento muscular e para futuras aplicações em programas 

de melhoramento (QUÉRÉ et al., 2010). Não foi observada diferenciação entre 

as variedades UFLA e GIFT independente do índice utilizado. As demais 
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comparações foram significativas e aumentaram em intensidade, ao utilizar o 

índice DEST, apresentando variações de estruturação entre as variedades de 

moderada (UFLAxCHIT; GIFTxREDS e CHITxREDS) a alta (UFLAxREDS e 

GIFTxCHIT). 

Em seguida, um nível de diferenciação levando em consideração apenas 

os STR genômicos foi calculado. Observando-se novamente um ganho 

considerável ao utilizar o índice DEST  em vez do índice Fst. Este ganho pode ter 

sido ocasionado em função dos alelos fixados e privativos descritos acima. Neste 

nível foi possível observar uma estruturação moderada entre as variedades 

UFLA e GIFT (DEST=0.09) até então não observada pelos loci STR funcionais. 

As demais comparações variaram entre 0,28 (entre UFLAxCHIT) e 0,51 

(GIFTxREDS e CHITxREDS). 

E, por último, as contribuições de loci STR funcionais (STR-Promotor e 

STR-Íntron) e genômicos (dez STR neutros) foram realizadas objetivando 

aplicações em futuros programas de melhoramento animal assistidos por 

marcadores moleculares. Observa-se que o nível de diferenciação genética das 

variedades com a inclusão dos loci STR-Promotor e STR-Íntron favoreceu a 

discriminação das variedades por causa dos alelos privativos discutidos 

anteriormente, mesmo estando em regiões funcionais. Demonstra que as 

variedades UFLA e GIFT são realmente menos divergentes (DEST=0,10), 

inclusive, se considerarmos estas duas variedades como um bloco em relação às 

variedades CHIT (DEST médio=0,325) e REDS (DEST médio =0,455). Neste nível 

da análise, a variedade REDS ficou ainda mais distante geneticamente em 

relação as demais variedades estudadas, tendo ápice de diferenciação genética 

com relação à variedade CHIT (DEST =0,58). 

A justificativa plausível da inserção dos loci STR do gene GH1 foi 

baseada na 2° lei de Mendel (Lei da segregação independente dos genes). Não 

saber a posição desses STR no genoma significa no pior das hipóteses utilizar 
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duas marcas por grupo de ligação. Sendo assim, a compreensão da dinâmica de 

loci funcionais é essencial em programas de melhoramento genético que 

utilizam QTL’s em seus índices de seleção. 

Quéré et al. (2010) analisaram a estruturação genética de 4 populações 

de Sea bass (Dicentrarchus labrax) por 4 loci funcionais (nos genes: IGF-1, GH 

e somatolactina) individualmente e juntos. Concluíram que a utilização conjunta 

de todos loci melhorou a distinção das populações avaliadas. 

A importância da prospecção, conservação e uso dos recursos genéticos 

em aquicultura é uma questão pivotal para o desenvolvimento de programas de 

melhoramento que aproveitam das adaptações locais para produção de 

variedades mais produtivas (BARTLEY et al., 2009). Especificamente para 

tilápias, os recursos genéticos, ainda, não estão totalmente documentados e 

aproveitados para seu uso na aquicultura e muitos destes recursos estão 

ameaçados e irreversivelmente perdidos (EKNATH; HULATA, 2009; 

HALLERMAN; HILSDORF, 2013). A prospecção da variabilidade genética 

com o uso de marcadores em genes candidatos possibilitou evidenciar 

polimorfismos no gene GH1 com potencial para ser inserido em programas de 

seleção, desde que este polimorfismo esteja associado a características de 

desempenho. Já, a caracterização genética das variedades usadas por STR’s 

genômicos (neutros) mostrou ser eficiente e ainda muito útil para se conhecer 

diferenças genéticas no estabelecimento de populações bases de um programa de 

melhoramento. Um fato importante deste trabalho foi caracterizar a variedade 

UFLA, demonstrando que esta variedade pode ser considerada um recurso 

genético de suma importância, devendo ser preservado e avaliado para sua 

introdução em programas de seleção face sua origem (descendentes das tilápias 

nilóticas, conhecidas como Bouaké introduzidas no Brasil na década de 1970 e 

que ficaram isoladas sob seleção massal na UFLA). 
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5. CONCLUSÕES 

 

• Foram encontrados dois loci STR no gene GH1, posições -693/-679 

(região do promotor, motivo (ATTCT)8) e +140/+168 (região do íntron-

1, motivo (CTGT)7). 

• O STR da região do íntron-1 no gene GH1 está presente nos dois genes 

GH1 e GH2. 

• Existe polimorfismo nos loci STR-Promotor e STR – Íntron e estes 

foram importantes fontes de variação para as variedades estudadas. 

• Os alelos 186, 191 e 206 do locus STR-Promotor foram encontrados 

apenas nas variedades de coloração selvagem. 

• O alelo 198 do locus STR-Íntron foi encontrado apenas na variedade 

CHIT. 

• Loci STR funcionais podem ser utilizados em análises de divergência 

genética. 

• A variedade UFLA mostrou ser um recurso genético distinto das outras 

variedades e que, por sua origem e história, deve ser preservado para seu 

uso em programas de melhoramento. 

•  A variedade CHIT apresentou maiores índices médios de diversidade 

genética, seguida pelas variedades UFLA e GIFT e, por último, a 

variedade REDS. 

• Estudos de associação com características de desempenho dos loci STR-

Promoter e STR – Íntron devem ser realizados para confirmar o 

potencial como possíveis QTL’s em programas seleção assistido por 

marcadores. 
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RESUMO 

 

Cruzamentos absorventes entre as variedades de tilápia, O. niloticus, Red-Stirling (GG1) 
e Chitralada (GG2) foram realizados com objetivo de avaliar a associação do 
polimorfismo presente nos loci STR localizados no promotor e no íntron-1 do gene do 
Hormônio de Crescimento 1 com características desempenho. Sete grupamentos 
genéticos (parentais, ½ chitralada e recíprocos, ¾ chitralada e recíprocos, e 7/8 
chitralada de mãe chitralada) foram avaliados em relação às características peso, 
comprimento padrão, altura e largura do corpo em quatro mensurações. A função lmer ( 
) do pacote lme4 do programa R foi utilizada nesta análise para estimação dos efeitos do 
modelo. Como fontes de variação consideraram -se os efeitos fixos: sexo, idade e classe 
de peso inicial do animal; e aleatórios: grupamento genético, STR-Promotor e STR-
Íntron. Foram encontrados 6 alelos no STR-Promotor dispostos em dezoito das vinte e 
uma combinações genotípicas possíveis. Os alelos 191 e 196 do STR-Promotor somam 
80% do total de alelos nos indivíduos avaliados. Os genótipos 196/196, 191/196 e 
196/201 foram os mais frequentes. No STR-Íntron foram encontrados 3 alelos, dos quais 
o alelo 198 não foi encontrado no grupamento GG1 e o genótipo homozigoto 198/198 
estava presente apenas no grupamento 7/8 chitralada de mãe chitralada. Houve diferença 
no processo de hibridização ao utilizar matrizes GG1 e GG2. Ao avaliar a diversidade 
molecular, em função da estruturação dos grupamentos genéticos, verificou-se que, em 
média, 94,61% da variação total são devidos a variação individual, com nível médio de 
endogamia baixo (FIS = 0,021). Os loci STR-Promotor e STR-Íntron foram importantes 
fontes de variação para as características avaliadas (exceto peso e comprimento padrão 
para o STR-Íntron) independente dos efeitos de sexo, idade, classe de peso inicial e 
grupamento genético. Para o locus STR-Promotor, em média, os genótipos 181/181, 
181/191 e 196/206 apresentaram desempenhos superiores, e os genótipos 196/201, 
201/201 e 191/196 os inferiores. Para o locus STR-Íntron os genótipos superiores foram 
202/206 e 198/206, sendo observada uma tendência de superioridade dos genótipos com 
o alelo 198. Os polimorfismos encontrados nos loci STR-Promotor e STR-Íntron do gene 
GH1 de O. niloticus estão associados às características de desempenho. As frequências 
alélicas loci STR-Promotor e STR-Íntron em machos e fêmeas são similares. Alelos com 
menor número de repetições em tandem foram associados a desempenhos superiores. A 
associação observada sugere que os polimorfismos encontrados podem ser considerados 
marcadores QTL’s e podem ser incorporados em programas de seleção em tilápias. 
 

Palavras-chave: introgressão gênica. GH. QTL. Oreochromis nilolitus. 
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ABSTRACT 

 

Crossbreeding between tilapia, O. niloticus, Red-Stirling (GG1) and Chitralada (GG2) 
strains were carried out aiming at assessing the association between microsatellite (STR) 
polymorphism on the promoter and intron-1 of Growth Hormone gene (GH1) loci and 
performance characteristics. Seven genetic groups (parental, ½ Chitralada and 
recíprocal, ¾ Chitralada and recíprocal, and 7/8 Chitralada from Chitralada dam) were 
evaluated by weight, standard length, body height and width. The function lmer ( ) of the 
package lme4 of R software were used to estimate the model effects. We considered as 
variation sources the fixed effects: sex, contemporary group of age and the animal initial 
weight class; and random: genetic group, STR-Promoter and STR-Intron. Six alleles were 
found in STR-Promoter ranging from eighteen to twenty-one possible genotypic 
combinations.The alleles 191 and 196 from  STR-Promoter comprise 80% of the total 
alleles in assessed individuals , whereas 196/196, 191/196 and 196/201 genotypes were 
found more often. Three alleles were observed in STR-Intron, of which allele 198 were 
not found in the GG1 group and the homozygote genotype 198/198 were present only in 
the group 7/8 chitralada from chitralada dam. Performance differences were detected 
during crossbreeding when using GG1 and GG2 as dams. Assessing the molecular 
diversity in function of the genetic groups structuration, we found that on average 
94,61% of total variation is due to the individual variation, with low average level of 
inbreeding (F IS = 0,021). The STR-Promoter and STR-Intron loci were important 
variation sources for evaluated characteristics (except for weight in STR-Íntron), 
independently of sex, initial weight class and genetic group effects. For STR-Promoter 
locus on average the genotypes 181/181, 181/191 and 196/206 showed higher 
performance, and the genotypes 196/201, 201/201 and 191/196 the lower performance. 
For STR-Intron locus, the highest performance genotypes were 202/206 and 198/206, 
with superiority bias towards genotypes having allele 198. The polymorphisms found in 
STR-Promoter and STR-Intron of the GH1 gene of O. niloticus are associated to 
performance characteristics. The allelic frequencies of STR-Promoter and STR-Intron 
loci in males and females are similar. Alleles with lower number of tandem repetitions 
were associated to higher performances. The observed association suggests that the 
found polymorphisms can be considered QTL markers and can be incorporated into 
tilapias selection programs. 
 

Keywords: genetic introgression; GH; QTL; Oreochromis nilolitus. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

Para peixes tropicais, os programas de tilápias e carpas são considerados 

referência, sendo a metodologia de seleção entre e dentro de famílias da 

variedade de tilápia “Genetic Improvement of Farmed” coordenado pelo 

WorldFish Center em 1990 a mais conhecida (EKNATH et al., 1993; PONZONI 

et al., 2005; PONZONI et al., 2007). 

Com a globalização e o mercado cada vez mais competitivo, a busca por 

um diferencial de mercado é fundamental para indústrias manterem-se 

competitivas. Galbreath e Barnes (1981) já verificavam a preferência de 60% do 

mercado consumidor pelas tilápias vermelhas enquanto as tilápias com 

pigmentação escura pelos 40% restantes. 

Dentre as tilápias vermelhas, a variedade Red-Stirling é uma variante 

mutacional obtida em 1979 de uma população de O. niloticus selvagem do Lago 

Manzala - Egito, e que tem sido mantida pelo Instituto de Aquicultura da 

Universidade de Stirling, Escócia (McANDREW; MAJUMDAR, 1983). A 

ausência de pigmentação escura, denominada neste projeto como coloração 

vermelha, é controlada por herança autossômica dominante, de tal modo que os 

genótipos RR e Rr  correspondem à coloração vermelha e rr  à coloração escura 

ou selvagem (HUSSAIN, 1994). 

A variedade Chitralada ou Tailandesa, de coloração selvagem, foi 

desenvolvida no Japão e melhorada na Tailândia, no palácio real de Chitralada. 

Esta variedade caracteriza-se por apresentar alto desempenho. Em 1996 essa 

variedade foi introduzida no Brasil por meio de uma doação da Asian Institute of 

Tecnology (AIT) e foi amplamente difundida na produção nacional 

(ZIMMERMANN, 2000). 

Evidências de que a variedade Red-Stirling apresenta menor crescimento 

e ganho em peso em relação à Chitralada são relatadas por Moreira, Moreira e 
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Hilsdorf (2005). O mesmo autor sugere que, para contornar esse fator limitante, 

poderiam ser realizados programas de melhoramento por seleção massal e/ou 

hibridizações com variedades de coloração selvagem. Lago (2014), ao estudar 

curvas de crescimento entre estas variedades, concluiu que a variedade Red-

Stirling apresenta crescimento inferior em relação à variedade Chitralada e os 

demais híbridos. O autor, também, estimou as capacidades geral e específica 

(CEC) de combinação em dados de desempenho, indicando que os pais 

contribuem de forma diferenciada para as características peso corporal e 

comprimento padrão. Encontrou valores baixos para CEC, mesmo assim, 

observou ganhos superiores no híbrido RC1 atribuindo à heterose paterna e 

sugeriu que estudos adicionais fossem realizados para compreender os efeitos de 

heterose entre os sexos e como ela se manifesta biologicamente. 

Abordagens em genes candidatos ao crescimento têm sido estudadas em 

peixes com a finalidade de identificar polimorfismos associados ao desempenho 

(KANG et al., 2002; YUE; ORBAN, 2002; ALMULY et al., 2005; PEREIRA et 

al., 2005; QUÉRÉ et al., 2010). Dentre os genes candidatos ao metabolismo do 

crescimento, o gene Hormônio do Crescimento (GH), direta ou indiretamente, é 

o principal regulador de crescimento somático pós-natal e estimula processos 

anabólicos, tais como a divisão celular e o crescimento muscular (DE-SANTIS; 

JERRY, 2007). Esse gene foi duplicado durante a origem evolucionaria em 

alguns peixes (OHNO; WOLF; ATKIN, 1968; KOREN et al., 1989). Na tilápia, 

o evento de duplicação do segundo GH pode ter ocorrido depois da separação 

dos salmonídeos e suas sequências estão publicadas no GeneBank: GH1 (BER; 

DANIEL, 1992) e GH2 (BER; DANIEL, 1993). 

Considerando a importância econômica das variedades vermelhas e no 

entendimento da variabilidade genética do gene GH1 dos plantéis de tilápia, o 

presente estudo objetivou: (i) Avaliar a variabilidade genética, por marcadores 

microssatélites no gene GH1 e (ii) Avaliar a associação dos polimorfismos do 
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gene GH1 com características de desempenho em um esquema de cruzamento 

absorvente. 

 

2 MATERIAL E MÉTODOS 

 

2.1  Local do experimento e obtenção dos grupamentos genéticos 

 

O experimento foi realizado nas Fazendas Santa Ignês e Rio das Pedras, 

propriedades da Indústria Brasileira do Peixe Ltda. (IBP), localizadas às 

margens da Rodovia Dom Gabriel Bueno Paulino Couto, km 73,5, Serra do Japi, 

Jundiaí, SP (latitude 23°20’ S, longitude 47°02’ O, altitude média 695 m). 

Para hibridização intraespecífica, duas variedades do plantel comercial 

da IBP, genotipicamente divergentes (MOREIRA et al., 2007), foram definidas 

para utilização conforme características apresentadas a seguir: 

• Red-Stirling: apresenta baixo desempenho, docilidade (menos 

agressivas) e coloração vermelha (maior valor de mercado); e 

• Chitralada: apresenta alto desempenho e coloração selvagem. 

Inicialmente foram realizadas duas gerações de cruzamento absorvente 

para obtenção dos reprodutores. Desses reprodutores, sete hapas de reprodução 

foram montadas em esquema dialélico parcial para obtenção dos grupamentos 

genéticos (Tabela 6 e Anexo B). A proporção sexual utilizada na reprodução foi 

de 1 macho : 2 fêmeas, sendo os reprodutores sincronizados por duas semanas 

para obtenção de um maior número de pais por coleta de larvas (HAYLOR; 

MUIR, 1998). 

Os hapas foram verificados diariamente e, após presença de nuvens, 800 

larvas por grupamento genético foram coletadas semanalmente, em um total de 

quatro coletas, considerados grupo de contemporâneo para idade (GCI). Essas 

larvas foram transferidas para estufa e mantidas separadamente sob crescimento 
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restrito em hapas de alevinagem (Anexo C) instalados em dois tanques de 

concreto (lado a lado, com 30m2 e 90 cm de profundidade). 

 

Tabela 6 Grupamentos genéticos obtidos por cruzamento absorvente 
 
Macho Fêmea Grupamento 

Genético 
recodificação 

REDS REDS REDS GG1 
CHIT CHIT CHIT GG2 
CHIT REDS ½ CHIT:REDS GG3 
REDS CHIT ½ REDS:CHIT GG4 
GG4 CHIT ¾ (GG4):CHIT GG5 
GG5 CHIT 7/8 (GG5):CHIT GG6 
CHIT GG4 ¾ CHIT: GG4 GG7 
REDS= variedade Red-Stirling; CHIT= variedade Chitralada 
 

Ao atingirem o peso mínimo de 1g, a primeira repicagem dos GCI foi 

realizada para uma densidade de estocagem de 100 alevinos por hapa. Neste 

manejo, nenhum animal de coloração tipo selvagem foi mantido nos 

grupamentos GG3, GG4, GG5, GG6 e GG7. Com 90 dias de cultivo, uma 

repicagem final foi realizada, durante o manejo de sexagem dos juvenis, 

mantendo-se aleatoriamente, 15 machos e 15 fêmeas por GCI. Esses juvenis 

foram identificados por meio de microchips eletrônicos e coletados nadadeira 

caudal para compor a biblioteca genômica. 

 

2.2 Obtenção de DNA e Polimorfismo de STR no GH1 gene 

 

O DNA genômico foi extraído, usando o procedimento padrão fenol-

clorofórmio, a partir de tecidos da nadadeira caudal (SAMBROOK; RUSSELL, 

2001). A qualidade e concentração do DNA foram avaliadas por eletroforese em 

gel de agarose 1%, no qual foram aplicados 5µL de solução de DNA genômico e 

o marcador de peso molecular DNA Lambda/HindIII (Fermentas) e mensuração 
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com NanoVue™ (GE Healthcare). Finalmente, o DNA foi diluído para 100 

ng/µL e estocado a −20 °C. 

Dois pares de iniciadores foram desenhados, de acordo com a sequência 

publicada por Ber e Daniel (1993), número de acesso M97766 no GeneBank, 

para análise de associação de loci STR com características de desempenho nos 

grupamentos genéticos avaliados. As características e sequências dos iniciadores 

escolhidos para realização das análises de associação com desempenho estão 

apresentadas na Tabela 7. 

 

Tabela 7 Característica e sequência dos iniciadores dos loci STR-Promotor e STR-Íntron 

1 =pares de base 

 

2.3  Amplificação dos marcadores microssatélites e Genotipagem 

 

As condições para amplificação foram estabelecidas no Laboratório de 

Genética de Organismos Aquáticos e Aquicultura da Universidade de Mogi das 

Cruzes. As amplificações foram desenvolvidas no termociclador Veriti™ Dx 

(Applied Biosystems®) em 20 uL contendo 10 ng/µL de DNA; 0,5 UI de Taq 

DNA Polimerase (Fermentas); 1x buffer (100 mM Tris–HCL pH 8,8; 500 mM 

KCL); 2 mM de MgCl2; 2,5 mM de dNTP; 10 uM de cada iniciador (Forward, 

Reverse e DNA oligo-M13 forward IRDye 700 (5'-

/5IRD700/TGTAAAACGACGGCCAGT -3')) e água esterilizada deionizada. 

Amplificação dos dois loci STR procedeu sob as seguintes condições: 

etapa 1 - 1x aquecimento inicial (95°C/60 s); etapa 2 – 35x desnaturação 

Locus pb1 Motivo Foward (5’ – 3’) com cauda M13 e Reverse (3’ – 5’) 
STR-

Promotor 
202 attct 

5’TGTAAAACGACGGCCAGTCCAGCATGTTTG
CACTGAGTA3’ 

   5’GCCTAGCCATGGACACATTTA3’ 
STR-
Íntron 

206 ctgt 
5’TGTAAAACGACGGCCAGTACTGATGCCAGC
CATGAACT3’ 

   5’AGAACAAACGCTGGCTGTCT3’ 
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(95°C/40 s); anelamento (60°C / 60 s); extensão (72 °C / 30 s) e etapa 3 - 1x 

extensão final (72 °C / 420 s). 

A eletroforese e a genotipagem dos loci STR’s foram realizadas em um 

gel Matrix Plus de poliacrilamida desnaturante 6,5% e detectado pelo 

sequenciador automatizado DNA Analyser 4300, Li-Cor (IR2, Lincoln, Neb.). 

Um marcador de peso molecular de 50 a 350 pb marcado com o fluoróforo 

IRDye®700 com iguais intensidades de bandas em 90% de solução de 

formamida e azul de bromofenol foi utilizado para determinação do tamanho das 

bandas. Imagens do gel foram capturadas e as bandas foram estimadas usando o 

projeto de microssatélites do programa SagaGT Client (Li-cor Biosciences, 

Lincoln, Nebraska). 

 

2.4  Análises Estatísticas Populacionais 

 

Frequências alélicas e genotípicas foram estimadas por locus e 

grupamento genético pelo programa HW-Quick-check (KALINOWSKI, 2006). 

O software MICRO-CHECKER (OOSTERHOUT, 2004) foi utilizado para 

inferir causas de algum desvio de Equilíbrio de Hardy-Weinberg (HWE) em 

razão de alelos nulos. 

Os parâmetros número de alelos (A) e riqueza alélica (Ar) foram 

calculados por locus e por grupamento genético usando o programa FSTAT 

(version 1.2; GOUDET, 1995). 

O índice de diferenciação genético DEST (JOST, 2008) em termos de 

comparações aos pares entre grupamentos genéticos foi mensurado pelo pacote 

DEMEtics implementado no programa R (R DEVELOPMENT CORE TEAM, 

2004). 
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ARLEQUIN 3.5 (EXCOFFIER; LISCHER, 2010) foi usado para 

investigar a estrutura genética populacional, usando análise de variância 

molecular (EXCOFFIER; SMOUSE; QUATTRO, 1992). 

 

2.5  Avaliação de desempenho: peso corporal e medidas morfométricas 

 

Após a identificação individual por microchips eletrônicos, os animais 

foram alocados em oito tanques-rede de 4 m3 e malha de 20 mm entrenós, com 

berçários de 2m3 de volume útil e malha multifilamento de 5 mm entrenós 

(Anexo D). Para explorar o máximo desempenho e diminuir dominância, os 

juvenis foram classificados em quatro classes de peso por sexo. Durante o 

manejo da segunda mensuração, os berçários foram retirados. 

Peso corporal e medidas morfométricas foram realizados em quatro 

mensurações com intervalos de 21 dias (Figura 30). As medidas morfométricas 

foram tomadas com a utilização de um ictiômetro e um paquímetro de acordo 

Santos et al. (2007): comprimento padrão (CP), da extremidade anterior da 

cabeça ao menor perímetro do pedúnculo caudal e; largura e altura do corpo 

tomadas nas regiões do 1º raio da nadadeira dorsal (L e A). 

 

 

Figura 30 Medidas morfométricas em O. niloticus: comprimento padrão (CP), a altura 
(A) e largura (L) corporal. Peixe: ¾ de Chitralada: ¼ de Red-Stirling (Fonte: 
Marco Aurélio Dessimoni Dias, 2014) 
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2.6  Estudo de associação das características de desempenho avaliadas com 

o polimorfismo do GH1 
 

As características estudadas na análise de associação com os STR no 

gene GH1 em quatro mensurações foram peso, comprimento padrão, altura e 

largura do corpo. Foi utilizado um modelo linear misto univariado, em cada 

mensuração, considerando-se como efeitos fixos: grupo de contemporâneos de 

idade, classe de peso inicial e sexo do animal; e aleatórios: grupamento genético, 

STR-Promotor e STR-Íntron. 

Na forma matricial, o modelo correspondente é: 

egZgZgZXy
ÍntronSTRomotorSTRgg ++++= −− 3Pr21β  

Em que: 

y  o vetor de observações das características; 

β  o vetor de efeitos fixos somados à média; 

ggg  o vetor de efeito aleatório de grupamento genético com 

distribuição ),0(~
1γσIN  e gge σσγ /1 = ; 

omotorSTRg Pr−  o vetor de efeito efeito aleatório de STR-Promotor 

com distribuição ),0(~ 2γσIN  e omotorSTRe Pr2 / −= σσγ ; 

ÍntronSTR
g −  o vetor de efeito efeito aleatório de STR-Íntron com 

distribuição ),0(~
3γσIN  e 

ÍntronSTRe −= σσγ /3 ; 

e o vetor de erros com distribuição ),0(~ eIN σ ; 

X , 1Z , 2Z  e 3Z representam as matrizes de incidência para os 

referidos efeitos, respectivamente. 
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As funções lmer ( ) e ranef ( ) do pacote lme4 foram utilizadas para 

estimação e predição dos efeitos aleatórios do modelo linear misto descrito 

acima (BATES et al., 2014). Para consistência da base de dados, foram 

realizadas análises visuais, sendo a função boxcox ( ) do pacote MASS utilizada 

para corrigir problemas de normalidade, ao calcular a verossimilhança 

perfilhada, que maximiza o parâmetro lambda (BOX; COX, 1964). 

Para as características em que se observou efeito significativo dos loci 

STR foram realizadas comparações múltiplas, por meio da aplicação do Teste de 

Scott & Knott (SCOTT; KNOTT, 1974), ao nível de 5 % de significância. 

O coeficiente de correlação de Pearson foi calculado entre mensurações, 

dentro das características, para confirmar a classificação final dos genótipos, 

utilizando o procedimento PROC CORR do pacote computacional Statistical 

Analysis System (STATISTICAL ANALYSIS SYSTEM, 1999). 

 

3 RESULTADOS 

 

3.1  Dinâmica dos loci STR do gene GH1 nos Grupamentos Genéticos 

 

Perfis genéticos dos locus STR-Promotor, obtidos por cruzamento 

absorvente entre as variedades de tilápia Red-Stirling e Chitralada, podem ser 

visualizados por grupamento genético e por sexo dentro de grupamento genético 

nas Figuras 31 e 32 e Tabela 8. 

Erros de genotipagem no locus STR-Promotor foram descartados pela 

presença de alelos nulos, uma vez que houve evidências de alelos nulos somente 

nos grupamentos puro Red-Stirling (GG1) e nos híbridos onde a mãe possui 

maior proporção de alelos de Red-Stirling (GG3 e GG7). Esses grupamentos 

apresentaram desvio ao equilíbrio por excesso de homozigotos. 

 



 

 

 
Figura 31 Histograma das frequências 

Grupamento G
GG4: ½ REDS:CHIT
¾ CHIT:(GG4)

 

 

 

 

 

Histograma das frequências alélicas do locus STR-Promotor
Grupamento Genético: GG1: REDS; GG2: CHIT; GG3: ½ CHIT:REDS

½ REDS:CHIT; GG5: ¾ (GG4):CHIT; GG6: 7/8 (GG5):CHIT
:(GG4). (B) Machos. (C) Fêmeas 

(B) 
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Promotor. (A) Por 
½ CHIT:REDS; 

7/8 (GG5):CHIT; GG7: 

(A) 

(C) 
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Figura 32 Histograma das frequências genotípicas do locus STR-Promotor. (A) Por 

grupamento genético: GG1: REDS; GG2: CHIT; GG3: ½ CHIT:REDS; GG4: 
½ REDS:CHIT; GG5: ¾ (GG4):CHIT; GG6: 7/8 (GG5):CHIT; GG7: ¾ 
CHIT:(GG4). (B) Machos. (C) Fêmeas 

 

 

 

 

 

 

 

 

(A) 

(C) (B) 
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Tabela 8 Descritiva do locus STR-Promotor obtido por cruzamento absorvente entre as 
variedades de tilápia Red-Stirling e Chitralada: número de alelos (A), riqueza 
alélica (Ar), estimativa de alelos nulos (An), estimativa média de diversidade 
gênica de Nei’s (hs), conteúdo de informação polimórfica (PIC), 
heterozigosidade observada (Ho), heterozigosidade esperada (He); equilíbrio de 
Hardy - Weinberg (PHW); coeficiente de endogamia (FIS) 

 

 
**p<0,01; *p<0,05; NS= não significativo; 1= desvio padrão; GG1: REDS; GG2: CHIT; 
GG3: ½ CHIT:REDS; GG4: ½ REDS:CHIT; GG5: ¾ (GG4):CHIT; GG6: 7/8 
(GG5):CHIT; GG7: ¾ CHIT: (GG4) 
 

Foram encontrados seis alelos, dos quais a frequência dos alelos 191 e 

196 somam 80%, fato que refletiu na frequência dos genótipos. Dezoito das 

vinte e uma combinações genotípicas foram encontradas. Os genótipos 196/196, 

191/196 e 196/201 foram mais frequentes. 

Foi observada a presença de alelos privativos no STR-Promotor do 

grupamento genético Chitralada (186 e 206), dos quais somente o alelo 206 foi 

observado nos híbridos (exceto GG4). O alelo186 foi encontrado tanto em 

machos e quanto em fêmeas do grupamento GG2 e apenas em fêmeas híbridas 
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GG6. Os demais alelos estão presentes de forma similar em machos e fêmeas 

independente de grupamento genético. 

Os grupamentos Chitralada (GG2) e híbridos provenientes de mães 

Chitralada (exceto GG4) não apresentaram desvio em relação ao EHW. Ao 

avaliar os híbridos GG4, GG5 e GG6, verifica-se que esse comportamento foi 

oposto entre sexos. Não foi observada diferença entre sexos em relação ao EHW 

nos demais híbridos (GG3 e GG7) provenientes de mães Red-Stirling. 

Exceto nos GG2 (F IS=0,00) e GG6 (F IS=-0,05), um excesso de 

homozigotos foi observado dentro dos grupamentos (F IS=0,16), demonstrando 

que o processo de introgressão gênica por cruzamento absorvente para o locus 

STR-Promotor é funcional. 

Perfis genéticos dos locus STR-Íntron obtidos por cruzamento 

absorvente entre as variedades de tilápia Red-Stirling e Chitralada podem ser 

visualizados por grupamento genético e por sexo dentro de grupamento genético 

nas Figuras 33 e 34 e Tabela 9. 

Não houve evidência de alelos nulos no locus STR-Íntron em nenhum 

grupamento genético. Foi genotipado um total de três alelos (198, 202 e 206), 

dos quais o alelo 198 não foi observado apenas no grupamento Red-Stirling 

(GG1). O genótipo homozigoto 198/198 foi encontrado somente no grupamento 

GG6. Os grupamentos GG5 (nas fêmeas) e GG7 (ambos os sexos) apresentaram 

desvio ao EHW, não sendo observado nos demais. 
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Figura 33 Histograma das frequências alélicas do locus STR-Íntron. (A) Por grupamento 

genético: GG1: REDS; GG2: CHIT; GG3: ½ CHIT:REDS; GG4: ½ 
REDS:CHIT; GG5: ¾ (GG4):CHIT; GG6: 7/8 (GG5):CHIT; GG7: ¾ 
CHIT:(GG4). (B) Machos. (C) Fêmeas 

 

 

 

 

 

 

 

 

(A) 

(C) (B) 
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Figura 34 Histograma das frequências genotípicas do locus STR-Íntron. (A) Por 

grupamento genético: GG1: REDS; GG2: CHIT; GG3: ½ CHIT:REDS; 
GG4: ½ REDS:CHIT; GG5: ¾ (GG4):CHIT; GG6: 7/8 (GG5):CHIT; GG7: 
¾ CHIT:(GG4). (B) Machos. (C) Fêmeas 

 

 

 

 

 

 

 

 

(A) 

(C) (B) 
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Tabela 9 Descritiva do locus STR-Íntron obtido por cruzamento absorvente entre as 
variedades de tilápia Red-Stirling e Chitralada: número de alelos (A), riqueza 
alélica (Ar), estimativa de alelos nulos (An), estimativa média de diversidade 
gênica de Nei’s (hs), conteúdo de informação polimórfica (PIC), 
heterozigosidade observada (Ho), heterozigosidade esperada (He); equilíbrio 
de Hardy - Weinberg (PHW); coeficiente de endogamia (FIS) 

 

 
**p<0,01; *p<0,05; NS= não significativo; 1= desvio padrão; GG1: REDS; GG2: CHIT; 
GG3: ½ CHIT:REDS; GG4: ½ REDS:CHIT; GG5: ¾ (GG4):CHIT; GG6: 7/8 
(GG5):CHIT; GG7: ¾ CHIT: (GG4) 
 

Comparações entre os grupamentos genéticos podem ser visualizados na 

Tabela 10. Não foi observada variação, entre os grupamentos híbridos GG3 e 

GG7, provenientes de fêmeas Red-Stirling (GG1). No entanto, ao se comparar os 

híbridos provenientes de fêmeas Chitralada (GG2), constata-se diferenciação 

durante a introgressão gênica (GG4 x GG5=0,074; GG4 x GG5=0,118 GG5 x 

GG6=0,087). Ao comparar os grupamentos puros com os híbridos, observa-se 

que o grupamento GG1 foi mais divergente (variando de 0,060 a 0,151) do que o 

GG2 (variando de 0,032 a 0,086). 
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Tabela 10 Diferenciação genética entre sete grupamentos genéticos, obtido por 
cruzamento absorvente entre as variedades de tilápia Red-Stirling e 
Chitralada. Índices de fixação DEST (abaixo da diagonal) e valor-P (acima da 
diagonal) 

 
 GG1 GG2 GG3 GG4 GG5 GG6 GG7 

GG1 - ** ** ** ** ** ** 
GG2 0,079 - ** ** ** ** * 
GG3 0,067 0,011 - ** ** ** 0,13NS 
GG4 0,081 0,032 0,035 - ** ** ** 
GG5 0,060 0,016 0,027 0,074 - ** ** 
GG6 0,151 0,086 0,150 0,118 0,087 - ** 
GG7 0,076 0,005 0,003 0,003 0,029 0,115 - 

**P<0,01; *P<0,05; NS= não significativo; GG1: REDS; GG2: CHIT; GG3: ½ 
CHIT:REDS; GG4: ½ REDS:CHIT; GG5: ¾ (GG4):CHIT; GG6: 7/8 (GG5):CHIT; 
GG7: ¾ CHIT:(GG4) 
 

Análise de variância molecular, em três níveis de hierarquização, pode 

ser visualizada na Tabela 11. Ao avaliar a divisão da variação molecular, 

verifica-se que, independente da estruturação dos grupamentos genéticos, em 

média, 94,61% da variação total dos loci STR é em virtude da variação 

individual. Não houve diferenciação molecular entre sexos dos peixes com 

relação a grupamento genético e nem entre idades dos peixes dentro de 

grupamenético genético. A endogamia média entre indivíduos dentro de 

grupamento genético foi baixa (ΦIS = 0,021). 
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Tabela 11 – Análise de variância molecular (AMOVA) em três níveis de hierarquização 
 
 Componentes Variância 

(% explicação) 
Φ-statistics (P) 

por Grupamento Genético (GG) 
 Entre GG 0,0276(5,31) ΦST = 0,052 (0,000) 
 Entre indivíduos 
 dentro GG 

0,0022(0,42) ΦIS = 0,021 (0,155) 

 Dentro indivíduos   0,4910(94,28) ΦIT = 0,72 (0,000) 
por Sexo dentro de GG 

 Entre Sexos -0,0034(-0,66) ΦCT = 0,007 (0,000) 
 Entre GG 
 dentro de sexo 

0,0270(5,21) ΦSC = 0,052 (0,408) 

 Entre Indivíduos 
 dentro GG 

0,0025(0,49) ΦIS = 0,006 (0,0058) 

 Dentro indivíduos   0,4910(94,96) ΦIT = 0,050 (0,830) 
por GCI* entre Sexo dentro de GG 

 Entre GCI 0,020(3,81) ΦCT = 0,000 (0,000) 
 Entre GG 
 dentro de GCI 

0,018(3,51) ΦSC = 0,000 (0,000) 

 Entre Indivíduos 
 dentro GG 

-0,010(-1,94) ΦIS = 0,819 (0,014) 

 Dentro indivíduos 0,491(94,61) ΦIT = 0,002 (0,001) 
*grupo de contemporâneo de idade; P = testes de significância (1.023 permutações) 
 

3.2  Associação dos loci STR do gene GH1 com características de 

desempenho em tilápia 

 
Os efeitos fixos de sexo, GCI e classe de peso inicial foram 

significativos sendo, assim, mantidos no modelo. O desempenho de ganho em 

peso (g) nas quatro mensurações dos machos (47,79; 69,27; 124,46 e 213,77; 

respectivamente) foram, em média, superior ao das fêmeas (41,47; 59,06; 94,68 

e 151,67; respectivamente). O mesmo comportamento foi verificado nas 

características: comprimento padrão (11,00; 13,04; 15,23 e 17,55 cm x 10,54; 

12,29; 14,10 e 15,91cm), altura (4,24; 4,73; 5,31 e 6,62 cm x 4,01; 4,26; 4,77 e 

5,79 cm) e largura (2,01; 2,24; 2,68 e 3,15 cm x 1,89; 2,09; 2,44 e 2,84 cm). No 

entanto, essas diferenças fenotípicas não podem ser explicadas somente pelos 
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loci STR do gene GH1, uma vez que não houve diferenciação genotípica entre 

sexos (Tabela 11). 

Neste estudo não foram feitas abordagens sobre o desempenho direto 

dos grupamentos genéticos. No entanto, seus efeitos foram inseridos no modelo 

para assegurar a hipótese de que o ordenamento dos loci STR significativos seja 

corrigido pelos grupamentos genéticos avaliados no cruzamento absorvente. 

As análises de associação foram realizadas por mensuração. De maneira 

geral, o locus STR-Promotor foi associado às características mensuradas. O 

ordenamento das características foi realizado somente nas mensurações cujos 

efeitos dos STR foram significativos (Tabelas 12 e 13). 

Ao observarmos os quatro genótipos do locus STR-Promotor de melhor 

desempenho fenotípico, constata-se que os alelos 181 e 196 estão presentes na 

mesma proporção. Contrapondo, os alelos 191 e 201 estão em maior frequência 

nos genótipos de pior desempenho, sendo o alelo 201 privativo da variedade 

Red-Stirling. Foi observada segregação do alelo 201 entre os grupamentos 

genéticos híbridos (Figura 31) resultando em desempenho fenotípico inferior em 

relação ao grupamento Chitralada. 

Dentre os genótipos encontrados no STR-Promotor (Figura 32), os com 

melhores desempenhos considerando todas as características em todas as 

mensurações foram 181/181, 181/191, 196/206 e 196/196. Verifica-se uma 

constância no ordenamento entre os quatro melhores e os quatro piores 

independente da característica. 
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Tabela 12 Ordenamento do locus STR-Promotor (valores fenotípicos)número de peixes, sobre 
a característica peso (g) e comprimento padrão (cm), obtidos em um esquema de 
cruzamento absorvente entre as variedades de tilápia Red-Stirling e Chitralada 

 
 Mensuração 

Genótipos* 1° 2° 3° 4°  
 PESO  

181/181   2(49,71)14b   2(69,78)14b   3(117,00)14c   3(202,00)13b  
181/186   7(64,00)1a 11(86,00)1a 11(143,00)1a -  
181/191   1(49,77)22b   4(70,71)21b   6(121,61)18c   2(202,52)17b  
181/196   3(46,67)60c   6(66,71)59b 15(110,07)56   5(179,64)55c  
181/201 13(39,57)7f   5(59,29)7d   4(97,14)7c   7(158,00)7d  
181/206   5(47,17)6c   7(67,33)6b 10(107,33)6c 13(163,00)6d  
186/191 10(38,00)2g 14(49,50)2f 14(  70,00)2e 12(145,00)1d  
186/196   4(44,00)7d 10(62,57)2c   8(102,71)7   4(166,00)7d  
186/201 12(30,00)1h   2(46,00)1g 12(  73,00)1e 12(129,00)1d  
191/191   6(44,03)29d 8(64,03)29c   5(111,09)23c 11(185,00)23  
191/196 14(45,76)100d 18(66,56)97b 18(117,40)90c   6(195,14)87b  
191/201 16(42,55)11e 13(61,91)11c 13(104,50)10c 14(171,50)10c  
191/206 15(48,57)7b 15(68,00)7b   9(111,67)3c   9(175,00)3c  
196/196 11(44,48)321d  1(64,70)317c 1(112,31)290 10(187,80)280  
196/201 18(41,20)54e 17(56,44)54e 17(92,04)45e 16(154,70)43d  
196/206   9(44,61)18d   3(68,11)18b   2(130,37)16b   1(222,12)16a  
201/201 17(42,00)13e 16(50,17)12f 16(70,55)11e 17(112,80)10e  
206/206   8(42,00)1e 9(61,00)1c 7(100,00)1c   8(159,00)1d  

 COMPRIMENTO PADRÃO  
181/181  4(11,03)14b   2(13,09)14a    4(14,95)14 4(17,19)13b  
181/186 9(12,20)1a 10(11,41)1d  12(16,20)1a -  
181/191   2(11,04)22b 4(13,17)21a  11(15,09)18c 3(17,30)17b  
181/196 15(10,85)60b 6(12,78)59a  10(14,73)56c 6(16,66)55  
181/201   5(10,48)7c   5(12,40)7b    3(14,27)7c 11(16,00)7e  
181/206 13(10,78)6b 13(13,05)6a  14(14,71)6c 13(16,40)6c  
186/191 10(10,30)2d 14(11,65)2b  15(12,60)2f 14(15,10)1g  
186/196   7(10,79)7b  9(12,61)7b     5(14,69)7c 2(16,59)7c  
186/201 11(  9,60)1e  11(11,40)1d   13(13,20)1e 12(15,30)1f  
191/191 14(10,68)29c   7(12,62)29   8(14,61)23c 5(16,87)23c  
191/196 18(10,89)100b 18(12,85)97a 16(14,98)90c 9(17,08)87b  
191/201 17(10,54)11c 13(12,35)11b   9(14,63)10c 15(16,37)10c  
191/206 12(11,11)7b  15(12,90)7a 7(15,07)3c 10(16,77)3c  
196/196   1(10,78)321b   1(12,73)317b    1(14,79)290c   8(16,88)280c  
196/201  6(10,53)54c 17(12,11)54b 17(13,78)45c 16(15,78)43d  
196/206  3(10,87)18b   3(12,92)18a   2(15,37)16b  1(17,74)16a  
201/201 16(10,36)13d 16(11,38)12d 18(12,74)11f 17(14,14)10h  
206/206   8(10,60)1c  8(12,60)1b  6(14,40)1c 7(16,50)1c  

*Médias seguidas da mesma letra na coluna não diferem pelo Teste de Scott & Knott 
(P>0,05) 
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Tabela 13 Ordenamento do locus STR-Promotor (valores fenotípicos) número de peixes, sobre 
as características altura e largura do corpo em um esquema de cruzamento 
absorvente entre as variedades de tilápia Red-Stirling e Chitralada 

 
 Mensuração 

Genótipos* 1° 2° 3° 4°  
 ALTURA (cm)  

181/181   2(4,33)14b -   3(5,23)14a   2(6,52)13b  
181/186   9(4,71)1a - 10(5,12)1 -  
181/191   1(4,36)22b -   5(5,28)18a   6(5,53)17e  
181/196 11(4,18)60dd - 14(5,03)56b 14(6,13)55  
181/201   8(3,91)7e -    6(4,78)7c   5(5,88)7d  
181/206   5(4,25)6c - 15(4,56)6d 13(5,96)6d  
186/191   6(3,99)2e -   8(4,79)2c   7(5,84)1d  
186/196 13(4,01)7e - 13(4,90)7b   8(5,98)7d  
186/201 10(3,41)1f - 12(4,34)1e 11(5,52)1e  
191/191   3(4,12)29d -   4(5,11)23b   4(6,27)23c  
191/196 18(4,18)100d - 17(5,19)90a 16(6,34)87c  
191/201 14(4,22)11c -   7(4,99)10b 10(6,08)10d  
191/206 16(4,25)7c - 11(5,06)3b 12(6,11)3d  
196/196   4(4,12)321d -   2(5,09)290b   3(6,28)280c  
196/201 12(4,01)54e - 18(4,72)45c 17(5,81)43d  
196/206 15(4,11)18d -   1(5,36)16a   1(6,62)16a  
201/201 17(4,01)13e - 16(4,39)11e 15(5,24)10f  
206/206   7(4,06)1e -   9(4,80)1b   9(5,85)1d  

 LARGURA (cm)  
181/181 - -   8(2,60)14d   5(3,27)13a  
181/186 - -   7(2,91)1a -  
181/191 - -   4(2,71)18c   2(3,15)17b  
181/196 - - 10(2,53)56d   6(2,98)55d  
181/201 - -   9(2,47)7d   7(3,06)7c  
181/206 - -   2(2,67)6c 15(2,86)6d  
186/191 - - 16(2,23)2e   9(2,89)1d  
186/196 - -   3(2,56)7d   4(2,93)7d  
186/201 - - 15(2,15)1f 11(2,65)1e  
191/191 - - 12(2,59)23d   3(3,07)23c  
191/196 - - 13(2,66)90c 14(3,03)87d  
191/201 - -   6(2,55)10d 12(2,94)10d  
191/206 - -   5(2,57)3d   8(3,01)3d  
196/196 - - 14(2,56)290d 13(3,00)280d  
196/201 - - 17(2,43)45d 16(2,85)43d  
196/206 - -   1(2,78)16b   1(3,24)16a  
201/201 - - 18(2,21)11e 17(2,55)10f  
206/206 - -   7(2,51)1d 10(2,87)1d  

*Médias seguidas da mesma letra na coluna não diferem pelo Teste de Scott & Knott 
(P>0,05) 
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O genótipo 181/186 não foi verificado na 4° mensuração, assim, sua 

classificação final foi subestimada nesta mensuração. Sua classificação nas 

mensurações significativas ficou entre 7-8° lugar. Os demais genótipos foram 

constantes. 

Os coeficientes da correlação de Pearson e o nível de significância entre 

os ordenamentos dos genótipos do locus STR-Promotor em cada mensuração por 

característica podem ser visualizados na tabela 14. 

 

Tabela 14 Correlação de Pearson (abaixo da diagonal) e nível de significância (acima da 
diagonal) entre os ordenamentos genotípicos do locus STR-Promotor em cada 
característica avaliada por mesurarão 
 
 1° 2° 3° 4°     1° 2° 3° 4°  
 PESO (G)     ALTURA (CM) 
1° - 0,00** 0,06* 0,00**     - - 0,02** 0,01**  
2° 0,67 -  0,01**     - - - -  
3° 0,45 0,85 - 0,03**     0,53 - - 0,00**  
4° 0,66 0,59 0,52 -     0,55 - 0,95 -  
 COMPRIMENTO PADRÃO (CM)     LARGURA (CM)  
1° - 0,00** 0,01** 0,06*     - - - -  
2° 0,68 - 0,00** 0,00**     - - - -  
3° 0,58 0,80 - 0,00**     - - - 0,02**  
4° 0,46 0,72 0,65 -     - - 0,55 -  
**P<0,01; *P<0,05; NS= não significativo 

 

Os índices observados de correlação da classificação dos genótipos nas 

características entre as mensurações foram de médio a alto, refletindo a 

estabilidade do desempenho fenotípico observado no ordenamento dos 

genótipos do locus STR-Promotor dentre as características avaliadas. 

Dentre as características avaliadas, apenas altura e largura do corpo 

foram associadas com o polimorfismo presente no locus STR-Íntron em distintas 

mensurações. O ordenamento dos genótipos do locus STR-Íntron, cujos efeitos 

de associação com as características avaliadas foram significativos, estão 

dispostos na Tabela 15. 
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O alelo 198, privativo da variedade Chitralada, apresentou tendência de 

superioridade uma vez que o genótipo homozigoto foi observado em apenas dois 

peixes do grupamento genético GG6 com fenótipos de 10,4 e 11 cm comparados 

ao desempenho médio de 9,83 cm do melhor genótipo 202/206 (n=306; 

mínimo= 7,6; máximo=12,60cm). 

Essa tendência de superioridade do alelo 198 no STR-Íntron foi 

confirmada nas características altura (1° mensuração) e largura (1° e 2° 

mensuração), onde genótipos com sua presença (198/206 e 198/202) tiveram 

bons resultados. Os genótipos homozigotos 202/202 e 206/206 foram, em média, 

associados aos piores desempenhos fenotípicos. 

Os coeficientes da correlação de Pearson e o nível de significância entre 

os ordenamentos dos genótipos do locus STR-Íntron em cada mensuração por 

característica podem ser visualizados na tabela 16. Verificar que o 

comportamento do locus STR-Íntron foi similar entre as características com 

correlação altas entre mensurações em cada característica. 
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Tabela 15 Ordenamento do locus STR-Íntron (valores fenotípicos) número de peixes, sobre as 
características altura e largura do corpo em um esquema de cruzamento 
absorvente entre as variedades de tilápia Red-Stirling e Chitralada 

 
 Mensuração 

Genótipos* 1° 2° 3° 4°  
 ALTURA (cm)  

198/198    4(4,46)2a - - -  
198/202 3(4,23)22b - - 2(6,41)20a  
198/206 2(4,21)57b - - 3(6,29)51b  
202/202 6(4,09)73c - - 4(6,20)57b  
202/206  1(4,14)299c - - 1(6,22)262b  
206/206  5(4,11)232c - - 5(6,22)199b  

 LARGURA (cm)   
198/198 3(2,07)2a 3(2,35)2a - -  
198/202 1(2,01)22b 2(2,27)22b - -  
198/206 5(1,96)57c 4(2,20)55c - -  
202/202 6(1,91)73d 6(2,16)72d - -  
202/206 2(1,96)299d 1(2,16)293d - -  
206/206 4(1,94)232d 5(2,15)230d - -  

*Médias seguidas da mesma letra na coluna não diferem pelo Teste de Scott & Knott 
(P>0,05) 

 

Tabela 16 Correlação de Pearson (abaixo da diagonal) e nível de significância (acima da 
diagonal) entre os genótipos do locus STR-Íntron nas mensurações nas quais 
seus efeitos foram verificados 

 
     1° 2° 3° 4°      1° 2° 3° 4°  
     ALTURA (cm)       LARGURA (cm)  
  1°   - - - 0,03**      - 0,02** - -  
  2°   - - - -      0,89 - - -  
  3°   - -  -       - - -  
  4°   0,56 - - -      - - - -  
**p<0,01; *p<0,05; NS= não significativo 
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4 DISCUSSÃO 

 

4.1  Potencial de locus STR no GH1 como QTL’s 

 

Os resultados do presente trabalho estão embasados na: (i) escolha de 

variedades contrastantes, (ii) aleatoriedade e tamanho amostral, (iii) no 

monitoramento molecular em processos de hibridização por loci STR presente 

nas regiões do promotor e do íntron 1 do gene GH1 e (iv) análise estatística da 

associação desses loci com características de desempenho fenotípico dos 

grupamentos genéticos avaliados. 

Dentre as variedades estudadas foi observada a presença de alelos 

privativos, ou seja, ausentes na variedade contrastante. No locus STR-Promotor 

os alelos com menor número de expansão: 181 (frequências similares nos 

grupamentos GG1 e GG2), 186 (privativo do GG2) e 191 (16% a mais no GG2) 

foram associados ao melhor desempenho e o alelo 201 (privativo do GG1) 

associado ao pior desempenho. Ao observar o locus STR-Íntron, constata-se que 

dentre os três alelos, o alelo privativo 198 do grupamento GG2 está associado ao 

melhor desempenho. 

Estudos comprovando a associação de polimorfismo STR funcionais e 

definição dos melhores alelos e genótipos são escassos. Komatsu et al. (2011) 

realizaram um estudo de associação entre cinco polimorfismos, tanto de SNPs 

quanto de STR’s, no gene receptor de grelina - GHSR (growth hormone 

secretagogue receptor) com características de carcaça em bovinos Wagyu. Dois 

STR estavam presentes neste estudo, um no promotor ((TG)n) e outro no íntron-1 

((GTTT)n). Os autores encontraram efeito associativo apenas em relação ao STR 

do promotor e constataram que, dentre os quatro alelos de maior frequência, 

o menor alelo (TG)19 foi associado ao melhor desempenho para as 

características peso de carcaça e ganho médio diário. As hipóteses 
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relacionadas a processos transcricionais e transducionais foram 

levantadas pelos autores para justificar o melhor desempenho desse alelo. 

Para comprovar estas hipóteses, os autores realizaram uma simulação de 

estruturas secundárias dos mRNA’s formados por indivíduos com a presença dos 

alelos (TG)19, (TG)22, (TG)23, (TG)24, (TG)29 e (TG)34; e com os haplótipos com 

STR-SNP’s ((TG)19-A e (TG)24-C). Verificaram que os níveis de atividade da 

estrutura secundária do mRNA são afetados pela presença dos alelos (TG)19 e 

não-(TG)19 ou entre A e C. Assim, concluíram que o alelo (TG)19 é um potencial 

e economicamente viável marcador em bovinos Wagyu. 

Em tilápias, um trabalho pioneiro foi desenvolvido por Streelman e 

Kocher (2002) ao associar níveis de expressão do gene prolactina-1 (prl1) e STR 

presentes no promotor deste gene ((CA)n, posição -200 do gene). Os autores 

realizaram um desequilíbrio de ligação, entre O. mossambicus (adaptada a 

maiores concentrações salina) e O. niloticus (não adaptada)  e desafiaram os 

genótipos (CA)35x35 (CA)35x14 (CA)14x14 em três concentrações salinas (0; 16 e 32 

ppt). Verificou que fêmeas cresceram mais que machos, mas não diferiram em 

relação à expressão de prl1; e que peixes com os genótipos (CA)14x14 em água 

doce (0 ppt) expressaram, aproximadamente, duas a sete vezes mais prl1 que 

indivíduos com os genótipos (CA)35x14 e (CA)35x35, respectivamente. Propuseram 

que STR de comprimento variável no promotor pode induzir conformações no 

DNA que dificultariam a ligação de fatores transcricionais. 

Evidências das hipóteses mencionadas podem ser extrapoladas para STR 

presentes no íntron dos genes e são relatadas em revisões (LI et al., 2004; DE-

SANTIS; JERRY, 2007; MARQUES-RESENDE et al., 2011). Abordagens de 

splicing de mRNA e silenciamento gênico, também, são abordados por Li et al. 

(2004) (Apêndice A). 

Uma vez compreendida como as variações alélicas podem influenciar as 

variações fenotípicas, a dinâmica dos alelos na composição dos genótipos dos 
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loci STR do gene GH1 nos grupamentos genéticos passa a ter papel 

preponderante para se iniciar um programa de seleção assistida por marcadores. 

Pode-se observar que os grupamentos Chitralada e Red-Stirling (GG1), 

para o locus STR-Promotor, comportaram-se de forma distinta em relação ao 

EHW. Isso foi em razão do menor número de alelos e da alta homozigosidade 

do GG1, independente de sexo (A= 4 e 5; e FIS = 0,20 e 0,24, respectivamente, 

para machos e fêmeas). 

Para o locus STR-Íntron foi observado desvio de em relação ao EHW 

apenas nos híbridos GG5 (machos) e GG7 (ambos os sexos). Esse 

comportamento era esperado em todos híbridos em virtude do processo de 

introgressão gênica do alelo 198 presente na variedade Chitralada. 

O processo de introgressão gênica geral, dos loci STR do GH1, 

demonstra uma superioridade da variedade Chitralada ao ser utilizado como mãe 

por causa do aumento na probabilidade de encontrar alelos privativos e 

favoráveis ao incremento fenotípico na população formada (Tabela 10). Essa 

superioridade está relacionada à relação reprodutiva implementada na condução 

experimental e na coleta aleatória de reprodutores no plantel, uma vez que 

94,61% da variação total dos loci STR é devida a variação individual (Tabela 

11). 

 

4.2  Estudo de associação dos loci STR do GH1 com características de 

desempenho 

 

No locus STR-Promotor, uma redução drástica na frequência do alelo 

201 foi observada, ao utilizar fêmeas da variedade Red-Stirling na formação dos 

grupamentos híbridos GG3 (2%) e GG7 (0%), em relação a fêmeas Chitralada 

nos híbridos GG4 (9%), GG5 (5%); e, no grupamento GG6 (8%), onde foi 

encontrada a presença do alelo 186 (4%), privativo da variedade Chitralada 
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(Figura 31). Essa dinâmica para o locus STR-Íntron favoreceu o incremento das 

características avaliadas pelo aumento da frequência do alelo 198 nos 

grupamentos híbridos oriundos de fêmea Chitralada, atingindo o ápice de 15 % 

no grupamento 7/8 de Chitralada (GG6), podendo ser observado 2 peixes 

homozigotos, um macho e uma fêmea (Figura 33). Esses resultados foram 

confirmados pelos índices de diferenciação genética Dest ao considerar os dois 

loci STR juntos (Tabela 10). 

Algumas comparações podem ser feitas para ilustrar a superioridade dos 

três genótipos extremos de cada característica para o STR-Promotor. Em média, 

esse peixe “dominante” pesaria 54 g a mais em relação a um peixe “recessivo”, 

fruto das proporções morfométricas mais vantajosas: 1,74 cm no comprimento 

padrão, 0,42 cm na altura e 0,35 cm na largura. 

Já para o locus STR-Íntron, as diferenças morfométricas entre os 

extremos seriam 0,16 cm altura na e 0,09 cm na largura. Comparações que não 

dizem muito, ao considerarmos a superioridade fenotípica dos peixes com 

genótipo 198/198, em relação aos peixes “recessivos” 0,32 e 0,16, 

respectivamente, para altura e largura. 

Pela análise de variância molecular, conclui-se que a seleção para peso 

praticada em tilápia é funcional uma vez que 94,61% da variação total dos loci 

STR são devidos à variação individual, independentes de sexo, e que a 

endogamia provocada no processo de hibridização foi baixa ΦIS = 0,021 (Tabela 

11). 

Os resultados do presente estudo comprovaram, pela primeira vez, uma 

associação estatisticamente significativa entre o desempenho de tilápias em 

sistemas de criação intensiva e o polimorfismo STR’s encontrados no promotor e 

no íntron 1 do GH1. A busca de regiões genômicas associadas ao desempenho, 

conhecidas como QTLs, tem sido o objetivo de vários melhoristas para o 

desenvolvimento de programas de seleção baseados nestas regiões (Marker-
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Assisted Selection - MAS) (DEKKERS, 2004). Desta forma, a associação 

encontrada pode se transformar em uma ferramenta de grande valor para ser 

incluída em programas de seleção quantitativa para desempenho que atualmente 

são realizadas, principalmente, com a variedade GIFT. Não podemos deixar de 

mencionar que os resultados encontrados deverão, também, ser corroborados por 

estudos de expressão gênica do gene do Hormônio do Crescimento seja por RT-

PCR ou por RNA-Seq. É importante salientar que tal associação entre níveis de 

expressão e polimorfismo de STR em prolactina foi observada por Streelman e 

Kocher et al. (1998), o que sugere que os níveis de GH podem, também, ser 

regulados pela presença de expansões ou contrações de STR’s no promotor e no 

íntron, contribuindo em maior ou menor grau no desempenho em de tilápias em 

criações comerciais. 
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5 CONCLUSÕES 

 

• Os polimorfismos encontrados nos loci STR-Promotor e STR-Íntron do gene 

GH1 de Oreochromis niloticus estão associados às características de 

desempenho. 

• As frequências alélicas loci STR-Promotor e STR-Íntron em machos e 

fêmeas são similares. 

• Alelos com menor número de repetições em tandem foram associados a 

desempenhos superiores. 

• Os loci STR-Promotor e STR-Íntron podem ser considerados marcadores 

QTL’s podendo ser incorporados em programas de melhoramento em 

tilápias. 

• Estudos de expressão gênica ligados à configuração espacial do gene GH1 e 

do mRNA do GH poderão contribuir para melhor compreensão da ação dos 

loci STR-Promotor e STR-Íntron. 
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ANEXOS 
 

ANEXO A  Funções regulatórias de STR dentro de éxons, 3’ URT, 5’UTR, e 
íntrons (Adaptado de Li et al., 2004) 
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ANEXO B FASE DE REPRODUÇÃO 
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ANEXO C FASE DE ALEVINAGEM 
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ANEXO D FASE DE DESEMPENHO 
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APÊNDICES 
 

APÊNDICE A Ofício de doação de alevinos ao DZO/UFLA 
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APÊNDICE B Ofício de solicitação de transporte para buscar 2.000 alevinos de 
Tilápia Nilótica 
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