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CARACTERIZAÇÃO GENÉTICA E DEMOGRÁFICA 
DE RAÇAS AUTÓCTONES POR ANÁLISE 
DO PEDIGREE
A caracterização da variabilidade genética 
e da estrutura demográfica das populações 
é essencial para a implementação 
de estratégias de conservação e de 
melhoramento genético. A análise 
de genealogias é uma abordagem 
particularmente relevante, por permitir 
estimar diferentes tipos de indicadores 
demográficos e de diversidade genética 
para toda a população, descrevendo a 
sua estrutura e evolução da variabilidade 
genética ao longo do tempo.
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Introdução
A avaliação da variabilidade genética e a dinâmica 
de uma população, em termos de trocas genéticas 
entre linhas ou variedades de uma raça, explora-
ções ou regiões, é essencial para o delineamento 
de programas de conservação ou de melhoramen-
to genético por seleção, de modo a permitir uma 
correta gestão da diversidade genética existente. 
Adicionalmente, o estudo da estrutura e da demo-
grafia da população permite realçar alguns aspetos 
importantes que poderão afetar a gestão corrente 
da própria população, nomeadamente em termos 
da escolha das ações de conservação, métodos de 
seleção 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 população 
pode ser estudada através da análise de dados ge-
nealógicos (Figura 1), frequentemente denominada 
por caracterização demográfica, pela estimação de 
parâmetros genéticos de caracteres produtivos ou 
morfofuncionais ou através de marcadores mole-
culares de diferentes tipos.
A análise demográfica 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-

nâmica de uma população, considerando-a um gru-
po de indivíduos em permanente renovação e tendo 
em conta o seu pool de genes (Gutiérrez et al., 2003). 
Permite-nos ainda incluir e utilizar informação so-
bre todos os indivíduos da população, ao contrário 
de outras metodologias, que se baseiam apenas em 
dados de uma amostra que, por melhor delineada 
que seja, inclui só uma parte da população.
Sem dúvida que a análise das genealogias é uma 
metodologia importante de caracterização das po-
pulações animais, desde que se disponha de infor-
mação adequada e correta sobre os pedigrees dos 
animais, já que descreve a variabilidade genética e 
a sua evolução ao longo das gerações.

Parâmetros demográficos 
e indicadores de variabilidade genética
A partir de toda a informação disponível no livro 
genealógico de uma raça, nomeadamente registos 
de nascimentos e de genealogias, e de acordo com 
a quantidade de informação, podem ser estimados 
diferentes parâmetros demográficos:
•	 Evolução do número de criadores ao longo dos 

anos, bem como de nascimentos e de fêmeas e de 
machos reprodutores;

•	 Distribuição geográfica de explorações e de ani-
mais;

•	 Dimensão dos efetivos (número de reprodutores 
e de nascimentos por exploração);

Figura 1 – Pedigree da raça equina Sorraia.
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•	 Número de fêmeas reprodutoras por macho;
•	 Distribuição mensal dos nascimentos;
•	 Intervalo de gerações (L) – idade média dos pais 

quando nascem os filhos que os vão substituir.  
Lfêmeas, Lmachos e rácio Lfêmeas/Lmachos;

•	 Grau de preenchimento das genealogias e núme-
ro de gerações conhecidas (ni);

•	 Consanguinidade individual (Fi) – representa a 
probabilidade de dois alelos no mesmo locus se-
rem iguais por descendência (Wright, 1923);

•	 Acréscimo da consanguinidade por ano (∆F/ano) 
e por geração (∆F/geração);

•	 Grau de parentesco – o grau de parentesco (aij) 
entre dois indivíduos (i e j) representa o dobro 
da probabilidade de, num determinado locus, um 
alelo retirado aleatoriamente do indivíduo i e um 
alelo retirado aleatoriamente do indivíduo j, se-
rem iguais por descendência;

•	 O parentesco médio (AR) entre cada indivíduo e 
a população; 

•	 Tamanho efetivo da população (Ne) – definido por 
Falconer e Mackay (1996), como o número de in-
divíduos de uma população com uma estrutura 
não ideal, que daria origem a uma determinada 
taxa de consanguinidade se a sua estrutura fosse 
ideal (grandes dimensões, ausência de seleção, 
acasalamento aleatório, igual número de machos 
e fêmeas, etc.), podendo ser calculado através da 
seguinte expressão:

em que ∆F/geração representa o acréscimo da 
consanguinidade por geração;

•	 Contribuições genéticas de fundadores, ascen-
dentes e explorações;

•	 Número efetivo de fundadores (fe) e número efe-
tivo de ascendentes (fa), segundo Boichard et al. 
(1997), representam, respetivamente, o número 
de fundadores e de ascendentes que daria origem 
à diversidade genética observada na população 
em estudo, se todos os fundadores e ascendentes 
tivessem igual contribuição;

•	 O índice de conservação genética (GCI) – mede a 
diversidade genética de um animal. Indica o nú-
mero de fundadores originais presentes no seu 
pedigree e avalia se as contribuições genéticas 
estão equilibradas;

•	 Número efetivo de criadores ou explorações que 
fornecem machos reprodutores, pais de machos 
reprodutores e avôs paternos de machos repro-
dutores.

A maioria destes parâmetros pode ser calculada 
para toda a população, só para diferentes perío-
dos ou entre grupos animais, por exemplo, entre 
animais nascidos no mesmo criador ou entre ani-
mais nascidos em diferentes criadores. Uma análise 
adequada da estrutura e evolução da variabilidade 
genética duma população deve basear-se num con-
junto destes parâmetros que nos fornecem diferen-
tes indicações (Figura 3).
O tamanho efetivo da população (Ne) permite com-

Ne = 1
2(∆F/geração)

Figura 2 – Genealogia de touro da raça bovina 
Alentejana.
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parar a variabilidade genética entre populações 
com dimensões muito diferentes e a FAO (1998) re-
comenda que seja superior a 50 (Ne > 50 ou ∆F/ge-
ração < 1%) para que o risco de erosão genética da 
população seja considerado aceitável. O conceito de 
contribuição genética para a população ou para a 
proporção da variabilidade genética da população, 
explicada por criadores, animais fundadores e as-
cendentes, é interessante para a análise demográfi-
ca de populações, na medida em que permite avaliar 

se existem desequilíbrios na origem da população 
em estudo, detetando, assim, possíveis afunilamen-
tos nas contribuições genéticas. Quanto maior for a 
diferença entre fe e o fa (isto é, quanto maior o rácio 
fe/fa), maior será a existência de afunilamentos ao 
longo do pedigree de um animal e da população.
Nos últimos anos, em diversos trabalhos realizados 
com associações de criadores gestoras de livros 
genealógico de raças, têm sido estimados vários in-
dicadores demográficos e de diversidade genética 
que têm servido de suporte à gestão das respetivas 
raças e à execução dos seus programas de conser-
vação ou melhoramento genético.
Apresentam-se, de seguida, alguns exemplos (Figu-
ra 4) que podem ser utilizados separadamente em 
cada raça ou, em termos comparativos, entre raças 
da mesma espécie ou mesmo entre raças de dife-
rentes espécies. Por exemplo, podemos observar 
que a raça suína Malhado de Alcobaça, com uma 
população de apenas 522  fêmeas reprodutoras, 
apresenta um tamanho efetivo da população (Ne) 
de 25,75, ligeiramente superior ao estimado para 
a raça ovina Bordaleira de Entre Douro e Minho 
(23,9), com mais de 5700 fêmeas reprodutoras. Ou 
seja, raças com efetivos muito distintos apresen-

Figura 4 – Indicadores demográficos e de diversidade genética de 7 raças autóctones.

Figura 3 – Evolução do parentesco entre animais 
do mesmo criador e do parentesco entre animais de 
criadores diferentes na raça bovina Mertolenga.
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tam taxas de consanguinidade (∆F/geração) muito 
semelhantes, ou seja, a proporção de heterozigotia 
que se perdeu em cada geração é idêntica nas duas 
raças.
Adicionalmente, estes parâmetros são particular-
mente úteis para a definição do estatuto de risco 
das raças autóctones portuguesas e, desta forma, 
dispormos de informação mais precisa sobre o grau 
de erosão genética ou de ameaça de extinção de 
cada população.
Em Portugal, os indicadores utilizados na avaliação 
do estatuto de risco das raças autóctones portu-
guesas foram selecionados com base nas recomen-
dações da FAO, nomeadamente, do Plano de Ação 
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 monitorização e ca-
racterização da estrutura das populações de ani-
mais de espécies pecuárias. Atualmente, a medida 
C.1.1.4 – Manutenção de Raças Autóctones estabe-
lecida no âmbito do PEPAC considera dois níveis de 
ameaça de erosão genética das raças autóctones: 
rara e em risco. 
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