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RESUMO

SOUSA, Lorena Santos. Estrutura populacional da raga ovina Morada Nova.
Itapetinga, BA: UESB, 2019. 46 p. Dissertacdo (Mestrado em Zootecnia, Area de
Concentracdo em Producdo de Ruminantes) *.

RESUMO - Objetivou-se com este estudo descrever e analisar, através de pedigree, a
estrutura populacional dos ovinos da raca Morada Nova. Dados de 11.423 individuos
nascidos no periodo de 1973 a 2018 foram analisados quanto a integralidade, intervalo
médio de geragdo, probabilidade de origem do gene, coeficiente de relacdo, coeficiente
de endogamia, tamanho efetivo (Ne) e indice de conservagdo genética utilizando o
programa ENDOG 4.8. Do total de individuos estudados, 53,50%, 34,89%, 24,45%,
18,97% e 14,15% possuiam ancestrais conhecidos na primeira, segunda, terceira, quarta
e quinta ascendéncia, respectivamente. Na Ultima década houve reducéo expressiva no
numero de animais registrados, com 807 vs 114 em 2010 e 2018. Os nimeros médios de
geracOes completas, geracdes equivalentes e nimero maximo de geracdes nos 45 anos
estudados foram 1,20, 1,66 e 2,18, respectivamente. O intervalo médio de geracdes foi
3,67£2,04. O numero total e efetivo de fundadores e de ancestrais foram iguais, 1.276 e
48, respectivamente. Vinte e seis ancestrais contribuiram com 50,45% da variabilidade
genetica total da raca. Os coeficientes médios de relacdo e de endogamia foram 1,30 e
6,55, respectivamente, entretanto, esses valores foram superiores na populacéo
composta pelos individuos com ancestralidade conhecida, 3,54 e 21,9, na mesma
ordem. Os valores de Fis, Fit e Fst foram -0,0149, 0,0594 e 0,0732, respectivamente. O
tamanho efetivo variou de 10,58 a 84,81. O indice de conservacdo genética médio foi
2,22, variando de 1,00 a 11,76. Conclui-se que, a despeito da maioria dos individuos
apresentarem baixo coeficiente de relacdo, a tendéncia de reducdo do numero de
animais registrados/ano aliada ao elevado nivel de endogamia compromete a
variabilidade genética e coloca a raca Morada Nova em risco de extincao.

Palavras-chave: conservacao genética, integralidade do pedigree, racas ovinas locais

* Orientador: Jurandir Ferreira da Cruz, Dr. UESB e Co-orientador: Milton Rezende Teixeira Neto, Dr.
UESB.
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ABSTRACT

SOUSA, Lorena Santos. Population structure of the Morada Nova sheep. Itapetinga,
BA: UESB, 2019. 46 p. Thesis (Master in Animal Science, Area of Concentration in
Ruminant Production) *.

ABSTRACT - The objective of this study was to describe and analyze, through
pedigree, the population structure of Morada Nova sheep. Data from 11,423 individuals
born in the period from 1973 to 2018 had been analyzed in regard to integrality, average
generation interval, gene origin probability, average relatedness coefficient, inbreeding
coefficient, effective size and genetic conservation index using the ENDOG program
4.8. From the total number of individuals studied, 53.50%, 34.89%, 24.45%, 18.97%
and 14.15% had known ancestors in the first, second, third, fourth and fifth ancestry,
respectively. In the last decade, there was an expressive reduction in the number of
registered animals, with 807 vs 114 in 2010 and 2018, respectively. The average
numbers of complete, equivalent and maximum number of generations in the 45 years
studied were 1.20, 1.66 and 2.18, respectively. The average generation interval was 3.67
+ 2.04. The total and effective number of founders and ancestors were equal, 1,276 and
48, respectively. Twenty-six ancestors contributed to 50.45% of the total genetic
variability of the breed. The average relatedness and inbreeding coefficients were 1.30
and 6.55, respectively, however, these values were higher in the population composed
of individuals with known ancestry, 3.54 and 21.9, in the same order. The Fis,
Firand Fst values were -0.0149, 0.0594 and 0.0732, respectively. The effective size
ranged from 10.58 to 84.81. The average genetic conservation index was 2.22, ranging
from 1.00 to 11.76. In conclusion, even though most individuals have a low relatedness
coefficient, the tendency to reduce the number of animals registered / year combined
with the high level of inbreeding compromise genetic variability and put the Morada
Nova sheep at risk of extinction.

Key words: genetic conservation, pedigree integrity, sheep local breeds

*Adviser: Jurandir Ferreira da Cruz, D.Sc. UESB. Co-adviser: Milton Rezende Teixeira Neto, D.Sc.
UESB.



| - REFERENCIAL TEORICO

1.1.  INTRODUCAO

A raca Morada Nova se constitui em um dos principais grupos geneticos
deslanados do Nordeste brasileiro, sendo que seu maior contingente se encontra no
Estado da Bahia, distribuidos em pequenos rebanhos (Carlos et al., 2015; Souza et al.,
2011).

Os ovinos Morada Nova sdo animais de pequeno porte com aptiddo para
producdo de carne e de pele, altamente apreciada no mercado internacional
(Domingues, 1941). Apresentam elevada rusticidade, boa fertilidade, com precocidade
sexual, prolificidade, habilidade materna e auséncia de estacionalidade reprodutiva
(Faco et al.,, 2013). Os individuos da raca Morada Nova apresentam importancia
estratégica como fonte de genes para programas de melhoramento genético e de
conservacao, devido a sua diversidade geneética, ainda pouco estudadas (Souza et al.,
2011). Por outro lado, a baixa valorizacdo das racas locais € 0 cruzamento destas com
racas exoticas, causa uma rapida substituicdo e erosdo genética da populacéo,
acarretando a perda da variabilidade genética (Rego Neto et al., 2017; Ribeiro et al.,

2014) e colocando-os em risco de extingdo (Facd et al., 2008).

O estudo da estrutura populacional possibilita conhecer a variabilidade genética
existente, como esta distribuida, definindo dessa forma o grau de risco de extingdo da
raca (Rodrigues et al., 2009b). Esse conhecimento aliado com informagdes sobre as
mudancas genéticas na populacédo pode direcionar futuras acdes de manejo, favorecendo
0 desenvolvimento de estratégias voltadas para o uso de uma dada raca em um
ecossistema especifico (Paiva et al., 2011).

A variabilidade genética e a evolugdo ao longo das geracfes de uma raca podem
ser descritas por meio da analise de pedigree (Boichard et al., 1997), as quais ainda
apresentam menor custo e facilidade de obtencdo quando comparados ao uso de

marcadores moleculares (Carneiro et al., 2009). Dessa forma, objetivou-se com este
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estudo descrever e analisar a estrutura populacional e a variabilidade genética dos
ovinos da raga Morada Nova, por meio da andlise de pedigree.

1.2. A RACA MORADA NOVA

A denominacdo da raca Morada Nova é devida ao nome do municipio onde
foram descritos os primeiros individuos desse grupo genético, em 1937, no estado do
Ceara. No ano de 1940, foram encontrados outros exemplares nos municipios de
Campos e Castelo (Piaui), Quixada, Quixeramobim, Sobral e Taua (Ceard). Embora este
grupo genético tenha sido denominado inicialmente “Carneiros deslanados Morada
Nova” (Domingues, 1941), a raga Morada Nova foi oficializada em 1977 (Figueiredo,
1980).

A origem da raca Morada Nova é bem controvertida, existindo diferentes
hipbteses; uma delas sugere que os individuos da raca sdo descendentes diretos de
carneiros Bordaleiros oriundos de Portugal, os quais teriam “perdido” a 1a por processo
de selecdo natural (Domingues, 1954); outra hipdtese é que a raca € resultante do
cruzamento de ovinos Bordaleiros com ovinos deslanados africanos (Figueiredo, 1980).
A despeito dessas hipdteses, a raga Morada Nova certamente teve tido contribui¢es dos
carneiros ibéricos e africanos, tendo seu padréo racial sofrido influéncia das condicGes

ambientais (Faco et al., 2008).

Os animais da raca Morada Nova sdo explorados para producdo de carne e pele
ambas de excelente gqualidade. Apresentam pequeno porte, rasticos, com precocidade
sexual, boa fertilidade, prolificidade, habilidade materna e auséncia de estacionalidade
reprodutiva (Facé et al., 2013). Conforme essas qualidades, pode-se declarar que a
Morada Nova é uma raca materna por exceléncia e € um interessante recurso genético
em sistemas de producdo de carne (Faco et al., 2010). A prolificidade média da raca
varia de 1,45 a 1,51; intervalo de partos de 267+61 dias, duracdo da gestacdo de 141+25
dias, taxa de paricdo de 91+0,01%; peso ao nascer, a0 desmame e ao primeiro parto de
2,22+0,63; 12,13£3,08 kg e 31,24+4,68 kg, respectivamente e apresenta ganho de peso
diario de 0,127 a 0,234 kg (Faco et al., 2010; Gongalves et al., 2012; Muniz et al., 2010;
Selaive-Villarroel & Fernandes, 2000).



O padréo racial da raca Morada Nova foi definido pela Associacdo Brasileira de
Criadores de Ovinos como sendo animais deslanados, mochos, de pelagem vermelha ou
branca (Figura 1). A Variedade Vermelha € a mais predominante e € caracterizada por
possuir pelagem castanha em suas diversas tonalidades; cor mais clara na regido do
perineo, bolsa escrotal, Ubere e cabeca; pele escura e recoberta de pelos curtos, finos e
asperos; mucosa escura; cauda com ponta branca. Os animais adultos machos
apresentam peso de 40/60 kg e as fémeas peso de 30/50 kg. Possuem cabeca larga,
alongada, perfil sub-convexo, focinho curto bem proporcionado; orelhas bem inseridas
na base do cranio e terminando em ponta; com ou sem brincos no pesco¢o; garupa curta
com ligeira inclinacdo; cauda fina e média, ndo passando dos jarretes; membros finos,
bem aprumados, cascos pequenos e escuros. A Variedade Branca é composta por um
efetivo reduzido, os quais apresentam pelagem branca, pele escura, mas admitindo-se

mucosas e cascos claros (ARCO, 2019).

.l' \».‘ .

b et

Figura 1. Ovinos Morada Nova Variedade Vermelha (a) e Variedade Branca (b). Fonte: (b) Jacina
Morais

Os ovinos Morada Nova mesmo possuindo tantas caracteristicas desejaveis se
encontram mantidos em pequenos efetivos populacionais, principalmente, no estado da
Bahia, e sofrem ameacas de extin¢do devido a: i) preferéncia da maioria dos produtores
por outras racas e ii) sua utilizacdo intensiva em cruzamentos com outras racas. Dessa
forma, considerando que os individuos da raca Morada Nova se constituem em um pool

de genes de grande importancia, é plausivel a execucdo de medidas voltadas para a



4

conservacao e/ou promoc¢do do melhoramento genético da raca Morada Nova (Oliveira,
2012; Souza et al., 2011).

1.3. ESTRUTURA POPULACIONAL

A estrutura populacional é formada pela composicdo genética dos seus
individuos, transferida aos descendentes no decorrer dos anos (Lopa, 2015). Essa
composicdo geneética formada ao longo das geracdes depende de varios fatores, dentre

0s quais, a selecdo, migracdo, mutacdo e deriva genética (Rodrigues, 2009a).

O estudo da estrutura genética de uma populagdo possibilita a compreenséo de
como 0s genes estdo sendo propagados ao longo das geracgdes, proporcionando
informacdes sobre o nimero de genes que lhe deram origem e estimando a participacdo
deles na populagdo atual (Barros, 2012). Este estudo pode ser realizado a partir da
anélise de pedigree, visto que, esse € um método simples e eficaz de avaliacdo dos
parametros populacionais e apresenta menor custo quando comparado aos estudos
realizados com marcadores moleculares (Caballero & Toro, 2002; Carneiro et al.,
2009).

As informacdes provenientes de pedigree podem ser estratégicas para esclarecer
aspectos relevantes que influenciam o historico genético da populacdo (Valera et al.,
2005). Ressalta-se, entretanto, que as informacdes devem ser fidedignas e o mais
completas possivel, pois a baixa integralidade do pedigree pode subestimar ou
superestimar os parametros encontrados, 0 que causaria um comprometimento das a¢oes

futuras em programas de melhoramento ou de conservagdo genética (Silva, 2014).

1.3.1. Integralidade do Pedigree

A integralidade do pedigree de uma raga depende das informagdes contidas nos
livros genealdgicos e da sua quantidade, sendo estas de fundamental importancia para a
determinacdo dos parametros populacionais (Gutiérrez et al., 2003; MacCluer et al.,
1983). A precisdo dos valores dos parametros populacionais, estimados com base em
pedigree pode ser influenciada por informacdes equivocadas ou incompletas; a entrada
recente de animais sem genealogia conhecida pode levar & subestimacdo ou



superestimacdo dos valores encontrados (Boichard et al., 1997; Gutiérrez et al., 2003).
Assim, quanto maior a integralidade dos pedigrees, mais precisa serd a determinacao

dos parametros avaliados na populacédo (Barros, 2012).

A integralidade da genealogia de uma populacdo pode ser avaliada através do
namero de geracOes completas, nimeros maximos de geracdes e 0 nimero de geracdes
equivalentes (Carneiro, 2012; Figueredo, 2018). O numero de geracdes completas
define a geracdo mais distante entre o individuo e todos os seus ancestrais conhecidos.
Enquanto que o numero maximo de gerac@es é a quantidade de geracdes que separam 0
individuo do ancestral mais distante (Gutiérrez & Goyache, 2005). O numero de
geracgdes equivalentes é obtido pela soma de todos os ancestrais conhecidos pela soma
de (1/2)", em que n é o numero de geracdes que separam o individuo de cada ancestral
conhecido (Paiva, 2016), sem ocorréncia de sobreposicdo de geracbes (Goyache et al.,

2010). Esses parametros sdo variaveis em cada raca (Tabela 1).

Tabela 1. Nimero de geragBes equivalentes, nimero de gera¢des completas e nimero maximo de
geragdes em diferentes ragas de ovinos

Raca Ggragéo Geracéo Méximg de Fonte
equivalente completa geracdo

Segurefia 1,23 0,91 1,78 Barros, 2012
Somalis Brasileira 1,34 1,11 1,64 Paiva et al., 2011
Santa Inés 2,26 12 Pedrosa et al., 2010
Zandi 3,15 1,92 4,78 Ghafouri-Kesbi, 2010
Merino 4,95 15 Gowane et al., 2013
Iran-Black 7,10 Moknhtari et al., 2014
Malpura 7,21 16 Gowane et al., 2014

1.3.2. Probabilidade de origem de genes

A probabilidade de origem dos genes provém de importantes informacdes para o
conhecimento do fluxo de genes e, portanto, da estrutura genética populacional
(Navarro, 2008). Um alelo autossbmico amostrado aleatoriamente de qualquer

individuo tem 50% de probabilidade de ter sido herdado do seu pai ou mée e 25 % de
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ter sido herdado de qualquer um dos seus avés. Dessa forma, é possivel estimar a
probabilidade de origem de um dado alelo para qualquer um dos seus antepassados
(Vozzi, 2004).

Todos os genes presentes em uma populacéo sdo provenientes dos antepassados,
sendo que sua representacdo é muito variavel nos individuos, devido ao uso preferencial
de alguns reprodutores (Navarro, 2008). Quando h& o conhecimento das informacdes de
genealogia é possivel detectar os primeiros animais que contribuiram para uma
formacdo de uma dada populacdo, retornando até um antepassado sem genealogia
conhecida, qualificado como fundador (Barros, 2012; Gutiérrez e Goyache, 2005).
Ressalta-se que, aqueles individuos que contribuiram de maneira mais expressiva para a
variabilidade genética presente na populacdo sdo denominados de ancestrais; de forma

que um ancestral pode ser um fundador ou ndo (Navarro, 2008).

A comparacéo entre diferentes populacdes para os fundadores e ancestrais varia
muito, devido as condi¢bes de manejo e localizacdo dos individuos, porém é relevante
para medir a variabilidade genética e verificar o direcionamento de acasalamento na
populacdo (Gowane et al., 2013; Vozzi, 2004). A contribuicdo dos dez principais
fundadores nas racas Mallorquina (Goyache et al., 2010), Santa Inés (Teixeira Neto et
al., 2013) e Somalis Brasileira (Figueredo, 2018) foram 8,80%, 30,51% e 36,99%
respectivamente. A quantidade de ancestrais responsaveis por 50% da variabilidade
genética nos grupos geneticos € bastante variada, tendo sido observado 5 a 425 nas
racas Galega (Adan et al., 2007), Bharat Merino (Gowane et al., 2013), Zandi
(Ghafouri-Kesbi, 2010), Baluchi (Tahmoorespur & Sheikhloo, 2011), Mallorquina
(Goyache et al., 2010), Santa Inés (Pedrosa et al., 2010), Merino (Azor et al., 2008) e
Segurefia (Barros et al., 2017).

1.3.2.1. NuUmero efetivo de fundadores e de ancestrais

O numero efetivo dos fundadores (fe) e o namero efetivo dos ancestrais (fa) ¢
calculado com base na probabilidade desigual de origem dos genes dos animais
fundadores e/ou ancestrais (Navarro, 2008). O fe expressa o nimero de fundadores que
contribuiram de maneira equilibrada para produzir a mesma diversidade genética
encontrada na populacdo em estudo (Lacy, 1989); essa contribuicdo estd determinada
em funcdo do numero de descendentes deixados pelo fundador em analise (Farias et al.,
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2011). E desejavel que todos os fundadores tenham contribuido da mesma forma e,
nesse caso, o fe serd igual ao numero real de fundadores (Vozzi, 2004); quanto mais
proximo o fe for do nimero total de fundadores (Tabela 2), maior sera a variabilidade

genética da populacdo (Boichard et a., 1997; Lush, 1964).

O numero efetivo de ancestrais representa 0 nimero minimo de ancestrais
(fundadores ou ndo) necessarios para explicar a variabilidade genética total da
populagdo (Boichard et a., 1997); o fa complementa o fe, uma vez que o fa considera
as perdas da variabilidade genética em consequéncia do uso mais intenso de

determinados individuos na reproducgdo, o denominado efeito gargalo (Carneiro, 2012).

A relagdo entre fe e fa ¢ um outro parametro estratégico. Essa relagdo expressa
o nivel de participacdo dos individuos fundadores na populagdo ao longo das geracdes;
o ideal ¢ que o fe = fa nimero efetivo de fundadores seja igual ao numero efetivo de
ancestrais, ou que a diferenca seja a menor possivel, uma vez que, quanto maior for essa
diferenca, menor sera a participacdo dos fundadores (Boichard et al., 1997). Assim, o
desequilibrio na relagdo fe/fa monstra a ocorréncia de perda da variabilidade genética

da populacdo (Mokhtari et al., 2013).

Tabela 2. Numero total de ancestrais e fundadores e nimero efetivo de fundadores e ancestrais em
diferentes racas de ovinos

Raga fu;%tgég fes fe azcc);:tlri?s fa Fonte
Baluchi 347 80 263 47 Thamoorespur & Sheikloo, 2011
Kermani 420 149 289 72 Mokhtari et al., 2013
Bharat Merino 430 55 418 40 Gowane et al., 2013
Zandi 615 86 598 74 Ghafouri-Kesbi, 2010
Mallorquina 1990 704 1310 90 Goyache et al., 2010

1.4. TIPO DE REBANHO

Os grupos de animais que apresentam o mesmo bidtipo e que sdo manejados
conjuntamente sdo denominados de rebanhos (Figueredo, 2018). Os rebanhos, cuja

importancia esta na disponibilizacdo de reprodutores para a populacao (Oliveira, 2012),
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podem ser classificados em quatro diferentes tipos: ndcleo, multiplicador, comercial e
isolado (Vassallo et al., 1986).

e Tipo ndcleo — aquele que utiliza somente reprodutores préprios e 0s
comercializa;

e Tipo multiplicador — aquele que utiliza reprodutores proprios e adquiridos de
outros rebanhos e os comercializa;

e Tipo comercial — aquele que utiliza reprodutores adquiridos, mas ndo 0s
comercializa;

e Tipo isolado — aquele que utiliza somente reprodutores proprios, mas ndo 0s

comercializa.

A estrutura organizacional da populagdo de ovinos no Brasil ndo apresenta a
estrutura piramidal cléssica e o repasse da evolucdo genética dos rebanhos nucleos para
os rebanhos comerciais, por meio da disponibilizacdo de reprodutores, tem sido
comprometido pelo o custo elevado desses animais (Lobo, 2017). Assim, a maioria dos
reprodutores considerados “de elite” permanece nos rebanhos nucleos e aqueles que sdo
transferidos para os rebanhos multiplicadores normalmente ndo séo repassados aos

rebanhos comerciais (Morais, 2000).

Os estudos realizados com as ragas Santa Inés (Teixeira Neto et al., 2013; Rego
Neto et al., 2014), Xalda (Goyache et al., 2003), Mallorquina (Goyache et al., 2010) e
Somalis Brasileira (Figueredo, 2018) mostraram a existéncia de rebanhos apenas dos
tipos comercial, multiplicador, ndo tendo sido detectados rebanhos dos tipos nucleo e

isolado.

1.5. COEFICIENTE DE RELACAO

O coeficiente de relacdo (CR) de um individuo é definido como a probabilidade
de um alelo escolhido, aleatoriamente, na populacdo pertencer a esse individuo (Paiva,
2016); ou ainda, o CR expressa a probabilidade de dois alelos selecionados ao acaso,
sendo um alelo provindo de um determinado individuo e outro da populagdo, serem

idénticos por descendéncia (Barros, 2009).



Na determinacdo do CR sdo considerados os valores de endogamia e as relagdes
de parentesco existente entre os animais da populacdo (Navarro, 2008); portanto, o CR
indica a contribuicdo genética de cada individuo para a populacdo, independentemente,

da geracdo em que € encontrado (Paiva, 2016).

Considerando que o CR possibilita quantificar a contribuicdo genética de uma
linhagem especifica de individuos fundadores para a populacdo, esse pardmetro permite
fazer o equilibrio das contribuicbes das diferentes linhagens, reduzindo as perdas
genéticas resultantes de acasalamentos inapropriados (Falleiro, 2013). A partir dos
valores do CR, consegue-se determinar a proximidade genética desses animais, sendo
fundamental no momento de escolha dos reprodutores, de dentro dos rebanhos ou
oriundos de outros rebanhos. O CR (Tabela 3) pode ser utilizado como ferramenta para
medir a distancia genética entre rebanhos, uma vez que, permite a comparagdo do

coeficiente de parentesco médio dos reprodutores (Barros, 2009).

Tabela 3. Coeficiente de relagdo em diferentes racas de ovinos

Raca Coeficiente de relagéo Fonte
Segurefia 0,06% Barros et al., 2017
Assovega 0,63% Adén et al., 2017
Santa Inés 0,73% Pedrosa et al., 2010
Kermani 1,04% Mokhtari et al., 2013
Xalda 1,80% Goyache et al., 2003
Zandi 1,91% Ghafouri-Kesbi, 2010
Afshari 2,10% Ghafouri-Kesbi, 2012
Somalis Brasileira 3,94% Figueredo, 2018
Bharat Merino 4,23% Gowane et al., 2013

1.6. COEFICIENTE DE ENDOGAMIA

O acasalamento entre individuos parentes leva a endogamia (Lush, 1945) e o

coeficiente de endogamia (F) é a probabilidade de que os dois genes encontrados em
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qualquer locus de um individuo sejam semelhantes por descendéncia (Falconer &
Mackay, 1960).

O coeficiente de endogamia sofre influéncia do nivel de integralidade do
pedigree; informacdes incompletas ou erroneamente inseridas no pedigree podem
subestimar ou superestimar esse parametro, visto que as contribui¢es dos antepassados
desconhecidos ndo sdo aferidos de maneira correta (Paiva, 2016). As perdas da
variabilidade genética em decorréncia do aumento da homozigose é um dos fatores que
ocasionam a depressdo endogamica, tendo como efeitos negativos a perda parcial do
ganho genético obtido por selecdo e a reducdo do valor fenotipico médio, sendo
evidenciado, especialmente nas caracteristicas que expressam a eficiéncia fisiologica
(Breda et al., 2004; Barros, 2012).

Os valores médios de endogamia nas racas podem ser bastante diferentes, a
exemplo das racas Moghani (Mokhtari et al., 2015), Segurefia (Barros et al., 2017),
Santa Inés (Rego Neto et al.,, 2017), Zandi (Ghafouri-Kesbi, 2010), Valachian
(Oravcova & Margentin, 2011), Assovega (Adan et al., 2007), Malpura (Gowane et al.,
2014) e Iran-Black (Mokhtari et al., 2014), cujos valores observados foram 0,40%,
0,60%, 0,97%, 1,46%, 1,69%, 1,94%, 3,32% e 11,11%, respectivamente.

Valores de F acima de 10% causam o0 aumento da homozigose, predispde a
populacdo a depressdo endogamica (Paiva et al., 2011), possibilita a expressdo de genes
recessivos indesejaveis (Alcala et al., 1995), podendo provocar o aparecimento de
defeitos fenotipicos e influenciar negativamente as caracteristicas produtivas (\Vostry et
al., 2018).

1.7. ESTATISTICA F DE WRIGHT

A estatistica F é classificada em trés niveis: individual - Fis, subpopulacéo - Fst
e dentro da populagéo total — Fir (Long, 1986). Esse parametro parte do principio de
uma metapopulagdo, definido como o conjunto total de individuos pertencentes a uma
raca, formados de subpopulacGes que podem ser definidas, em funcdo do sexo,

linhagens e aspectos geograficos (Barros, 2012).
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O Fis mede a diminuicdo da heterozigosidade de um individuo em relagéo a sua
subpopulacdo (Wright, 1965) e expressa a ocorréncia de acasalamentos nao aleatorios
dentro das subpopulagdes (Paiva, 2016). O Fst mede a diminuicéo da heterozigosidade
das subpopulagcbes que constituem a metapopulagdo. Enquanto que o Fir mede a
reducdo da heterozigose do individuo quanto a metapopulacdo, isto é, a homozigosidade
dentro da raga (Wright, 1965).

No que se refere aos valores dos parametros F, o Fis > 0 indica que o nivel de
endogamia real ultrapassa 0 nivel aguardado em acasalamentos ao acaso, provindo de
acasalamentos entre animais mais aparentados que a média; o Fis < 0 demonstra que ha
predominéncia de acasalamentos entre subpopulagdes ou a endogamia estd sendo
evitada (Carneiro et al., 2009). O Fir varia de -1 a 1, quando estiver < 0 indica selecéo
no favorecimento de individuos heterozigotos, e > 0 indica diferenciagdo genética entre
subpopulacdes e selecdo contra heterozigosidade (Paiva, 2016). Os valores do Fst que
variam entre 0 e 0,05 podem ser considerados como indicativo de pequena
diferenciacdo genética na populacdo; valores de 0,05 a 0,15; 0,15 a 0,25 e >0,25
indicam diferenciacdo genética moderada, grande e forte, respectivamente (Wright,
1978 apud Hartl & Clark, 2010). Em algumas racas, esses trés parametros apresentam
valores similares e outros bastantes diferentes (Tabela 4).

Tabela 4. Fit, Fis € Fst em diferentes racas de ovinos

Raca Fir Fis Fst Fonte
Morada Nova vr branca -0,007 0,259 0,200 Rodrigues et al., 2009b
Bergam4cia Brasileira -0,005 -0,080 0,069 Carneiro, 2012
Segurefia 0,005 -0,012 0,018 Barros et al., 2017
Merino 0,027 -0,007 0,035 Azor et al., 2008
Santa Inés 0,050 -0,005 0,055 Teixeira Neto et al., 2013
Nativas Tunisianas 0,132 0,112 0,030 Sassi-Zaidy et al., 2014
Churra 0,160 0,044 0,121 Calvo et al., 2011
Nativas Nigerianas 0,394 0,336 0,088 Agaviezor et al., 2012

Nativas Chinesas 0,523 -0,172 0,363 Wei et al., 2011
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1.8. TAMANHO EFETIVO

O tamanho efetivo (Ne) é definido como o nimero de individuos de ambos os
sexos que contribui geneticamente para uma dada populacdo (Wright, 1931).
Considerando que nem todos 0s animais conseguem passar Seus genes para 0S
descendentes da populacdo, o numero de animais em idade reprodutiva na populagédo
geralmente € maior do que o numero de animais que realmente estdo se reproduzindo
(Laat, 2001).

O Ne é utilizado no monitoramento das racas e no auxilio em programas de
reproducdo, devido a relacdo que apresenta com a depressdo endogamica e a perda da
variabilidade genética (Carneiro, 2012). O Ne tem sido bastante usado em estudos de
diversidade genética, uma vez que, indica 0 numero de animais que elevam a
endogamia na proxima geracdo, sendo que Ne mais elevado indica menor perda de
variabilidade genética da populacdo em estudo (Barros, 2012). Esse parametro pode
oscilar em funcdo do sexo, flutuacbes no tamanho populacional (Falconer & Mackay,
1996), utilizacdo intensiva de alguns reprodutores e média de filhos por reprodutor
(Amaral et al., 2011).

O Ne ideal de uma populacdo parece ser um ponto de controvérsia. Valores
entre 31 e 250 tem sido sugerido para prevenir declinio no valor adaptativo da
populacdo (Meuwissen & Woolliams, 1994) ou mesmo Ne de 500 a 1.000 para que seja
assegurada a manutencdo do potencial evolutivo (Franklin & Frankham, 1998). A FAO
(1998) sugere o Ne de 50, como valor minimo para a prevencdo de depressdo

endogamica em populacdes sob conservacao.

O Ne é bastante varidvel nas populagdes, sendo que nas ragas Ensenburg
Dormer (Wyk et al., 2009), Afshari (Ghafouri-Kesbi, 2012), Zandi (Ghafouri-Kesbi,
2010), Santa Inés (Pedrosa et al., 2010), Merino Bharat (Gowane et al., 2013), Malpura
(Gowane et al., 2014), Lori-Bakhtiari (Sheikhlou & Abasi, 2016), Baluchi Iraniana
(Tahmoorespur & Sheikhloo, 2011), Baluchi (Gholizadeh & Ghaufori-Kesbi, 2016) e
Santa Inés (Teixeira Neto et al., 2013) foram descritos valores de 32,68; 50,00; 71,00;
76,00; 89,29; 91,74; 101,00; 134,00; 166,00 e 172,50, respectivamente.
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1.9. INTERVALO DE GERACAO

O intervalo de geracdo (IG) é determinado pelo tempo médio em que 0s genes
sdo transmitidos dos pais para os filhos, sendo obtido pelo calculo da idade média do
progenitor no momento do nascimento dos filhos, do primeiro ao Gltimo; através das
vias: pai-filho, pai-filha, mae-filho e mée-filha (Gutiérrez & Goyache, 2005); esse
pardmetro apresenta variagdo, as vezes expressiva entre as racas (Tabela 5), sendo um
reflexo das decisdes sobre a taxa de descarte das matrizes e reprodutores e a finalidade

de criacdo de cada raca (Paiva et al., 2011).

Intervalo de geracfes baixos sdo desejados para o aumento do ganho genético
anual na populacédo; I1G baixo, obtido com o uso de reprodutores mais jovens durante
um curto periodo de tempo, possibilita a incorporacdo de caracteristicas de interesse
econémico de maneira mais rapida nos programas de melhoramento genético (Faria,
2016). Por outro lado, em programas de conservacdo genética, devido ao numero de
animais estratégicos para a manutencdo da variabilidade genética ser geralmente baixo,
procura-se estender a permanéncia destes individuos no rebanho, provocando intervalos
de geragdes mais longos (Barros, 2009). O equilibrio entre 0s ganhos genéticos anuais e
a manutencgdo da variabilidade genética deve ser o objetivo daqueles que almejam maior

eficiéncia do sistema de exploracdo a longo prazo (Barros, 2012).

Tabela 5. Média de intervalo de geragdes em diferentes ragas de ovinos

Raca [€] Fonte
Olkuska 3,14 Drobik & Martyniuk, 2014
Baluchi 3,33 Tahmoorespur & Sheikhloo, 2011
Moghani 3,37 Mokhtari et al., 2015
Lori-Bakthtiari 3,42 Sheikhlou & Abbasi, 2016
Mallorquina 3,70 Goyache et al., 2010
Navajo Churro 4,00 Maiwashe & Blackburn, 2004
Kermani Iraniana 4,48 Mokhtari et al., 2013

Santa Inés 5,30 Rego Neto et al., 2017
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1.10. INDICE DE CONSERVACAO GENETICA

O indice de conservagdo genética (ICG) é um parametro que estima o nimero
efetivo medio de fundadores encontrados no pedigree de um determinado individuo
(Barros, 2009). Na determinacdo do ICG é considerada a contribui¢do dos animais

fundadores ao longo das geracGes (Gutiérrez & Goyache, 2005).

O ideal seria que os individuos recebessem contribuic@es de todos os fundadores
que compdem a populacdo; o que seria traduzido em ICGs elevados (Alderson, 1992).
Considerando gque nédo € o que ocorre normalmente, o uso de reprodutores com ICG alto

contribui para a manutencdo da base genética da populacédo estudada (Faria, 2016).

Embora na estimativa do ICG ndo sejam considerados o parentesco dos
individuos, esse indice é relevante para os programas de gestdo de populagdes, visto
que, possibilita o controle da endogamia e a manutencdo da variabilidade genética
dentro da raca (Barros, 2009). Os ICGs variam bastante em funcdo dos individuos
dentro da populacdo, sendo que nas ragas Bergamacia Brasileira (Carneiro et al., 2014),
Olkuska (Drobik & Martyniuk, 2014), Santa Inés (Brito et al., 2018; Rego Neto et al.,
2017) e Somalis Brasileira (Figueredo, 2018) os valores oscilaram de 0,77 a 17,43.
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Il - OBJETIVOS GERAIS

Objetivou-se descrever e analisar a estrutura populacional e a variabilidade

genetica dos ovinos da raga Morada Nova, por meio da analise de pedigree.
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I11 - MATERIAL E METODOS

Os dados utilizados neste estudo foram provenientes de 11.423 pedigrees de
animais da raca Morada Nova, nascidos no periodo entre 1973 e 2018, registrados junto
a Associacdo Brasileira de Criadores de Ovinos — ARCO, rebanhos criados em 13
estados brasileiros (Figura 2), este total de animais trata-se do registro desde a formacéo
da raca. As informacdes referentes a cada animal consistiram de: pai, mae, sexo, data de

nascimento e rebanho.
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Figura 2. Distribuicdo geografica de ovinos da raca Morada Nova (McManus et al., 2014)

O programa ENDOG 4.8 (Gutierrez & Goyache, 2005) foi utilizado para a
analise do pedigree e a estimacdo dos parametros populacionais, que foram: nivel de
integralidade do pedigree, intervalo médio de geracdo (IG), probabilidade de origem do
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gene, coeficiente médio de relacdo (CR), coeficiente de endogamia (F), tamanho efetivo
(Ne) e indice de conservagdo genética (ICG).

O nivel de integralidade do pedigree foi caracterizado pelo calculo do nimero
de geracdes completas, nimero méaximo de geracdo e 0 numero de geracdes
equivalentes. O numero de geracGes completas foi definido como o numero de geracGes
que separam o individuo analisado da ascendéncia mais distante em que os dois
progenitores eram conhecidos; o numero maximo de geragdes, como 0 numero de
geracgdes que separa o individuo do seu ancestral mais distante e 0 nimero de geracdes
equivalentes foi obtido pelo somatdrio (1/2)" de todos os ancestrais conhecidos, em que
n foi o nimero de geragfes que separavam o individuo de cada ancestral conhecido
(Maignel et al., 1996).

O intervalo médio de geracdes foi calculado a partir das quatro passagens
gameéticas: pai-filho, pai-filha, mée-filho e mée-filha, utilizando as datas de nascimento
de cada individuo e dos seus pais, a partir da equacao: L = ¥ (LPM + LPF + LMM +
LMF), em que: LPM = intervalo medio entre pais e filhos; LPF = intervalo médio entre
pais e filhas; LMM = intervalo médio entre mées e filhos; LMF = intervalo médio entre

maes e filhas.

A probabilidade de origem do gene foi estimada com base no numero efetivo de
fundadores (fe) e de ancestrais (fa). O fe, que expressou a quantidade de fundadores
cuja contribui¢do produziu a mesma variabilidade genética encontrada na populagdo em
estudo (Vercesis Filho et al., 2002), foi determinado pela equacao:

le

e f

P

k=1

Em que: fe € o ndmero efetivo de fundadores e gk a probabilidade de o gene

ser originado do fundador k e f ¢ o nimero de fundadores.

O q, por sua vez, foi estimado pelo algoritmo que soma as contribuicdes dos
fundadores (Boichard et al., 1997).
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O numero efetivo de ancestrais (fa), que expressou o numero minimo de
ancestrais (fundadores ou ndo) necessarios para se explicar a diversidade genética total

da populacdo em estudo (Solkner et al., 1998), foi determinado por meio da equacéo:

Em que: fa é o nimero efetivo de ancestrais e gj a contribuicdo marginal de um

ancestral j (ndo necessariamente fundador) e a é o nimero de ancestrais.

Quanto maior a distancia entre fe e fa menor ¢ a participagdo de todos os
fundadores na populacdo ao longo das geragdes. O ideal é que fe = fa, ou que a

diferenca seja a menor possivel entre eles.

Para o célculo do coeficiente de endogamia individual (F), utilizou-se o
algoritmo Fx=[>(1/2)" (1+FA)]/2; em que n € o nimero de geracdes que ligam os dois
pais do individuo ao ancestral comum, e FA é o coeficiente de endogamia de cada
ancestral comum (Wright, 1931). Para o calculo do coeficiente de endogamia para todo
0 pedigree, definido como a probabilidade de dois individuos apresentarem copia do
mesmo alelo por conta de um ascendente em comum, foi utilizado o algoritmo F=Ai-1,
em que A é a matriz de relagdo genética aditiva dos individuos da populagdo (Meuwisen
& Luo, 1992).

O aumento da endogamia (AF) para cada geracdo foi calculado através da

equacao:

Onde F. é o coeficiente medio de endogamia estimado na geracdo e F._, € 0

coeficiente médio de endogamia estimado para a geracao anterior.

As estatisticas F, que possibilitaram analisar a mudanca na frequéncia génica
entre as subpopulacges, foram obtidas pelos coeficientes Fis, Fst e Fit (Wright, 1965). O
Fis representa a probabilidade de que os dois alelos de um locus presente no mesmo

individuo sejam idénticos por descendéncia; o Fis mede a correlacdo média dos genes
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do individuo com os genes da subpopulacdo da qual integra. O Fst representa a
probabilidade de que dois individuos pertencentes a subpopulagdes diferentes tenham
alelos idénticos por descendéncia; o Fst mede a correlacdo dos genes da subpopulacéo
com os genes da populacao total. O Fit representa o desvio da frequéncia genotipica da
populacdo em relacdo ao equilibrio de Hardy-Weinberg; o Fit mede correlacdo dos
genes do individuo com os genes da populacdo total. Para determinacdo desses

parametros, foram utilizadas as equacgoes:

Fis = F-f Fist = =1 Fi= F-f

1-f 1-f 1-f

Em que: f e F sdo, respectivamente, o coeficiente médio de relagdo e o
coeficiente de endogamia das subpopulagdes; f o coeficiente médio de relagdo dentro

de subpopulagdes.

O coeficiente médio de relacdo (CR) foi considerado como a possibilidade de
um dado gene de dois individuos diferentes serem oriundos de um Gnico ancestral; o CR
foi calculado por meio do algoritmo proposto por Quaas (1976): C' = G) 1' 4, em que

A ¢ a matriz de parentesco de tamanho n x n, 1’ ¢ um vetor de um de ordem 1 x n,

sendo n 0 nimero de animais.

O tamanho efetivo da populacdo (Ne) expressou a quantidade de animais de
ambos 0s sexos que contribuiram para gerar a geracao seguinte; o Ne foi calculado pela

variancia do tamanho das familias, conforme descrito por Hill (1979).

O numero efetivo de rebanhos que produziram carneiros pais, avos, bisavos e
avos, foi calculado pelo inverso da probabilidade de dois animais escolhidos

aleatoriamente serem do mesmo rebanho (Robertson, 1953).

A classificacdo dos rebanhos quanto a sua estrutura organizacional foi realizada
conforme sugerido por Vassallo et al. (1986), com base na origem e uso dos
reprodutores, em: i) Ndcleo, aquele rebanho que utilizou reprodutores préprio e que
ainda os comercializava; ii) Multiplicador, aquele rebanho que utilizou reprodutores

proprios, adquiridos e também os comercializava; iii) Comercial, rebanho que utilizou
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reprodutores adquiridos ou préprios e ndo os comercializava e iv) rebanho Isolado,
rebanho que utilizou reprodutores do préprio rebanho, mas que ndo os comercializa.

O indice de conservacdo genética (ICG) foi calculado a partir das contribui¢des
genéticas de todos os fundadores identificados, sendo considerado a proporcdo do gene
do animal fundador no pedigree, realizado de acordo com a férmula sugerida por
Alderson (1992):

ICG =

1
2P
._ 1 . n .
onde, Pi= [Z]", sendo n= 0 nimero de geracdes entre o fundador e o animal

que esté sendo analisado.
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IV - RESULTADOS E DISCUSSAO

Dos 11.423 pedigrees analisados 53,50% apresentaram ancestrais conhecidos na
primeira, 34,89% segunda, 24,45% terceira, 18,97% quarta e 14,15% quinta
ascendéncia. A taxa de acréscimo de ancestrais conhecidos no pedigree foi de 34,06%;
28,89%, 42,70% e 53,34% da quinta a primeira ascendéncia, respectivamente (Figura
3).

Niumero de animais analisados ! 11.423

. ———— — | .

1° Ascendéncia (%) linha materna linha paterna

2° Ascendéncia (%)

30 Ascendéncia (%) \ u:1,7s ] L[ 28,10 ] J 28,10 ]

4° Ascendéncia (%) j 1;,18 ] \J 1(;,46 ] j 1;,18 ] J l;,18 ] J 1;,49 ] J 1;,32 ] U 1';,49 H 1;,49 H 2;,32‘ H 2(;,90 Hzi,sz ] L[ 2;,32 ] u 2;,74] U 2;,65 ] u 23,74 ] U 23,74 ]
I I I | = I B | B | = | I I I I | I I I

5 A““ndé““a*("/")i 721 H 8,10 H 10,91 Mw,%”um” 13,02]U 13,82 H 13,82H 14,85H 15,77”16,96M16,99M 17,2&m 17,3§ ]U18,37M18,37‘

* Média de pai + mae na 5° Ascendéncia

Figura 3. Integralidade do pedigree da raca Morada Nova com percentual dos ancestrais conhecidos até a
5% ascendéncia

Ao confrontar a disponibilidade de informacGes maternas e paternas dentro das
linhas de ascendéncia, o percentual de ancestrais paternos conhecidos foi superior a
partir da 3? ascendéncia, cuja as médias 21,78% vs. 18,38%; 17,45% vs. 12,50% e
13,33% vs. 9,30%, na linha materna e 29,54% vs. 28,10%; 23,72% vs. 21,22% e
17,85% vs. 16,14%, na linha paterna, respectivamente. Analisando as duas linhas
conjuntamente, verificou-se maior quantidade de ancestrais conhecidos na linhagem

paterna a partir da 22 ascendéncia.

O nivel de integralidade do pedigree da raca Morada Nova foi inferior ao
verificado nas racas Valachian e Malpura, cujos valores foram 100% e 84,12% na
primeira ascendéncia (Oravcova & Margentin, 2011 e Gowane et al., 2014), e similar ao

das racas Navarro-Churro (Maiwashe & Blackburn, 2004) e Somalis Brasileira
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(Figueredo, 2018) que foram 50,50% e 52,11%. As médias de integralidade encontradas
na raca Morada Nova mostram o baixo nivel de completitude do pedigree. As
estimativas dos parametros populacionais sdo baseadas no pedigree, entdo, quanto
maior sua integralidade, mais precisos serdo os parametros (Muniz et al., 2012),
pedigrees incompletos podem subestimar a endogamia, coeficiente de relacdo e o
nimero de geragdes, isso porque a probabilidade de identificar ancestrais comuns

aumenta com a amplitude das informacdes (Gowane et al., 2013).

A quantidade média de geragdes completas, geracBes equivalentes e nimero
maximo de geracOes foram 1,20; 1,66 e 2,18, respectivamente. O nimero de geracGes
equivalentes foi menor do que os encontrados nas ragcas Kermani (Mokhtari et al.,
2013), Zandi (Ghafouri-Kesbi, 2010) e Malpura (Gowane et al., 2014) cujos valores
foram 2,22, 3,15 e 7,21 respectivamente; o numero maximo de geracGes também foi
menor do que nas ragas Baluchi (Tahmoorespur & Sheikhloo, 2011) e Santa Inés
(Teixeira Neto et al., 2013); e o nimero de geragdes completas foi mais baixo do que
nas racas Segurefia (Barros, 2012) e Somalis Brasileira (Paiva et al., 2011). Os baixos
valores desses parametros refletem a baixa integralidade dos pedigrees dos individuos

da raca Morada Nova.

Nos primeiros 13 anos de formacao da raca, a quantidade de animais registrados
foi baixa, com media de 50,76 registros/ano. No periodo de 1988-2010 o numero de
animais registrados/ano foi crescente, ainda que com pequenas oscilac@es, alcancando o
maior numero de registros (807) em 2010. Por outro lado, na tltima década (2011-2018)
ocorreu queda expressiva na quantidade de registros, com média de 282,87. O nimero
de fémeas registradas foi maior em todo o periodo estudado, com uma relacédo

macho:fémea de 1:3 (Figura 4).

A diminuicdo do numero de registros reflete 0 maior interesse por racas mais
produtivas em detrimento da Morada Nova (Carneiro et al., 2009). Este aspecto é
preocupante na medida em que os individuos da raca Morada Nova apresentam
excelente habilidade materna, precocidade sexual, boa fertilidade e prolificidade, bem
como, menor porte e elevada adaptacdo as condi¢cbes climaticas do semiarido,
resultando em menor custos de manutencdo das matrizes e elevada eficiéncia
reprodutiva (Faco et al., 2013). Desse modo, faz-se necessario concentrar esforgos para

aumentar e manter o interesse pela raca, minimizando o risco de extingao.
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Outro fato que pode ter influenciado na reducdo da quantidade de registros é o
elevado numero de animais que ndo atendem ao padrdo oficial da raca, 0s quais
apresentam rudimentos de chifres, mucosa e/ou cascos despigmentados, pelagem preta e
problemas reprodutivos como criptorquidia (Facé et al., 2013). Ressalta-se que a
maioria dos animais que nao sdo registrados sdo machos, o que causa desbalanceamento

na relacdo macho:fémea, reduzindo a variabilidade genética da raca.

—4—Macho —#—Fémea Total

Niumero de animais registrados

Ano de Registro

Figura 4. Numero de animais da raca Morada Nova registrados junto a Associacdo Brasileira de
Criadores de Ovinos (ARCO) no periodo de 1973 a 2018

O numero de animais registrado por rebanho variou de 6 a 600 animais ao longo
dos 45 anos de existéncia da raca, sendo que 52,78% de todos os individuos registrados
pertenciam aos 18 maiores rebanhos, que em sua maioria absoluta, estdo localizados no
Nordeste brasileiro; a maioria dos rebanhos (75,18%) tiveram menos de 100 individuos
registrados. Essa concentracdo de animais na regido Nordeste provavelmente ocorreu

pela adaptabilidade da raca as condigdes climéticas do semiarido.

Dos 141 rebanhos n&o foi identificado nenhum do tipo ndcleo e isolado; 80,85%
foram classificados como rebanhos comerciais, sendo que 23,68% utilizaram

reprodutores adquiridos ou do préprio rebanho e ndo os comercializavam, portanto
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classificados como Comercial I; 76,32% utilizaram somente reprodutores adquiridos de
outros rebanhos e ndo os comercializavam, entdo classificados como Comercial Il. Os
demais rebanhos (19,15%) foram classificados como multiplicadores, dos quais 82,14%
utilizaram reprodutores do préprio rebanho e adquiridos de terceiros e 0s
comercializavam (Multiplicadores do tipo 1) e 17,86% utilizaram reprodutores
comprados de terceiros e os comercializavam, portanto, Multiplicadores do tipo Il
(Tabela 6).

O uso de reprodutores externos possibilita o fluxo génico entre os rebanhos
(Barro, 2012). Esta alternancia de reprodutores evita a subdivisdo da populacéo, facilita
o fluxo génico e a migracéo e, portanto, contribui para a conservacao do grupo genético
(Carneiro et al., 2009). Os tipos de rebanho encontrados neste estudo sugerem que néo
houve subdiviséo da populagdo ovina Morada Nova.

Tabela 6. Tipos de rebanhos da raga Morada Nova em funcdo da origem e formas de
utilizacdo de reprodutores

Usa Usa

Tipo de rebanho Proporcao reprodutores  reprodutores Vende Quantidade
(%) . reprodutores  de rebanhos
externos préprios
Multiplicador | 16,31 Sim Sim Sim 23
Multiplicador Il 2,82 Sim N&o Sim 4
Comercial | 19,15 Sim Sim Néo 27
Comercial Il 62,50 Sim Né&o Né&o 87

O intervalo de geracdes médio (IG) foi de 3,67+2,04 anos, com pequena
diferenciacdo entre as passagens gaméticas de pai-filho, pai-filha, mae-filho e mée-filha,
cujos valores foram 3,30x 1,72; 3,66+ 1,98; 3,61+ 2,00 e 3,73% 2,13, respectivamente.
As passagens gaméticas podem ser influenciadas por diversos fatores, tais como:
espeécie, racas, tipo de criacdo e por politicas de substituicbes de machos e fémeas
(Paiva et al., 2011 e Tahmoorespur & Sheikhloo, 2011). Na raca Morada Nova, 0s
valores mais elevados das passagens gaméticas materna foi, certamente, consequéncia

da substituicdo mais lenta das matrizes que dos reprodutores.
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Valores mais baixos de IG proporcionam maior incremento no ganho genético
anual para as caracteristicas selecionadas, uma vez que 0 tempo necessario para que 0S
genes sejam transferidos dos pais para os filhos e se expressarem na populacdo, sera
menor (Rego Neto et al., 2017). No entanto, IG longos podem ser desejaveis, pois
reduzem o incremento na taxa anual de endogamia, aumentando, consequentemente, o
tamanho efetivo da populagdo e contribuindo assim para a preservagdo da diversidade
genética da populacdo (Santana Junior & Bignardi, 2015). O IG médio da ragca Morada
Nova encontra-se em um ponto intermediario que possibilita ganhos genéticos anuais

satisfatorios e contribui para a manutencao da diversidade genética.

O coeficiente de relacdo médio (CR) apresentou-se estavel nas primeiras duas
décadas de formacdo da raca, com valores anuais inferiores a 0,01%; nas trés décadas
subsequentes 0 CR médio foi 1,44%, atingindo o valor mais alto (3,04%) em 2011. O
CR médio de toda a populacédo foi 1,30%, sendo que 82,00% dos individuos possuiam
CR menor que 2,00% (Figura 5).

Valores de CR meédio encontrados em racas sob conservacdo e em ragas
comerciais variaram de 0,06% a 5,80% (Barros et al., 2017; Paiva et al., 2011) e 0,73%
a 3,94% (Pedrosa et al., 2010; Figueredo, 2018) respectivamente, sendo que CR acima
de 2,10% sdo considerados altos (Ghafouri-Kesbi, 2012). O CR verificado na raca
Morada Nova pode ser consequéncia da introducdo de reprodutores oriundos de
rebanhos base, os quais por ndo dispor de informacBGes genealdgicas, pode ter

subestimado o valor real.

A endogamia (F) foi nula nas primeiras duas décadas de formacéo da raca. Nas
trés décadas seguintes ocorreram oscilagdes com tendéncias crescente, e nos ultimos
anos o F alcancou valor superior a 10%, sendo que em 2011 foi verificado o valor mais
elevado (17,12%). Durante os 45 anos foi encontrado o coeficiente médio de endogamia
de 6,55% (Figura 5).

Os valores baixos ou nulos de F nos primeiros 17 anos de formacdo da raca
(1973-1990) pode ter sido influenciado pela baixa disponibilidade de informacg6es dos
animais ancestrais e ndo necessariamente pela auséncia de parentescos entre 0S

individuos acasalados. De 1991 até 2018, 24,13% dos individuos da raga eram
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endogamicos, com valor médio de 27,14%. Dentre esses individuos endogamicos,
91,04% apresentaram valor de F >10,0% (Figura 5).
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Figura 5. Valores da endogamia (F), coeficiente médio de relacdo (CR) e endogamia de animais
endégamos F (Endo) em ovinos da raga Morada Nova

Admitindo a possibilidade de subestimagdo dos parametros devido ao elevado
numero de individuos sem ancestralidade conhecida, ao considerar apenas 0s individuos
com geracBes completas, o CR e o F bem como a quantidade de individuos
endogamicos foram expressivamente mais elevados que aqueles encontrados na

populacéo total (Tabela 7).
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Tabela 7. Numero de animais (N), coeficiente de endogamia médio (F), animais
endogamicos (FEndo), nimero de animais endogamicos (N Enddgamos) e coeficiente de
relacdo médio (CR) da raca Morada Nova em fungdo do nimero de geracbes completas

Geracdo N F (%) F (Endo) (%) N Endogamos CR (%)
1 2462 0,57 22,68 70 1,03
2 1438 10,25 16,23 908 1,84
3 836 21,32 23,29 765 2,91
4 350 26,30 27,89 330 3,80
5 298 35,95 40,88 262 5,80
6 299 47,63 47,63 299 8,47
7 123 53,20 53,20 123 9,48

N= nUmero de animais em cada gerag&do

A determinacdo dos valores de CR e F em fungdo do nimero de geracdes
completas, a despeito da esperada relacdo direta, evidencia a importancia da
integralidade dos pedigrees na efetividade do controle dos acasalamentos. Um animal
que apresenta elevado coeficiente de endogamia, porém baixo coeficiente de CR, pode
ser utilizado na reproducdo sem prejuizos da variabilidade da populagdo (Goyache et a.,
2010). No presente estudo foi identificado nimero consideravel de animais com esse
perfil, os quais podem ser utilizados em acasalamentos direcionados para reduzir a

perda da diversidade genética da raca.

Considerando apenas 0s animais que possuiam no minimo duas geracGes
completas (pais e avos conhecidos), o valor médio de F foi 21,90%, com variacdo de
8,42% a 30,39% no periodo de 1991-2018 (Figura 6). O nivel de endogamia dos
individuos com ancestralidade conhecida (minimo de duas geragdes completas)
mostrou-se mais fidedigno para a raca Morada Nova, uma vez que, 0 baixo nimero de
animais disponiveis para reproducdo proporcionou a ocorréncia de muitos
acasalamentos consanguineos. Ressalta-se que valores de F superiores a 10% podem
aumentar a homozigose e a presenca de genes recessivos indesejaveis (Alcala et al.,
1995), predispondo a populacdo a depressdo endogamica (Paiva et al., 2011), podendo
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provocar o aparecimento de defeitos fenotipicos e influenciar negativamente as

caracteristicas produtivas (Vostry et al., 2018).
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Figura 6. Valores da endogamia (F) e coeficiente de relacdo (CR) dos ovinos da raga Morada
Nova que apresentam no minimo duas geragdes completas

Os valores obtidos para Fis e Fir foram -0,0149 e 0,0594, respectivamente; 0
valor de Fst foi 0,0732, denotando moderada diferenciacdo genetica entre as
populacbes, visto que este parametro expressa a distancia genética entre as
subpopulacdes (Hartl & Clark, 2010). Valor similar Fst (0,088) foi verificado em
ovinos nativos nigerianos (Agaviezor et al., 2012). O valor de Fst encontrado revelou a
auséncia de estruturacéo da populacdo (Teixeira Neto et a., 2013), sendo que o uso de

reprodutores externos (ndo proprios) proporcionou a troca genética entre os rebanhos.

Os dez principais fundadores foram responsaveis por 19,01% da variabilidade
genética da raca, sendo que as fémeas (03) e os machos (07) apresentaram CR médio de
5,42% e 13,59%, respectivamente. Os trés principais fundadores (dois machos e uma
fémea), tiveram 113 filhos e apresentaram CR médio de 10,23% (Figura 7). A
contribuicdo de cada fundador para a variabilidade genética varia em funcdo da
quantidade de descendentes deixados na populacdo (Teixeira Neto et al., 2013).
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Os 26 principais ancestrais (fundadores ou ndo), 18 machos e 8 fémeas, foram
responsaveis por 50,45% da variabilidade genética da raca; o principal ancestral era
macho e teve 55 filhos (Figura 7). A quantidade de ancestrais responsaveis por 50% da
variabilidade genética nos grupos genéticos € bastante variada, tendo sido observado 28,
50, 69, 304 e 425 nas racas Zandi (Ghafouri-Kesbi, 2010), Mallorquina (Goyache et al.,
2010), Santa Inés (Pedrosa et al., 2010), Merino (Azor et al., 2008) e Segurefia (Barros
et al., 2017), respectivamente. Vale ressaltar que quando poucos ancestrais sao
responsaveis pela maior parte da variabilidade genética essa situacdo pode proporcionar
a ocorréncia do efeito gargalo, caso ndo ocorra mudanca no direcionamento dos

acasalamentos (Oliveira et al., 2016).
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Figura 7. Coeficiente de relacdo e contribuicdo acumulativa e individual dos principais fundadores e
ancestrais para a variabilidade genética da raca Morada Nova

Os numeros totais e efetivos de animais fundadores e ancestrais foram iguais,
1.276 e 48. Portanto a relacdo entre o numero efetivo de fundadores e ancestrais (fe/fa)
foi igual a 1, a qual tem sido sugerida como ideal (Boichard et al., 1997). Quando os
valores sdo exatamente iguais (fe=fa), significa que os genes dos animais que

contribuiram para formacéo da raca continuam presentes de maneira efetiva no rebanho
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atual (Amaral, 2012). Por outro lado, os valores de fe e fa devem ser o mais proximo
possivel do nimero da populagdo fundadora para assegurar a variabilidade da raca
(Rego Neto et al., 2017). Entretanto, o fe e fa da raga Morada Nova corresponderam a
apenas 3,76% do total, ocorrendo o efeito fundador e, por consequéncia, reduzindo a

variabilidade genética da raca.

O tamanho efetivo (Ne) nos primeiros seis anos de formacdo da raca foi nulo
devido a impossibilidade de sua quantificacdo; nas duas décadas subsequentes 0o Ne
elevou gradativamente até alcancar o valor de 22,09; no periodo seguinte apds uma
gueda (13,09) o Ne elevou expressivamente durante nove anos, atingindo o valor mais
alto em todo o periodo de existéncia da raga (84,81). Entretanto, nos ultimos quatro

anos o Ne caiu para 41,10 (Figura 8).

O uso de animais sem genealogia conhecida pode influenciar e mascarar o valor
do Ne da populacdo (Vozzi, 2014). Na raca Morada Nova tem ocorrido a inser¢do de
animais de genealogia desconhecida ao longo das geracGes, 0 que pode ter levado a

subestimacéo dos valores do Ne.

O Ne permaneceu por 21 anos com o valor muito abaixo de 50, valor
recomendado pela FAO (1988). Esse baixo Ne leva a perda da viabilidade genética, o
que pode afetar negativamente as caracteristicas ligadas a producéo e a sobrevivéncia, e
dessa forma contribuir para o desinteresse dos criadores pela raga (Rego Neto et al.,
2017). Destarte politicas devem ser adotadas por instituicdes oficiais no sentido de
manter o Ne >50 para assegurar a variabilidade genética ao longo das geracGes,

minimizando o risco de desaparecimento deste grupo genético.
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Figura 8. Tamanho efetivo da populacéo de ovinos da raga Morada Nova no periodo de 1979 a 2014

O indice de conservacao genética (ICG) individual variou de 1 a 11,76, com
média geral de 2,22; esse parametro aumentou anualmente 0,08 nos machos e 0,05 nas
fémeas (Figura 9). Apenas 11 animais apresentaram ICG >11, destes animais, nove
pertenciam ao mesmo rebanho, cuja média de ICG foi 5,88. Ressalta-se que neste
referido rebanho tem sido utilizada biotécnicas da reproducdo como inseminacao

artificial e transferéncia de embrides.

O conhecimento sobre animais com ICG alto pode contribuir na selecdo de
reprodutores para programas de reproducéo (Paiva et al., 2011), bem como, nortear 0s
acasalamentos buscando a manutencdo da variabilidade genética da populacdo (Rego
Neto et al., 2017). Os individuos com elevado ICG, identificados neste estudo, poderado
ser utilizados de forma estratégica em acasalamentos direcionados para manter ou
aumentar o nivel de participacdo dos fundadores nas proximas geracdes da raca Morada

Nova.
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Figura 9. indice de Conservacio Genética (ICG) de machos e fémeas por ano de registro da raca Morada
Nova

A maioria dos individuos (63,71%) apresentaram ICG baixo (< 3); 55,35% das
fémeas e 20,02% dos machos apresentaram ICG igual a 1,0 (Figura 10). Embora esses
valores possam estar subestimados devido a presenca de ancestrais sem genealogia
conhecida, ainda reflete um cenario preocupante, pois, ha grande quantidade de
individuos com apenas um fundador em sua genealogia. Por outro lado, foram
identificados animais com ICG mais elevados (7 a 11), os quais podem ser utilizados
em acasalamentos direcionados com o propdsito de elevar a variabilidade genética da

raca.
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V — CONCLUSOES

Os ovinos da raca Morada Nova apresentam baixa integralidade do pedigree, o
que subestimou os valores dos parametros que tém como base de célculo as informagdes

da ancestralidade;

O numero de animais registrados/ano tem sido pouco expressivo ao longo da
formacdo da raca, com tendéncia agravante de redugdo nos ultimos oito anos, 0 que,
provavelmente, esta diminuindo a variabilidade genética da raca;

O nivel elevado de endogamia dos individuos com o duas ou mais geracGes
completas sugere a ocorréncia de impacto negativo sobre as caracteristicas ligadas a
sobrevivéncia e a produtividade, a despeito do valor deste parametro na populagéo total

se mostrar baixo;

Existem alguns individuos que apresentam numero considerdvel de fundadores
em seu pedigree, 0s quais podem ser usados para manter ou elevar a variabilidade

genética nas futuras geracoes.
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