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ESTRUTURA GENÉTICA DO PORCO MALHADO DE ALCOBAÇA 
POR MEIO DE ESTATÍSTICAS F DE WRIGHT

CONCLUSÃO

Os valores superiores observados na SP2 indicam uma maior
preocupação e controle sobre os acasalamentos, tendo os criadores
evitado animais com elevada consanguinidade.

Mesmo assim, será necessário um acompanhamento constante da
raça MA, com apoio aos criadores por parte da associação e
sugestão de acasalamentos dirigidos e, animais menos aparentados
devem ser utilizados.
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MATERIAL E MÉTODOS
O objetivo deste estudo foi obter
informações aprofundadas sobre a
estrutura genética da raça MA por
intermédio da estatística F de Wright.

OBJETIVOS

INTRODUÇÃO

Portugal, pela sua localização e
características geográficas, possui
uma diversidade extremamente rica de
condições ambientais, que inclui uma
grande diversidade de Recursos
Genéticos Animais (RGAn). As raças
autóctones portuguesas fazem parte
da sua história, cultura e tradições
locais. Além disso, estas raças são uma
componente importante do ambiente
rural, contribuindo para o equilíbrio
ecológico. 

RESULTADOS

12 a 14 de SETEMBRO de 2024

sobre

O porco Malhado de Alcobaça (MA),
apresenta-se em 2024 (Figura 1 e 2), como
uma das raças autóctones portuguesas
em maior risco de erosão genética.

Figura 1. Macho e Fêmea da raça MA e
seus leitões.
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Figura 2. Fêmea da raça MA e seus
leitões.
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O porco Malhado de Alcobaça (MA), apresenta-se, em 2024, como uma das raças autóctones 

portuguesas em maior risco de erosão genética. O objetivo deste estudo foi obter informações 

aprofundadas sobre a estrutura genética da raça por intermédio da estatística F de Wright. 

A população total de suínos da raça MA, até 2022, continha 18.319 animais (47,6% machos), nascidos 

entre 1987 e 2022 e destes, foram criadas e avaliadas duas subpopulações de referência. A 

subpopulação de referência 1 (Sp1) com 10.652 animais (50,9% machos) nascidos de 2013 a 2019, 

contendo sensivelmente três gerações, e a subpopulação de referência 2 (Sp2) constituída por 5.561 

animais (51,3% machos) nascidos entre 2020 e 2022, duração aproximada de uma geração. 

A estrutura genética do MA foi avaliada pela estatística F de Wright e foram obtidos resultados para o 

coeficiente de consanguinidade individual em relação à população total (FIT), com valores de 0,009 

(Sp1) e 0,015 (Sp2), indicando redução da heterozigotia dos indivíduos em relação à população total, 

sugerindo a prática de acasalamento consanguíneos. Os valores do coeficiente de consanguinidade 

do indivíduo em relação à subpopulação (FIS) foram de 0,058 (Sp1) e 0,061 (Sp2), e sinalizam 

igualmente uma redução da heterozigotia, igualmente, devido à existência de acasalamentos entre 

animais aparentados nas Sp1 e Sp2. Por último, avaliou-se o coeficiente de consanguinidade médio da 

subpopulação em relação à população total (FST), denominado também por índice de fixação, sendo o 

mais importante, apresentando a variância genética que explica a estrutura da população avaliada. 

Compreende um intervalo de 0 a 1 (como os demais), forneceu resultados de 0,002 e 0,004 para Sp1 

e Sp2, respetivamente. Os valores de FST quando < 0,05, indicam pouca diferença genética entre as 

subpopulações e a população total, sendo o observado no presente estudo. Os resultados sugerem 

perda de variabilidade genética na raça MA, por utilização de sistemas de acasalamento 

consanguíneos e recurso a um reduzido número de animais reprodutores, indicando elevado desvio de 

uma população em equilíbrio ideal (Hardy Weinberg). 

Os valores superiores observados na última geração (Sp2), indicam uma maior preocupação e controle 

sobre os acasalamentos, tendo os criadores evitado animais com elevada consanguinidade. Mesmo 

assim, não é suficiente e será necessário, um acompanhamento constante da raça MA, com apoio aos 

criadores por parte da associação e sugestão de acasalamentos dirigidos (animais menos 

aparentados), considerando que existem apenas cerca de 300 reprodutores Malhados de Alcobaça em 

atividade (25 machos e ~275 fêmeas). 
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