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Producao de camarao marinho mundial 2003-2016

2003 2016
Principais Cresc. da

produtores

Produciao Producgio Producao
(Carcinicultura) (T) (T) A

China 687.628 2.011.692 192,56%
Vietna 231.717 633.427 173,36%
Indonésia 191.148 623.342 226,10%
india 113.240 521.269 360,32%
Equador 77.400 422.000 445,22%
Tailandia 330.726 327.561 -0,96%
México 45.857 127.814 178,72%
Bangladesh 56.503 79.510 40,72%
Filipinas 37.033 61.682 66,56%
Brasil 90.190 52.100 -42,23%
América Central* 85.169 123.649 45.18%
Outros 103.961 196.517 89,03%

2.050.572 5.180.563

152,64%

Fonte: FAO julho 2018



Andlise da Produgdo Aquicola Mundial e das
Oportunidades para o Brasil
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Perfil do Desempenho da Producao de Camarao Marinho Cultivado do Brasil,

com Destaques para os Anos: 2002 /2016 e 2005, 06, 07, 09 e 2017.
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Por que enquanto a producao mundial de
camarao cresce a do Brasil esta estagnada?

- Legislacao?

— Politicas?

- Planejamento?

- Engajamento do setor?

- Investimento no que realmente faz a diferenca?

— Falta adaptacao de algumas tecnologias para a
realidade Brasileira.
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Laboratério de biologia molecular aplicada

—>Laboratério criado em 2011 na UFRN, com a proposta de realizar
pesquisas aplicadas as necessidades regionais e nacionais,

—>Se dedica ao estudo de patdégenos de importancia para
carcinicultura,

—>Caracterizou os genomas dos principais virus que acometem a
carcinicultura no Brasil (IMNV, IHHNV, WSSV),

—>Desenvolve sistemas para deteccao de patégenos com eficiéncia e a
baixo custo. 5



Melhoramento genético

— Processo que tem como objetivo aumentar a frequéncia de
genotipos que produzam as melhores caracteristicas
fenotipicas em um dado ambiente, por meio da selecao dos
animais.

- O fendtipo é determinado pela relacdo entre o gendtipo e o
ambiente.



Esquema da relacao entre genaétipo, fenotipo e
ambiente.

AMBIENTE

(sistema de cultivo,
microbiota, alimentacao,
patogenos)

FENOTIPO
(sobrevivéncia e
crescimento)

GENOTIPO
(conjunto de genes
do animal)

— Para monitorar é preciso medir/identificar de forma
eficiente e economicamente viavel.



Identificacao do genotipo

— O genoma da espécie Penaeus vannamei foi publicado esse ano!
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Monitoramento do genétipo

- Marcacao dos animais (anilha, elastdmero, separacao
em locais diferentes),

- Microssatélites (sequenciamento capilar),

- SNP chip,

- Sequenciamento de nova geracao (GT-seq)



Identificacdo/medicao do fendtipo

— Dados zootécnicos (sobrevivéncia, crescimento, conversao
alimentar, aspectos clinicos, produtividade).

- Muito importante a regularidade no monitoramento e a
criacao de um banco com os dados coletados.



Identificacao/medicao do ambiente

sculo de um camarao infectado pelo WSSV.
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- Metagenoma de uma amostra de musculo de um camarao infectado pelo WSSV.
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Identificacao/medicao do ambiente

- Ainda temos poucas espécies de virus e poucas variantes
virais na regiao nordeste do Brasil.

Journal of Invertebrate Pathology 162 (2019) 55-63

Macédo Mendes et al. BMC Structural Biology (2019) 19:8
https:/doi.org/10.1186/512900-019-0106-y BMC Structural Bjology
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dentificacdo/medicao do ambien

Virus Research 245 (2018) 52-61
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Identificacdo/medicdao do ambiente
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Diagnostico

- O controle e monitoramento ambientais s3ao 0s
maiores desafios técnicos enfrentados pela
carcinicultura.

=0 processo de melhoramento genético deve
considerar as variacoes do ambiente, ou seja, as
condicoes locais e de alimentacao dos animais.



Relacao entre a variabilidade genética e a variacao
ambiental para producao de fenétipos favoraveis.

, Variacao ambiental e a variabilidade
VARIABILIDADE FENOTIPO

A | Ve | ravondve genética sao mantidas dentro de

condicOes aceitaveis para producao.

Variacao ambiental nao aumentou e
a variabilidade genética foi
incrementada.

VARIABILIDADE
GENETICA

Variacao ambiental aumentou e a
variabilidade genética foi
mantida.

FENOTIPO
FAVORAVEL




Temos variabilidade genética no Brasil?

Origem 1

Origem 2

Origem 3

Origem 4
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Origem 6

Origem 7

Origem 8

Origem 9

Origem 10

Origem 11

| | | |
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0.150 0.100 0.050 0.000

— Sim, por enquanto temos variabilidade suficiente no Brasil para conducao de
programas de melhoramento genético.

P poores



Elementos chave para a carcinicultura
brasileira “decolar”

(1) Programas de melhoramento genético solidos,
(2) Aporte de variabilidade genética,

(3) Identificacao, monitoramento e controle dos patogenos
existentes no ambiente,

(4) Controle da entrada de novos patogenos.
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