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RESUMO: O objetivo do presente estudo foi analisar a diversidade genética de quatro linhagens de tilapia do
Nilo (Oreochromis niloticus), utilizando o marcador RAPD. Foram coletadas amostras de nadadeira de estoques de juvenis
das linhagens GIFT (G), Chitralada (C), Supreme (S) e Bouaké (B). Os 11 primers utilizados produziram 81 fragmentos
dos quais 41,98% foram polimorficos. A porcentagem de fragmentos polimoérficos (G: 18,52%; C: 19,75%; S: 20,99% e
B: 24,79%) e os resultados do Gy confirmaram que houve alta (BxG: 0,231; BxC: 0,224; GxC: 0,194 ¢ SxC: 0,208) ¢
elevada (BxS: 0,315 e GxS: 0,270) diferenciacdo genética entre as linhagens. O fluxo génico (N,,) foi maior entre as
linhagens GxC (2,082). Os valores de distancia e identidade genética (0,044 ¢ 0,957 respectivamente) e o dendrograma
indicam que as linhagens GxC s3o os mais semelhantes geneticamente. A similaridade genética foi alta dentro das
linhagens (G: 0,932; C: 0,903; S: 0,891 ¢ B: 0.900). Os resultados deste estudo possibilitardo o correto manejo reprodutivo

e genético das linhagens.
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INTRODUCAO

Tildpia é o nome comum de
aproximadamente 70  espécies de  peixes
taxonomicamente classificadas da familia Cichlidae
(FITZSIMMONS, 2000). Embora nativa da Africa e
do Oriente Médio, a tilapia se tornou uma das
espécies mais cultivadas em todo mundo, sendo
produzida em mais de 100 paises (ROMANA-
EGUIA et al.,, 2004). No Brasil, o cultivo dessa
espécie vem crescendo rapidamente desde a
introducao da tilapia do Nilo no Nordeste, no inicio
dos anos 70, com énfase nas ultimas décadas
(CYRINO et al., 2004). O crescimento de sua
produgdo, em todo o mundo, é devido a diversas
caracteristicas vantajosas para seu cultivo, tais como
a alta rusticidade, precocidade, alta prolificidade,
aceitagdo de uma grande quantidade de alimentos,
boa conversao alimentar e reprodugdo durante quase
todo o ano, segundo Melo et al. (2006).

As tilapias de maior importancia econdmica
estdo divididas em trés géneros principais: Tilapia,
Oreochromis e Sarotherodon (KUBITZA, 2000). A
tilapia do Nilo (Oreochromis niloticus) ¢ a espécie
mais comum na piscicultura, com mais dos 40% da
producao total de peixes (FAO, 2005). No Brasil, se

destacam duas linhagens desta espécie: Bouaké e
Chitralada (LOVSHIN, 2000). A primeira ¢
originaria da Costa do Marfim e foi introduzida no
Brasil em 1971; a segunda teve origem no Egito, foi
para o Japdo e dai exportada para Tailandia, lugar
onde foi domesticada (MOREIRA, 1999), sendo
introduzida no pais em 1996.

Novas linhagens tém sido introduzidas
recentemente. A linhagem Supreme, proveniente da
empresa GenoMar Supreme Tilapia (ex-GIFT), foi
introduzida em 2002 no Brasil (ZIMMERMANN;
FITZSIMMONS, 2003). A tilapia GIFT,
proveniente do projeto de pesquisa The Genetic
Improvement of Farmed Tildpia — GIFT, é uma
linhagem que foi melhorada geneticamente
baseando-se em quatro linhagens comerciais
cultivadas na Asia e quatro linhagens silvestres de
origem africana (GUPTA; ACOSTA, 2004),
chamando a atengdo pelo pioneirismo na historia do
melhoramento genético em peixes tropicais. O
WorldFish Center exerce uma politica de
transferéncia da linhagem e tecnologia GIFT a
diferentes paises, sobretudo os denominados “em
desenvolvimento”. Atualmente no Brasil, o Unico
nicleo desta linhagem estd localizado nas
instalacdes da Universidade Estadual de Maringa -
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Parana, onde foi introduzida em 2005 em um
projeto elaborado em conjunto com o WorldFish
Center—e com o apoio da Secretaria Especial de
Aqiiicultura ¢ Pesca - SEAP (LUPCHINSKI JR,
2007).

Apesar da alta producdo e das condigdes
zootécnicas satisfatorias desta espécie, praticas de
manejo inadequadas podem levar a diminui¢ao da
variabilidade genética (AHO et al., 2006), tanto por
falta de planejamento dos programas de selecdo
genética, como pelo uso de um nimero reduzido de
reprodutores, com o conseqiiente aumento do
coeficiente de endogamia (KANG et al., 2006).
Entre as véarias técnicas de marcadores moleculares
usadas para estimar a variabilidade genética, a
técnica de RAPD apresenta como vantagem a
simplicidade e rapidez, obtencdo de muitos
fragmentos com pouca quantidade de DNA, ndo
necessita do conhecimento prévio da seqiiéncia do
DNA, além de um custo relativamente baixo (ALI et
al., 2004; LIU; CORDES, 2004).

Varios  trabalhos com  marcadores
moleculares RAPD tém sido realizados para
Oreochromis analisando a estrutura e diversidade
genética (WALMSLEY, 2004; POVH et al., 2005;
VIEIRA et al., 2005; LUPCHINSKI Jr, 2007), para
investigar a  herdabilidade = (APPLEYARD;
MATHER, 2000; ASTOLPHI, 2003;
CEPOLLARO; COLOMBO, 2003), constru¢do de
mapas genéticos (KOCHER et al., 1998) e
discriminagao sexual (BARDAKCI, 2000).

O presente trabalho teve como objetivo
analisar a diversidade genética de quatro linhagens
de Oreochromis niloticus produzidas
comercialmente no Brasil, utilizando o marcador
RAPD.

MATERIAL E METODOS

Material biol6gico

Amostras de nadadeira caudal de 0,5 cm’
aproximadamente foram coletadas de juvenis das
linhagens Bouaké (sete amostras - Fundagao
Municipal 25 de Julho — Joinville, SC), GIFT (oito
amostras - Universidade Estadual de Maringa - PR),
Supreme (oito amostras - Centro de Aqiiicultura da
UNESP - SP) e Chitralada (sete amostras -
Geneforte - MG).

Extracéo e quantificacdo de DNA

Para a extracdo de DNA, foi utilizada a
metodologia descrita por Povh et al. (2005) com
algumas modificagdes. Os fragmentos de nadadeira
caudal de aproximadamente 0,5 cm?, preservados a -
20°C com etanol 70%, foram colocados em
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microtubos com 550 pL de tampao de lise (50 mM
de Tris-HCI pH 8,0, 50 mM de EDTA, 100 mM de
NaCl e 1% de SDS) e 200 pg/mL de proteinase K e,
em seguida, incubados em banho-maria a 50°C por
12 horas aproximadamente. Posteriormente, o DNA
foi purificado com duas extragcdes com fenol e trés
de cloroformio. O DNA obtido foi precipitado com
duas vezes e meia de volume de etanol absoluto e
um décimo de volume de acetato de sodio em
relacdo ao volume recuperado e foi incubado por
duas horas a -20°C. Em seguida, o DNA foi
centrifugado, lavado com 2 mL de etanol 70%,
ressuspendido em 60 pL de tampao TE (10 mM de
Tris pH 8,0 e 1| mM de EDTA) e tratado com 30
pug/mL de RNAse. O DNA permaneceu por 40
minutos em banho-maria a 37°C, sendo em seguida
conservado a -20°C.

A estimativa da quantidade de DNA presente em
cada amostra foi feita pela comparagdo com DNA
do fago A, de concentragdo conhecida, por meio de
eletroforese em gel de agarose 1% com tampao TAE
(40 mM Tris-acetato; 10 mM 4cido acético glacial;
ImM EDTA pH 8,0). Para a revelacdo do gel,
utilizou-se um banho de brometo de etideo a 0,5
pug/mL por 30 minutos e a imagem foi capturada
pelo sistema EDAS (Kodak 1D Image Analysis 3.5).
Com base nestas estimativas, as amostras foram
diluidas para a concentragdo de 10 ng/uL.

Amplificaco e eletroforese do DNA

As condi¢des de amplificacio foram
baseadas nas descritas por Williams et al. (1990)
com algumas modificacdes. O DNA gendmico foi
amplificado em um volume de reagdo de 15 pL, no
qual se utilizou tampao Tris-KCIl 1X (Tris-HCI 20
mM pH 8,4 ¢ KCI 50 mM), 2 mM de MgCl,, 0,46
mM de primer (oligonucleotideos), 0,2 mM de cada
dNTP, uma unidade de Taq DNA Polimerase; ¢ 10
ng de DNA molde. As reacdes de RAPD foram
amplificadas num termociclador  “Eppendorf
Mastercycler® Gradient”, programado para 40
ciclos, com um passo inicial de desnaturagdo a 94°C
por quatro minutos ¢ um passo final de extensdo a
72°C por cinco minutos. Cada ciclo consistiu de um
minuto de desnatura¢do a 94°C, um minuto e trinta
segundos de anelamento a 40°C e dois minutos de
extensdo a 72°C.
Foram avaliados 60 primers do Kit Operon (Operon
Technologies Inc.). Para avaliar as diferentes
linhagens de O. niloticus foram selecionados 11, os
quais apresentaram adequado padrio de nitidez e
reprodutibilidade. Os produtos de amplificagdo
foram separados em gel de agarose 1,7%. Foram
utilizados 15 pL do produto amplificado e 2 pL de
tampao de amostra (40% de sacarose e 0,25% de
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azul de bromofenol) em eletroforese horizontal. A
eletroforese foi conduzida em 60 volts por quatro
horas em uma cuba horizontal usando tampao TBE
1X (500 mM de Tris-HCI, 60 mM de acido borico e
83 mM de EDTA). Foi utilizado um controle
negativo para cada reagdo, onde sua amplificagdo
foi executada adicionando-se todos os componentes
citados anteriormente, exceto o DNA alvo. Para a
revelacdo do gel, utilizou-se um banho de brometo
de etideo a 0,5 pg/mL; por 30 minutos.
Posteriormente, os géis foram fotografados usando o
sistema EDAS.

Analise Estatistica

O tamanho dos fragmentos foi estimado por
comparagdo com o padrdo ladder 100 pb. A
presenca ou auséncia de bandas de tamanhos
moleculares idénticos foi usada para a construgdo de
uma matriz de similaridade com base no célculo do
coeficiente de similaridade de Jaccard, codificando
1 como a presenca da banda no gel e 0 como sua
auséncia.

A variabilidade genética foi determinada pela
porcentagem de fragmentos polimodrficos (critério
95%), pela diferenciacdo  genética  (Gy)
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(determinada através do calculo de NEI (1978)
estabelecendo-se como método de diferenciagcdo a
defini¢do de WRIGHT (1978), onde valores entre
0,00 a 0,05; 0,05 a 0,15; 0,15 a 0,25 ¢ > 0,25
indicam pequena, moderada, alta e elevada
diferenciagdo genética) e pelo fluxo génico o qual ¢
equivalente ao nimero de emigrantes por geragdo
(Nm). Estas analises estatisticas, junto com a
determinacdo da distancia e identidade genética
(NEI, 1973) foram determinados através do
programa PopGene 1.31 (YEH et al, 1999). A
significancia do Gy foi analisada pelo teste X% A
similaridade genética dentro de cada estoque foi
obtida com base no calculo do coeficiente de
similaridade de Jaccard. Foi elaborado um
dendrograma da distancia genética baseado em Nei
(1972); pelo agrupamento UPGMA, utilizando o
programa estatistico NTSYS 1.7 (ROHLF, 1989).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Tabela 1 sdo apresentadas as seqiiéncias
dos primers, a porcentagem das bases pirimidinicas
(G e C), o numero de fragmentos amplificados, seu
polimorfismo e o tamanho em pares de bases (pb).

Tabela 1. Seqiiéncia de nucleotideos dos primers, porcentagem de bases pirimidinicas (G e C), nimero de
fragmentos, nimero de fragmentos polimoérficos e tamanho dos fragmentos amplificados para as

linhagens de Oreochromis niloticus.

Primers Seqiiéncia nucleotideos % No. de No. de Tamanho dos
(5°-3") GeC fragmentos fragmentos fragmentos
polimorficos (pb)
OPAO1 CAGGCCCTTC 70 8 2 300-2000
OPAO02 TGCCGAGCTG 70 10 5 400-2500
OPAO03 AGTCAGCCAC 60 8 5 600-1500
OPA12 TCGGCGATAG 60 9 6 450-2500
OPA16 AGCCAGCGAA 60 7 3 200-2000
OPA20 GTTGCGATCC 60 8 4 350-2500
OPWO01 CTCAGTGTCC 60 5 1 350-1100
OPW04 CAGAAGCGGA 60 6 2 500-1300
OPWO08 GACTGCCTCT 60 7 1 600-1700
OPW19 CAAAGCGCTC 60 6 1 500-1400
OPX01 CTGGGCACGA 70 7 4 250-1400
TOTAL -—-- — 81 34 200-2500

Pela analise em gel de agarose, observou-se
que nao ocorreu degradagcdo do DNA e que também
ndo houve excesso de proteina que pudesse
prejudicar a amplificagdo. Desta forma, a extragdo
de DNA de fragmentos de nadadeira utilizada neste
trabalho mostrou-se eficiente, concordando com os
resultados de Wasko et al. (2003) e Lopera-Barrero
et al. (2008).

O numero de fragmentos gerados por primer
para as linhagens de O. niloticus variou de cinco a
10 e seu tamanho permaneceu entre 200 pb
(OPAO016) e 2500 pb (OPA02, OPA12 e OPA20).
Dos 81 fragmentos analisados, 34 foram
polimorficos (41,98%), concordando com os valores
encontrados por Povh et al. (2005) para as linhagens
Bouaké e Chitralada (90 fragmentos com 50% de
polimorfismo). Telles et al. (2001), relatou que; para
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a estimativa da diversidade genética pela técnica
RAPD, o numero de fragmentos obtido é mais
importante do que o niimero de primers utilizados,
propondo que 50 fragmentos eram suficientes para
obter valores genéticos confiaveis. Isto demonstra
que o numero de fragmentos encontrados no
presente estudo permitiu uma estimativa confiavel
da variabilidade genética das linhagens.

Nao foram encontrados fragmentos exclusivos,
discordando com o estudo realizado por Walmsley
(2004), que encontrou 4,8% de fragmentos
exclusivos ao analisar as linhagens Bouaké e
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Chitralada. Os valores da porcentagem de
fragmentos polimoérficos (p<0,05) mostraram uma
diferenciagcdo genética entre as linhagens, sendo o
maior polimorfismo apresentado pela linhagem
Bouaké e o menor pela linhagem GIFT. Resultados
similares foram encontrados por Walmsley (2004)
que encontrou maior polimorfismo nas trés
linhagens Bouaké (85,7%, 85,7% e 83,3%)
comparadas a Chitralada (78,6%). A porcentagem
de fragmentos polimorficos das linhagens GIFT,
Chitralada, Supreme e Bouaké sdo apresentados na
Figura 1.

o]
N

Ln

24,60 HE.
|

KR

(i
=

NN

LR
1

% Fragmentos Polimorficos
[
[* ]

19,7

BG BC ES OB

Figura 1. Porcentagem de fragmentos polimérficos obtidos para as linhagens GIFT (G), Chitralada (C),
Supreme (S) e Bouaké (B) de Oreochromis niloticus.

Segundo Povh et al. (2005), o efeito
fundador (variabilidade com que duas populagdes
sdo constituidas), o sistema de acasalamento ¢ o
tempo de introducao da linhagem podem influenciar
na variabilidade genética. Este fato foi observado
por Hassanien et al. (2004), os quais encontraram
valores mais altos de variabilidade genética na
linhagem Chitralada quando comparada com a
linhagem Bouaké. Esses resultados discordam dos
observados neste estudo para a linhagem Bouaké,
devido possivelmente a que os juvenis analisados
sdo produto da participagdo de um grande numero
de reprodutores durante o acasalamento (B;
283x70; G: 303x30; C: 2034%30; S: 108'x30), que é
uma estratégia utilizada comumente para evitar a
redu¢do da variabilidade genética (LOPERA
BARRERO, 2007), pois ao aumentar o numero
efetivo de reprodutores (N.) aumenta o pool
genético,  diminuindo  conseqiientemente o
coeficiente de endogamia (KANG et al., 2006) e
aumentando a variabilidade genética.

Embora a linhagem GIFT ter sido
introduzida mais recentemente, apresentou a mais
baixa variabilidade genética entre as linhagens

analisadas. Estes resultados podem ser produto de
uma inadequada amostragem (coleta de amostras de
individuos muito similares) ou de um inadequado
manejo reprodutivo, porém esta ultima causa ¢
descartada, pois Lupchinski Jr (2007) ao analisar as
familias de GIFT depois do manejo genético e
reprodutivo realizado no Brasil, encontrou que as
familias ndo sofreram perda significativa de
variabilidade genética. Este autor igualmente
encontrou valores um pouco maiores de
polimorfismo para a linhagem Bouaké (80,6%)
quando comparada com a GIFT (79,2%).

Ao analisar a variabilidade genética
existente dentro das linhagens estimada pela
porcentagem de fragmentos polimorficos, foi
observada uma baixa variabilidade
intrapopulacional, sendo confirmada pelos valores
de similaridade genética (G: 0,932; C: 0,903; S:
0,891 e B: 0,900) que mostraram uma baixa
diferenciacdo genética entre seus individuos. Nas
linhagens Chitralada e Bouaké, uma perda da
variabilidade genética é esperada, pois os estoques
sdo originarios das introdugdes realizadas em 1996 e
1971 respectivamente, o que representa anos de
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selecdo e cruzamento que contribuiram para uma
diminui¢do de variabilidade. Isto é possivel ja que
durante o manejo reprodutivo pode existir uma
selecdo nao intencional, a qual pode levar ao
aparecimento do efeito gargalo (bottleneck effect)
que promove o aparecimento de endogamia (AHO
et al., 2006), e em conseqiiéncia ocasionard uma
perda de variabilidade genética e um aumento da
correlacdo negativa entre a similaridade genética e o
numero de geragoes (FREITAS; GALETTI IR,
2005).

A porcentagem de fragmentos polimoérficos
(PAIVA et al, 2006; GOMES, 2007), ¢ a
similaridade genética (RAMELLA et al.,, 2006;
SOFIA et al., 2006;), sdo parametros que t€ém sido
utilizados com sucesso na estimativa de niveis de
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diversidade genética em diferentes estoques e em
populagdes naturais de peixes. Neste estudo essas
estimativas mostraram-se eficientes na determinagéo
da diversidade genética das linhagens de O.
niloticus.

A diferenciagdo genética entre populagdes
(Gy) foi mais elevada nas linhagens BxS e GxS, que
segundo a defini¢do de Wright (1978) apresentaram
elevada diferenciacdo genética. As outras linhagens
apresentaram alta diferenciacdo genética. As quatro
linhagens apresentaram diferencas significativas
para os valores de Gy. Os valores da diferenciacdo
genética entre as linhagens (Gy), a classificacdo de
Wright (1978) e o numero de migrantes por geragao
(N) sdo apresentados na Tabela 2.

Tabela 2. Diferenciagdo genética (Gy,), classificacdo de Wright (1978) e nimero de migrantes por gera¢dao (Ny,)
para as linhagens GIFT (G), Chitralada (C), Supreme (S) ¢ Bouaké (B) de Oreochromis niloticus.

Linhagens Gy Wright (1978) N
BxG 0,231* Alta diferenciacao 1,661
BxS 0,315* Elevada diferenciacao 1,085
BxC 0,224* Alta diferenciagdo 1,736
GxS 0,270* Elevada diferenciagdo 1,353
GxC 0,194* Alta diferenciacao 2,082
SxC 0,208* Alta diferenciagao 1,905

* = valores estatisticamente significativos em nivel de 1% (P<0,01).

Diversos autores tém utilizado o parametro
da diferenciacdo genética (Gy) para analisar a
diversidade genética de populagdes de peixes.
Leuzzi et al. (2004), quando analisaram a espécie
Astyanax altiparanae em diversas regides do rio
Paranapanema, encontraram alta diferenciagdo para
a regido inferior em relacdo a média (0,281), da
inferior em relagdo a superior (0,291), valores
moderados para as quatro populagdes do
reservatorio de Capivara (0,090 a 0,139) e para a
regido média em relagdo a superior (0,090), o que
segundo os autores demonstrou diferentes estruturas
genéticas. Almeida et al. (2003) encontraram
moderada diferenciacdo genética para as populagdes
de Pimelodus maculatus do rio Tieté, com valores
de Gy de 0,072 a 0,104. Os valores para as linhagens
de O. niloticus analisadas neste estudo variaram de
0,194 a 0,315, o que indica que entre as linhagens
existe uma alta heterogeneidade genética, resultados
similares a pesquisas realizadas por outros autores
para O. niloticus (POVH et al., 2005; LUPCHINSKI
JR, 2007).

Os valores de fluxo génico (N,,) mostraram
as linhagens BxS como as mais divergentes, e as
linhagens GxC as mais semelhantes. Apesar disso,
os valores encontrados s3o concluintes para
determinar que as linhagens se comportam como

unidades evolucionarias independentes, mantendo o
antagonismo com os valores de Gy como relatado
por Alam e Islam (2005). Desta forma, os resultados
para a estimativa do Ny, refletiram os resultados da
analise da diferenciacdo genética de Nei,
representada pelo parametro Gy.

Os wvalores de Gy (0,194) e N, (2,082)
demonstraram uma relacdo mais estreita entre a
linhagem Chitralada em relagdo a GIFT. Esta
relacdo ¢ demonstrada mais claramente nos valores
encontrados de distdncia e identidade genética
(Tabela 3).

Esses resultados podem ser explicados pela
origem das linhagens. A Chitralada foi importada da
Tailandia e passou por varias geragdes de cultivo e
domesticag¢do, ou seja, ¢ uma linhagem comercial
desenvolvida na Asia (KUBITZA, 2000). A
linhagem GIFT foi formada da mistura de oito
linhagens entre as quais se encontram quatro
linhagens comerciais asiaticas (GUPTA; ACOSTA,
2004) e a linhagem Bouaké foi importada da Costa
do Marfim (Africa) em 1971 (CASTAGNOLLI,
1992). A linhagem Supreme foi introduzida em
2002 a partir de bases genéticas de outras linhagens
(ZIMMERMANN; FITZSIMMONS, 2003).

Fica claro que, por motivos geograficos,
justifica-se a maior diferenciagdo genética da
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linhagem Bouaké em relagdo as outras linhagens,
assim como o menor grau de similaridade genética
entre a linhagem BxG e GxS, para as quais se
encontrou um alto valor de diferenciagdo genética
(Gg = 0,231 ¢ 0,270) ¢ um menor valor de fluxo
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génico (N,,= 1,661 e 1,353), pois teoricamente estas

linhagens tiveram uma menor probabilidade de se
relacionar reprodutivamente. As linhagens BxS
apresentaram o menor grau de similaridade (Gy =
0,315).

Tabela 3. Identidade genética (acima da diagonal) e distdncia genética (embaixo da diagonal) para as linhagens
GIFT (G), Chitralada (C), Supreme (S) e Bouaké (B) de Oreochromis niloticus.

Linhagens G S B
G e 0,957 0,932 0,9381
C 0,044 0,953 0,942
S 0,070 0,049 - 0,904
B 0,064 0,060 0,101 —

No dendrograma observa-se que as linhagens
Chitralada e GIFT apresentam maior proximidade
genética e a linhagem Bouaké apresenta a maior
distancia genética das demais. Isso demonstra a
possibilidade de se obter maior variagdo genética

quando esta linhagem (Bouaké) for cruzada com as
demais, pressupondo o aumento da variabilidade
genética de futuros cruzamentos, como se pode
observar no dendrograma (Figura 2).

3,753 2,972 2,188
B
_ , G
1
- C
2
' S

Figura 2. Dendrograma baseado na distancia genética de Nei (1972), obtido pelo Método UPGMA, para as
linhagens GIFT (G), Chitralada (C), Supreme (S) e Bouaké (B) de Oreochromis niloticus.

Com os resultados obtidos neste estudo foi
possivel obter um perfil genético dos juvenis destas
quatro linhagens. A correta identificagdo de
linhagens pode servir como ferramenta para o
estabelecimento das bases da selecdo, visando os
cruzamentos direcionados que podem aumentar a
variabilidade genética e explorar positivamente o
efeito da heterose (MATHER, 2001).

A melhoria da qualidade genética do O.
niloticus é fundamental para assegurar o futuro da
tilapicultura, inclusive no Brasil (LI et al. 2006).
Para isso, o marcador molecular RAPD foi eficaz e
ofereceu bons resultados.

CONCLUSOES

Foi encontrada uma alta variabilidade
genética entre as linhagens e wuma baixa
diferenciacdo genética dentro de cada linhagem.

A linhagem Bouaké apresentou maior
distancia genética em relacdo as demais linhagens e
foi observado um menor grau de similaridade
genética entre as linhagens Bouaké x GIFT e GIFT
x Supreme. Houve uma baixa similaridade genética
entre as linhagens Bouaké e Supreme.

O marcador RAPD foi eficaz para
caracterizar ~ geneticamente as linhagens de
Oreochromis niloticus.
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ABSTRACT: The aim of this study was to analyze the genetic diversity of four Nile Tilapia (Oreochromis
niloticus) strains using the RAPD marker. Fin samples of GIFT (G), Chitralada (C), Supreme (S) and Bouaké (B) juvenile
stocks have been collected. The 11 primers used yielded 81 fragments of which 41.98% were polymorphic. The percentage
of polymorphic loci (G: 18.52%; C: 19.75%; S: 20.99% and B: 24.79%) showed that there was a genetic differentiation
among the strains, showing the Gy values a high (BxG: 0.231; BxC: 0.224; GxC: 0.194 and SxC: 0.208) and elevated
(BxS: 0.315 and GxS: 0.270) differentiation. The highest gene flow (N,,) was among the GxC (2.082) strains. The distance
and genetic identity values (0.044 and 0.957 respectively) and the dendrogram indicate that the GxC is the most
genetically similar strains. The genetic similarity was high among of the strains (G: 0,932; C: 0,903; S: 0,891 AND B:
0.900). These results will enable a correct reproductive and genetic strains management.

KEYWORDS: Bouaké. Chitralada. Genetic variability. GIFT. Supreme. Tilapia.
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