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RESUMO

Objetivo: Avaliar a diversidade genética e fornecer informacdes sobre os princi-
pais ancestrais e fundadores de uma populacgado de cavalos, no inicio da criagéo
de um haras. Métodos: Foram avaliadas 16 éguas denominadas populagdo pLSH,
nascidas entre os anos de 2016 a 2021 e os seus 483 ancestrais nascidos entre
0s anos 1947 a 2015, que conjuntamente com a pLSH formaram a populagao
total (pT = 499 animais). As andlises do pedigree forneceram informacdes das
geragoes equivalentes conhecidas (GE), intervalo de geragdes (IG), coeficiente
de consanguinidade (F), tamanho efetivo da populacdo (Ne), aumento indivi-
dual da F (AFi) e contribuigdo genéticas dos ancestrais e fundadores. Resulta-
dos: As GE forneceram valores de 4,7 (pais) e 5,7 (pLSH), os |G foram elevados
de 9,5 a 10,7 anos. Os F foram de 1,13% (pT) e 5,26% (pLSH), os F pelos dados
da associacado (APSL) foram mais elevados com 10,24% (pT) e 11,03% (pLSH)
e a relagé@o de parentesco de 1,88% (pT) e 3,38% (pLSH). Os Ne de 79 e 43
e, AFi de 42 a 28 (Gerag0es) para pT e pLSH, respectivamente. O nimero de
ancestrais que explicam a totalidade da diversidade genética foi 142 (pT) e 22
(pLSH) animais, considerado reduzido. Os 10 principais ancestrais explicaram
39,4% (pT) e 71,1% (pLSH) da diversidade genética das populagdes. Concluséo:
Observada perda da diversidade genética em detrimento da funcionalidade
(Salto de obstaculos) e concentragdo de reprodutores em ndmero reduzido.
Pode ser revertido com um programa simultaneo para melhoramento e pre-
servagao, por meio do delineamento dos acasalamentos dirigidos com selegao
dos reprodutores.

Palavras-chave: ancestrais; consanguinidade; diversidade genética; equinos;
tamanho efetivo da populagéo.
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INTRODUCAO

A possibilidade de selecionar os seus cavalos e a transformacgéo aplicada
pelo Homem ao longo do tempo, colocaram estes animais num patamar impar
durante a sua evolugéo ao longo da histdria, destacando-se de qualquer outra
espécie. O Puro-sangue Lusitano (PSL) é por muitos considerado um dos cavalos
de sela mais antigos do mundo, reportadamente excelente na guerra e na caga
(VICENTE, 2015). Consegue demonstrar de entre as suas caracteristicas, a sua
coragem, versatilidade e lealdade para com o cavaleiro.

A raga PSL foi evoluindo de tal forma, que acaba mesmo por adquirir uma
versatilidade impar e, ao contrario do que se poderia imaginar, o facto de ndo
permitir registros de cavalos exteriores a raga desde 1989 (ou seja, o registro
dos cavalos é realizado em livro fechado, tendo como obrigatoriedade a ins-
crigao dos seus progenitores no Livro de Reprodutores do Stud-Book da Raga
Lusitana), ndo a impede de demonstrar todas as suas capacidades e manter
as caracteristicas dos seus ancestrais. As principais disciplinas equestres pra-
ticadas pelo cavalo PSL, séo Equitacéo de trabalho (varias vezes campedes do
mundo individual e equipas), Adestramento (uma das racas mais pontuadas
pela FEI), Atrelagem (mais de uma vez campedes do mundo), entre outras. Nao
tendo como principais caracteristicas, as que permitem obter capacidades de
criar cavalos PSL campedes do mundo em Saltos de Obstaculos, a ragca PSL
por outro lado, forneceram versatilidade, coragem e ligeireza, para se tornar um
excelente cavalo de Saltos de Obstaculos de nivel médio para jovens cavaleiros,
um mercado em constante expansao.

O monitoramento e avaliagdo da diversidade genética (MAIGNEL; BOICHARD;
VERRIER, 1996) e principais ancestrais/fundadores (BOICHARD; MAIGNEL;
VERRIER, 1997) permitem o delineamento e o desenvolvimento de programas
de melhoramento genético de cavalos atletas, considerando a preservagéo e
alteragcdes da diversidade genética. Estudo avaliando a estrutura populacional
e identificando os ancestrais mais importantes é considerado imprescindivel
no século XXI (FARIA et al,, 2018a, 2018b).

Os objetivos do estudo foram avaliar a diversidade genética e descrever os
principais ancestrais e fundadores da linhagem de cavalos de um criador com
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um nucleo inicial de 16 éguas da raga Puro-sangue Lusitano e fornecer este
estudo, como um modelo de avaliagdo de haras com pequenas dimensoes.

METODOS

Animais, (sub)populagées, qualidade do pedigree e intervalo de
geragoes

Os dados de pedigree foram obtidos manualmente no Stud-book online
da Associagdo Portuguesa de criadores do cavalos Puro-Sangue Lusitano
(APSL) e inseridos todos os ancestrais que estavam disponiveis (APSL, 2025),
tornando a andlise robusta e precisa (100% dos ancestrais que a APSL torna
publicos). A partir das 16 éguas avaliadas (populagdo denominada pLSH),
nascidas entre os anos de 2016 a 2021, foi criado um arquivo de pedigree com
483 ancestrais, nascidos de 1947 a 2015, em que o pedigree final compunha 499
cavalos e foi denominado de populagao total (pT).

Foram criadas ainda 2 subpopulagdes da pT para avaliar os pais (pP) com
26 animais e avos (pA) com 42 animais, referentes as 16 éguas da pLSH ava-
liadas. As subpopulacdes permitem andlise dos animais que contribuiram ou
podem contribuir mais para as geragoes seguintes (SIDERITS; BAUMUNG;
FUERST-WALTL, 2013). A qualidade do pedigree é representada pela média
das geragdes equivalentes conhecidas (GE) e foi calculada segundo Maignel,
Boichard e Verrier (1996). O intervalo de geracao (IG) foi calculado considerando
a idade dos pais quando nascem as progénies que se reproduzem (JAMES, 1972),
e apresentado por quatro diferentes caminhos, Pai-filho, Pai-filha, Mae-filho e
Mae-filha, mais as médias totais das populagdes avaliadas.

Diversidade genética

Parametros da consanguinidade

O coeficiente de consanguinidade (F) individual foi calculado segundo Meu-
wissen e Luo (1992), e o coeficiente de parentesco (AR) individual médio como
descrito por Gutiérrez e Goyache (2005). O aumento individual por ano da con-
sanguinidade (AFi) foi calculado conforme Gonzélez-Recio, Lépez De Maturana
e Gutiérrez (2007) e o tamanho efetivo da populagédo (Ne) com base no AFi e
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calculado como proposto por Cervantes et al. (2008). O valor do Ne por AFi foi
utilizado no célculo da deriva genética. Adicionalmente, foi calculado o Ne com
base no aumento de consanguinidade por geragcdo (WRIGHT, 1965). Foram ainda
calculados outros valores médios de F, valores estes, que surgem na informagéo
individual de cada animal presente no website da APSL (APSL, 2025).

A estrutura genética das subpopulagdes (pLSH, pP e pA) foi avaliada por
meio da estatisticas F de Wright (WRIGHT, 1965), e calculada segundo Caballero
e Toro (2000, 2002), permitindo avaliar as diferencas entre individuo, subpopu-
lagdes e populagdo total. Foram calculados os coeficientes de consanguinidade
individual em relagéo ao total da populacgédo (FIT), média da consanguinidade
da subpopulagé@o em relacao ao total da populacao (FST) e coeficiente de con-
sanguinidade do individuo em relagdo a prépria subpopulagéo (FIS).

Nuamero de fundadores, probabilidade de origem do gene e deriva
genética

O numero de fundadores (Nf) é obtido pelos ancestrais que ndo tém pais
conhecidos, foram fornecidas informagdes dos 10 principais fundadores da pT
e pLSH. A probabilidade de origem do gene foi avaliada pelo nimero efetivo de
fundadores (fe) como indicado por Lacy (1989), pelo nimero efetivo de ances-
trais (fa) segundo Boichard, Maignel e Verrier (1997) e, pelo nimero efetivo de
genomas fundadores (fge), calculado segundo Caballero e Toro (2000).

A deriva genética representa a mudanca aleatdria nas frequéncias alélicas
da populagdo, que ocorre em ritmo acelerado quando a populacéo sofre redugao
dréstica em seu tamanho efetivo (FRANKHAM, 1996). A desigual participagao
dos ancestrais fundadores, presenca do efeito gargalo e a perda de alelos fun-
dadores entre geragdes nas populagdes, podem ser observados se o valor das
razoes Nf/fe, fe/fa e fge/fe, respectivamente, for diferente e distante do valor 1
(BOICHARD; MAIGNEL; VERRIER, 1997).

Contribuigdes genéticas dos principais ancestrais e arvore
genealdgica

Os principais ancestrais (fundadores ou ndo) que explicaram a diversidade
genética total das populagdes e suas contribuicdes genéticas marginais acumula-
das foram calculadas segundo Boichard, Maignel e Verrier (1997). As informagdes
dos 10 principais ancestrais das (sub)populacdes avaliadas s@o apresentadas,
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bem como suas contribuigcdes genéticas marginais acumuladas. A arvore
genealdgica dos 499 animais foi apresentada, permitindo observacéo visual do
parentesco e focos de linhagens entre os animais.

A preparacgdo dos dados, estatisticas do pedigree e arvore genealdgica
foram realizados nos programas SPSS31 (IBM, 2026) e PedGraph (GARBE;
DA, 2008). Os parametros da estrutura genética foram obtidos pelo programa
ENDOG v4.8 (GUTIERREZ; GOYACHE 2005).

RESULTADOS

Animais, (sub)populagoes, qualidade do pedigree e intervalo de
geracgoes

O numero de cavalos da pT, pLSH, pP e pA foram de 499, 16, 26 e 42 animais,
respectivamente. A distribuigdo por sexo indica percentagem maior de fémeas,
com tendéncia de diminuigéo da percentagem da pP para pA (Tabela 1).

Tabela 1- Resumo estatistico dos animais, qualidade do pedigree, intervalo de geragdes e tamanho
efetivo da populagdo do grupo de animais da raga Puro-sangue Lusitano.

Populagdes
Itens subpopulagdes
Total (pT)
pA pP pLSH

Intervalo de anos de nascimento 1947 1986 2004a 20162

2021 2009 2015 2021
Animais e qualidade do pedigree (niimero)
Total 499 42 26 16
Machos 197 17 n -
Fémeas 302 25 15 16
GE, geracdes equivalentes conhecidas 19 37 47 57
IG, Intervalo geragdes (anos)
Garanhdes - Filhos 10,0 14,3 10,6 -
Garanhdes - Filhas 10,7 12,0 121 -
Matrizes - Filhos 9,5 915 8,6 =
Matrizes - Filhas 9,8 97 9,5 -
Média IG 10,0 1,3 10,3 -
Ne, tamanho efetivo da populagéo (individuos)
Ne por AFi 79 48 79 43
Ne por geragao 42 45 43 28

pLSH, populagdo avaliada; pP, populagdo de pais; pA, populagdo de avés; AFi, aumento individual da consangui-
nidade.

S ; ) 185
\ 978-65-6155 1-A cientificadigital.org



Os valores das GE indicam boa qualidade de informagdes do pedigree da
pLSH (5,7) e pP (4,7), moderada para pA (3,7) e baixa informagao na pT (Tabela
1). Os valores do |G foram elevados, em torno de 10 anos, em todas as vias de
selecdo avaliadas e as matrizes apresentam valores do IG menores que os
garanhoes (Tabela 1).

Os valores do Ne calculados pelo AFi foram superiores aos Ne obtidos por
geragoes, onde o maior valor observado foi igual na pT e pP (79) e 0o menor na
pLSR em ambos os célculos (Tabela 1). O valor do Ne por geragdo em todas as
(sub)populacgdes avaliadas apresentou limite inferior ao indicado (50 animais)
pela FAO (FAO, 1998).

Diversidade genética

Parametros da consanguinidade

Os coeficientes de F apresentam valores consideravelmente superiores
nos dados fornecidos pela APSL, comparativamente as anélises realizadas no
presente estudo. A pLSH apresentou valores superiores em todos os pardmetros
analisados (Figura 1). A diferenga entre os valores dos parametros F e AFi foram
na pLSH perto do dobro e reduzidas no AR.

Figura 1 - Parametros de consanguinidade da linhagem de animais de um haras da raga Puro-
Sangue Lusitano.

12

PERCENTAGEM (%)
()

F (APSL) F
wpT 10.24 113 1.88 0.76
= pLSH 11,03 5,26 3,38 116
PP 8.67 2.35 3,14 0.63
"pA 8,7 2.79 2,88 1.03

F, consanguinidade; AR, parentesco; AFi, aumento individual da consanguinidade; pT, po-
pulagédo total, pLSH, populagéo avaliada; pP, populagdo de pais; pA, populagdo de avés

Foram observados 128 valores para o grau de parentesco (AR) entre as 16
éguas da pLSH (Tabela 2), variando de 0,2% (entre os animais D e G) a 37,6%
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(entre animais K e L). Foram observados 55 parentescos (AR) acima de 5,0%,
destes, 28 valores do AR acima de 10,0%, destes 18 valores AR acima de 15,0%,
destes 14 valores acima de 20,0% e metade destes valores AR acima de 30,0%. Os 7

valores acimas de 30,0% foram fornecidos pelas éguas E, |, J, K e L (Tabela 2).

Tabela 2 - Graude parentesco (%) entre as 16 éguas da pLSH avaliada da raga Puro-Sangue Lusitano.

pLSH A B © D E F G H 1 J K L M N o P
A - 344 MB2 333 2424 2133 763 938 12,34 1247 2161 200 365 215 338 414
B - - 28 161 332 261 308 225 329 372 509 389 343 1519 1509 2,97
c - - - 055 M21 837 677 843 604 328 884 884 296 145 295 3,06
D - - - 492 414 022 034 39 501 577 613 206 133 130 227
E - - - - 366a 103 1,88 987 993 166 360 361 195 302 403
F - - - - - 810 946 788 830 134 147 360 198 278 315
G - - - - - 259b 208 330 350 727 540 425 481 169
H - - - - - - 314 398 506 864 559 320 410 180
1 - - - - - - 283c 334c 300c 421 321 447 515
J - - - - - - - - 345c 3l2c 156 849 847 514
K - B - - - - - 376c 565 318 418 635
L R - - - - 5 - = - 489 266 341 540
M R R R R - - - - 132 135 4,06
N - - - - - - - - - - - 300 2,57
o - - - - - - - - - 2,99
P - - - - - - - - - - - -

a, meias irmas por pai (Z); b, meias irmés por pai (X); ¢, meias irméas por pai (Y).

As diferencas genéticas observadas pelas estatisticas F de Wright, forneceram

valores positivos mas reduzidos nas subpopulagdes avaliadas, valores iguais no

FIT e diminuindo de pA para pP e para pLSH nos valores da FIS e FST (Tabela 3).

Tabela 3 - Resumo das estatisticas F de Wright da linhagem de cavalos Lusitano Sport Horse da

raga PSL
. Subpopulagdes
Parametro
pA pP pLSH
F de Wright (%)
FIT 0,37 0,37 0,37
FIS 0,25 0,22 0,20
FST 012 017 0,16

FIT, coeficientes de consanguinidade individual em relag&o ao total da populagdo; FST, média da consanguinidade
da subpopulagéo em relagdo ao total da populagao; FIS coeficiente de consanguinidade do individuo em relagéo a
prépria subpopulagdo; .pA, populagéo dos avés; pP, populagdo dos pais; pLSH, populagéo principal com 16 éguas.

1-A
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Nidmero de fundadores, probabilidade de origem do gene e deriva
genética

Observando o Nf considerando que avaliamos uma populagéo fechada, foi
igual em todas as (sub)populacdes avaliadas (Tabela 4), com perda consideravel
e numero reduzido quando avaliado 50% dos principais fundadores.

Tabela 4 - Resumo estatistico do nimero de fundadores, probabilidade de origem do gene e deriva
genética da linhagem de cavalos pLSH da raga Puro-Sangue Lusitano.

Populagdes
Parametro Total subpopulagdes
(pT) pA pP pLSH

Fundadores (niimero)

Total (Nf) 166 166 166 166

50% 37 20 17 14
Probabilidade de origem do gene (niimero)

fe 67 44 41 35

fa 62 29 21 15

fge 53 18 12 7
Deriva genética (niimero)

Nf / fe 2,48 3,77 4,05 4,74

fe / fa 1,08 1,52 1,95 2588

fge / fe 0,79 0,41 0,29 0,20

fe, nimero efetivo de fundadores; fa, nimero efetivo de ancestrais; fga, nimero efetivo de genomas fundadores; Nf,
numero de fundadores; pA, populagdo dos avés; pP, populagao dos pais; pLSH, populagdo principal com 16 éguas.

Os valores da probabilidade de origem do gene pelo fe, fa e fge também
apresentaram diminuicdo, onde os menores valores foram observados na
pLSH. A deriva genética calculada por meio dos valores da probabilidade de
origem do gene e do niimero de fundadores, pelas razdes fe/Nf, fa/fe e fge/fe,
forneceram resultados distantes de 1 (valor ideal), os valores mais préximos da
unidade foram observados na pT e mais distantes na pLSH (Tabela 4).

Todos os fundadores sdo animais sem pais conhecidos ou %2 fundador
se tiverem apenas um dos ascendentes desconhecidos. Os cinco principais
fundadores da pT foram Firme, Estribilho, Abadia, Bailador e Guizo e para
a pLSH mantiveram-se os mesmos, mas com alteragdo da contribuicdo do
Guizo pelo Bailador, sendo que todos aumentaram a sua contribuicdo quando
avaliados os fundadores da pLSH (Tabela 5). Os dez principais fundadores

188

Zootecnia Aplicada: Tecnologias, Eficiéncia Produtiva e Sustentabilidade




representam contribuigées genéticas elevadas, com 36,8% na pT tendo aumen-
tado para 43,7% na pLSH.

Tabela 5 - Principais fundadores com indicagcdo do nome, sexo, ano de nascimento, nimero de
progénies e contribui¢cdes genéticas 10 principais fundadores da pT e pLSH da linhagem de animais
pLSH da raga Puro-Sangue Lusitano.

Animal Sexo A.no NL’IITleI:O Contribui¢ées
Nascimento progénies fundadores
Firme ) 1956 9 8,3%
Estribilho 3 1963 & 6,8%
Abadia Q 1959 2 4,7%
E Bailador 3 1962 n 4,2%
?Té Guizo 1) 1947 3 3,2%
KE Boca-negra 3 1960 3 2,4%
ig Grosa Q 1964 1 2,0%
€  Ervilha Q 1963 2 2,0%
Faria 1) 1956 9 1,7%
Anil 3 1958 3 1,6%
TOTAL - - 46 36,8%
Firme 3 1956 9 8,6%
Estribilho ) 1963 3 8,3%
Abadia Q 1959 2 6,0%
% Guizo d 1947 3 4,4%
< Bailador 3 1962 1 3,8%
% Cimeira Q 1961 1 2,7%
lg" Grosa Q 1964 1 2,7%
g‘ Boca-negra 1) 1960 3 2,6%
Ervilha Q 1963 2 2,3%
Vassoura |l Q 1959 1 21%
TOTAL - 36 43,7%

J, macho; @, fémea.

Contribui¢coes genética dos principais ancestrais e arvore genealdgica

O numero de animais ancestrais (fundadores ou ndo) explicando a totalidade
(100%) da diversidade genética foi de 142, 50, 31 e 22 animais para pT, pLSH,
pP e pA, respectivamente, com 50% da diversidade genética representado por
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um reduzido nimero de animais (Tabela 6), com 24 na pT,12 na pA,9napPe
6 animais na pLSH.

As contribuicées genéticas marginais acumuladas dos dez principais
ancestrais foram elevadas (Tabela 7), aumentando consideravelmente nos
animais recentes (pLSH). Foram observadas repeticdes nas (sub)populagdes
avaliadas, em que os ancestrais Firme, Bailador, Martini e Abadia surgem na pT
e pA, Quieto, Quieta e Quadrada Il surgem na pA e pP e os garanhdes Escorial
e Peralta dos Pinhais surgem na pP e pLSH, indicando repeti¢cdo de linhagem
e consequente perda de diversidade genética (Tabela 7). Por sexo, destaca-se
nos dez principais ancestrais um total de 8 machos na pT, 6 fémeas na pA e
igual distribuicdo para pP e pLSH.

Tabela 6 - Resumo estatistico dos principais ancestrais e suas contribui¢des genéticas da linhagem
de cavalos Lusitano Sport Horse da raga Puro-Sangue Lusitano.

Populagdes
Parametro Total subpopulagdes
(pT) pA pP pLSH

Ancestrais (nimero)

100% da diversidade genética 142 50 31 22

50% da diversidade genética 24 12 9 6
Contribui¢des genéticas marginais dos ancestrais mais influentes (%)

10 ancestrais 30,4 45,6 56,5 711

50 ancestrais 7,2 100 - -

100 ancestrais 91,8 - - -

fe, nimero efetivo de fundadores; fa, nimero efetivo de ancestrais; fga, nimero efetivo de genomas fundadores; a,
menos de 500 animais explicam a diversidade total da subpopulagéo (sP00); Nf, nimero de fundadores; fe, niimero
efetivo de fundadores; fa, nimero efetivo de ancestrais; fge, nimero efetivo de genomas fundadores.

Na pLSH surgem do 6° ao 10° ancestral com maior acumulado, 5 das 16
éguas avaliados (pLSH), sugerindo que os pais apresentam idéntica contribuigao,
porque este valor indica as contribuicdo acumuladas dos principais ancestrais,
como indicado por Boichard, Maignel e Verrier (1997).
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Tabela 7 - Principais ancestrais com indicagcdo do nome, sexo, ano de nascimento, nimero de
progénies e contribuigdes genéticas marginais acumuladas dos 10 principais ancestrais das (sub)
populagdes avaliadas da linhagem de animais Lusitano Sport Horses da raga Puro sangue Lusitano.

Ano Numero Contribui¢ées
Animal Sexo . progénies genéticas
Nascimento .
pT marginais
Firme 1) 1973 9 4,9%
Bailador 3 1967 n 4,5%
Estribilho 3 1968 3 4,4%

S Martini a3 1940 9 34%

] Abadia Q 1988 2 2,5%

e

S Jogada Q 1945 1 2,4%

On

‘_3" Brioso IlI 3 1976 9 2,2%

Q.

9 Furia 3 1977 3 2,2%
Quadrado 1) 1972 5 2,0%
Prodigio d 1993 5 1,9%
All - - 57 30,4%
Firme 3 1956 9 8,3%
Quieta Q 1974 5 8,0%
Quieto 1) 1974 7 5,4%

< Abadia Q 1959 2 47%

§ Bailador 3 1962 n 4,3%

x

o Cenoura Q 1984 2 3,6%

‘_3“ Martini 1) 1993 9 3,4%

Q.

2 Quadrada Il Q 1974 1 3,0%
Juno Q 1991 2 2,7%
Tola Q 1975 3 2,4%
All - 41 45,6%
Escorial 1) 2009 4 9,6%
Nilo 3 1971 7 87%
Peralta Pinha 1) 1996 4 7%

2 Quieta Q 1974 5 6,6%

-% Quadrada Il Q 1974 1 4,3%

o

S Estoiro 3 1986 3 4,3%

On

‘—g Quieto 3 1974 7 4,0%

Q.

£ Hazulua Q 2012 1 3,9%
Hebe Q 2012 1 3,9%
Bolota Q 2006 1 3,6%
All - 34 56,5%
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Nidmero Contribui¢oes

Animal Sexo A'no progénies genéticas
Nascimento oT sl
Interessante 3 2013 4 12,5%
Findrio 3 1987 6 10,9%
_ Escorial 1<) 2009 4 7,8%
é Peralta Pinha 3 1996 4 6,3%
\I‘?; Zuelo 3 2004 2 6,3%
U—o" Beirdo AR 3 2006 n7 6,3%
‘& BolotaJCL 0 2006 1 6,3%
S Almirante (SPA) 3 2005 98 5,5%
< Peralta Pinha (BRA) I 1996 320 4,7%
Zafico <) 2004 23 47%
All 589 71,1%

4, macho; @, fémea.

O numero total de progénies dos principais ancestrais na pT é igual a 57
animais, diminuido para 41, 34 e 20 na pA, pP e pLSH, respetivamente (Tabela
7). O valor de 30,4% da diversidade genética da pT é explicado por apenas dez
principais ancestrais, valores que foram superiores e elevados na pA, pP e pLSH
com 45,6%, 56,5% e 71,1%, respectivamente.

DISCUSSAO

Animais, (sub)populagées, qualidade do pedigree e intervalo de
geracoes

O presente estudo estabelece um modelo de avaliagdo da estrutura popu-
lacional de um rebanho equino, permitindo utilizar dados de pedigree como
ferramenta de gestao estratégica para o haras. Em contextos produtivos, onde
a base do programa de melhoramento reside na qualidade e na diversidade do
plantel de éguas, a analise pormenorizada da constituicdo genética revela-se
indispensavel. Mais do que uma simples descrigao estatistica, esta abordagem
permite ao criador identificar, de forma precoce, gargalos como a redugéo do
tamanho efetivo e a concentragéo excessiva de linhagens. Conhecendo os gar-
galos, torna-se possivel tragar acasalamentos que equilibrem o mérito genético
para a funcionalidade, neste caso, para Saltos de obstaculos, com a preservagéo
da viabilidade do rebanho a longo prazo.
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O tamanho do plantel avaliado (Tabela 1) reflete a realidade da fase inicial
de criagédo de um haras, de forma que a robustez dos resultados deste modelo
de analise esta diretamente ancorada na qualidade das informagbes genea-
I6gicas disponiveis, quantificada aqui pelo nimero de geragdes equivalentes
conhecidas (GE). Tanto a populagao total quanto as subpopulag¢des avaliadas
registraram valores de GE superiores aos reportados para as racgas Brasileiro
de Hipismo (1,72) e Crioulo (3,51) no Brasil (MEDEIROS et al., 2014; MACIEL
et al.,, 2014). O valor de GE da pLSH foi idéntico aos das ragas PSL no Brasil
e Maremmano na ltalia, com 5,7 geracdes conhecidas (FARIA et al., 2018b;
GIONTELLA et al., 2019). Populagdes das ragas Old Kladruber e Puro Sangue
Arabe turco apresentaram pedigrees mais profundos, com 15,1 e 7,8 geracdes
conhecidas, respectivamente (VOSTRA-VYDROVA et al., 2016; DURU, 2017). A uti-
lizagdo de dados consistentes, provenientes de registros oficiais, garante a
acurdcia dos parametros populacionais, sendo um requisito fundamental para
evitar distor¢des na avaliagdo da diversidade e dos niveis de consanguini-
dade. Em populagdes de pequena escala, onde o impacto de cada decisao de
acasalamento é amplificado, um pedigree bem documentado néo é apenas um
requisito burocratico, mas sim uma ferramenta de diagndstico. Ao assegurar
um histérico genealdgico profundo e confidvel, o criador identifica com precisdo
a ancestralidade e potenciais fragilidades genéticas, transformando o registro
genealdgico em um ativo estratégico para a gestdo do sucesso reprodutivo e
produtivo das matrizes.

O intervalo de geragdes (IG) observado neste estudo (Tabela 1) evidencia
a preferéncia por reprodutores comprovados, mas esta preferéncia impoe um
desafio direto ao progresso genético do haras. Longos |G sdo comuns em equinos,
por exemplo, Vicente, Carolino e Gama (2012) e Faria et al. (2018b) registraram
valores médios de 10,5 anos e 10,1 anos para a raga PSL em Portugal e no Brasil,
similar aos valores avaliados neste trabalho. Gémez et al. (2020) observaram que
racas criadas para esporte tendem a apresentar valores de |G superiores, como
Spanish Sport Horse, Anglo-Arab Horse e Spanish Trotter Horse, com 11,84;
11,17 e 13,01 anos, respectivamente. Do ponto de vista pratico, quanto maior o
tempo que um garanh&o ou matriz permanecem em reproducgao, mais lento se
torna o ciclo de renovacao genética da populagdo. A manutengéo prolongada,
especialmente de garanhdes maduros, embora traga estabilidade na venda de
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potros e seguranga na transmissao de linhagens consagradas, reduz o ganho
genético anual. Para acelerar a evolucdo do plantel em diregdo aos objetivos
de selecdo, como a aptiddo funcional para Saltos de obstaculos, é necessario
equilibrar o uso de reprodutores de elite com a introducgao planejada de animais
jovens. Dessa forma, o haras ndo apenas reduz o intervalo entre geragdes, mas
também impulsiona o melhoramento de forma continua, permitindo que as

geragoes futuras expressem mais rapidamente as caracteristicas desejadas.

O tamanho efetivo da populacdo (Ne) representa o nimero de individuos
idealmente necessdrios em uma populagéo para manter a taxa de consangui-
nidade observada no rebanho real (Tabela 1). A recomendagéo da FAO de um
minimo de Ne = 50 deve ser vista como um limite de seguranca para a sus-
tentabilidade da criagdo (FAO, 2021). Quando o Ne cai abaixo deste patamar, o
rebanho torna-se vulneravel a riscos no curto prazo: o aumento da consangui-
nidade e da deriva genética que comprometem a variabilidade genética aditiva,
fundamental para o progresso genético. Como exemplo, as ragas Spanish Sport
Horse e Holstein registraram Ne por Afi de 64 e 55 animais, respetivamente
(GOMEZ et al,, 2020; ROOS et al., 2015), resultados préximos aos dos animais
avaliados. Na criagdo de cavalos de esporte, isso significa que a capacidade de
resposta a selegao € limitada pela falta de diversidade genética, podendo reduzir
o teto de produtividade que o criador poderia alcangar a longo prazo. Portanto,
a gestéo deste indicador é fundamental, exigindo estratégias que otimizem a
contribuicdo genética dos reprodutores disponiveis, evitando a concentragao
em reduzidas linhagens.

Diversidade genética
Parametros da consanguinidade

A analise da consanguinidade (F) revelou que os valores obtidos via software,
guando comparados aos registros oficiais da APSL, foram distintos devido as
variagoes na profundidade e grau de preenchimento das informagdes genea-
Iégicas (Figura 1). Este resultado evidencia que a acurdcia do diagndstico de
consanguinidade em um haras depende diretamente da qualidade do banco de
dados disponivel ao criador. A observagéo de que a pLSH apresentou indices
de consanguinidade superiores as demais subpopulagdes confirma a tendéncia
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de concentracdo de determinadas linhagens na formagéo do plantel. A con-
sanguinidade obtida para o total da raga PSL em Portugal foi 11,34 (VICENTE;
CAROLINO; GAMA, 2012), similar ao resultado do deste estudo, sugerindo que
a formagao da pLSH tem origem em padrdes de acasalamentos utilizados por
grande parte dos criadores da raga.

Em populagdes fechadas, como um haras, o aumento no nimero de gera-
¢Oes conhecidas (GE) é fator que altera a preciséo dos calculos de consan-
guinidade. No Brasil, a raga PSL apresentou valores de 4,06 (F), 5,41 (AR) e de
0,96 (Afi), resultados préximos aos da pLSH, e indicativo de que maior nimero
de geragdes conhecidas em populagdes fechadas pode alterar resultados da
diversidade genética. Isso reforga a necessidade de um controle rigoroso e
continuo sobre o histérico genealdgico: quanto mais robusta for a base de
dados, mais fidedigno serd o nivel de parentesco e consaguinidade obtidos dos
animais, permitindo evitar acasalamentos que possam comprometer a salde
e o vigor da futura geragéo.

Os valores de parentesco (AR) observados entre as matrizes avaliadas
confirmam que o rebanho possui uma base genética estreita, com metade das
éguas sendo meio-irmas entre si (Tabela 2). Para um haras em fase inicial e que
busca fixar caracteristicas de desempenho no Saltos de obstéculos, tal unifor-
midade pode ser explorada por expandir a base genética ou por padronizar as
progénies. A primeira estratégia utilizaria garanhdes distintos para cada grupo
de meio-irmas, o que dilui o parentesco e aumenta a diversidade do plantel
futuro. A segunda estratégia reprodutiva selecionaria o mesmo reprodutor em
matrizes aparentadas para testar a consisténcia da progénie e identificar quais
linhagens melhor expressam as capacidades fisicas desejadas. Independen-
temente da escolha, a sele¢do de miltiplas éguas por garanhao nesta fase é
fundamental para que o criador possa avaliar, com seguranga, quais acasa-
lamentos geram progénies com potencial para o esporte, permitindo realizar
descarte orientado e sele¢do mais rigorosa das futuras reposicoes.

A anaélise das estatisticas FIS e FST (Tabela 3) oferece um diagnéstico geral
da estrutura genética do rebanho. A variacdo observada nestes indices, com
diminuigcao progressiva dos valores entre as geracoes de Avos (pA), Pais (pP)
e éguas (pLSH), confirma selegao voltada para o uso recorrente de linhagens
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aparentadas. Na pratica, o FIS, quando monitorado, revela o sucesso ou a
falha de esquemas de acasalamento em controlar a consanguinidade (Figura
1). Simultaneamente, a reduzida diferenca nos valores de FST entre as subpo-
pulagdes sugere compartilhamento de ancestrais comuns (CERVANTES et al,
2008), resultado que pode ser associado a utilizagéo intensiva de reprodutores
via biotecnologias reprodutivas. Compreender estes indices é essencial visto
que, enquanto a sele¢do busca fixar fendétipos superiores, o monitoramento do
FST permite identificar a necessidade de aumentar a diversidade genética ou
separar linhagens, equilibrando o ganho genético com a viabilidade do plantel
a longo prazo. Considerando que a raga PSL em Portugal ndo possui animais
sem parentesco entre si, sdo reduzidas as alternativas no mercado nacional
para minimizar a consanguinidade sem comprometer o elevado padrao atlético
conquistado, e torna-se necessario ampliar a busca por novos reprodutores. A uti-
lizagdo de individuos menos aparentados, provenientes de outros mercados, é
medida essencial para manter a variabilidade genética da raga PSL. A introdu-
¢ao planejada de novas linhagens é a solugdo mais eficaz para que o criador
continue evoluindo o seu plantel, garantindo a salde e o vigor dos animais e
sem renunciar as caracteristicas de desempenho exigidas para o esporte.

Nuamero de fundadores, probabilidade de origem do gene e deriva
genética

No presente estudo os valores decrescentes do Nf, para fe, para fa e para fge
em todas as (sub)populagdes (Tabela 4), indicam uso preponderante de deter-
minadas linhagens de ancestrais. A diferencga entre o Nf e o fe sugere contribui-
¢oes distintas dos fundadores nas (sub)populacdes avaliadas. Os valores de fa,
indicam que reduzido nimero de ancestrais é responsavel por grande parte da
diversidade genética com perdas acentuadas na pLSH (Tabela 4). Os reduzidos
valores do fge, nas trés subpopulagdes, indicam elevada perda de alelos dos
fundadores. Em comparagdes com outras populagdes da raga, os resultados
apresentados sao superiores aos relatados por Vicente, Carolino e Gama (2012)
em Portugal, com valores de 28 (fe), 12 (fa) e 5 (fge), e na populagéo total da
raca PSL no Brasil (FARIA et al., 2018b), com valores de 30 (fa), 19 (fge). Ainda
assim, para o criador, este diagndstico é um alerta: a progressiva redugao nestes
valores quantifica a perda de alelos originais da raca devido a deriva genética
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e a selecdo intensiva. Ignorar este processo pode comprometer a resiliéncia do
plantel a longo prazo. Portanto, a gestdo do rebanho deve priorizar o equilibrio
da contribuicdo genética dos ancestrais, buscando linhagens menos repre-
sentadas no pedigree. Planejar acasalamentos que protejam este patriménio
genético é a forma mais eficaz de garantir que o progresso funcional no Saltos
de obstaculos ndo ocorra em detrimento da variabilidade genética essencial
para a sustentabilidade e a longevidade competitiva do haras. Os valores dos
indicadores de deriva genética (fe/Nf) e de redugéao de alelos fundadores entre
geragoes (fge/fe) confirmam a perda progressiva da variabilidade original e a
contribuicéo desigual de fundadores na populagao avaliada (Tabela 4). As perdas
com base no parametro fge/fe também foram relatadas nas ragas Holstein,
0ld Kladruber e Quarto de Milha (ROOS et al., 2015; VOSTRA-VYDROVA et al.,
2016; FARIA et al., 2018a). O efeito de gargalo genético (fe/fa) observado é um
reflexo da utilizagdo intensa de nimero restrito de reprodutores, um cenério
comum em populagdes submetidas a selegao rigorosa, como o caso de equinos
criados para esportes. Estes efeitos foram igualmente observados na raga Lusi-
tana, American Shire e Quarto de Milha (VICENTE; CAROLINO; GAMA 2012;
STEPHENS; SPLAN, 2013; FARIA et al,, 2018a), refor¢cando a hipdtese de uso de
poucos reprodutores. Para o criador, estes dados reiteram que a diversidade
genética ndo é fixa e pode ser consumida a cada acasalamento.

Monitoramentos regulares destes parametros sdo essenciais para evitar
a escalada da consanguinidade e o declinio do tamanho efetivo do plantel,
permitindo tomadas de decisdo preventivas, evitando que a perda de variabi-
lidade comprometa a sustentabilidade e a capacidade de resposta do plantel
as demandas da selegao.

Contribui¢coes genética dos principais ancestrais e arvore genealégica

A anélise da contribuicdo dos 10 principais ancestrais (Tabela 5), revela
uma concentragdo acentuada da diversidade genética em nimero restrito de
linhagens. Estudos da raga PSL em Portugal (VICENTE; CAROLINO; GAMA,
2012) indicaram 62% para os 10 principais fundadores dos animais nascidos de
2005 a 2009, superior ao observado neste trabalho. O estudo da raga no Brasil
(FARIA et al., 2018), indicou 43,5 para os 10 fundadores com maior contribuicdo
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de 2003 a 2012, sendo um valor idéntico a pLSH (Tabela 5). Esta predominancia,
observada tanto pLSH quanto em diversas populac¢des da raga, é indicativo de
que a selegdo se concentra recorrentemente em reprodutores com idénticas
linhagens. Os valores séo indicativos de dependéncia genética: quanto maior
a parcela da variabilidade explicada por apenas 10 animais, mais limitada é
a capacidade do criador em realizar novas sele¢des sem elevar os niveis de

consanguinidade.

Corrigir este cendrio exige que os programas de melhoramento com-
plementem a selecdo pelo desempenho individual dos reprodutores com o
delineamento estratégico dos acasalamentos. Essa abordagem deve ser utili-
zada como ferramenta ativa de preservacéo da variabilidade pela introdugdo
planejada de fundadores distintos. Tais medidas sdo imperativas para garantir
que o rebanho mantenha a flexibilidade necessaria para sustentar a evolugao
funcional do plantel a longo prazo.

As contribuigbes genéticas marginais acumuladas (Tabela 6) confirmam que
um grupo restrito de animais detém a maior responsabilidade pela diversidade
do plantel avaliado. Especificamente na pLSH, os cinco principais ancestrais
identificados sdo os garanhdes Interessante, Findrio, Escorial, Peralta dos Pinhais
e Zuelo, enquanto na pT destacam-se Firme, Bailador, Estribilho, Martini e a
matriz Abadia (Tabela 7). Identificar estes ancestrais permite ao criador mapear
linhagens e mensurar a influéncia de reprodutores predominantes no seu
rebanho em comparagdo com o restante da raca PSL (VICENTE; CAROLINO;
GAMA, 2012; FARIA et al., 2018), permitindo uma gestao mais precisa sobre a
base genética do plantel. A elevada contribui¢cdo desses poucos individuos deve
ser o ponto de partida para a selecdo dos futuros reprodutores. Ao direcionar os
acasalamentos das éguas pLSH para linhagens que equilibrem essas influén-
cias, promove-se o0 aumento da diversidade nas futuras progénies, garantindo
a renovacao genética necesséria para o sucesso do haras.

CONCLUSAO

No geral, os criadores da raga PSL possuem pouco controle dos intervalos
de geragéo, ocasionando pequeno ganho genético dos cavalos ao longo das
décadas. A perda da diversidade genética e concentragdo em reduzido nimero
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de reprodutores denota falha dos programas de melhoramento e definigao
de determinadas linhagens. Nao sendo elevado, o nimero de animais ainda
existentes em Portugal, Brasil e Franga, com fundadores/ancestrais distintos
aos da linhagem da LSH, indica possivel solu¢cdo da diversidade genética.
Delineamento dos acasalamentos em conjunto com selegao dos reprodutores
deve ser promovido, definindo metas para os cavalos de Saltos de Obstaculos
Lusitano Sport Horses da raga Puro Sangue Lusitano.
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