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ESTRUTURA POPULACIONAL E ANALISE DE VARIABILIDADE GENETICA EM
REBANHOS OVINOS BRASILEIROS

RESUMO

As racas ovinas deslanadas sao parte do patriménio genético do Brasil, formado por
animais adaptados ao semiarido nordestino e com potencial de producao de carne e
pele. No entanto tratam-se de racas de recente formagdo, ainda com poucos
programas de melhoramento genético, e consequentemente, carente de estudos da
estrutura populacional, variabilidade genética, endogamia e grau de conservacao.
Diante disso este trabalho teve dois objetivos: 1) analisar a variabilidade genética da
raca Santa Inés no Brasil com base em informagdes de pedigree utilizando registros
de animais da raca Santa Inés, provenientes da Associacdo Sergipana de Criadores
de Caprinos e Ovinos (ASCCO) criados na Regido Nordeste do Brasil e 2) avaliar a
estrutura genética e variabilidade genética do nucleo de conservacdo da Embrapa
Caprinos e Ovinos, localizada na cidade de Sobral, regido do norte do estado do
Ceara, controlado pelo Sistema de Gerenciamento de rebanho (SGR) dentro do
dentro do programa de melhoramento genético de caprinos e ovinos de corte —
GENECOC®. O arquivo de pedigree da raca Santa Inés (ASCCO) continha 29080
animais e os arquivos de dados genealdgicos pertencentes ao GENECOC 904
individuos da raca Santa Inés, 972 individuos da raca Somalis e 1372 individuos da
raca Morada Nova. Para a primeira analise dos animais Santa Inés a média da
integridade do pedigree nas ultimas quatro geracdes foi maior que 50% e o0 numero
de geragcbes completas equivalente foi igual a 4,89. O valor do coeficiente
endogamico (F) foi de 0,32% e o coeficiente de parentesco obtido foi de 3,1%. O
intervalo de geracéo foi de 5,75 anos. Os resultados dos parametros com base na
probabilidade de origem do gene: numero de fundadores (Nf), nimero efetivo de
fundadores (fo), numero efetivo de ancestrais (f;) e numero efetivo de genomas
remanescentes (fg) foram: (Nf) > (fe) > (fa) > (fg). A razéo (fe)/ (fa) foi proxima de 1,
indicando que n&o houve gargalo genético, ja a razéo (fg)/ (fe) foi de 0,30 e mais
distante de 1, indica um processo rapido de deriva genética, pois quantifica a perda
de alelos fundadores entre geracdes. Enquanto que para os individuos Santa Inés,
Somalis e Morada Nova o coeficiente de parentesco médio (AR) foram de 5,17%,
498% e 4,98 e consanguinidade (F) foram de 1,81%, 0,78% e 0,78
respectivamente. O intervalo de geracfes (IEG) foi de 3,54, 3,40 e 4,08 anos e o
tamanho efetivo médio (N.) por geracdo foi de 30, 15 e 35 animais, sendo que o
numero efetivo de animais fundadores ( f.) de 29,54, 38,60 e 29,43 e de ancestrais (
f. ) foi igual a (17, 13 e 19 respectivamente). Dentre 0s ancestrais, apenas 7 Santa
Inés, 5 Somalis e 10 Morada Nova foram responsaveis por 50% da variabilidade
genética das populagbes, o que indica perda de genes de origem. Concluindo-se
gue na populacdo de ovinos da raca Santa Inés (ASCCO) a variabilidade genética
permitira a obtencdo de ganhos genéticos adequados nas caracteristicas de
importancia econdmica. Enquanto que nas populagcbes de conservacdo do
GENECOC observa-se baixa contribuicdo dos animais fundadores ao longo das
geracdes. Os valores do coeficiente de endogamia de Wright indicam subdivisdo da
populacdo em linhagens. Em geral, a consanguinidade e os valores médios do
coeficiente de parentesco foram baixos e a variabilidade genética foi considera alta.
Palavras Chave: Ancestrais. Consanguinidade. Conservacdo. Depresséo
endogamica. Diversidade. Endogamia. Genética de Populacdes.



ABSTRACT

The wooless sheep breeds are part of the genetic heritage of Brazil, formed by
animals highly adapted to semi-arid Northeast and high capacity of production of
meat and skin. However it is of recent formation breeds, still few breeding programs,
and consequently lacking in studies of population structure, genetic variability,
inbreeding and degree of conservation. Therefore this study had two objectives: 1) to
analyze the genetic variability of Santa Ines in Brazil based on pedigree information
using animal records Santa Ines, from the Goat Breeders of Sergipana Association
and Sheep (ASCCO) created in Northeast of Brazil and 2) evaluate the genetic
structure and genetic variability conservation nucleus of Embrapa goats and sheep,
located in Sobral, northern region of the state of Ceara, compiled by Management
System for Livestock, part of the within the Breeding Program of Goats and sheep -
GENECOC®. Santa Inés breed pedigree file (ASCCO) contained 29080 animals and
genealogical data files belonging to GENECOC 904 individuals Santa Ines, 972
individuals of Somalis breed and 1372 individuals of Morada Nova breed. For the first
analysis of animal Santa Inés the average pedigree integrity in the last four
generations was greater than 50% and the number of full generations equivalent was
equal to 4.89. The value of endogamic coefficient (F) was 0.32% and the obtained
relationship coefficient was 3.1%. The generation interval was 5.75 years. For the
results of the parameters based on the probability of gene origin: number of founders
(Ny), effective number of founders (fe), effective number of ancestors (f,) and effective
number of remaining genomes (fg): (N7)> (fe)> (fa)> (fg). The ratio (fy) / (fa) was close
to 1, indicating no genetic bottleneck, as the ratio (fg) / (fc) was 0.30 and more distant
from 1, indicating a rapid process of genetic drift, it quantifies the loss of founder
alleles between generations. While for individuals Santa Inés, Morada Nova Somalis
and the average relatedness coefficient (AR) were 5.17%, 4.98% and 4.98% and
inbreeding (F) were 1.81%, 0.78 and 0.78% respectively. The generation interval
(IEG) was 3.54, 3.40 and 4.08 years and the mean effective size (Ne) per generation
was 30, 15 and 35 animals, with the effective number of founder animals (fe) of
29.54, 38.60 and 29.43 and ancestors (f,) is equal to (17, 13 and 19 respectively).
Among the ancestors, only 7 Santa Ines, 5 Somalis and 10 Morada Nova accounted
for 50% of the genetic variability of populations, indicating loss of original genes.
Concluding that the population of sheep Santa Inés (ASCCO) genetic variability will
allow obtaining appropriate genetic gains in traits of economic importance. While in
GENECOC conservation populations observed low contribution of animal founders
over the generations. The values of Wright's inbreeding coefficient indicates
subdivision of the population lineages. In general, inbreeding and the mean values of
inbreeding coefficient were low and the genetic variability considered high.

Keywords: Ancestors. Consanguinity. Conservation. Inbreeding depression.
Diversity. Inbreeding. Population genetics.



LISTA DE FIGURAS

Figura 1. GeragOes equivalentes conhecidas de acordo com o0 ano de nascimentos
de aniMaiS SANTA INES. ......coiiiiiiiiiie e e e e 41

Figura 2: Variacdo dos coeficientes médios de endogamia (F) da populacdo em %
entre 0S an0S 2003 € 201 1. ..o 44

Figura 3: Estrutura do pedigree da raca Santa Inés com percentual de pais, avos,
bisavds e tetravis CONNECIAOS. .........ccuuiiiiiiiiiie e 63

Figura 4: Estrutura do pedigree da raca Somalis com percentual de pais, avos,
bisavis e tetravis CONNECIAOS. .........iuuiiiiiiiiiie e 64

Figura 5: Estrutura do pedigree da ragca Morada Nova com percentual de pais, avos,
bisavis e tetravis CONNECIAOS. .......ocoviiiiiiiiiiiieieeeeeeeeeeeeee ettt eeeeeees 65

Figura 6: Variacdo do tamanho efetivo por intervalo de geracdo das racas Santa
INés, SomalisS € MOrada NOVA...........uuuiiiiiiie it 75


file:///C:\Users\Camila\Documents\Embrapa\vers�o%20defesa%20camila%20tino.doc%23_Toc446886059
file:///C:\Users\Camila\Documents\Embrapa\vers�o%20defesa%20camila%20tino.doc%23_Toc446886059
file:///C:\Users\Camila\Documents\Embrapa\vers�o%20defesa%20camila%20tino.doc%23_Toc446886060
file:///C:\Users\Camila\Documents\Embrapa\vers�o%20defesa%20camila%20tino.doc%23_Toc446886060
file:///C:\Users\Camila\Documents\Embrapa\vers�o%20defesa%20camila%20tino.doc%23_Toc446886061
file:///C:\Users\Camila\Documents\Embrapa\vers�o%20defesa%20camila%20tino.doc%23_Toc446886061

LISTA DE TABELAS
Tabela 1: Frequéncia de animais endogamicos de acordo com niveis de F da
[oZe] o U] F=Tod=To N =Tq o (o]0 =1y ] o= VPP 43

Tabela 2: Numero de animais endogamicos, coeficiente de endogamia (F) médio
dos animais endogamicos por geracao do pedigree de ovinos da raca Santa Inés. 44

Tabela 3: Intervalo de geracdo para as quatro passagens gaméticas e intervalo de
geracdo médio em anos, considerando a populacao total de ovinos. ....................... 45

Tabela 4: Intervalo de geracdo médio em anos considerando a populacédo total de
(01 0 S 46

Tabela 5: Parametros baseados na probabilidade de origem do gene..................... 47

Tabela 6: Intervalo de geracdo para as quatro passagens gameticas e intervalo de
geracdo médio em anos, considerando as populacfes de ovinos. ........ccccceeeevenneee. 66

Tabela 7. Parametros populacionais dos rebanhos Santa Inés, Somalis e Morada
[N [0) V- VPR RRPRPR 68

Tabela 8: Relagcdo dos 10 ancestrais de maior contribuicdo nos rebanhos Santa
INES, SOMAlIS € MOTrAUA NOVA. .....ccoevviiiiieie e e et e e et e e e e e e e eaa e 69

Tabela 9: Média do indice de conservacdo genética nas racas Santa Inés, Somalis,
1Y/ Le] =T F= T A\ Ko AV TR RT R SUPPPPPPRRPR 71

Tabela 10: Valores de consanguinidade (F ) e coeficiente de parentesco médio (AR)
dos rebanhos Santa Inés, Somalis e Morada Nova por numero de geracdes
(o70] 0] 0 T=Tod [0 F= LS ST PP P PP PP PPPPPPPR 72

Tabela 11: Numero médio de geragdes tracadas, incremento da consanguinidade
(F) e numero efetivo (Ne ), para cada tipo de geracdo considerada. ............ccccceueee.. 73

Tabela 12: As estatisticas F de Wright para as populacdes Santa Inés, Somalis e
(Lo = To £= W\ Ko AV TSP PP PP PPPPPPPPRPPPN 75



LISTA DE ABREVIATURAS

AR: Coeficiente de parentesco

ECG: Geracdes equivalentes completas
F: Coeficiente de endogamia

AF: Consanguinidade

fe: Numero efetivo de fundadores

fa: Numero efetivo de ancestrais

fg: Nimero de genomas remanescentes
ICG: indice de conservag&o genética
IEG: Intervalo entre geracoes

N¢: Numero de fundadores

Ne: Tamanho efetivo



SUMARIO

CAPITULO 1 — CONSIDERAGOES GERAIS ..ottt 12
LINTRODUGAO .....coe ettt ettt ettt et e et et et et et et et et e eee e e e 12
2 REVISAO DE LITERATURA ...ttt ettt ettt ae e 14

2.1 RACAS OVINAS DESLANADAS ...ttt 14
2.2 ESTRUTURA POPULACIONAL ..ot it ettt ettt et 15
2.3 PARAMENTROS PARA AVALIACAO DA VARIABILIDADE GENETICA E
NIVEIS DE ENDOGAMIA ...ttt ettt ettt et ee et e e eeeeneen s 16
2.4 INTEGRIDADE O PEDIGREE .....ooutteeee ettt 19
2.5 INTERVALO DE GERAGOES.......co oottt ennanns 20
2.6 COEFICIENTE DE ENDOGAMIA ..ottt eee e 21
2.7 INDICE DE FIXACAO OU ESTATISTICAF ..ot 23
2.8 INDICE DE CONSERVACAO GENETICA (ICG) .cvovieereeeeeeeeee e 24
2.9 COEFICIENTE DE PARENTESCO ....ooiteeeee ettt 25
2.20 TAMANHO EFETIVO ..ottt ettt ettt een e, 26
REFERENCIAS ..ottt ettt e e et e ettt e et e et e et e et e et e et e eee et e eeeeas 28

CAPITULO 2 - ANALISE DE PEDIGREE PARA DETERMINACAO DA

VARIABILIDADE GENETICA EM OVINOS SANTA INES ..o oot 34
RESUMO ettt ettt et e e ettt e ettt et e et e et e e et e et et e et e et et e et e e e eeneneeeeenns 34
BB ST RACT .ottt e ettt e ettt e et et e et e et e ettt et e et 35
L INTRODUGAO ...ttt ettt ettt et st e e st sa e et e eeeeeaen e 36
2 MATERIAIS E METODOS ..ottt e e ee e e 37

2.1 PARAMETROS BASEADOS NA PROBABILIDADE DA ORIGEM DO GENE.
............................................................................................................................... 38
3 RESULTADOS E DISCUSSOES ... .o oottt ettt ee et ae e 41
3.1 INTEGRIDADE DO PEDIGREE .......oooeeet ettt ettt 41
3.2 NUMERO EQUIVALENTE DE GERACOES CONHECIDAS .......cccceeueun... 41
3.3 PARAMETROS POPULACIONAIS RELACIONADOS COM COEFICIENTE
DE ENDOGAMIA ...ttt et e et et e et et e e et et e e e et en e e e et eneeeeanes 42
3.4 INTERVALO DE GERAGOES........ooioiieceeeeeeeee et 45
3.5 NUMERO EFETIVO DE FUNDADORES ......ooteee ettt 46
3.6 NUMERO EFETIVO DE ANCESTRAIS E RAZAO ENTRE O NUMERO
EFETIVO DE FUNDADORES E O NUMERO EFETIVO DE ANCESTRAIS ..... 47
4 CONCLUSOES ...ttt ettt ettt ettt ettt e et et eeeae e 49
REFERENCIAS ..ottt ettt ettt ettt e et et et e et et e et e et et e e naeeereeenans 50

CAPITULO 3 - ANALISE DE PEDIGREE E VARIABILIDADE GENETICA DO
NUCLEO DE CONSERVACAO DE RACAS OVINAS NO NORDESTE DO BRASIL

...................................................................................................................................... 52
RESUMO .. 52
ABSTRACT ... 53
LINTRODUGAOD ... 54

2 MATERIAL E METODOS ...ttt e, 56



2.1 NUMERO EFETIVO DE FUNDADORES (f) E NUMERO EFETIVO DE

F N[O =S VNS 7 TR 56
2.2 ESTRUTURA DO PEDIGREE ... itit ettt 57
2.3 CONSANGUINIDADE (AF ) oottt ettt 57
2.4 INDICE DE CONSERVACAO GENETICA (ICG) w.coviveeeeeeeeeeee e 58
2.5 COEFICIENTE DE PARENTESCO MEDIO (AR) ...oooviiieeeeeeeee e 58
2.6 TAMANHO EFETIVO (N ) vieieieeee ettt en s 59
2.7 INDICE DE FIXACAO OU ESTATISTICA F .ot 60
2.8 INTERVALO ENTRE GERAGOES ......ciiiee e 60
3 RESULTADOS E DISCUSSAD ..ottt ettt eesen e 62
3.1 ESTRUTURA DO PEDIGREE ......ooutteeee ettt ettt 62
3.2 INTERVALO DE GERAGOES.......co oottt en s 66
3.3 INDICE DE CONSERVACAQO GENETICA (ICG) ...ccviveeereveveeeeeeeereeeeeanns 70
3.4 COEFICIENTE CONSANGUINIDADE (F) E DE PARENTESCO MEDIO (AR)
............................................................................................................................... 71
4 CONCLUSOES . ...ttt ettt ettt ettt e e e 77



12

CAPITULO 1 — CONSIDERACOES GERAIS

1 INTRODUCAO

O Brasil segundo os dados divulgados pelo Instituto Brasileiro de Geografia e
Estatistica (IBGE, 2014) possui um efetivo de 17,291 milh6es de cabecas de ovinos
em seu rebanho, colocando o pais na 18° posicdao no cenario mundial. O consumo
individual de carne ovina no Brasil gira entre 0,7 e 1,5 kg por habitante por ano
sendo atualmente, um mercado demandante. Essa producdo de carne é uma
atividade que vem se desenvolvendo gradativamente no pais, sendo que no ano
2012 sofreu com uma variagdo negativa causada principalmente por fatores
relacionados ao clima, passando por uma grande seca nesse periodo (AGENCIA
BRASIL, 2013). O crescimento foi retomado em 2013, principalmente nas regides
Norte e Nordeste, estimuladas por diversos segmentos da cadeia produtiva. (IBGE,
2014).

A criacdo de ovinos tem alto potencial de oferecer proteina animal de
gualidade para as regides semiaridas do Brasil, onde a bovinocultura pode enfrentar
dificultadades pelas condi¢cBes climaticas e as exigéncias de tal espécie. Assim, as
racas ovinas deslanadas se destacam das demais devido a sua adaptacdo ao clima
e ao tipo de manejo oferecido naquelas localidades.

As racas Santa Inés, Somalis e Morada Nova apresentam grande potencial de
criagao no Brasil, sendo o rebanho da raga Santa Inés o maior do Brasil, enquanto a
raca Somalis apresenta baixa mortalidade e a raca Morada Nova apresenta
gualidade de boa habilidade materna e prolificidade. Todas essas caracteristicas
evidenciam que programas de melhoramento genético para estas racas sao
importantes profissionalizar a atividade e atender o mercado.

Programas de melhoramento de ovinos no Brasil ainda s&o inexistentes ou
pouco expressivos. A Embrapa Caprinos e Ovinos langou em 2013 o programa de
Melhoramento de Ovinos e Caprinos de Corte (GENECOC®). Por conta de sua curta
existéncia, informacdes essenciais para a execugdo e manutencdo dos processos
de selecdo e planejamento de acasalamentos como estimativas de variabilidade

genética e niveis de endogamia séo pouco conhecidos.
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Os programas de melhoramento tém por objetivo maximizar o ganho genético
para as caracteristicas de importancia econémica de forma que individuos de maior
valor genético estejam rapidamente disponiveis para o mercado. Entretanto, a busca
pela maximizacdo do ganho, pode levar a rapidos incrementos no coeficiente de
endogamia da populacdo com consequente diminuicdo de variabilidade genética e
dos ganhos genéticos com o passar das geracdes. Além disso, o crescimento da
endogamia sem controle pode levar ao aparecimento do efeito de depressao
endogamica, diminuindo o vigor dos individuos e tornando-os menos aptos ao
sistema de producéo de carne ovina.

A perda de variabilidade genética também € um importante parametro sob o
ponto de vista de conservacédo de racas/populacdes, uma vez que se a raga nao
mantém niveis minimos de variabilidade genética ela tende a desaparecer, sendo
inapropriado sob o ponto de vista da manutencdo de bancos de germoplasma e a
utilizacdo futura desse material genético em cruzamentos com outras ragas para
exploracdo de complementariedade e heterose nas unidades produtoras.

Portanto, estudos das populacdes de melhoramento da raca Santa Inés no
Nordeste do Brasil por meio de seus pedigrees tém potencial de serem Uteis, uma
vez que podem fornecer informagdes sobre a variabilidade genética e niveis de
endogamia das popula¢des, fornecendo subsidios para a definicdo de estratégias de
selecdo e a utilizacdo racional de reprodutores, a fim de manter a variabilidade
genética em niveis altos o suficiente para a producdo de ganhos genéticos
adequados para caracteristicas produtivas e reprodutivas de importancia econdmica
dessaraca.

Neste sentido, este trabalho teve como objetivos:

1. Analisar a variabilidade genética de uma populacdo de animais de comercias
daraca Santa Inés com base em informacdes de pedigree.
2. Analisar a variabilidade genética de trés rebanhos de conservacao das racas

Santa Inés, Somalis e Morada Nova com base em informagdes de pedigree.
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2 REVISAO DE LITERATURA

2.1 RACAS OVINAS DESLANADAS

Ao contréario do que vem acontecendo na maioria dos paises, a criacdo de
ovinos no Brasil, tem atraido investidores e expandiu, tanto em quantidade quanto,
em qualidade, desde o inicio da década de 2000 (RAINERI et al., 2015). O mercado
impulsionado pelo aumento do poder aquisitivo da populacdo permitiu uma
expansao no rebanho em quase 24%, no periodo entre 2002 e 2011, atingindo 17,29
milhdes de cabecas no ano de 2013, e mantendo ainda perspectivas de crescimento
(IBGE, 2014).

A criagdo de ovinos tem ampla distribuicdo geografica no territorio brasileiro,
porém concentradas em grande numero no estado do Rio Grande do Sul e na regido
Nordeste. E na regido nordeste, em areas semiaridas tropicais, que a produgéo de
pequenos ruminantes vem se destacando apesar da baixa capacidade de
investimento e alta exploracdo de racas adaptadas ao clima tropical, que
apresentam alta rusticidade e produzem carne e peles (JUCA et al., 2014).

Neste contexto a raca Santa Inés é apontada como uma alternativa
promissora para programas de melhoramento genético visando o aumento da
producéo de cordeiros para abate. Segundo (Madruga et al., 2005), essa raca possui
boa capacidade adaptativa, rusticidade e eficiéncia reprodutiva, assim como, baixa
susceptibilidade a endo e a ectoparasitos, exercendo importante papel na producéo
de proteina em areas de clima seco, como o semiarido do nordeste do Brasil. Em
1990 a Embrapa Caprinos e Ovinos, localizada em Sobral/CE deu inicio ao primeiro
trabalho efetivo de melhoramento da raga Santa Inés, entretanto o projeto foi
encerrado em 1995, por falta de criadores e associagcdes organizadas (MORAIS
2000).

A raca Somalis Brasileira segundo Silva et al. (1986) possui pelagem branca,
sem |14, com cabeca e pescoco pretos e aptiddo para producdo de carne e pele.
Atualmente, os rebanhos desta raca encontram-se distribuidos nos Estados

nordestinos, em nucleos fechados, pertencentes a instituicbes de pesquisa ou a
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criadores de elite, e disponibilizados para venda em feiras e em exposicdes
agropecudrias (SILVA; LOBO, 2006).

E bastante adaptada ao cenario nordestino, e caracterizada por acumular
reserva de gordura na garupa durante a época de alimentacdo abundante, para ser
utiizado como estratégia energética na época de escassez de forragem. Esses
animais, além de adaptados, apresentam menor exigéncia nutricional quando
comparados com os animais exoticos, permitindo menor custo de producédo (ALVES
et al., 2009). Porém, o conhecimento sobre a estrutura populacional dessa raca é
escasso na literatura.

A ragca Morada Nova teve a sua origem no Nordeste do Brasil, sendo uma das
principais racas nativas de ovinos deslanados (CUNHA et al, 2008), e explorada
para producdo de carne e pele com excelente aceitacdo no mercado, além de
apresentar elevadas taxas de prolificidade mesmo sob condicbes menos favoraveis
(FACO et al., 2008). Apesar da grande importancia econdémica social e cultural para
regido Nordeste, a raca Morada Nova ainda ndo tem sua estrutura populacional
totalmente conhecida o que pode contribuir para perda da variabilidade genética e

modificacdes na estrutura da populacéo.

2.2 ESTRUTURA POPULACIONAL

A estrutura de uma populacdo pode ser definida pela frequéncia dos alelos
gue compdem os diferentes gendtipos dos diferentes individuos que a integram
(CRUZ, 2005). O conhecimento dessa estrutura é indispensavel, pois fornece as
bases para a compreensao de como se processa a evolugcdo dessa populacéo.

A estrutura de uma populacéo € determinada pela frequéncia dos genes que
a compdem que por sua vez é afetada por forcas sistematicas (migracdo, mutacao e
selecdo) e dispersivas (deriva genética e amostragem) (CRUZ, 2005). A forma e
intensidade como essas forgcas atuam dependem basicamente da quantidade de
animais fundadores, sua diversidade genética e forma como esses animais sao
usados para reproducéo ao longo das geracoes.

Alguns fatores podem promover a fragmentacdo de uma populacdo, como o

isolamento geografico ou o uso de determinados animais de maneira mais intensa e,
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tais fatores atuam na fixacao ou até mesmo na perda de certos alelos. Em pequenas
populacdes mesmo havendo acasalamentos ao acaso ocorrerd o favorecimento de
determinados gendétipos (LAAT, 2001).

Nos ultimos anos, devido a pouca valorizagdo das racas nativas, vem
ocorrendo uma mudanca rapida na composicao racial da populacdo caprinas e
ovinas brasileiras, consequéncia da expressiva introducdo de racas exoéticas
utilizadas intensivamente em cruzamentos (FIGUEIREDO, 1988).

O conhecimento da variabilidade genética entre e dentro de populacfes tem
recebido crescente atencdo nos ultimos anos. Portanto, € imprescindivel conhecer
os diferentes fatores que interferem potencialmente na estrutura das populacgdes,

principalmente quando esta faz parte do patriménio genético de uma dada regido.

2.3 PARAMENTROS PARA AVALIACAO DA VARIABILIDADE GENETICA E
NIVEIS DE ENDOGAMIA

Para determinar estratégias adequadas ao melhoramento é fundamental
estabelecimento de parametros para caracteristicas de crescimento nas diferentes
idades, como as herdabilidades e as correlacfes genéticas entre elas (BEHZADI et
al., 2007). Nesse contexto, o melhoramento genético deve se valer de um conjunto
de processos de selecdo e direcionamento de acasalamento com o intuito de
aumentar a frequéncia de alelos especifico ou de combinagdes genéticas desejaveis
em uma populacéo, e assim aperfeicoar a capacidade produtiva dos animais. Utiliza-
se para tal objetivo, duas ferramentas basicas: selecdo de progenitores e 0s
métodos de acasalamento (FACO; VILELLA, 2005).

O conhecimento gerado por essas informacgdes € de vital importancia para os
programas de melhoramento, pois permite a predicdo do progresso genético, além
de ser necessario para estimacdo de valores genéticos, para combinagdo de
caracteristicas em indices de selecao e para a otimizacdo de esquema de selecao.
(FIGUEIREDO, 2008).

Contudo o aumento dos niveis de endogamia pode comprometer a
variabilidade genética e consequentemente os ganhos genéticos dos programas. O

aumento desses niveis produz um fenémeno chamado depressdo endogamica que
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se manifesta pela diminuicdo geral do desempenho médio dos individuos
consanguineos, devido ao estado de homozigose de muitos genes que tem um
pequeno efeito negativo sobre os caracteres quantitativos (SWALVE, 2000; DARIO e
BUFANO, 2003).

Segundo Boichard et al. (1997), um dos caminhos para descrever a
variabilidade genética e sua evolucado no tempo € a analise de informac¢des contidas
nos pedigrees dos animais. Sendo assim, a andlise genealdgica das populacdes
ovinas se faz necessaria para que néo perca a variabilidade destas com a selecéo
ao longo das geragdes. De acordo com Malhado et al (2009) as andlises
genealdgicas sao consideradas fundamentais para os estudos populacionais, uma
vez que proporcionam vantagem econdémica quando comparadas com os custos dos
estudos com marcadores moleculares.

A manutencdo da diversidade genética é fundamental para a sobrevivéncia
das populagdes, quanto maior a diversidade maior também sera a chance de se
obter individuos adaptados aos diferentes sistemas de producdo e ambientes em um
curto espaco de tempo (DELGADO et al., 2001; DOSSA et al., 2007).

De acordo com a literatura, um alelo de um gene de qualquer loco
autossomico de um animal escolhido aleatoriamente corresponde a uma
probabilidade de 50% de ser de origem paterna ou materna e uma probabilidade de
25% de ter sido originado de qualquer um dos quatro possiveis avos (BOICHARD et
al.,, 1997). Esta regra aplicada ao pedigree completo fornece a probabilidade de que
0 gene seja oriundo de qualquer um de seus fundadores sendo eles ancestrais com
pais desconhecidos.

O numero de animais fundadores esta diretamente ligado com a variabilidade
genética de uma populacdo e a preservacdo da diversidade genética entre os
fundadores pode ser medida pelo balan¢o das contribuicbes desse fundador (LACY,
1989). Esta estimativa pode ser realizada através do numero efetivo de fundadores
(fe), ou seja, o numero de fundadores que contribui para produzir a mesma
variabilidade genética esperada na populacédo em estudo.

Quando cada um dos fundadores apresenta a mesma contribuicdo esperada,
o fe passa a ser igual ao numero real de fundadores. Em qualquer outra situacéo, o

fe € menor que o numero real de fundadores. Teoricamente, quanto maior o fe, maior
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sera a variabilidade genética da populacdo (BARROS, 2009). A grande diferenca
entre o numero total de fundadores e o numero efetivo fundadores € um indicador de
perda de variabilidade genética (GOYACHE et al., 2003).

A instalacdo de uma populagdo por um namero pequeno de fundadores tem
como principal resultado a reducao do tamanho efetivo, da variacdo genética dentro
da populacéao, elevacdo da homozigose e, consequentemente, perdas de alelos pela
oscilacdo genética, evento conhecido como gargalo genético (CARNEIRO et al.,
2007).

Denomina-se gargalo genético a reducdo drastica no nimero de individuos de
uma geracao para outra, mesmo que, posteriormente, o tamanho original da
populacdo seja restabelecido. Devido a ocorréncia do efeito gargalo, alelos
presentes em baixa frequéncia podem ser perdidos (BARROS, 2009). Dos niveis de
endogamia depende o sucesso do programa de melhoramento, que, com o passar
dos anos, pode causar alteracdes na estrutura populacional inicial e gerar mudancas
nas frequéncia génica e genotipicas. Pois essas alteracfes estruturais podem
proporcionar reducfes da diversidade genética e do numero de linhagens e de
genomas fundadores (FARIA et al., 2002). Assim, informa¢des sobre endogamia e
tamanho efetivo populacional sdo uteis no monitoramento da variabilidade genética
a longo prazo (BOICHARD et al., 1997).

O conhecimento dos parametros genéticos populacionais deve servir como
elemento norteador de acdes futuras nos programas de melhoramento genético
(MALHADO et al.,, 2008). No entanto, para que o célculo dos parametros
populacionais seja 0 mais acurado possivel, maior deve ser o nimero de ancestrais
considerados, ou seja, maior deve ser a integridade do pedigree (GOYACHE et al.,
2003).

A implementacdo de programas de melhoramento genético, associada ao
emprego de modernas tecnologias reprodutivas, tem favorecido a utilizagéo intensa
de poucos reprodutores e, consequentemente, o desequilibrio entre as contribuicdes
genéticas dos ancestrais ao longo das geracbes (GUTIERREZ e GOYACHE, 2005;
FARIA et al., 2010).

Segundo Vozzi et al. (2006) o uso de parametros com base na probabilidade

de origem do gene para verificar a variabilidade genética de uma populacédo é
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eficiente no sentido de controlar a variabilidade genética afim de evitar a perdas
futuras de alelos que controlam caracteristicas economicamente importantes.

O numero efetivo de ancestrais (f;) também € outro indicador que representa
0 numero minimo de animais (fundadores ou n&o) necessario para explicar a
diversidade genética total da populacdo estudada. Esse parametro complementa a
informacéo oferecida pelo niumero efetivo de fundadores, uma vez que considera as
perdas de variabilidade genética produzidas pelo uso desbalanceado de individuos
para reproducdo, causadas pelo “gargalo genético” (GUTIERREZ e GOYACHE,
2005).

Quanto maior a distancia entre f, e f,, menor € a participacdo dos animais
fundadores na populacédo ao longo das geragdes. O ideal é que o numero efetivo de
animais fundadores seja igual ao numero efetivo de animais ancestrais, ou que a
diferenca entre eles seja sempre a menor possivel (ALBUQUERQUE, 2010).

Em estudo sobre a estrutura populacional de ovinos da ragca Merino, Azor et
al. (2008) verificaram que o numero efetivo de fundadores e o nimero efetivo de
ancestrais foram apenas 35,0% e 73,4% do numero total de fundadores e de
ancestrais, respectivamente. Em trabalho semelhante com ovinos da raga Morada
Nova, Rodrigues et al. (2009) observaram que o numero efetivo de fundadores (20)
foi bem abaixo do nimero total de animais pertencentes a populacao fundadora.

Nas situacdes em que o numero efetivo de fundadores for muito baixo em
relacdo a populacdo fundadora, maior a necessidade de monitoramento e controle
da endogamia do rebanho (MARCONDES et al., 2010).

2.4 INTEGRIDADE O PEDIGREE

A integridade das informacdes dos livros genealdgicos depende da
guantidade de descendentes presentes no pedigree, sendo de grande importancia,
uma vez que fornece as porcentagens de pais, avés, bisavos e demais ancestrais,
dos antepassados conhecidos ao longo das geragdes, por meio das vias paternas e
maternas (NAVARRO, 2008).

Numa dada populacdo fechada, as perdas da variabilidade genética se

acumulam por geracdo. A existéncia de sucessivas geracdes e 0 conhecimento
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genealdgico desigual pelas vias paterna e materna dificulta a designacdo de
individuos as suas respectivas geracdes. Isso afeta os parametros genealdgicos
medidos ja que os mesmos estdo intimamente ligados a qualidade das informacdes
contidas nos pedigrees (BOICHARD et al., 1997).

O conhecimento de um maior numero de geracfes é importante porque todos
0s parametros estimados sdo consequéncia da integridade do pedigree, sendo que,
guanto mais completo for o pedigree, mais precisas e confiaveis serdo as
estimativas. O numero de geracdes pode ser estimado através de trés parametros, o
nimero maximo de geracfes, o numero de geragdes completas e o nimero de
geracdes equivalentes para cada animal. O nimero de gera¢cGes completas pode ser
definido como o nimero de gera¢fes que separam o individuo da ascendéncia mais
distante em que os dois progenitores sao conhecidos (BARROS et al., 2011).

O numero méaximo de geracdes € o numero de geragdes que separam O
individuo do seu ancestral mais distante (MALHADO et al, 2010). O nimero maximo
de geracdes nao fornece qualquer informacdo viavel sobre lacunas no pedigree.
Uma boa maneira de descrever a qualidade de um pedigree € o niumero equivalente
de geragcbes (BAUMUNG e SOLKNER, 2003).

O numero de geracGes equivalentes mede a profundidade do pedigree,
considerando uma situacdo na qual ndo ocorreria sobreposicdo de geracdes
(GOYACHE et al.,, 2010), obtido pelo somatério dos termos (1/2)" de todos os
ancestrais conhecidos, em que n é o numero de geracdes que separa o individuo de
cada ancestral conhecido (BARROS et al., 2011).

2.5 INTERVALO DE GERACOES (IEG)

Além dos parametros referentes ao numero de geracdes, também € possivel
calcular o intervalo entre as geracdes. O intervalo de geracdo expressa a média de
idade dos pais, quando nascem os descendentes destinados a se tornarem pais na
proxima geracdo. O intervalo de geracdo pode ser obtido considerando as quatro
passagens gameéticas: pai-filho, pai-filha, mae-filho e mae-filha (CARNEIRO et al.,
2010).
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A otimizacdo do intervalo de geracdo € de fundamental importancia em
programas de melhoramento genético, pois intervalos muito grandes diminuem o
ganho genético anual quanto as caracteristicas selecionadas, o que leva ao menor
retorno econdémico do programa (FARIA et al., 2001). Entretanto, para aumento nos
ganhos genéticos, sdo necessarios, além da reducdo do intervalo de geracao, o0 uso
de reprodutores avaliados e o controle dos acasalamentos de animais aparentados
(MALHADO et al., 2008).

A utilizagdo de machos jovens avaliados em programas de melhoramento é
uma ferramenta para a reducé&o do intervalo de geragdo, principalmente, dos
intervalos pai-filho e pai-filna (MALHADO et al., 2008).

J4 em programas de conservacdo genética, como 0 numero de animais
disponiveis € baixo, procura-se estender pelo maior tempo possivel a permanéncia e
uso de animais na reproducéo, visando com isso a maxima exploracdo do seu
potencial genético. Nesse tipo de situacéao, intervalos de geragc6es mais longos séo
esperados ja que quanto maior tempo de permanéncia de um determinado
reprodutor no rebanho, maior sera a sua contribuicdo genética para a populacao,
sendo essa, portanto, uma das principais metas em programas de conservacao.

Estudando trés ndcleos de criagdo da raga caprina Murciana-Granadina
LEON et al. (2005) observaram que animais pertencentes ao nucleo Almeria
apresentavam IEG de 4,04 anos, valor bem elevado quando comparado os nucleos
de Granada e Cordoba, que foram de 2,55 e 2,50, respectivamente. Tal valor foi

atribuido a permanéncia ativa de alguns animais por mais de 10 anos no nucleo.

2.6 COEFICIENTE DE ENDOGAMIA (AF)

A endogamia é dada pelo acasalamento de individuos cujo parentesco entre
eles é maior do que o grau médio de relacionamento existente na populacéo (LUSH,
1945). Sendo capaz de modificar as frequéncias dos genétipos de uma populagao
sem provocar alteragdes nas frequéncias dos genes.

O grau de endogamia de um individuo é descrito pelo coeficiente de
endogamia (F) que foi definido por Falconer (1987) como a probabilidade de dois

alelos em qualquer loco de um individuo serem idénticos por descendéncia. A
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consequéncia genética do aumento da endogamia é o aumento da homozigoze
(FALCONER e MACKAY, 1996). E fundamental o conhecimento da taxa de
endogamia dos individuos no decorrer das geracOes, pois possibilita o
desenvolvimento de estratégias para 0 manejo adequado dos reprodutores, visando
minimizar os efeitos da depressdo endogamica no desempenho do animal.

Em pequenas populacbes fechadas, mesmo com acasalamento aleatério, a
consanguinidade aumenta a cada geragcdo uma vez que 0s reprodutores possuem
ascendentes comuns (GAMA, 2002). Como forma de minimizar as perdas de
variabilidade, cada reprodutor e cada matriz devera ser substituida por seu filho e
sua filha, respectivamente, o que garante que o nimero de descendentes seja ao
menos igual ao nimero de fundadores (BODO, 1990).

O célculo do coeficiente de endogamia (também conhecido com coeficiente
de consanguinidade) é importante em estudos de estrutura populacional, porque sua
estimativa permite avaliar o grau de variabilidade genética na populagcado
considerada. Este parametro, associado ao numero efetivo (Ne) e intervalo de
geracOes permite avaliar a situacdo de risco ou grau de ameaca de uma raca
(FALCONER, 1987). Essa associagcao se faz necessaria ja que, segundo Goyache
et al. (2003), nenhuma ferramenta € util, por si s6, para caracterizar 0 status da
variabilidade genética de uma populacéo.

A falta de programas de acasalamento eficientes constitui-se em importante
fator no incremento das taxas de endogamia em rebanhos de producéo (SILVA et
al., 2001). Por outro lado, a intensificacdo do uso de métodos de avaliagcdo genética
gue identificam os animais geneticamente superiores de forma mais precisa, e de
biotécnicas reprodutivas que difundem o material genético superior mais
rapidamente, tém contribuido para que os programas de melhoramento ndo apenas
acelerem o progresso genético, mas também promovam o aumento da endogamia
(CARVALHEIRO e PIMENTEL, 2004). Isso ocorre porque os métodos atuais de
avaliagcao, ao utilizarem informacdes de pedigree, induzem a selecdo mais frequente
de parentes, uma vez que animais aparentados tém valores genéticos similares
(QUEIROZ et al., 2000).

Como principais efeitos genéticos negativos estdo a perda parcial do ganho

genético obtido por selecdo e reducdo do valor fenotipico médio, evidenciado,
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principalmente, pelos caracteres relacionados a capacidade reprodutiva ou eficiéncia
fisiol6gica, sobrevivéncia e vigor dos animais, fenébmeno conhecido por depressao
endogamica (BREDA et al., 2004).

2.7 INDICE DE FIXACAO OU ESTATISTICA F

Outros parametros também podem servir como indicativo da endogamia. As
estatisticas de F de Wright sdo calculadas mediante trés parametros, Fit, Fis e Fst,
gue avaliam a estrutura genética assumindo a subdivisdo da populacdo estudada
em diversas subpopula¢des, que podem ser distinguidas de acordo com 0s aspectos
geograficos ou de rebanho (NAVARRO, 2008).

O Fit é o coeficiente médio de endogamia da populacdo e mede o desvio das
frequéncias genotipicas da populacdo em relacdo ao equilibrio de Hardy-Weinberg.
Esses desvios resultam de cruzamentos ndo ao acaso dentro da populagdo (CRUZ
et al 2011).

O Fis expressa o desvio da casualidade obtida nos acasalamentos atuais. Se
Fis>0, entdo a endogamia real ultrapassa o nivel esperado sob acasalamentos ao
acaso, implicando que os acasalamentos estdo acontecendo entre animais mais
aparentados que a média, consequentemente, a populacdo estara dividida em
subpopula¢cdes. Quando Fis<0, evita-se a endogamia ou predomina o acasalamento
entre subpopulacdes (CARNEIRO et al., 2009).

O Fst designa o coeficiente médio de endogamia esperado se os reprodutores
de cada periodo fossem acasalados aleatoriamente, ou seja, o Fst quantifica o grau
de divergéncia entre popula¢gdes. Quanto mais proximo de zero, os valores de Fst
indicam que as subpopulacdes apresentam frequéncias alélicas iguais (OLIVEIRA,
2007). Valores de Fst entre 0,05 - 0,15; 0,15 - 0,25 e acima de 0,25 indicam,
respectivamente, moderada, alta e muito alta diferenciacéo entre as subpopula¢des
(CARNEIRO et al., 2010).

Em populagbes de ovinos sob selegcdo, sdo comuns valores negativos de Fis
e baixos de Fst, indicando fluxo génico entre os rebanhos e, consequentemente,
pouca estruturacdo. Azor et al. (2008), estudando a raca Merino, verificaram valores
para Fit, Fst e Fis de 0,02736; 0,03548 e - 0,00842, respectivamente.
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Nas racas sob conservacdo, o fluxo de genes, geralmente, € limitado, visto
gue muitas subpopula¢des (rebanhos ou fazendas) sao fechadas; a inseminacao é
pouco utilizada e o incremento de reprodutores reduzido (CARNEIRO et al., 2010).
Em estudo com ovinos da ragca Morada Nova, Rodrigues et al. (2009) observaram
valor para Fst de 0,20031. A falta de programa de acasalamento eficiente constitui-
se em importante fator no incremento das taxas de endogamia em rebanhos de
producéo (SILVA et al., 2001).

2.8 INDICE DE CONSERVACAO GENETICA (ICG)

O indice de conservacdo genética (ICG) € um indice que estima o numero
efetivo médio de fundadores presente no pedigree de um determinado animal. Para
uso do ICG, séo considerados fundadores os animais existentes a partir do ponto
em que se tem conhecimento da genealogia do rebanho ou populagdo em estudo.
Portanto, o ICG leva em conta a contribuicdo dos animais fundadores ao longo de
geracoes.

Segundo Alderson (1992) como o objetivo de um programa de conservagao é
reter todos os alelos oriundos da populacdo base, o ideal seria que o individuo
recebesse igualmente as contribuicbes de todos os ancestrais fundadores da
populacdo. Nesse caso, na selecdo dos reprodutores, o indice indicara que animal
melhor mantera a variabilidade genética da raca.

Quando ndo se tem o conhecimento da maioria dos progenitores ocorrera
uma equivaléncia de conceitos entre ICG e F, o que, segundo Almeida (2007), nos
leva a considerar somente F como Unico parametro para descrever populacdes de
tamanho pequeno, principalmente as ndo genealdgicas.

O ICG quando usado isoladamente, é um parametro pouco informativo, uma
vez que seu valor representa apenas o numero de animais fundadores presentes no
pedigree do animal. No calculo do ICG o grau de parentesco entre esses animais
ndo é abordado, portanto os niveis de consanguinidade existente entre os individuos
nao séo considerados.

Este tipo de informacé&o € de grande importancia nos trabalhos que envolvem

gestdo de populagdes, uma vez que 0 objetivo principal é evitar a0 maximo a
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elevacdo dos niveis de consanguinidade, garantindo com isso a manutencdo da

variabilidade genética dentro da populacéo.

2.9 COEFICIENTE DE PARENTESCO (AR)

Outra medida importante é o coeficiente de parentesco médio, definido como
a probabilidade de que, dado um loco escolhido ao acaso, os alelos de dois
individuos sejam idénticos por origem, sendo esta medida relacionada com o
coeficiente de endogamia. Esse deve ser considerado na implantacdo de um
programa de melhoramento genético para o controle do nivel de endogamia geral da
populacédo. As populagdes que possuem altos indices de endogamia apresentam o0s
efeitos de depressdo endogamica para uma caracteristica (ANALLA et al., 1999);
(RZEWUSKA et al., 2005 ), enquanto que outras popula¢gdes podem nao demonstrar
este efeito (NEGUSSIE et al., 2002); (BARCZAK et al., 2009 ).

O coeficiente de parentesco constitui-se de uma das informagfes mais
importantes para medir a variabilidade genética e conhecer as consequéncias das
estratégias de acasalamentos utilizadas em uma populacdo (NAVARRO, 2008). O
direcionamento dos acasalamentos pode promover reducdo nos niveis de
endogamia e elevacdo do tamanho efetivo da populacédo (VALERA et al., 2005).

Por conta da abrangéncia desse parametro e das limitacdes apresentadas
pelo indice de conservacéo genética e pela consanguinidade, Gutierréz e Goyache
(2005) propuseram o0 seu uso na gestdo de populacbes ameacadas quando se
dispde de dados de pedigree, além dos parametros comumente utilizados. Pode ser
utii em programas de conservagcdo para prevenir aumentos da consanguinidade
dentro da populagdo (GOYACHE et al., 2003). A partir do conhecimento dos valores
de AR dos reprodutores dentro e entre rebanhos, é possivel determinar a
proximidade genética entre esses animais, 0 que € essencial na hora de determinar
o intercambio de reprodutores dentro dos rebanhos. Portanto, o AR pode ser usado
como medida da distancia genética entre rebanhos, pela comparagcdo entre os
coeficientes de parentesco médio de seus reprodutores.

Assim como o coeficiente de endogamia, 0 coeficiente de parentesco

apresenta relacdo direta com o aumento do numero de geragcdes conhecidas. O


http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0921448810001628#bib2
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melhor conhecimento e controle da genealogia com o passar das geracodes
possibilita o célculo mais acurado do coeficiente de endogamia e o coeficiente de
parentesco. De modo que os resultados dos mesmos tornam-se mais precisos e
aumenta a possibilidade de um ancestral importante aparecer diversas vezes no
pedigree (QUEIROZ et al., 2000).

2.10 TAMANHO EFETIVO

O tamanho efetivo (Ne¢) é definido como sendo o nimero de individuos de
ambos os sexos que estdo contribuindo geneticamente numa dada populacéo, isto
€, 0 numero efetivo representa a relagdo entre o numero de machos e fémeas que
estdo sendo usados na reproducdo numa dada populacdo. Esse conceito €
importante porque o numero de animais em idade reprodutiva em uma populagéo,
geralmente, é maior que o numero de animais que realmente contribuem
geneticamente para a proxima geracdo (CARNEIRO et al., 2010).

O Ne € um importante parametro que serve como indicativo da variabilidade
genética presente em uma populacdo com numero equivalente de animais néo
aparentados (CARVALHEIRO e PIMENTEL, 2004), constituindo-se em um
parametro chave na conservacdo genética de populacdes devido a sua relacéo
inversa com o0 aumento da endogamia, as perdas de variabilidade genética, a deriva
genética e suas possibilidades de adaptacdo as mudancas ambientais (BARROS,
2009; CARNEIRO et al., 2010).

Os resultados da selecao praticada em populagbes com pequenos Ne podem
ser influenciados pela oscilacdo genética, resultando em grandes variacbes nos
ganhos genéticos (CARNEIRO et al., 2007). A intensidade de sele¢céo e o tamanho
efetivo sdo fatores antagénicos, ou seja, quando se pratica alta intensidade de
selecdo, reduz-se o tamanho efetivo e, consequentemente, a diversidade genética
(CARVALHEIRO e PIMENTEL, 2004; MALHADO et al., 2008).

A intensidade de selegéo restringe o numero de animais a ser utilizado como
reprodutores, podendo fazer uso de animais aparentados, fator esse que deve ser
rigorosamente controlado devido ao possivel aumento na endogamia e consequente
reducdo na variabilidade genética (PEREIRA, 2012).
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Valores de Ne encontrados para ovelha Xalda por Gutierréz et al. (2009),
considerando as variancias familiares, foram de 7,3 animais em um pedigree

contendo 229 animais.
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CAPITULO 2 - ANALISE DE PEDIGREE PARA DETERMINACAO DA
VARIABILIDADE GENETICA EM OVINOS SANTA INES

RESUMO

A raca Santa Inés apresenta grande potencial de criacdo no pais e cada vez mais o
aumento da eficiéncia e da produtividade vem se tornando uma necessidade para a
ovinocultura. Entretanto o conhecimento sobre a estrutura populacional da raca
Santa Inés ainda € bastante limitado, assim como o conhecimento da variabilidade
genética populacional da raca. Portanto, é preciso monitorar o grau de endogamia
na populacdo, cujas consequéncias sdo a perda em variabilidade genética e queda
do desempenho fenotipico. Este trabalho teve como objetivo estudar a estrutura
populacional da ragca Santa Inés como forma de determinar a variabilidade genética
por meio de andlise de pedigree. Foram utilizados registros genealdgicos de 29080
animais provenientes da Associacao Sergipana de Criadores de Caprinos e Ovinos
(ASCCO) criados na Regido Nordeste do Brasil (Sergipe) e conta com a colaboragao
do Grupo de Melhoramento Animal da Faculdade de Zootecnia e Engenharia de
Alimentos da Universidade de Sao Paulo. A média da integridade do pedigree nas
ultimas quatro geracfes foi maior que 50% e o numero de geragbes completas
equivalente foi igual a 4,89. O valor do coeficiente endogamico (F) foi de 0,32% e o
coeficiente de parentesco obtido foi de 3,1%. O intervalo de geracao foi de 5,75
anos. Para os resultados dos parametros com base na probabilidade de origem do
gene: o numero de fundadores (NF) foi 2175, ja nimero efetivo de fundadores (f¢) foi
124,6, o nuamero efetivo de ancestrais (fa) foi de 86 e por fim o numero efetivo de
genomas remanescentes (fg) foi de 37,42, de forma que a relagéo foi de (NF) > (f¢) >
(fa) > (fg). A razéo (fe)/ (fa) foi proxima de 1, indicando que n&do houve gargalo
genético, ja a razao (fg)/ (fe) foi de 0,30 e mais distante de 1, indicando um processo
rapido de deriva genética. Conclui-se que nessa populacéo de ovinos da raca Santa
Inés a variabilidade genética permitird a obtencdo de ganhos genéticos adequados
nas caracteristicas de importancia econémica.

Palavras Chaves: Ancestrais. Diversidade. Endogamia. Genealogia. Genomas

remanescentes.
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ABSTRACT

The Santa Ines breed has great potential for creating in the country and increasingly
increasing efficiency and productivity is becoming a necessity for the industry.
However knowledge about the population structure of breed Santa Ines is still quite
limited, as well as knowledge of population genetic variability of the breed. Therefore
need to monitor the degree of inbreeding in the population, the consequences are the
loss of genetic variability and fall of phenotypic performance. This work aimed to
study the population structure of Santa Ines as a way to determine the genetic
variability through pedigree analysis. Genealogical records were used 29080 animals
from Sergipana of Goat and Sheep Breeders Association (ASCCO) created in the
Northeast of Brazil (Sergipe) and has the support of Animal Breeding Group of the
Faculty of Animal Science and Food Engineering, University of Sao Paulo. The
average pedigree integrity of the last four generations was greater than 50% and the
number of full generations equivalent was equal to 4.89. The value of endogamic
coefficient (F) was 0.32% and the obtained relationship coefficient was 3.1%. The
generation interval was 5.75 years. For the results of parameters based on the
probability of gene origin: The number of founders (NF) 2175 was already effective
number of founders (fe) was 124.6, the effective number of ancestors (fa) was 86
and order the actual number of remaining genomes (fg) was 37,42, so that the ratio
was (NF)> (f)> (fa)> (fg). The ratio (f) / (fa) was close to 1, indicating no genetic
bottleneck, as the ratio (fg) / (Fe) was 0.30 and more distant from 1, indicating a rapid
process of genetic drift. It concludes that this population of sheep of Santa Inés breed
genetic variability will allow obtaining appropriate genetic gain in traits of economic
importance.

Keywords: ancestors. Inbreeding depression. Inbreeding. Genealogy remaining

genomes.



36

1 INTRODUCAO

A ovinocultura oferece proteina animal de qualidade para as regifes
semiaridas do Brasil, onde a bovinocultura é dificultada pelas condi¢cfes climaticas e
as exigéncias das espécies. Assim, as racas ovinas deslanadas se sobressaem as
demais por sua adaptacéao ao clima e ao tipo de manejo oferecido em tais regides. A
raca Santa Inés apresenta grande potencial de criacdo no pais, pois possui o
rebanho mais numeroso registrado (IBGE, 2014).

No Brasil cada vez mais 0 aumento da eficiéncia e da produtividade vem se
tornando uma necessidade para o setor produtor de carne ovina, uma vez que a
procura por produtos dessa origem vem crescendo no decorrer dos anos.
Entretanto, o conhecimento sobre a estrutura populacional da raca Santa Inés ainda
€ bastante limitado.

A andlise genealdgica pode fornecer importantes informagdes a respeito da
histéria e estrutura genética das ragas, e ainda sobre a evolugcdo da variabilidade
demografica e genética da populacdo (GOYACHE et al.,, 2010). J& que todo
programa de melhoramento genético é dependente da manutencéo da variabilidade
genética populacional esse conhecimento pode ser utilizado como um elemento
norteador em ac¢des futuras (MALHADO et al., 2008).

No que se refere a descricdo da estrutura populacional, os parametros
baseados na probabilidade de origem do gene como o namero efetivo de fundadores
(fe), ancestrais (f.) e genomas remanescentes, apesar de simples, descrevem
precisamente a variabilidade genética a partir de um pequeno numero de geracdes
(VOZZI et al. 2006). Por outro lado, as informagdes sobre endogamia e tamanho
efetivo populacional sdo uteis no monitoramento da variabilidade genética a longo
prazo (BOICHARD et al., 1997).

Assim, diante do fato da raca Santa Inés constituir o grupo genético ovino
mais difundido, com o maior niumero de animais registrados (ARCO, 2008) e, o
conhecimento sobre sua estrutura populacional ser bastante limitado, , foi proposto
(SOUSA e MORAIS, 2000; LOBO, 2003) tém proposto o estabelecimento de um

programa de melhoramento genético especifico para a raca Santa Inés.
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O conhecimento a respeito dos seus parametros populacionais contribuira
para a definicdo das metas e estratégias a serem propostas para a raca. Desta
forma esse trabalho teve como objetivo estudar a estrutura populacional da raca
Santa Inés como forma de determinar a variabilidade genética por meio de andlise

de pedigree.

2 MATERIAIS E METODOS

Foram utilizados dados pertencentes a Associacdo Sergipana dos Criadores
de Caprinos e Ovinos (ASCCO) da raca Santa Inés. Os registros continham 4792
matrizes e 11575 nascimentos, identificados de forma a garantir as informacdes de
genealogia, pesos, sexo, tipo de parto (simples e gemelar), época (seca e chuva) e
ano de nascimento (2003 a 2011), além de fazenda de origem (45 propriedades).

As informacfes genealOgicas referentes a cada animal foram: raca,
identificagcdo do animal, pai, méae, data de nascimento, sexo e rebanho. E as
analises para consisténcia de dados foram realizadas utilizando o software R e a
variabilidade genética de cada populagcdo e sua evolucdo ao longo do tempo foram
avaliadas através de indicadores derivados dos dados de pedigree, usando o
software PEDIG para estimar os coeficientes de endogamia, intervalo de geracdao,
namero equivalente de geracfes conhecidas e os resultados dos parametros com
base na teoria da origem do gene e nos métodos e equacdes descritos por Boichard
et al. (1997).

O coeficiente de endogamia (F) de um individuo foi calculado utilizando o
meéetodo de Meuwissen e Luo (1992). Este algoritmo calcula o coeficiente de
endogamia de cada animal baseado nas relacdes de parentescos conhecidas, ndo
havendo ajustamento para informacdes de pedigree incompletas.

O intervalo de geracfes € definido pela idade média dos pais ao nascimento
de suas progénies selecionados para compor a proxima geragdo. Quando o intervalo
de geracado é reduzido pela metade, os possiveis ganhos genéticos por ano sao
duplicados (MALHADO et al., 2008). Em contrapartida, quando se tem grandes

intervalos, o ganho genético é diminuido (FARIA et al., 2001). O intervalo médio de
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geracOes foi estimado a partir dos passos: pai-filho, pai-filha, mae-filho e méae-filha,

de acordo com a férmula:

L= 1/4(Lpy + Lpg + Ly + Lyr)

em que: Lpv € 0 intervalo médio entre pais e filhos; Lpr € 0 intervalo médio entre
pais e filhas; Luv € o intervalo médio entre maes e filhos; e Lyr € 0 intervalo médio
entre maes e filhas

A integralidade do pedigree foi calculada somente para individuos com pelo
menos um progenitor conhecido (BOICHARD, 2002), de acordo com 0 sexo e ano

do nascimento do animal, pelo método proposto por MacCluer et al. (1983) por:

241 4 d
[, — __ pet mat =EZ‘1'
e +1a g :
pet mat i=1

em que: d € o numero de geracbes consideradas no calculo do pedigree; k
representa a linha paterna (pat) ou materna (mat) de um individuo; e a é a

proporcdo de ancestrais conhecidos na geracao i.

2.1 PARAMETROS BASEADOS NA PROBABILIDADE DA ORIGEM DO GENE

O coeficiente de parentesco foi obtido de acordo com a definicdo de Wright
(1921). O namero meédio de geragdes, que quantifica a contribuicdo dos principais
reprodutores, sera definido pela soma, entre todas as geragdes, da propor¢cédo de
ancestrais identificados em cada geracéao.

O tamanho efetivo da populacdo (Ne) foi estimado por meio da taxa de
variacdo dos coeficientes meédios de endogamia, entre os periodos estudados, que

conforme Falconer; Mackay (1996), € dada por:

II:|t_Fi!‘:—1

AF =+ 2
1-F,,
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em que: F; € o coeficiente médio de endogamia, estimado no segundo periodo; F.; é

o coeficiente médio de endogamia, estimado no primeiro periodo, que resultou em:

N 1
¢ 24F

O numero efetivo de fundadores (Nsn), que representa o numero de animais

com igual contribuicdo e que produziria a mesma variabilidade genética encontrada

na populagao estudada, seré obtido como:

N 1
fuﬂ=—2
Lp;

em que: p; € a proporcao de alelos da populacdo de referéncia contribuida pelo
i-ésimo fundador (LACY, 1989).

A determinacdo do numero efetivo de ancestrais (Nanc), que representa o
minimo de ancestrais, fundadores ou nao, necessarios para se explicar a

diversidade genética total da populacéo estudada, foi obtida por:

1
N -

anc 2
Zpk

em que: px € a contribuicho marginal do k-ésimo ancestral na populacdo
(BOICHARD et al., 1997).

O numero efetivo de genomas remanescentes (Ngen), OU Seja, 0 numero de
fundadores com igual contribuicdo que ndo ocasionaria perda de alelos fundadores e
gue produziria a mesma diversidade genética encontrada na populacdo, foram

estimados como:
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em que: r; € a proporcéo esperada de alelos do i-ésimo fundador que permaneceria

Ngen =

na populacao referéncia; e p; € a proporcao esperada de alelos do i-ésimo fundador

gue contribuiu para a populacéo referéncia (LACY, 1989).
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3 RESULTADOS E DISCUSSOES

3.1 INTEGRIDADE DO PEDIGREE

A informacdo genealégica da populacdo de ovinos da raca Santa Inés tem
permanecido préximo da totalidade, como mostrado na Figura 1. Com base no
namero de geragfes equivalentes completas (ECG), o numero médio de geracdes

conhecidas tem aumentado.

Figura 1: GeragOes equivalentes conhecidas de acordo com o0 ano de nascimentos
de animais Santa Inés.

6.0
|
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ECG: geracdes equivalentes completas.
Fonte: Dados da pesquisa do autor

3.2 NUMERO EQUIVALENTE DE GERACOES CONHECIDAS



42

Do total de 29080 animais do pedigree 20,9% possuem os dois pais
conhecidos, enquanto 18,89% possuem apenas um dos pais conhecidos e 60,2%
sem nenhum dos pais conhecidos. O numero equivalente médio de geracdes
conhecidas foi de 4,89, apontando falhas no pedigree que originalmente contém 8
geracdes conhecidas. Porém o nimero médio de ancestrais conhecidos em todas as
geracOes foi de 157 animais, os maiores valores comecaram a aparecer em
geracbes mais recentes, indicando que no inicio dos estudos o numeros de
ancestrais conhecidos era menor, pois a porcentagem de individuos com pais
conhecidos também era menor. Fato este que pode ser justificado pelo melhor
conhecimento e controle da genealogia ao longo do tempo.

Lacunas no pedigree podem diminuir a precisdo das estimativas do
coeficiente de endogamia, Boichard et al. (1997) estimaram que cerca de 10% dos
dados incompletos sédo suficientes para subestimar o coeficiente médio de
endogamia, porém segundo os mesmos, a teoria de probabilidade de origem do

gene € menos sensivel a pedigrees incompletos.

3.3 PARAMETROS POPULACIONAIS RELACIONADOS COM COEFICIENTE DE
ENDOGAMIA

Do total de 29080 animais do arquivo de genealogia, 12039 (41,39%) tiveram
algum nivel de consanguinidade sendo o coeficiente de endogamia (F) médio de
toda a populagédo igual a 0,32 % e da populacdo endogamica de 7,91% e sua
variagcdo de acordo com a data de nascimento dos animais esta representada na
Figura 2. O maior valor de F encontrado para um individuo foi de 58, 87%.

Sendo que 71,25% dos animais apresentaram o valor de F inferior a
magnitude de 10% (Tabela 1) e, se considerarmos que o valor de F superior a 10%
representa risco elevado para a ocorréncia de depressao endogamica (Paiva et al.
2011), apesar dos resultados ndo demonstrarem risco de depressao endogamica
nesta populagcdo, a grande maioria dos animais nédo possui informacdo de
ascendentes (60,2%). Pode ocorrer que grande parte dos pais desconhecidos tenha
algum parentesco. Os animais endogamicos aparecem em minoria, além de

possuirem niveis de endogamia baixos, resultados esses que demonstram que o
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baixo coeficiente de endogamia em sistema de producdo de ovinos pode estar
associado a dificuldade de escrituracdo zootecnica, especialmente de genealogia,
impedindo o reconhecimento de bons reprodutores, e a utilizacdo e disseminacéo
em excesso como ocorre muito em bovinos com a inseminacgao artificial em que, a
predicdo genética dos animais € mais acurada e difundida.

Texeira Neto et al. (2013) trabalhando com ovinos da raca Santa Inés
encontraram maior coeficiente médio da populagdo endogamica (12,57%) porém o
pedigree era composto por animais nascidos no periodo de 1976 a 2010. O que foi
justificado pelos pesquisadores devido ao uso marcante de dois reprodutores no ano

de 1991, o que explicaria a elevagéo dos niveis endogamicos.

Tabela 1: Frequéncia de animais endogamicos de acordo com niveis de F da
populagdo endogéamica.

Nivel endogamico (%) NUumero de animais % de animais
0-5 6079 50,49
5-10 2380 19,76

10- 15 1526 12,67
15- 20 803 6,66
20 - 25 416 3,45
25-30 593 4,92
30-35 164 1,36
35-40 44 0,37
40 - 45 21 0,17
45 - 50 3 0,02
50 - 55 6 0,04
55 - 60 4 0,03

Fonte: Dados da pesquisa do autor

Também foi constatado na andlise de pedigree (Tabela 2) que os valores de F
da populacdo endogamica, por geracdo, apresentaram-se maiores até a quarta
geracdo, indicando que inicialmente o numero reduzido de ancestrais conhecidos,

pode ter influenciado nesse parametro.
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O coeficiente de parentesco médio obtido foi de 3,1% representando uma
porcentagem baixa concordando com o coeficiente de endogamia, o0 que pode ser
explicado pelo fato do sémen de ovinos ndo ser propagados por outros rebanhos
como acontece em bovinos, normalmente em ovinos acontece a troca de
reprodutores depois de certo tempo, mas o mercado de sémen nao é difundido e

abrangente.

Figura 2: Variacdo dos coeficientes médios de endogamia (F) da populacéo
em % entre os anos 2003 e 2011.
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Fonte: Dados da pesquisa do autor

Tabela 2: Numero de animais endogémicos, coeficiente de endogamia (F) médio
dos animais endogamicos por geracao do pedigree de ovinos da raga
Santa Inés.

Ndimero de individuos

Numero de geracdes endogamicos F%

8 11996 7,944
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7 11887 8,004
6 11580 8,114
5 10469 8,927
4 8531 8,927
3 5240 11,036
2 1949 16,130

Fonte: Dados da pesquisa do autor

3.4 INTERVALO DE GERACOES

O intervalo de geracfes é uma medida importante, pois mede o tempo de
permanéncia dos mesmos reprodutores na populacdo. Quanto, menor o intervalo
maior o ganho genético esperado. Os intervalos de geracdes para as quatro
passagens gameéticas foram similares para todas as vias. Isso pode ter ocorrerido
em consequéncia de reposicdo simultdnea de reprodutores e matrizes nos
rebanhos. O intervalo de 5,75 anos ( Tabela 3) foi maior quando comparado ao
resultado obtido por Texeira Neto et al. (2013) que foi de 3,22 anos e 0s descritos
por Pedrosa et al. (2010) que foi de 3,70 anos para a raca Santa Inés. Contudo, o
intervalo de geracfes também pode ser influenciado por tempo de permanéncia dos
animais no rebanho, idade de inicio de atividade reprodutiva e intervalo de partos

fatores esses que podem explicar os resultados obtidos por esses autores.

Tabela 3: Intervalo de geracdo para as quatro passagens gaméticas e intervalo de
geracao médio em anos, considerando a populacdo total de ovinos.

Populacao Passagem gamética
Pai - filho Pai - filha Mae-filho Mae - filha Média
Total 5,69 571 5,8 5,8 5,75

Fonte: Dados da pesquisa do autor

A Tabela 4 mostra que a medida que os animais vdo sendo reconhecidos
como bons reprodutores o intervalo de tempo que permanecem no rebanho

aumenta, e sendo os que mais deixam descendentes que provavelmente fardo parte
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da proxima geracdo. A idade de inicio da atividade reprodutiva e intervalo entre
partos também influenciam diretamente no tempo de permanéncia desses animais.
Isso uma baixa taxa de reposicdo de reprodutores nos rebanhos. Ressalta-se que
guanto menor o intervalo de geragdo maior € o ganho genético anual esperado para
as caracteristicas selecionadas (CARNEIRO et al., 2010). Esse aumento no intervalo
de tempo de permanéncia desses animais prejudica diretamente o futuro do ganho

genético anual.

Tabela 4: Intervalo de geracdo médio em anos considerando a populacao total de

ovinos.
Ano Descendentes
Macho Fémea

2003 3,00 3,00
2004 3,92 3,96
2005 4,70 4,66
2006 4,99 5,28
2007 5,56 5,79
2008 6,46 6,11
2009 6,72 7,47
2010 7,44 6,96
2011 8,43 8,20

Fonte: Dados da pesquisa do autor

3.5 NUMERO EFETIVO DE FUNDADORES

A populacéo estudada apresentou no total 2175 reprodutores com pai € mae
desconhecidos (fundadores). O numero efetivo de fundadores (fe) 124 foi menor ao
ser comparado aos 2175 animais da populacédo fundadora (N¢), demonstrando que
menos de um terco do numero efetivo de fundadores continuam contribuindo na
populacéo estudada.

A grande diferenga entre o numero efetivo de fundadores (fe) e populagao

fundadora (N;), também é um indicativo da perda da diversidade genética,
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apontando que as contribuicdes dos fundadores para as populacdes de referéncias
sdo de intensidade distinta, causando perda da diversidade genética provavelmente

por conta do uso de poucas linhagens paternas.

Tabela 5: Parametros baseados na probabilidade de origem do gene.

Variavel Populacao
Numero de fundadores (Nf) 2175
Numero efetivo de fundadores (fe) 124,6
Numero efetivo de ancestrais (fa) 86
Numero de genomas remanescentes (fy) 37.42
(fe /fa) 1,4

(fy fe) 0,30

Fonte: Dados da pesquisa do autor

3.6 NUMERO EFETIVO DE ANCESTRAIS E RAZAO ENTRE O NUMERO
EFETIVO DE FUNDADORES E O NUMERO EFETIVO DE ANCESTRAIS

Ja a relagao entre o numero efetivo de fundadores (fe) € numero efetivo de
ancestrais (fa) também é um indicativo da perda da diversidade genética, quanto
mais distante de 1 esse valor maior é o indicio de deriva genética. O valor
encontrado de 1,4 demonstra que ndo houve desaparecimento de grande nimeros
de ancestrais. Em que ovinos quando comparado aos bovinos, o uso do sémen de
reprodutores é menos intenso.

Segundo Boichard et al. (1997) o namero efetivo de fundadores pode ser
superestimado quando o pedigree contém informagfes incompletas. Esta
superestimativa € menos intensa na estimativa do nimero efetivo de ancestrais,
porque considera numero de ancestrais fundadores ou n&o necessarios para
explicar a diversidade genética total da populacdo em estudo. Porém, o valor mais
acurado para explicar a diversidade genética de uma populacdo € o numero de
genomas remanescentes, pois considera os alelos que se mantiveram na

populacéo, descontando perda de alelos por segregacao.
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A razéo entre nimero de genomas remanescentes (f;) € o nimero efetivo de
fundadores (fe) igual a 0.30 (Tabela 5) indica a dimensdo da deriva genética, pois
guantifica a perda de alelos fundadores entre geragdes, quanto mais distante de 1,
maior esse processo. Ou seja, o numero efetivo de fundadores é maior do que
genomas remanescentes e, portanto, os reprodutores ndo estao sendo utilizados na
mesma intensidade e apenas aqueles com maior niumero de filhos conseguem
preservar seus genomas durante as geragoes.

Os resultados mostram que os niveis de endogamia na populacéo sao baixos,
mas a baixa taxa de escrituracdo zootécnica pode ter influenciado diretamente na
endogamia. O uso dos mesmos reprodutores por muito tempo nos rebanhos
requerer monitoramento. Isso pode acontecer, pois, quando programas de
melhoramento identificam animais com alto valor genético aditivo os produtores
tendem a usar mais esses individuos e por mais tempo, o que pode proporcionar
gueda da diversidade genética. Portanto, se faz necessario o planejamento do uso
racional de reprodutores, evitando assim futuros problemas para ganhos genéticos

em programas de melhoramento.
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4 CONCLUSOES

Na populagéo de ovinos da raga Santa Inés estudada a variabilidade genética
permitira a obtencdo de ganhos genéticos adequados nas caracteristicas de

importancia econémica.
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CAPITULO 3 - ANALISE DE PEDIGREE E VARIABILIDADE GENETICA DO
NUCLEO DE CONSERVACAO DE RACAS OVINAS NO NORDESTE DO BRASIL

RESUMO

As racas ovinas deslanadas séo parte do patrimdnio genético do Brasil, formado por
animais adaptados ao semiaridas nordestino e com potencial de producéo de carne
e pele. Esse estudo avaliou a estrutura genética e variabilidade genética do nlcleo
de conservacdo da Embrapa Caprinos e Ovinos, localizada na cidade de Sobral,
regido norte do estado do Ceara. . Os dados estdo armazenados no Sistema de
Gerenciamento de Rebanhos (SGR) do Programa de Melhoramento Genético de
Caprinos e Ovinos de corte — GENECOC®. Foram estimados os parametros
populacionais com dados genealdgicos de 904 individuos da raca Santa Inés, 972
individuos da ragca Somalis e 1372 individuos da raca Morada Nova de animais
nascidos entre os anos de 1992 a 2015. Os coeficientes de parentesco meédio (AR)
foram de 5,17%, 4,98% e 4,98% e os coeficientes de consanguinidade (F) foram de
1,81%, 0,78% e 0,78% respectivamente. O intervalo de geracdes (IEG) foi de 3,54,
3,40 e 4,08 anos e o tamanho efetivo médio (Ne) por geracao foi de 30, 15 e 35
animais, sendo que o numero efetivo de animais fundadores (f¢) de 29,54, 38,60 e
29,43 e o numero efetivo de ancestrais (f,) foi igual (17, 13 e 19). Dentre os
ancestrais, apenas 7 individuos Santa Inés, 5 Somalis e 10 Morada Nova foram
responsaveis por 50% da variabilidade genética das populacdes, o que indica perda
de alelos de origem. Observa-se baixa contribuicdo dos animais fundadores ao
longo das geracOes. Os valores do coeficiente de endogamia de Wright indicam
subdivisdo da populagdo em linhagens. Em geral, a consanguinidade e os valores
médios do coeficiente de parentesco foram baixos e a variabilidade genética
considera alta.

Palavras Chaves: Ancestrais. Depressdo endogamica. Genealogia. Ovinocultura.
Tamanho efetivo.
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ABSTRACT

The wooless sheep breeds are part of the genetic heritage of Brazil, formed by
animals highly adapted to semi-arid Northeast and high capacity of production of
meat and skin. This study evaluated the genetic structure and genetic variability
conservation nucleus of Embrapa Goats and Sheep, located in Sobral, northern
region of the state of Ceara, in the controlled breeding program of goats and sheep
cutting - GENECOC. The population parameters were estimated genealogical data of
904 individuals Santa Ines, 972 individuals of Somalis breed and 1372 individuals of
the Morada Nova breed animals born between the years 1992-2015. Average
parentage coefficients (AR) were 5.17%, 4.98% and 4.98% and inbreeding
coefficient (F) were 1.81%, 0.78% and 0.78% respectively. The generation interval
(IEG) was 3.54, 3.40 and 4.08 years and the mean effective size (N¢) per generation
was 30, 15 and 35 animals, with the effective number of founder animals (fo) of
29.54, 38.60 and 29.43 and the effective number of ancestors (f5) was equal (17, 13
and 19). Among the ancestors, only 7 individuals Santa Ines, 5 Somalis and 10
Morada Nova accounted for 50% of the genetic variability of populations, indicating
loss of original genes. It is observed low contribution of animal founders over the
generations. The values of Wright's inbreeding coefficient indicates subdivision of the
population lineages. In general, inbreeding and the mean values of inbreeding
coefficient were low and the genetic variability considered high.

Keywords: Ancestors. Inbreeding depression. Genealogy. Sheep industry.
Effective size.
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1 INTRODUCAO

O conhecimento da variabilidade genética entre e dentro de populagdes tem
recebido crescente atencdo nos Ultimos anos. Sendo imprescindivel conhecer os
diferentes fatores que interferem potencialmente na estrutura das populagoes,
principalmente quando essas racas fazem parte do patriménio genético de uma
dada regido. Identificar os valores diferenciais e promover o crescimento das racas
nacionais através da selecao intra-rebanho é um dos maiores desafios para o Brasil

A regido Nordeste possui diversas ragas de ovinos que se desenvolveram a
partir de animais trazidos pelos colonizadores. Estas racas foram submetidas a
selecdo natural ao longo das geracdes, desenvolvendo caracteristicas especificas
de adaptacdo a diferentes ambientes. A partir do inicio do séc. 19 houve a
introdugdo de diversas ragas comerciais. Devido aos cruzamentos indiscriminados
ou substituicdo por racas importadas de alta producdo, se tem observado a
diminuicdo da populacao desses animais localmente adaptados.

Nas pequenas populacbes, como €& o0 caso das racas nativas, a
consanguinidade, necessariamente, aumenta a cada geracdo uma vez que O0S
reprodutores possuem ascendentes comuns. Taxas de consanguinidade superiores
a 10% sado consideradas perigosas, levando a populacdo a situagcdo de risco
(CARDELINO e ROVIRA, 1987).

A variabilidade entre racas pode ser mantida por isolamento geografico o
qgual, em popula¢cbes razoavelmente numerosas nédo afeta a variagdo individual
dentro da populacéo (CARVALHO, 2000). Por outro lado, a reducao do tamanho da
populacdo conduz, por efeito de deriva genética e aumento da endogamia, a uma
reducédo dessa variacéo.

O estudo da estrutura genética de uma populagcdo permite que sejam
identificadas as circunstancias que afetam o histérico genético das populacfes, bem
como possibilita descrever a evolucdo do nivel de endogamia, o relacionamento
genético entre os individuos e monitoramento da diversidade genética.
Adicionalmente, permite a identificacdo de individuos fundadores, ancestrais, ou

seja, de relevante contribuicdo genética na populacdo. Todos esses pontos sao
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fundamentais para tracar objetivos e metas de melhoramento e conservacdo da
diversidade genética de uma populacéo.

Na literatura estdo disponiveis varios estudos referentes a estrutura
populacional e de variabilidade genética com base na genealogia sédo realizados
(FERNANDEZ et al., 2007; REIS FILHO, 2006; CERVANTES, 2008; POGIAN 2008),
porém a escassez desse tipo de informacédo, para as ragas nativas,, representa forte
entrave para analise de tais populagdes.

Diante disto, este trabalho teve por objetivo analisar a estrutura populacional
de ovinos das ragas Santa Inés, Somalis e Morada Nova do Nucleo de Conservacao
da Embrapa Caprinos e Ovinos, visando com isso, fornecer informagdes para futuras

melhorias nas praticas de gestédo dessa populacao.
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2 MATERIAL E METODOS

Os dados utilizados no presente trabalho referem-se a genealogia de animais
do nucleo de conservacdo das racas Santa Inés (906 individuos), Somalis (1372
individuos) e Morada Nova (972 individuos), localizada na cidade de Sobral, regido
do norte do estado do Ceara, controlados no sistema de Gerenciamento de
Rebanhos (SGR), dentro do programa de melhoramento genético de caprinos e
ovinos de corte — GENECOC®, no periodo de 2001 a 2014.

As informacdes genealdgicas referentes a cada animal consistiram de: raca,
identificag@o do animal, pai, mae, data de nascimento, sexo e rebanho. As analises
para consisténcia dos dados foram realizadas utilizando o software R e a
variabilidade genética de cada populagcdo e sua evolucdo ao longo do tempo foram
avaliadas através de indicadores derivados dos dados de pedigree, usando o
software ENDOG v 4.5 (GUTIERREZ e GOYACHE, 2005). Os parametros

calculados séo apresentados a seguir.

2.1 NUMERO EFETIVO DE FUNDADORES (f) E NUMERO EFETIVO DE
ANCESTRAIS (f2)

A estimacao do numero efetivo de fundadores (f.) foi feita de acordo com
Boichard et al. (1997), adotando:

_1
Je / AN

em que f, = nimero de fundadores e 2£=1Q§: = somatoério da contribuicdo

esperada do numero de progénies (g ) do fundador (k) na populagéo. O q, éo

coeficiente de parentesco médio do fundador k.
O numero efetivo de ancestrais (fa) foi obtido computando-se a contribui¢cdo

marginal de cada ancestral por:
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onde, q; € a contribuicdo marginal do ancestral j, que é a contribuicdo genética

dada por um ancestral que ndo é explicada por outros ancestrais escolhidos
anteriormente.

2.2 ESTRUTURA DO PEDIGREE

A estrutura do pedigree foi avaliada levando-se em consideracdo as
informacBes contidas no mesmo. O indice de profundidade do pedrigree foi
identificado de acordo com MACCLUER et al. (1983).

Foram identificados também, o numero de geragdes completas tragcadas
(geracao mais distante em que todos os pais sao conhecidos), 0 nUmero maximo de
geracdes tracadas (numero de geracdes que separa o individuo do seu ancestral
mais remoto) e o nimero equivalente de geracdes (soma de (1/2)" onde n é o
namero de geracdes que separam o individuo de cada ancestral conhecido)
(MAIGNEL et al.,1996).

2.3 CONSANGUINIDADE ( AF)

Para o calculo do coeficiente de endogamia (AF) utilizou-se o algoritmo
proposto por Meuwissen e Luo (1992). J& o aumento da endogamia (AF) foi

calculado para cada geracao através da classica formula:

Ft_Ft—l

AF = ———
1—-F

onde, F; é o coeficiente médio de endogamia estimado na geracdo e Fr_; € o

coeficiente médio de endogamia estimado para a geracao anterior.
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2.4 INDICE DE CONSERVACAO GENETICA (ICG)
O indice de Contribuicido Genética (ICG) foi calculado a partir das

contribuicdes genéticas de todos os fundadores identificados, de acordo com a
férmula proposta por ALDERSON (1992):

I
onde, P [E}R sendo n= 0 numero de geracdes entre o fundador e o animal que
esta sendo analisado.
Se nado houver informacgdes suficientes sobre os progenitores até chegar aos
fundadores, o ICG ocorre idéntico para todos os descendentes e se iguala & metade

do nimero efetivo da populacéo.

2.5 COEFICIENTE DE PARENTESCO MEDIO (AR)

O coeficiente de Parentesco Médio (AR) calcula simultaneamente a
consanguinidade e coancestralidade individual (GOYACHE et al.,, 2003;
GUTIERREZ et al., 2003). Esse parametro foi calculado utilizando-se um algoritmo

para obter um vetor ¢’ definido como:
c'=(l/n)1'A [1]

onde: A é o numerador da matriz de parentesco de tamanho n x n. Por outro lado, o
numerador da matriz de parentesco pode ser obtido da matriz P onde Pj € igual a 1
se j é pai de i e 0 caso ndo seja, 0 que define os pais dos animais (QUAAS, 1976),

por meio de:

A=(-%PyD(-%P)" [2]



59

onde | é a matriz identidade e D € uma matriz diagonal com elementos nao zero

obtidos por:
dii =1-Va ajj - Ya ayy

d;= 1, se nenhum dos pais é conhecido;
di= %, se um dos pais é conhecido;
d;= %, se ambos os pais s&o conhecidos.

j € k sdo os pais do individuo i

A partir de [2], A(-%2P)=(1-%P)*D [3]
Pré-multiplicando ambos os lados de [3] por (1/n) 1’ obtém-se:
AN 1 A(-%P)=(/n)1(I-%P)*D
e usando [1]:
c(1-%P)=(1n)1 (1-%P)*D

Multiplicando ¢’ entre parénteses e isolando ¢’:
c'=(1n)1'(1-%P)*D+%c' P [4]

O coeficiente de parentesco médio também pode ser usado como medida de

endogamia da populacdo, uma vez que leva em conta ambos os coeficientes, a

endogamia e 0 parentesco.

2.6 TAMANHO EFETIVO (Ne)

O tamanho efetivo da populacdo (Ne) foi estimado por meio da taxa de

variacdo dos coeficientes médios de endogamia, entre os periodos estudados, que

conforme Falconer e Mackay (1996), é dada por:

Fe — Fr g

AF = ———
1—-F
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em que: F; é o coeficiente médio de endogamia, estimado no segundo periodo;

F;_1é o coeficiente médio de endogamia, estimado no primeiro periodo, que

resultou em;

1
N, =——
2AF
2.7 INDICE DE FIXACAO OU ESTATISTICA F

Os indices de fixacdo de Wrigth (1978) foram calculados de acordo com o
proposto por CABALLERO E TORO (2000):

onde: fe F s&o, respectivamente, parentesco e o coeficiente de consanguinidade

das subpopulagdes, e f , a parentesco meédia para a metapopulacdo, de maneira

que (1-Fr)= (1—-Fs)(1—Fe)

2.8 INTERVALO ENTRE GERACOES (IEG)

O intervalo de geracdes (IEG) é definido pela idade média dos pais ao
nascimento de suas progénies. Quando o intervalo de geracdo € reduzido pela
metade, 0s possiveis ganhos genéticos por ano sdo duplicados (MALHADO et al.,
2008). Em contrapartida, quando se tem grandes intervalos, o ganho genético é
diminuido (FARIA et al., 2001). O intervalo médio de geragdes foi estimado a partir

dos passos: pai-filho, pai-filha, mae-filho e mae-filha, de acordo com a férmula:
E — 1/4 (LPM + LPF + LMM + LMF)

em que:
Lpm = 0 intervalo médio entre pais e filhos;

Lpr = 0 intervalo médio entre pais e filhas;



Luym = o intervalo médio entre maes e filhos;

Lue = o intervalo médio entre maes e filhas

61
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3 RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1 ESTRUTURA DO PEDIGREE

Nas Figuras 3, 4 e 5 encontram-se o0 pedigree dos rebanhos estudados. As
informagdes de pedigree foram semelhantes para as linhas paternas e maternas em
todas as racas como pode se observar.

Houve perda de informagdes de paternidade nas geragcdes passadas em todas
as racas. Dessa forma, foi possivel identificar ancestrais até a quinta geracdo. Da
primeira para a segunda geracao na raca Santa Inés ocorreu perda de informacéao,
uma vez que 27,67% dos 904 animais n&o tem informacgéo de pai e 21,79% nao tem
informacéo de mae e 44,55% de avos no pedigree.

Enquanto a ragca Somalis apresentou uma perda de 13,78% para segunda
geracao e 36,78% para a terceira geracéo e por fim a raca Morada Nova obteve o
decréscimo de 13,48% para a segunda geracado e 48,28% para a terceira geracao,
como pode ser observado nos organogramas.

Texeira Neto et al. (2013) obtiveram na estrutura de pedigree da raca Santa Inés
mantida pela Associacdo Brasileira de Criadores de Ovinos (ARCO) perda de
19,14% dos animais que ndo possuiam informacdes de pai e mée e 26,22% de
avos, ja Faco et al. (2010) também com os animais do Nucleo de Conservagéo de
Ovinos da raca Morada Nova pertencente a Embrapa Caprinos e Ovinos observou
de todos os animais apenas 25,2% ndao tinham informacdes de pais e 51,8% de avés
paternos e maternos, esses niumeros maiores que 0s encontrados nesse estudo
pode estar relacionado ao fato do estudo de Facd possuir um numero maior de
dados, iniciando suas analises com maior niumero de geragoes.

Essa informacéo se faz importante porque todos os parametros estimados sao
consequéncia dessa estrutura, sendo que quanto mais completo for o pedigree, mais

precisas serao as estimativas.
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e Santalnés

Figura 3: Estrutura do pedigree da raca Santa Inés com percentual de pais, avos,
bisavos e tetravos conhecidos.
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e Somalis

Figura 4: Estrutura do pedigree da raca Somalis com percentual de pais, avos,
bisavos e tetravos conhecidos.
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¢ Morada Nova

Figura 5: Estrutura do pedigree da raca Morada Nova com percentual de pais, avos,
bisavos e tetravos conhecidos.
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As informacdes de registros genealdgicos da raca Santa Inés, indicaram um
maximo de 4,28 geracdes, no entanto, a média de niumero de geracdes equivalentes
foi de 1,82. Ja o rebanho de Morada Nova obteve um maximo de 3,65 geracfes
equivalentes e média de 1,52. Por fim o rebanho Somalis apresentou um maximo de
geracdes equivalentes de 5,9 anos e média de 2,78 gera¢fes, possuindo a maior

integridade de pedigree em relagcdo aos outros rebanhos o que ja poderia ser
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esperado, pois a raca possui maior namero efetivo de fundadores (38,60) e
ancestrais (164) contribuindo populacéo fundadora.

Porém os resultados observados nas figuras demonstraram que o
conhecimento do pedigree dos animais elevou-se a cada geracdo, sendo a
porcentagem de pais e maes conhecidos maior em relacdo as baixas porcentagens
conhecidas dos tetravis paternos e maternos.

Fato esse que demonstra o aumento do controle das informacdes de
pedigree ao longo dos anos, sendo importante para a geracdo de parametros mais
precisos e confiaveis. Um dos fatores que pode ter contribuido para isto é o
aperfeicoamento do controle dos dados pertencentes ao programa de conservacgao
da Embrapa de Sobral, através informatizacdo e uso de programas de avaliacao

genética.

3.2 INTERVALO DE GERACOES

As estimativas dos intervalos de geracdes (IEG) para as quatro passagens
gaméticas sdo apresentadas na Tabela 6. Observa-se que em todas as passagens
os valores foram muito préximos, ndo havendo diferenciacdo entre o IEG de machos
e fémeas, indicando que a reposicdo de reprodutores e matrizes esta sendo feita ao
mesmo tempo no rebanho. Em rebanhos alvo de programas de conservacdo essa
medida é adequada, pois permite o uso igualitario entre os dois sexos e quanto

maior melhor, contanto que haja controle da consanguinidade.

Tabela 6: Intervalo de geragao para as quatro passagens gameticas e intervalo de
geracdo médio em anos, considerando as populagdes de ovinos.

Passagem gamética Populacdes

Santa Inés Somalis Morada Nova
Pai-filho 2,82 3,01 3,22
Pai - filha 3,02 3,60 3,90

Mée - filho 3,70 3,27 3,44
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Mae - filha 412 3,74 4,44
Média total 3,54 3,40 4,08

Fonte: Dados da pesquisa do autor

3.3 ESTRUTURA POPULACIONAL

A idade média dos progenitores Santa Inés quando os filhos nascem foi de
3,54 anos, sendo maior para as matrizes (4,30 anos) do que para os reprodutores
(2,95 anos), assim como no rebanho de Morada Nova com média de 4,13 anos, e as
matrizes (4,71 anos) e os progenitores (3,55 anos). Ja a raca Somalis apresentou
média de 3,47 anos, sendo as matrizes com média de idade menores de 4,01 anos
e progenitores 3,23 anos.

Este resultado demonstra que esses progenitores de regime de conservagao
permanecem em reproducdo em meédia por periodos maiores, o que realmente
costuma acontecer em programas de conservagdo, ja que 0S mesmos visam
aumentar o intervalo de geracdes, pois segundo (Leon et al., 2005) maiores
intervalos de geragdo aumentam as chances dos individuos fundadores contribuirem
com seus genes, colaborando assim para o aumento da contribuicdo genética de
diferentes genes nas populagdes.

Na Tabela 7, € apresentado o resumo da estrutura populacional do rebanhos
estudados. Foram determinados a partir da populacdo base, aqueles responsaveis
pela variabilidade genética encontrada no rebanho, ou seja, 0 nimero de animais
fundadores e ancestrais.

O numero efetivo de fundadores (fe) apontou um valor baixo quando
comparado ao numero total de animais pertencentes a populacdo fundadora de (
Nf= 210/ fe = 29,54) em Santa Inés, ( N= 189 / fo = 38,60) em Somalis e (Ns= 130/ fe
= 29,43) para Morada Nova. Esses resultados mostram que em torno de 23% do
namero fundadores continuam contribuindo nas popula¢gdes estudadas. O mesmo foi
constatado por Texeira Neto et al. (2013) com a raca Santa Inés onde os valores de
fe e fy também foram menores quando comparados com a populagdo referéncia,
porém a populacdo estudada nesse caso ndo eram de conservacao e sim alvo de

programa de melhoramento genético.
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A grande diferenca entre o numero efetivo de fundadores (fe) e populagao
fundadora (Ns), € um indicativo da perda da diversidade genética, apontando que as
contribuicdes dos fundadores para as populacdes de referéncias sdo de intensidade
distinta, causando perda da diversidade genética provavelmente por conta do uso de
poucas linhagens paternas (TEXEIRA NETO et al. 2013).

Todos os tamanhos efetivos das populacdes foram menores que o minimo
recomendado de 50 animais pela FAO (FAO, 1998), para a manutencdo da
variabilidade genética em médio e longo prazo. O ideal para que ndo haja perda por
depressdo endogamica, seria a introdugcdo de novos reprodutores nessas
populacbes aumentando assim a fluxo de genes. Ja Goyache et al.,, (2003),
avaliando a raca ovina Xalda, atribuiram a porcentagem de variabilidade a 13
animais. Ficando claro também nesses estudos as contribuicdes desequilibradas

entre os fundadores que Ihes deram origem.

Tabela 7: Parametros populacionais dos rebanhos Santa Inés, Somalis e Morada

Nova.
Parametros Populacbes
Santa Somalis Morada

Inés Nova
Numero total de animais 904 1372 972
Populacéo base 225 194 153
Numero de animais da populacéo referéncia 679 1178 819
Numero de ancestrais que deram origem a 91 164 99
populagéo referéncia
Numero efetivo de animais fundadores (fe) 29,54 38,60 29,43
Numero efetivo de ancestrais (fa) 17 13 19
Numero de ancestrais que explicam 50% da 7 5 10
diversidade genética da populacdo
Coeficiente de Endogamia F (%) 1,81 0,78 0,78
Coeficiente de Parentesco AR (%) 517 4,98 4,98

Fonte: Dados da pesquisa do autor
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A Tabela 8 demonstra uma contribuicdo desbalanceada de ancestrais para a

diversidade genética das racas. Portanto, acasalamentos devem ser direcionados de

forma cuidadosa para evitar problemas relacionados com endogamia. A média do

ano de nascimento de todos os ancestrais que contribuiram para a populacéo

referéncia foi de 1999,8 para Santa Inés, 1997,1 para Somalis e 2004 para Morada

Nova. Indicando que os primeiros reprodutores nascidos na populacdo foram mais

utilizados nas racas Santa Inés e Morada Nova em relacdo aos reprodutores mais

recentes, ja a raca Morada Nova apresentou média maior, pois aos ancestrais com

maiores contribuicbes nasceram em maioria no ano de 2008, provavelmente esses

reprodutores foram reconhecidos por seu bom desempenho e utilizados mais

intensamente a partir desse ano.

Tabela 8: Relacdo dos 10 ancestrais de maior contribuicdo nos rebanhos Santa
Inés, Somalis e Morada Nova.

Animal Ano Sexo Contribuicéao Contribuicéo
Marginal (%) Acumulada(%)

101 1997 M 1,39 13,90

182 1997 M 2,65 26,56

257 1997 M 3,49 34,96

267 2006 M 4,01 40,11
Santa Inés 258 1997 M 4,45 44,51

266 2005 M 4,88 48,84

256 2005 F 5,23 52,38

131 2000 M 5,59 55,91

104 1997 F 5,92 59,29

99 1997 M 6,26 62,67

189 1997 M 2,32 23,21

193 2002 M 3,32 33,25

194 1996 M 4,14 41,47

186 1994 M 4,74 47,40
Somalis 197 1998 F 511 51,12

192 1994 F 5,37 53,71
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4 1992 F 5,55 55,58
26 1999 M 5,71 57,19
49 2000 F 5,86 58,67
24 1999 M 6,01 60,10
108 2002 M 1,88 18,88
3 1995 M 2,41 24,13
101 2009 M 291 29,18
18 1998 M 3,34 33,43
Morada Nova 94 2008 M 3,72 37,24
95 2008 M 4,03 40,39
119 2009 M 4,34 43,41
97 2008 M 4,63 46,34
1 1995 M 4,92 49,25
96 2008 M 5,19 51,92

Fonte: Dados da pesquisa do autor

A maioria desses animais nasceram nos anos em que se iniciaram 0s
registros e, onde, a relagdo macho: fémea encontrava-se em desequilibrio. Poucos
machos foram usados na reproducdo de maneira mais intensa, fato que justifica a
presenca marcante de machos como o0s principais contribuintes de genes na
populacdo da raca Morada Nova, e até mesmo nas ragas Santa Inés com 2 fémeas
contribuintes e Somalis com 4 fémeas ancestrais contribuintes, com a presenca de

fémeas, a relacdo macho: fémea também se encontra em desequilibrio.

3.3 INDICE DE CONSERVACAO GENETICA (ICG)

O baixo numero dos animais fundadores no pedigree dos rebanhos estudados
também pode ser constatado ao se avaliar o indice de conservacao genética (ICG)
(Tabela 9). A populacdo Santa Inés apresentou em média um indice de 3,32, ja a
média em Somalis foi de 5,38, e por fim a populacdo Morada Nova apresentou o
indice de 2,87. O valor ICG representa apenas o numero de animais fundadores

presentes no pedigree do animal, levantando se em consideracdo que o numero
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efetivo de fundadores nas racas Santa Inés (29,54) e Morada Nova (29,43) séo
menores que o numero efetivo de fundadores na raca Somalis (38,60), é realmente
muito provavel que o numero maior de fundadores que ainda estédo contribuindo na

populacéo seja da raca Somalis.

Tabela 9: Média do indice de conservacao genética nas racas Santa Inés, Somalis,
Morada Nova.

Parametros Populacdes

Santa Inés Somalis Morada Nova

indice de conservacao genética (ICG) 3,32 5,38 2,87

Fonte: Dados da pesquisa do autor

Os resultados encontrados indicam que grande parte da genética original do
rebanho ja foi perdida, corroborando com os baixos numeros efetivos de fundadores
e ancestrais. Evidenciando o uso desequilibrado dos animais usados para
reproducdo no periodo inicial da conservacdo. Para que esse problema né&o
aumente os niveis de endogamia e provoqguem a perda de variabilidade genética, é
aconselhavel o uso mais intenso dos animais que apresentam maiores valores de
ICG. Essa medida € segundo Almeida (2007), a melhor maneira de manter o maior
namero de genes dos animais fundadores na composicao genética da populagcéo no

futuro.

3.4 COEFICIENTE CONSANGUINIDADE (F) E DE PARENTESCO MEDIO (AR)

Mesmo com 0 uso intenso de determinados reprodutores, os valores médios
de consanguinidade (F) e de parentesco médio (AR) (Tabela 10) encontrados nos
rebanhos ao longo dos anos foram baixos, nao atingindo o valor de F superior a
10%. Segundo Paiva et al. (2011), valores acima deste patamar que representa risco
elevado para ocorréncia de depressdo por endogamia. Vale ressaltar que a quase
inexisténcia de consanguinidade individual ndo se deve apenas ao fato de ndo haver

animais consanguineos dentro do rebanho, mas também, pela impossibilidade de
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estimar este parametro, uma vez que, durante os primeiros anos o volume de
informac&o das relagcdes de parentesco existentes dentro do rebanho foi escasso.

O coeficiente de parentesco meédio (AR) entre os individuos da populagao
apresentou alteracdes expressivas ao longo dos anos, com valores mais baixos nas
primeiras geracdes. Apresentando incrementos graduais, alcancando valores
maiores. Em todo o periodo estudado, o maior AR médio foi de 5,17% na populacao
Santa Inés, o0 que pode estar relacionado com o menor tamanho da populacdo
guando comparado as outras.

Na Tabela 10, encontram-se os valores médios de consanguinidade (F) e do
coeficiente médio de parentesco (AR) de acordo com as geracdes estudadas.
Observa-se aumento de F e AR ao longo das geragdes.

Os baixos valores de AR verificados nos primeiros anos de formacao da raca
Santa Inés foram, provavelmente, consequéncia do reduzido numero de geracdes
conhecidas 1,21 como pode ser visto na (Tabela 11), fato este que pode explicar
também o aumento do AR ja na primeira geracdo devido a auséncia de ancestrais
conhecidos. O coeficiente de relagcdo pode mostrar diferentes tendéncias e evolugcdo
ao longo das geracdes em funcdo da quantidade de informacfes do pedigree
(ORAVCOVA, MARGETIN, 2011).

Tabela 10: Valores de consanguinidade (F ) e coeficiente de parentesco médio (AR)
dos rebanhos Santa Inés, Somalis e Morada Nova por numero de
geracOes conhecidas.

Geracgéo N F(%) AR (%)

0 195 0 0,45
Santa Inés 1 88 0 4,04

2 103 1,9 4,94

0 184 0 0,54
Somalis 1 134 0 1,17

2 10 2,5 6,03

0 107 0 0,89
Morada Nova 1 185 0 2,01

2 288 1,21 7,16

N= nUmero de animais
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F= coeficiente de endogamia
AR= coeficiente de parentesco
Fonte: Dados da pesquisa do autor

O pequeno numero de animais ao decorrer das geracdes, pode provocar
incrementos de F e de AR, principalmente em rebanhos pequenos como estes de
conservacdao. Porém, com o decorrer das geracOes torna-se possivel ter controle
dos pedigrees aumentados a acurécia das estimativas de consanguinidade. O que
pode contribuir para o direcionamento dos acasalamentos de individuos com
menores AR.

O incremento da consaguinidade e o numero efetivo calculados para os
diferentes tipos de geracOes tracadas estdo na Tabela 11. Os valores de F

s

encontram-se baixos para as diferentes geracdes. Isto € consequéncia do alto

namero efetivo, ja que este parametro € inversamente proporcional a taxa de

variacdo da endogamia.

Tabela 11: Numero médio de geracfes tracadas, incremento da consanguinidade
(F) e numero efetivo (N ), para cada tipo de geracdo considerada.

Tipos de Numero F(%) Ne
GeracoOes médio
Completas® 1,21 1,64 30,49
Santa Inés Méaximas?® 3,13 0,63 79,41
Equivalentes® 1,81 1,29 38,63
Completas® 1,51 3,26 15,34
Somalis Méaximas? 4,20 1 49,79
Equivalentes® 2,79 1,90 26,31
Completas® 1,12 1,42 35,16
Morada Nova Méaximas?® 2,21 0,19 258,08
Equivalentes® 1,52 0,80 62,75

' Geragdo mais distante em que todos 0s ancestrais sdo conhecidos.

> NUmero de geracdes que separa o individuo do seu ancestral mais remoto.

% Somatoério dos termos (1/2)n de todos os ancestrais conhecidos, em que n é o niumero de
geracdes que separa o individuo de cada ancestral conhecido.

Fonte: Dados da pesquisa do autor
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Quanto maior o numero de ancestrais conhecidos através das geracoes,
maior a probabilidade de ser detectado aumento de consanguinidade. Exatamente
pelo conhecimento relativamente bom das informagdes de parentesco, os maiores
valores de F encontrados foram nas gerag8es completas. Por outro lado, o nimero
baixo de geracbes maximas foram encontrados provocaram valores menores de F.
Para as geracfes equivalentes, os valores encontrados foram intermediarios, uma
vez que seu calculo considera todos os ancestrais conhecidos e ndo somente 0s
conhecidos ou mais remotos.

Os valores de N oscilaram concomitantemente com as oscilagdes ocorridas
nas taxas de consanguinidade, ja que este parametro é calculado em funcéo de F e,
ambos sdo inversamente proporcionais.

O tamanho efetivo (Ne) apresentou valor zero nos primeiros anos de formagéao
dos rebanhos Santa Inés e Morada Nova, mas no decorrer das geragfes houve
incremento gradual, alcan¢cando valores maximos nas ultimas geragdes (Figura 6).
Esse incremento pode ser atribuido a baixa ocorréncia de acasalamento
endogamicos. Ja a populacdo Somalis apresentou valores de Ne baixos logo nos
primeiros anos de formacéo, porém ao percorrer das geracdes ouve oscilagao desse

valor, demonstrando 0 uso mais intenso dos primeiros individuos dessa populagéo.



Figura 6: Variacado do tamanho efetivo por intervalo de geracéo das racas Santa

Inés, Somalis e Morada Nova
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As estatisticas F de Wright (Tabela 12), para toda a populacdo de Santa Inés,

dadas pelos parametros Fis, Fst e Fit. Os valores de Fis, que medem o desvio da

casualidade nos acasalamentos, foram negativos e proximos a zero, e indicam que

os niveis de variabilidade genética dos rebanhos s&o altos, jA que tais valores

indicam um excesso de animais heterozigotos. Revelou também um pequeno

predominio de acasalamentos entre subpopulacdes (linhagens paternas) que

contribuiu para minimizar a endogamia

Tabela 12: As estatisticas F de Wright para as populacdes Santa Inés, Somalis e

Morada Nova.

Santa Inés Somalis Morada Nova
Fis -1,000000, -1,000000 1,0000000
Fst 0,496043 0,489801 0,4912117
Fit - 0,007914 -0,020397 -0,017567

Fonte: Dados da pesquisa do autor
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Esse resultado estd em desacordo com a estreita base genética encontrada
no rebanho, que deveria levar a altos niveis de consanguinidade. Uma explicacao
para isso pode ser dada pela possivel introducéo de animais de fora no rebanho.

Os indices Fst calculados demonstram que héa diferenciacdo entre as
linhagens paternas com formacao de subpopulacdes, o que era esperado ja que
parte 50% a diversidade genética dos rebanhos foi determinada pela contribuicao de

poucos animais nas trés ragas.
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4 CONCLUSOES

Os baixos coeficientes de relacdo e endogamia presentes nas populacdes
estudadas podem ser atribuidos a auséncia de estruturacdo e da tendéncia de
elevacdo do tamanho efetivo das populacdes. A taxa de endogamia média vem
diminuindo de um ano para outro, resultado este, que pode ser explicado pelo
manejo eficiente dos rebanhos Morada Nova e Santa Inés. Valores, que podem ser

Uteis para o estabelecimento de um plano de gestédo genética para os rebanhos.
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