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RESUMO

Este estudo teve como objetivo estimar a interagcdo gendtipo-ambiente para peso corporal (PC) e
sobrevivéncia a colheita (SC), na presenca e auséncia da Sindrome da Mancha Branca (SMB) em duas
linhagens genéticas de Penaeus vannamei (crescimento-CRE- e resisténcia a SMB-RES-). A herdabilidade
para PC na linha CRE foi de 0,05 + 0,16 na presenca de SMB e 0,35 £ 0,15 na auséncia, enquanto para a
linha RES foi de 0,26 + 0,07 e 0,49 + 0,08 na presenca e auséncia de SMB, respectivamente. As
correlacdes genéticas para PC entre os ambientes foram -0,17 + 0,60 para CRE e 0,89 + 0,09 para RES.
A herdabilidade para SC em CRE foi de 0,01 em ambos os ambientes e a correlacdo genética nao foi
estimavel, enquanto, para RES, as herdabilidades foram de 0,06 + 0,04 e 0,11 + 0,06 na auséncia e
presenca de SMB, respectivamente, além da correlacdo genética ndo foi significativo. Embora o modelo
linear sugira uma interagdo genotipo por ambiente, as estimativas propdem a independéncia da mesma
caracteristica entre os ambientes, e as correlagdes entre as caracteristicas para a linha de resisténcia
propdem selecionar independentemente as caracteristicas quando SMB esta presente.
Palavras-chave: Penaeus vannamei, herdabilidade, correlacdo genética aditiva, peso corporal,
sobrevivéncia.

ABSTRACT
This study aimed to estimate genotype-by-environment interaction for body weight (BW) and survival in
presence and absence of White Spot Disease (WSD) within two genetic lines of Penaeus vannamei (Growth
-GRO- and resistance to WSD -RES). Heritability for BW in the GRO line was 0.05 = 0.16 in WSD-presence
and 0.35 £ 0.15 in WSD-absence, while in the RES line were 0.26 + 0.07 and 0.49 + 0.08 in WSD-presence
and WSD-absence, respectively. Genetic correlations for BW between environments were - 0.17 + 0.60 for
GRO and 0.89 + 0.09 for RES. Heritability for survival in the GRO was 0.01 in both environments and the
genetic correlation was not estimable, whereas in RES, the heritabilities were 0.06 + 0.04 and 0.11 + 0.06
in WSD-absence and WSD-presence environment, respectively, and the genetic correlation was not
significant. Although the linear model suggested a genotype-by-environment interaction, the estimates
propose independence of the same trait between environments, and the correlations between traits in the
resistance line suggest independently selecting these traits when WSD is present.
Keywords: Penaeus vannamei, heritability, additive genetic correlation, body weight, survival.
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INTRODUCAO
A producdo mundial de camardo branco do Pacifico (Penaeus vannamei) tem sido
baseada na producédo de linhagens genéticas que foram selecionadas para crescimento
e sobrevivéncia geral (Campos-Montes et al., 2009; Caballero-Zamora et al., 2015; Yuan
et al., 2018). Ao mesmo tempo, as unidades de producéo tém sido afetadas por diversas
doencas com altos indices de morbidade e mortalidade (Trang et al., 2019); entre eles, a
Sindrome da Mancha Branca (SMB) (Hernandez-Llamas et al., 2016).

O controle de SMB tem sido uma meta dificil e decidiu-se adicionar critérios de selecéo
relacionados a resisténcia desta doenca ao objetivo de selecdo de Programas de
Melhoramento Genético (PMG) em peneidos (ddegard et al., 2011; Huang et al., 2012;
Klinger e Naylor, 2012; Caballero-Zamora et al., 2015). Nessa ideia, € importante ter
estimadores adequados de herdabilidade (h?) e correlagdo genética (rc) para a
formulacdo de estratégias de selecdo. Esses parametros genéticos, estimados em
condigbes naturais de brotacdo, podem fornecer informagdes importantes a serem
consideradas nos PMGs. Alguns autores estimaram a herdabilidade para peso corporal
na presenca de SMB entre 0,09, usando informacdes de surto e 0,21 dum desafio
controlado (Gitterle et al., 2005b; Caballero-Zamora et al., 2015).

Quanto a herdabilidade para sobrevivéncia na presenca de SMB, foi estimada entre 0,01
e 0,21 em estudos de desafio controlado baseados em diferentes modelos estatisticos e
protocolos de infecgéo (Gitterle et al., 2005b; Gitterle et al., 2006a; Gitterle et al., 2006b),
e como 0,06 em condicdes de surto natural de SMB (Caballero-Zamora et al., 2015). Em
vez disso, a estimativa desses parametros para a mesma caracteristica em diferentes
ambientes pode ser interpretada como uma interacdo genétipo por ambiente (IGA). O
referido IGA pode modificar a estimativa de h? e rc entre os critérios de selecéo, causando
respostas imprecisas a selecéo e alteracdes na ordenacao dos candidatos a cruzamentos
(Sae-Lim et al., 2016).

Em P. vannamei, estudos anteriores pesquisaram IGA para peso corporal na colheita
(PC) entre locais ou densidades de plantio em condi¢cdes comerciais, sem encontrar
evidéncias (Ibarra e Famula, 2008; Campos-Montes et al., 2009). No entanto, Caballero-
Zamora et al. (2015) observaram efeitos do IGA para o peso corporal as 19 semanas de
idade entre populacdes que cresceram na presenca ou na auséncia de SMB em
condi¢cdes comerciais. Em relacdo ao IGA para sobrevivéncia geral a colheita (SC),
nenhum estudo relatou efeitos do IGA.

Em relacdo ao rc para peso e sobrevivéncia em camardes, alguns estudos estimaram o
rc entre PC e SC na auséncia de qualquer doenca entre -0,49 e 0,56 (Campos-Montes
et al., 2013); enquanto Caballero-Zamora et al. (2015) relatam que né&o foi possivel
estimar essa correlacdo na presenca de SMB, devido a perda de estrutura de informacao
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decorrente da alta mortalidade na populacdo. Por outro lado, ndo ha informacdes sobre
como esses res sdo modificados para peso e sobrevivéncia em diferentes ambientes na
producdo de camardo. Portanto, é importante estimar esses parametros genéticos (h? e
rc) ha presencga ou auséncia de SMB para o projeto ideal de PMGs.

Portanto, o objetivo deste estudo foi estimar os efeitos do IGA para PC e SC em dois
ambientes comerciais (presenca ou auséncia de surto natural de SMB), em duas
linhagens genéticas de camarado branco do Pacifico (Penaeus vannamei), uma delas
selecionada para crescimento e outro com histérico de resisténcia ao SMB.

MATERIAL E METODOS

Os dados foram obtidos de uma empresa produtora de larvas de camarao localizada no
noroeste do México. Os registros incluiram camardes do ciclo produtivo de 2016. Os
camardes foram criados em condicdes comerciais em trés lagoas: duas lagoas
localizados em duas fazendas estabelecidas no estado de Sonora (Kino e Marea Alta);
gue apresentava um surto natural de SMB (SMB-presenca), onde o diagnaostico foi feito
a partir dos sintomas e alteragcdes macroscopicas tipicas da SMB (Stentiford e Lightner,
2011), durante o ciclo de producéo e confirmado por analise de PCR. O terceiro lago
estava localizado na comunidade de Los Pozos, Sinaloa (Pozos), onde procedimentos
de biosseguranca estritos foram realizados e nenhum sintoma de SMB foi detectado, nem
houve um diagndstico positivo por PCR (auséncia de SMB).

Foi utilizada uma linha selecionada desde 1998 para crescimento e SC (CRE), e outra
linha com histdrico de resisténcia ao SMB (RES). As familias consideradas de cada linha
neste estudo tiveram no maximo 25% de genes da outra linha (Gallaga-Maldonado et al.,
2020), e foram analisadas de forma independente. Para a linha CRE, foram analisados
7.679 registros de acasalamentos entre 49 pais e 69 maes (familias). Para a linha RES,
foram utilizados 9.519 registros com a progénie de 63 pais e 91 maes (familias). A
proporcao de mulheres para homens foi de 1,4 em ambas as linhas. As informacgdes de
pedigree incluiram animais nascidos desde 2002 para CRE e desde 2014 para RES.

Origem e desenvolvimento de linhagens genéticas

As linhas CRE e RES foram formadas em 1998 e 2014, respectivamente. A linha CRE foi
produzida com camardo do México, Venezuela, Coldmbia, Estados Unidos e Equador. A
linha RES é composta por camardes com histérico de resisténcia a SMB do Equador,
Panama e Estados Unidos e desde 2014. Uma descrigcdo mais especifica da criacdo das
linhagens genéticas pode ser encontrada em Gallaga-Maldonado et al. (2020) e Campos-
Montes et al. (2020).
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Gestao familiar

As familias foram produzidas por inseminacéo artificial, usando uma proporcdo de um
macho para cada duas fémeas para formar familias de meio-irméaos. As fémeas
inseminadas desovaram em lagoas individuais para a contagem de nauplios por familia
(irmé&os completos); aqueles que desovam com menos de 25.000 nauplios sendo
descartados para o préximo estédgio. A alimentacdo nos estagios larvais foi baseada em
micro-pellets comerciais com 40% a 50% de proteina e 8% a 10% de gordura, microalgas
Chaetoceros, Spirulina spp., e Artemia spp., E a constituicdo da dieta foi adaptada a cada
estadio. As familias de irmaos completos foram mantidas no mesmo tanque até serem
marcadas por volta dos 60 dias de idade (pesando entre 2 e 3 gramas), utilizando
elastdmeros coloridos (Northwest Marine Technology™), no ultimo segmento abdominal
do camaréo e cuja combinacéo de cores funcionou como identificacao familiar.

Gestéo de lagoas em crescimento

Dez dias ap0s a marcacdo, uma média de 36 camardes por familia foram estocados em
cada tanque. Os Estaques de Sonora (presenca de SMB) eram de areia de 0,20 ha, com
coluna de agua de 1,4 m, temperatura média de 32 °C e salinidade média de 33 gL. A
taxa diaria de troca de agua variou de 5 a 20%. O alimento oferecido tinha um percentual
de proteina entre 34 e 40% a uma taxa de 3% da biomassa total do tanque. A densidade
de estocagem em ambos as lagoas foi de 16 organismos/m?. Em Sinaloa (auséncia de
SMB) foi utilizado um tanque de concreto 4 x 16 m, com coluna d'agua de 2 m e densidade
de plantio de 70 m?. A temperatura da agua foi mantida em 30 °C com salinidade de 35
gL1, aeracdo constante e taxa de troca diaria de agua de 4 a 5%. A quantidade de comida
diaria oferecida (35% - 40% proteina); foi calculado como 6% de sua biomassa.

Coleta de dados para peso corporal aos 103 dias de idade e sobrevivéncia de 70 a
130 dias

Apos 70 dias, todos os organismos foram recuperados das lagoas e identificada a familia
de origem, sexo e peso corporal. As informag¢des de individuos com deformidades sem
identificagdo confiavel ou sexo indefinido foram excluidas. Para a estimativa da SC os
animais recuperadosao final do periodo foram considerados vivos (1) e 0s nao
recuperados como mortos (0), considerando a diferanca entre 0s organismos vivos de
cada familia e o que foi semeado.

Anélise da informacéo
Para comparar o comportamento produtivo entre as duas linhas em ambos 0s cenarios

(SMB-presenca e SMB-auséncia), foi considerado o seguinte modelo linear:

Yik = U+ Li + Sj + LSj + €iik
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Onde, yik € o vetor de observagbes de PC ou SC, p é a média da populacdo para a
variavel de interesse (SC ou PC), Li € o efeito da i-ésima linha (CRE, RES), S;j é o efeito
do j-ésimo ambiente (SMB-presenca, SMB-auséncia), LSijj € o efeito da interacédo entre a
linha e o estado de salide da lagoa, e eik ~ N (0, 0%). Sexo e a lagoa também foram
incluidos no PC. Para determinar as diferencas entre as combinacdes de linha e
ambiente, foi utilizado o teste de Tukey (a = 0,05).

Os parametros genéticos para PC e SC foram estimados para cada linhagem, utilizando
modelo animal e maxima verossimilhanca restrita, com o software ASReml.
Considerando os critérios de aproximacdo de uma distribuicdo binomial a uma
distribuicdo normal (Schader e Schmid, 1989; Emura e Yu-Ting, 2018), a normalidade foi
assumida na analise de SC; o modelo usado foi:

y =XB+Zu +Wf + ¢

Onde, y € o vetor de observacdes de (PC ou SC) de ambos os ambientes, B8 é o vetor de
efeitos fixos de cada caracteristica, u € o vetor de efeitos genéticos aditivos aleatdrios do
animal, u ~ MVN (0, G) , onde G =V ® A, onde V € uma matriz simétrica contendo as
(co) variancias entre os efeitos dos animais de uma mesma familia para as caracteristicas
nos dois ambientes, e A é uma matriz de relacdes aditivas; @ é o produto Kronecker,
residuos ambientais, f € o vetor desconhecido do efeito de familia comum para todas as
caracteristicas, f ~ MVN (0, F); onde, F = C ® I, onde, C € uma matriz de co (variancias)
dos efeitos do ambiente familiar comum, apenas para PC, e | € uma matriz identidade de
ordem apropriada, e € é o vetor de efeitos aleatoérios, € ~ MVN (0, R), onde, R = E Q |,
onde, E é a matriz de co (variancias) dos efeitos residuais que contém as covariancias
entre as duas caracteristicas, e | € uma matriz identidade de ordem apropriada , com g2
como a variancia residual.

Finalmente, X, Z e W sdo matrizes de incidéncia conhecidas que relacionam as
observactes aos efeitos fixos (que variaram dependendo da caracteristica analisada), os
efeitos genéticos do animal e os efeitos do ambiente familiar comum, respectivamente.
As correlacdes genéticas entre as duas caracteristicas na combinacéo linha-lagoa foram
estimadas com ASReml, utilizando modelos bivariados e com o mesmo modelo, mas
considerando o vetor e as informacgdes do PC e SC. Nenhuma restricdo foi usada na
estrutura de covariancia e os efeitos do ambiente familiar comum foram considerados
independentes.

Na estimativa dos parametros genéticos para PC, os efeitos fixos incluidos no modelo
foram: sexo, idade de colheita linear e quadratica, adicionalmente no caso de presenca
de SMB; o efeito lagoa foi incluido (Kino e Marea Alta). Em relag&o ao SC para as lagoas
afetadas, o unico efeito fixo considerado foi o da lagoa na presenca de SMB; enquanto
no ambiente de auséncia de SMB, nenhum efeito fixo foi considerado.
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A variancia fenotipica para cada caracteristica foi estimada como a soma dos
componentes da variancia dos efeitos aleatérios (genética animal e familia comum). O h?
foi estimado como a proporcao da variancia fenotipica que € devido a variancia genética
aditiva, e o rc foi estimado como a covariancia dividida pelo produto dos desvios padréo
correspondentes. A significancia estatistica dos parametros estimados foi baseada nos
intervalos de confiangca (95%), construidos com seus erros padrdo, assumindo
normalidade. A existéncia de IGA foi determinada quando o rc entre os ambientes foi
menor que 0,80 (Sae-Lim et al., 2016).

Por fim, para analisar se 0 comportamento das caracteristicas entre as linhagens
genéticas era semelhante, foi feita uma comparacao dos res estimados em cada linha
(Nguyen et al., 2016), essa comparacao foi feita por meio duma transformacdo Z de
Fisher (Rosenthal et al., 1992) implementado no pacote “Cocor” em R (Diedenhofen e
Musch, 2014), um teste de significancia para a diferenca entre 2 correlacdes, baseado
em grupos dependentes com 1 varidvel em comum. Para uma melhor compreensao, um
diagrama das correlacdes genéticas estimadas por linha é apresentado na Figura 1.

Linha Genética
(Crescimento ou Resisténcia)

e,

Peso corporal colheita Sobrevivéncia

7O\ 7O\

SMB-presenca ¢——— SMB-auséncia  SMB-presenca &— SMB-auséncia

-

Figura 1. Esquema das correla¢gdes genéticas estimadas no estudo por linha genética

I s

-

r’a e r’, = Correlacdo genética entre ambientes (SMB-presenca e SMB-auséncia) dentro de cada
caracteristica. r2c = Correlacdo genética entre ambientes SMB - presenca das duas caracteristicas. r2g =
Correlagao genética entre ambientes SMB - auséncia das duas caracteristicas
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RESULTADOS E DISCUSSAO

Comparacédo do comportamento produtivo entre as linhas

As estatisticas descritivas para PC e SC em cada linha genética (CRE e RES), dentro do
ambiente (SMB-presencga, SMB-auséncia) sdo mostradas na Tabela 1. Ao mesmo tempo,
as figuras 2 e 3 mostram o LSM de ambas as linhas (CRE e RES), por meio dos
ambientes para PC e SC. Esses resultados mostram diferencas no SC, onde a linha CRE
tem um baixo SC na presenca de SMB; enquanto os camardes da linha RES apresentam
menor SC na SMB- presenca. Além disso, ha interacao linha por ambiente (P <0,0001)
nas duas caracteristicas; Essas interacfes linha por ambiente destacam a importancia
de se-considerar a probabilidade de ocorréncia da doenca SMB, na escolha da linha no
programa de melhoramento genético (Sae-Lim et al., 2016).

Tabela 1. Namero de individuos (n) e médias dos minimos quadrados para peso corporal e taxa de
sobrevivéncia para colheita na linha de crescimento e na linha de resisténcia, na presenca e
auséncia da Sindrome da Mancha Branca

Peso corporal (9) Taxa de sobrevivéncia
Ambiente Linha
n LSM + ep n LSM = ep
RES 2,524  12.80+0.07 2 6,414 0.45+0.012
SMB- presenga
CRE 294 8.75+0.06 ° 5,494 0.06 +0.01°
RES 2,838 11.91+0.17°¢ 3,105 0.82+0.01°
SMB- auséncia
CRE 1,926 13.75+0.05 ¢ 2,185 0.88+0.01¢

LSM: Médias dos minimos quadrados, ep: erro padréo.
* Os diferentes literais nas colunas indicam diferengas estatisticamente significativas
TUKEY (a = 0,05).

Herdabilidade para peso corporal na colheita

As herdabilidades para PC em ambas linhas sdo mostradas na Tabela 2. Os efeitos
comuns do ambiente familiar foram 0,05 em ambas linhas. A incluséo desses efeitos em
todos os modelos reduziu a estimativa da variancia aditiva, conforme apresentado por
outros autores (Campos-Montes et al., 2013; Montaldo et al., 2013). As herdabilidades
na SMB-auséncia foram consistentes com aquelas relatadas por autores como Tan et al.
(2017), Tan et al. (2017), Trang et al. (2019) e Ren et al. (2020), apesar de este ultimo
nao considerar efeitos comuns do ambiente familiar em seu modelo; no entanto, essas
estimativas de herdabilidade foram maiores do que as relatadas por outros autores (Li et
al., 2015; Zhang et al., 2017; Yuan et al., 2018). Por outro lado, as herdabilidades para
SMB-presenca sdo semelhantes as estimadas por Caballero-Zamora et al. (2015), que
também usou dados dum surto natural de SMB.
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Na linha CRE, a diferenca entre as herdabilidades para SMB-presenca (0,05 + 0,16) e
SMB-auséncia (0,35 + 0,15), pode ser um indicador de heterogeneidade de variancias
(Sae-Lim et al.,, 2016); mas, neste caso, além das mudancas na variancia genética
aditiva, a fonte dessa heterocedasticidade pode estar contida has mudancgas na variancia
ambiental devido a sensibilidade microambiental dos individuos. No caso da presenca de
SMB, é importante mencionar que a baixa precisdo na estimativa de h? pode ser devida
a estrutura de dados decorrente da alta mortalidade. Na linha RES, as estimativas de
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herdabilidade para PC foram maiores do que para CRE; além de ter melhor precisdo. Por
outro lado, a estimativa de h? na presenca de SMB (0,26 + 0,07) é menor do que na
auséncia de SMB (0,49 + 0,08), como na linha CRE, e os estimadores desta linha foram
consistentes com outros autores (Luan et al., 2015; Sui et al., 2016; Zhang et al., 2017 e
Yuan et al., 2018).

Tabela 2. Herdabilidade e correlagdes genéticas aditivas para peso corporal em linhas de
crescimento e resisténcia por ambiente *

Ambiente SMB-presenca SMB-auséncia

SMB- presenga 0.05+0.16 -0.17 £ 0.60
Linha de crescimento -

SMB- auséncia 0.35+0.15

SMB- presenca 0.26 +0.07 0.89 + 0.09
Linha de Resisténcia -

SMB- auséncia 0.49 + 0.08

*Estimado por analise bivariada. Correlag6es genéticas sdo mostradas em negrito

Variacbes nos estimadores de herdabilidade para PC podem ser o resultado da
sensibilidade microambiental dos individuos (Sae-Lim et al., 2016). Diante do exposto, €
importante notar que essas mudancas na herdabilidade podem alterar a precisdo da
previsao da resposta a selecéao.

Correlacbes genéticas para PC

O rc estimado para os PCs entre os ambientes na linha CRE foi negativo e néo
significativo (P> 0,05) (-0,17 + 0,60); embora nas estimativas com modelos preliminares
(dados ndo mostrados) tenha sido consistentemente negativo. O valor impreciso da
estimativa pode ser consequéncia dos baixos valores da variancia genética aditiva do PC
na presenca de SMS, o que dificulta a avaliagéo dos efeitos do IGA nesta linha; enquanto
na linha RES, essa correlacdo néo foi diferente de 1 (P> 0,05) (Tabela 2); observando
gue os efeitos genéticos aditivos para PC sdo muito semelhantes nos dois ambientes
(Sae-Lim et al., 2016). Em outras palavras, ndo ha efeito IGA no RES para PC.
Considerando que ambas as linhas estavam sob as mesmas condicdes de manejo
ambiental e expostas ao mesmo patdogeno (SMB), é possivel considerar que as
diferengas nos estimadores de ambas as linhas sédo decorrentes do baixo indice de SC
da linha CRE. Em diversos estudos, o IGA néo foi detectado ao considerar as condicbes
ambientais, como densidade de plantio (Campos-Montes et al., 2009; Tan et al., 2017)
ou local de cultivo (Sui et al., 2016). Outros trabalhos relatam possiveis efeitos do IGA
para PC, considerando os valores pontuais dos estimadores Rg; No entanto, seus erros
padrdo ndo permitem defini-los como significativamente diferentes de um ou zero
(Caballero-Zamora et al., 2015; Li et al., 2015; Nguyen et al., 2020).
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Herdabilidade para sobrevivéncia para colheita em ambas as linhas genéticas

As herdabilidades e correlagdes genéticas aditivas para SC nas linhagens genéticas sao
apresentadas na Tabela 3. Em relacdo aos efeitos familiares comuns, estes foram
considerados independentes entre ambientes para cada caracteristica, e variaram entre
0,02 e 0,04. As herdabilidades estimadas para SC na presenca de SMB foram 0,01 e
0,11 para CRE e RES, respectivamente; os anteriores sédo semelhantes aos relatados
por outros autores na presenca de SMB (Gitterle et al., 2005a; Caballero-Zamora et al.,
2015); no entanto, foram inferiores aos estimados por Li et al. (2015) e Trang et al. (2019);
tanto em desafios controlados por SMB. Os resultados do modelo SC foram consistentes
com as estimativas, utilizando modelos univariados, considerando uma distribuicao
binomial (resultados ndo mostrados).

Tabela 3. Herdabilidade e correlacfes genéticas aditivas para sobrevivéncia em linhas de
crescimento e resisténcia por ambiente*

Ambiente SMB- presenca SMB- auséncia
SMB- presenca 0.01+£0.02 0.00
Linha de Crescimento SMB- auséncia 0.01 + 0.03
SMB- presencga 0.11 £ 0.06 0.10 £ 0.40
Linha de Resisténcia SMB- auséncia 0.06 + 0.04

** Estimado usando modelos bivariados
Correlacdes genéticas sdo mostradas em negrito

As herdabilidades para SC na auséncia de SMB foram 0,01 + 0,03 em CRE e 0,06 + 0,04
em RES concordantes com outros estimadores de sobrevida global (Campos-Montes et
al., 2013; Zhang et al., 2017; Ren et al., 2020), mas inferiores aos apresentados por Lu
et al. (2017), Luan et al. (2020) e Tan et al. (2017), onde nao foi incluido o efeito dum
ambiente familiar comum, o que pode ter gerado uma superestimag¢do dos parametros
genéticos.

As herdabilidades em CRE foram essencialmente zero em ambos os ambientes, 0,01 +
0,02 na presengca de SMB e 0,02 + 0,03 na auséncia de SMB, 0 que representa
possibilidades minimas de avangco genético por selecdo para esta caracteristica em
ambos os cenarios, 0 que € consistente com outros autores (Gitterle et al., 2005a;
Campos-Montes et al., 2013; Li et al., 2015; Lu et al., 2017). O minimo avanco por selecéo
pode estar relacionado a dificuldade na estimativa devido a taxa de mortalidade pelos
modelos estatisticos (Vehvilainen et al., 2008), uma propor¢ao genética muito baixa na
expressdo da sobrevivéncia, ou possivelmente, o dano no estrutura das relacbes
familiares genéticas quando SMB estava presente.

As herdabilidades estimadas para SC em RES foram 0,11+0,06 e 0,06+£0,04, para SMB-
presenca e SMB-auséncia, respectivamente (Tabela 3); que nao foram estatisticamente
diferentes dos estimados para a linha CRE. O h? para SC na presenca de SMB foi maior
do que o estimado por Caballero-Zamora et al. (2015) o relatado por Gitterle et al.
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(2005b), que calculou valores entre 0,03 e 0,07. O h? para auséncia de SMB foi
concordante com outros estimadores para sobrevivéncia geral na mesma espécie
(Campos-Montes et al., 2013; Zhang et al., 2017; Ren et al., 2020).

As herdabilidades do SC para ambos os ambientes foram consistentes em ambas as
linhas (Tabela 3), sugerindo que ndo ha compressdo da variancia aditiva, nas linhas,
associada ao ambiente (Sae-Lim et al., 2016). As correlagbes genéticas entre SC na
presenca de SMB e auséncia de SMB nao foram diferentes de zero (P> 0,05), coincidindo
com o relatado por Vehvilainen et al. (2010) em outra espécie aquatica, o que pode
sugerir que as sobrevivéncias em ambos 0Ss ambientes Ss&8o caracteristicas
independentes, conforme sugerido por Thoa et al. (2015).

CorrelacBes genéticas entre peso corporal e sobrevivéncia a colheita

As correlacdes genéticas por ambiente entre PC e SC sdo apresentadas na Tabela 4.
Para a estimativa dessas correlacdes, o efeito de familia comum foi considerado
independente entre os ambientes.

Tabela 4. Correlac8es genéticas dentro das linhas (crescimento e resisténcia) entre o peso corporal
da colheita (PC) e a sobrevivéncia da colheita para ambientes na presenca ou auséncia de SMB

SMB- presenca SMB- auséncia
Linha de crescimento ne* -0.09 £ 0.92
Linha de resisténcia 0.04 £0.16 0.57+0.20

*Nao estimavel

A correlacéo genética entre as duas caracteristicas ndo pode ser estimada na presenca
de SMB na linha CRE, possivelmente devido a afetacdo na estrutura da informacéo
associada a alta mortalidade apresentada nessa linha; enquanto que, para a linha RES,
nao foi diferente de zero (0,04 + 0,16), concordando com os resultados de Caballero-
Zamora et al. (2015). No caso de auséncia de SMB para a linha CRE, o rc néo foi diferente
de zero (-0,09 + 0,92), ao contrario do estimado na linha RES que foi de 0,57 * 0,20, o
que foi consistente com o estimado por Campos-Montes et al. (2013), em lagoas
comerciais, na auséncia de SMB (0,56 = 0,10). O r estimado na linha RES foi maior do
gue o relatado por Yuan et al. (2018), Gitterle et al. (2005a), e Zhang et al. (2017). As
diferencas entre a correlacdo genética em RES podem ser um indicador de mudancas
nos componentes de variancia possivelmente associados ao IGA, por sua vez
relacionados as covariancias correspondentes, o que teria implicagcdes na resposta a
selecéo correlacionada (Sae-Lim et al., 2016)

Alguns autores destacam a importancia da criagcao de linhagens genéticas na aquicultura
(Nguyen et al., 2016), os resultados deste estudo sugerem que os indices de sele¢céo
para PC devem levar em consideracdo a linha genética utilizada no programa de
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melhoramento genético. Por outro lado, a estimativa de parametros genéticos
relacionados a PC deve considerar a presenca de doencas endémicas, como SMB na
carcinicultura, e visualizar SC na presenca e auséncia de SMB como caracteristicas
independentes, em ambas as linhagens.

Além de mudancas nas herdabilidades e correlacdes genéticas em ambas as linhagens,
sua produtividade foi diferente nos ambientes estudados, o que pode ser interpretado
como um indicador de plasticidade fenotipica, que pode ser comum em organismos
marinhos como sugerido por Munday, (2013), e pode ser entendida como a expressao
de diferentes fenotipos em individuos com o mesmo gendtipo, mas sob diferentes
condicbes ambientais (Munasinghe e Seneviratha, 2015). Consequentemente, esse
efeito de plasticidade fenotipica deve ser considerado em programas de melhoramento
genético de camardo, garantindo que os ambientes de desempenho a serem analisados
estejam o mais préximos possivel das condi¢des de producéo (Nguyen et al., 2016

CONCLUSOES

Os resultados do modelo linear sugerem diferencas entre as linhas, tanto para peso
corporal quanto para sobrevivéncia entre ambientes; entretanto, as estimativas das
correlagdes genéticas ndo permitem considerar efeitos de IGA dentro da linha em ambas
as caracteristicas, o que indicaria que sado independentes. Além disso, as correlacdes
genéticas entre as caracteristicas da linha de resisténcia propdem tratd-las como
variaveis independentes, quando o SMB esta presente no ambiente.
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