PRODUGAO ANIMAL

CARACTERIZACAO GENETICA E DEMOGRAFICA
DE RACAS AUTOCTONES POR ANALISE

DO PEDIGREE

A caracterizacdo da variabilidade genética
e da estrutura demogrdfica das populagdes
é essencial para a implementacdo

de estratégias de conservacdo e de
melhoramento genético. A andlise

de genealogias ¢ uma abordagem
particularmente relevante, por permitir
estimar diferentes tipos de indicadores
demogrdficos e de diversidade genética
para toda a populagdo, descrevendo a

sua estrutura e evolugdo da variabilidade
genética ao longo do tempo.
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Introducdo

A avaliagao da variabilidade genética e a dinamica
de uma populacao, em termos de trocas genéticas
entre linhas ou variedades de uma raca, explora-
coes ou regioes, € essencial para o delineamento
de programas de conservagao ou de melhoramen-
to genético por sele¢ao, de modo a permitir uma
correta gestao da diversidade genética existente.
Adicionalmente, o estudo da estrutura e da demo-
grafia da populagao permite realcar alguns aspetos
importantes que poderao afetar a gestao corrente
da propria populagao, nomeadamente em termos
da escolha das acdes de conservacao, métodos de
selecao e de acasalamento mais adequados.
Segundo Khang (1983), Barker et al. (1998), Rocham-
beau et al. (2000), Caballero e Toro (2000), Gutiér-
rez et al. (2003), Gandini et al. (2004), Carolino et al.
(2020) e Moreno et al. (2024), entre muitos outros
autores, a variabilidade genética de uma populagao
pode ser estudada através da analise de dados ge-
nealogicos (Figura 1), frequentemente denominada
por caracterizacao demografica, pela estimagao de
parametros genéticos de caracteres produtivos ou
morfofuncionais ou através de marcadores mole-
culares de diferentes tipos.

A analise demografica com recurso a dados de pe-
digrees (Figura 2) permite-nos estimar um conjunto
de indicadores populacionais e de variabilidade ge-
nética e, desta forma, descrever a estrutura e a di-

namica de uma populagao, considerando-a um gru-
po de individuos em permanente renovacao e tendo
em conta o seu pool de genes (Gutiérrez et al., 2003).
Permite-nos ainda incluir e utilizar informacao so-
bre todos os individuos da populagao, ao contrario
de outras metodologias, que se baseiam apenas em
dados de uma amostra que, por melhor delineada
que seja, inclui s6 uma parte da populacao.

Sem davida que a analise das genealogias é uma
metodologia importante de caracterizagao das po-
pulagoes animais, desde que se disponha de infor-
macao adequada e correta sobre os pedigrees dos
animais, ja que descreve a variabilidade genética e
a sua evolucgao ao longo das geracoes.

Parametros demogrdficos

e indicadores de variabilidade genética

A partir de toda a informacao disponivel no livro

genealdgico de uma raca, nomeadamente registos

de nascimentos e de genealogias, e de acordo com

a quantidade de informacao, podem ser estimados

diferentes parametros demograficos:

* Evolucao do numero de criadores ao longo dos
anos, bem como de nascimentos e de fémeas e de
machos reprodutores;

* Distribuicao geografica de exploragoes e de ani-

mais;
* Dimensao dos efetivos (nGmero de reprodutores
e de nascimentos por exploracao);

Figura 1 - Pedigree da raga equina Sorraia.
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Figura 2 - Genealogia de touro da raga bovina
Alentejana.

* Namero de fémeas reprodutoras por macho;

* Distribuicao mensal dos nascimentos;

* Intervalo de geracoes (L) - idade média dos pais
quando nascem os filhos que os vao substituir.
Liemeasr Limachos € TACIO Ligmeas/ Linachos:

* Grau de preenchimento das genealogias e nime-
ro de geracoes conhecidas (n);

* Consanguinidade individual (F;) - representa a
probabilidade de dois alelos no mesmo locus se-
rem iguais por descendéncia (Wright, 1923);

* Acréscimo da consanguinidade por ano (AF/ano)
e por geracao (AF/geracao);

¢ Grau de parentesco - o grau de parentesco (ay)
entre dois individuos (i e j) representa o dobro
da probabilidade de, num determinado locus, um
alelo retirado aleatoriamente do individuo i e um
alelo retirado aleatoriamente do individuo j, se-
rem iguais por descendéncia;
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* O parentesco meédio (AR) entre cada individuo e
a populagao;

» Tamanho efetivo da populacao (N.) - definido por
Falconer e Mackay (1996), como o nimero de in-
dividuos de uma populagao com uma estrutura
nao ideal, que daria origem a uma determinada
taxa de consanguinidade se a sua estrutura fosse
ideal (grandes dimensoes, auséncia de selecao,
acasalamento aleatorio, igual niimero de machos
e fémeas, etc.), podendo ser calculado através da
seguinte expressao:

N S
°  2(AF/geracio)

em que AF/geracao representa o acréscimo da
consanguinidade por geracao;

» Contribuicoes genéticas de fundadores, ascen-
dentes e exploracoes;

* Numero efetivo de fundadores (f.) e nimero efe-
tivo de ascendentes (f,), segundo Boichard et al.
(1997), representam, respetivamente, o ndmero
de fundadores e de ascendentes que daria origem
a diversidade genética observada na populagao
em estudo, se todos os fundadores e ascendentes
tivessem igual contribuicao;

* O indice de conservagao genética (GCI) - mede a
diversidade genética de um animal. Indica o n-
mero de fundadores originais presentes no seu
pedigree e avalia se as contribuicoes genéticas
estao equilibradas;

* Numero efetivo de criadores ou exploracoes que
fornecem machos reprodutores, pais de machos
reprodutores e avos paternos de machos repro-
dutores.

A maioria destes parametros pode ser calculada
para toda a populagao, s6 para diferentes perio-
dos ou entre grupos animais, por exemplo, entre
animais nascidos no mesmo criador ou entre ani-
mais nascidos em diferentes criadores. Uma analise
adequada da estrutura e evolugao da variabilidade
genética duma populacao deve basear-se num con-
junto destes parametros que nos fornecem diferen-
tes indicagoes (Figura 3).

O tamanho efetivo da populacao (N,.) permite com-
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Figura 3 - Evolugdo do parentesco entre animais
do mesmo criador e do parentesco entre animais de
criadores diferentes na raga bovina Mertolenga.

parar a variabilidade genética entre populacoes
com dimensoes muito diferentes e a FAO (1998) re-
comenda que seja superior a 50 (N, > 50 ou AF/ge-
ragao < 1%) para que o risco de erosao genética da
populagao seja considerado aceitavel. O conceito de
contribuicao genética para a populagao ou para a
proporcao da variabilidade genética da populagao,
explicada por criadores, animais fundadores e as-
cendentes, é interessante para a analise demografi-
ca de populacoes, na medida em que permite avaliar

se existem desequilibrios na origem da populagao
em estudo, detetando, assim, possiveis afunilamen-
tos nas contribuicoes genéticas. Quanto maior for a
diferenca entre f, e o f, (isto é, quanto maior o racio
f./f,), maior sera a existéncia de afunilamentos ao
longo do pedigree de um animal e da populacao.
Nos ultimos anos, em diversos trabalhos realizados
com associagOes de criadores gestoras de livros
genealdgico de racas, tém sido estimados varios in-
dicadores demograficos e de diversidade genética
que tém servido de suporte a gestao das respetivas
ragas e a execucao dos seus programas de conser-
vacao ou melhoramento genético.

Apresentam-se, de seguida, alguns exemplos (Figu-
ra 4) que podem ser utilizados separadamente em
cada raca ou, em termos comparativos, entre ragas
da mesma espécie ou mesmo entre racgas de dife-
rentes espécies. Por exemplo, podemos observar
que a raca suina Malhado de Alcobaca, com uma
populacao de apenas 522 fémeas reprodutoras,
apresenta um tamanho efetivo da populacao (N,)
de 25,75, ligeiramente superior ao estimado para
a raca ovina Bordaleira de Entre Douro e Minho
(23,9), com mais de 5700 fémeas reprodutoras. Ou
seja, racas com efetivos muito distintos apresen-

i VL y — ~
2 W o5 Al W |
) k {
N/I:lll?:g;:e Mertolenga Lusitano Brava de Lide Garrano B%gilreoi? I?/IeirllahI:)tre Serpentina
N.e Q@ 522 10343 3850 8252 2776 5764 6051
Ned 277 185 1350 267 371 313 317
N.° criadores 21 195 750 91 624 212 76
N.° geragdes 12.27 6.20 12,08 5.03 2,60 2,1 2,5
AF/ano 1,024% 0,157% 0,079% 0,168% 0,075% 0,460% -
AF/geragio 1,942% 0,965% 0,789% 1,246% 0,708% 2,088 -
L 1,90 6,16 9,95 7,41 9,44 4,54 3,28
Ne 25,75 51,58 63,34 40,11 70,66 23,9 -

N° Q - n° fémeas reprodutoras; N° 3 - N° criadores; AF/ano - acréscimo da consanguinidade por ano; AF/geragio - acréscimo da consanguinidade por geragdo,

L — intervalo de geragdes: N. — tamanho efetivo da populagdo.

Figura 4 - Indicadores demogrdficos e de diversidade genética de 7 ragas autdctones.
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tam taxas de consanguinidade (AF/geracao) muito
semelhantes, ou seja, a proporcao de heterozigotia
que se perdeu em cada geragao ¢ idéntica nas duas
ragas.

Adicionalmente, estes parametros sao particular-
mente Uteis para a definicao do estatuto de risco
das ragas autoctones portuguesas e, desta forma,
dispormos de informagao mais precisa sobre o grau
de erosao genética ou de ameaca de extingao de
cada populacgao.

Em Portugal, os indicadores utilizados na avaliagao
do estatuto de risco das ragas autéctones portu-
guesas foram selecionados com base nas recomen-
dacdes da FAO, nomeadamente, do Plano de Acao
Mundial para os Recursos Genéticos Animais, das
“Secondary guidelines for development of national
farm animal genetic resources management plans
- Management of small populations at risk (FAO,
1998)” e, ainda, com base nos indicadores utilizados
pelo “European Farm Animal Biodiversity Informa-
tion System” (EFABIS) para a monitorizagao e ca-
racterizacao da estrutura das populacdes de ani-
mais de espécies pecuarias. Atualmente, a medida
C.1.14 - Manutencao de Racas Autoctones estabe-
lecida no ambito do PEPAC considera dois niveis de
ameaca de erosao genética das ragas autoctones:
rara e em risco. @
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