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DIVERSIDADE GENOMICA DE DIFERENTES RACAS DE GALINH AS
NATURALIZADAS E COMERCIAIS COM BASE EM PAINEIS DE ALTA
DENSIDADE

Jéssica Xavier Silva'
"'Universidade Estadual do Sudoeste da Bahia

As galinhas locais sdo um importante recurso genético e uma das principais fontes
de renda e alimentagdo de nucleos familiares rurais de pequenos produtores. A
diminui¢do do uso das ragas locais, causada pela introdugdo de animais exoticos de ragas
comerciais, tem gerado preocupacdo e busca-se estratégias de conservacao e uso racional
desses animais. Estudos de diversidade genética, que caracterizam a variabilidade
genética entre e dentro das diferentes populacdes, ¢ um passo importante para a prote¢ao
desses recursos genéticos. Portanto, objetivou-se identificar e caracterizar a estrutura
genética populacional de gendtipos_de galinhas da Nigéria e do Brasil, bem como
comparé-las com racas comerciais €hinesas e europeias. Os gefiotipos de 781 aves foram
utilizados nas analises. As galinhas locais nigerianas e brasileiras apresentaram redugao
na heterozigosidade observada, enquanto as linhagens comerciais brasileiras exibiram os
maiores valores dc heterozigosidade. Nas linhagens comerciais brasileiras, chinesas e
europeias, foram encontrados maiores coeficientes de endogamia baseado em corridas de
homozigosidade, maiores valores de desequilibrio de ligacdo do que nas galinhas da
Nigéria e nas galinhas Indio do Brasil. As aves nigerianas apresentam maior valor de Ne
entre as populacdes estudadas, enquanto nas aves brasileiras Indio houve reducio
consideravel do tamanho efetivo ao longo das geragdes. As linhagens comerciais TT, do
Brasil, e as da China, exibem maior diferenciacdo nas andalises de estrutura populacional.
A'andlise de Admixture 'com- K étimo ‘igual‘a 7 ‘demonstrou ‘que as galinhas nigerianas,
BEL, CC, GG, Indio, WEL e BRO apresentam diferengas nos padrdes de mistura, com
maior influéncia de alguns materiais genéticos ancestrais do que outros em suas
formacodes. A populacao de aves BRO também compartilha do mesmo ancestral que TT.
As linhagens brasileiras e européias agruparam de acordo com suas aptidoes, TT ¢ BRO
(frangos de corte), WEL e CC (poedeiras de ovos brancos) e BEL e GG (poedeiras de
ovos marrons). Apesar dos diferentes graus de mistura, as populagdes, de maneira geral,
sdo estruturadas. As aves comerciais brasileiras apresentam os menores niveis de
endogamia, mesmo assim seus tamanhos efetivos precisam ser monitorados. As
populacdesade aves chinesas e europeias exibiram os maiores miveis de endogamia,
demonstrando ‘@ necessidade de révisdo nas estratégias de sele¢do ¢ acasalamentos. O
maior Ne foi observado nas aves nigerianas, o que indica variabilidade que deve ser
conservada’€ ampliada, enquanto as galinhas {ndio, por seu pequeéno Ne, necessitam de
esforgos para aumentar a representatividade do seu material genético.

Palavras-Chave: Divergéncia genética, Recursos genéticos, SNP



GENOMIC DIVERSITY OF DIFFERENT BREEDS OF NATURALIZED AND
COMMERCIAL CHICKENS BASED ON HIGH DENSITY PANELS

Jessica Xavier Silva!
! State University of Southwest Bahia

Local chickens are an important genetic resource and one of the main sources of
income and food for rural families of small producers. The decrease in the use of local
breeds, caused by the introduction of exotic animals from commercial breeds, has
generated concern and conservation strategies and rational use of these animals are being
sought. Genetic diversity studies, which characterize genetic variability between and
within different populations, are an important step towards protecting these genetic
resources. Therefore, the objective was to identify and characterize the population genetic
structure!of hen genotypes from Nigeria and Brazil, as well as*to"compare them with
Chinese and European commercial breeds. The genotypes of 781 birdsswere used in the
analyses.» Local 'Nigerian and Brazilian chickens showed "a.reduction in. observed
heterozygosity, while Brazilian commercial lines exhibited the highest heterozygosity
values. In Braziliany' Chinese and European..commercial strains, higher' inbreeding
coefficients based on homozygosity runs, higher linkage disequilibrium values were
found than in Nigerian chickens and in Brazilian Indian chickens. Nigerian birds have a
higher value of Ne among the populations studied, while Brazilian Indian birds showed a
considerable reduction in effective size over the generations. The commercial strains TT,
from Brazil, and those from China, show greater differentiation in the analysis of
population structure. - Admixture analysis with .eptimal K equal.to, 7, showed that Nigerian
chickens, BEL, CC, GG, Indio, WEL and BRO show differences in mixing patterns, with
greater influence of some ancestral genetic materials than others in their formations. The
BRO bird population also shares the same ancestor as TT. The Brazilian and European
strains grouped according to their aptitudes, TT and BRO (broiler chickens), WEL and
CC (white egg laying hens) and BEL and GG (brown egg laying hens). Despite the
different degrees of mixing, populations, in general, are structured. Brazilian commercial
birds have the lowest levels of inbreeding, yet their effective sizes need to be monitored.
Chinese and European bird populations exhibited the highest levels of inbreeding,
demonstrating the need for revision in selection and mating strategies. The highest Ne
was observed in Nigerian birds, which 1ndicates variability that should be conserved and
expanded, while Indio chickens,ddue to their small Ne, need efforts to increase the
representativeness of their genetic material.

Keywords: Genetic divergence, Genetic resources, SNP
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1 INTRODUCAO

A galinha doméstica joriginou+se-1gysudeste asidticoreserespalhou por todo o
mundo por sua facil domesticagdo e manejo. No Brasil, foi introduzida durante o
processo de colonizagdo, assim como varias outras espécies de animais de produgao.
Aqui, essas espécies desenvolveram importantes caracteristicas adaptativas ao longo dos
anos, como resisténcia a parasitas (Cardoso et al., 2014; Biagiotti, 2016; Oliveira et al.,
2018) e as condigdes climaticas do pais (Cedraz et al., 2017; Pantoja et al., 2017).

Além de serem um importante recurso genético, as galinhas naturalizadas,
tornaramsse uma das principais fontes.«derenda e alimentacdo demiicleos familiares rurais
e pequenos produtores e um dos pilares da producao agropecudria, sendo que nos paises
mais pobres, boa paite das familias rurais possuem criagdes caseiras de aves (Mack et al.,
2005; Duangjinda. etsal., 2012; Soltan et al; 2018). Em pequenas aldeias«de algumas
comunidades na Nigéria, a criagdo de galinhas nativas ¢ de suma importancia para
quebrar os ciclos de pobreza, desnutricao e doengas (Roberts, 1992), porque sdo animais
resistentes, adaptados e que sobrevivem com pouco ou nenhum insumo (Ajayi, 2010).
Essa ¢ uma realidade também vista no Brasil, principalmente em regides do semiarido
nordestino (Jalfin e Coporal, 2016) e em outras regioes pobres do pais.

Com os ganhos, via melhoramento genético e ajustes nutricionais, sanitarios e de
conforto térmico, a avicultura moderna ganhou notével padrao de produtividade (Vogado
et al.,, 2016). Entretanto, a perda de variabilidade das linhagens comerciais ¢ evidente,
conduzindo a grande uniformidade fenotipica e produtiva. E evidente que o
melhoramento genético e de ambiente levou a producdo a custos menores, entretanto as
racas comerciais tornaram-se vulnerdveis, colocando em risco a seguranca alimentar
mundial. Um exemplo histdrico ¢ 'a fome que vitimou a Irlanda no final do século 19,
quando“a.falta de variabilidade em culturas de batata foi determinante para expansdo de
uma doenga conhecida como “mela-da-batata”, que ocasionou, nos anos posteriores, a
morte de 1 milhdo de pessoas (Valois, 1999). Outro exemplo foi o da gripe aviaria, que

como consequéncia levou ao abate 800 milhdes de aves, como fuga do risco de
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contamina¢do dasdemais aves e do contagiothumano (Paduan, 2005). Um outro caso,
mais atual, € o surto de peste suina africana na China, que fez com.que a populagao dessa
espécie caisse quase pela metade em um ano, entre 2018 e 2019. Segundo a World
Organisation For Animal Health — OIE (2020) 218, novos surtos ja foram notificados no
mundo, entre 30 de outubro e 12 de novembro .de 2020, o que justifica a preocupagao
com a conservacao dos recursos genéticos locais dessa e de outras espécies.

As ragas nativas e naturalizadas, ndo passaram por processos seletivos intensos e
nem pela melhoria do ambiente de producdo, sendo suas criagdes prevalentes na
agricultura familiar. Essas populacdes sofrem riscos, principalmente, em virtude do
pequeno tamanho efetivo e endogamia. Outro fator preocupante ¢ a erosdo genética, em
que as racas exoticas, altamente produtivas e uniformes geneticamente, tornaram-se
populares e.comecaram a substituir as racas locais (Clemente et al,;.2000), sendo também
uma ameaca a ésses recursos genéticos de importancia alimentar e social,

A'preocupacao gerada pela diminuigao do uso de ragas loeais e com aintrodugao
de ragas exoticas, faz com produtores e pesquisadotres busquem alternativas para manter a
variabilidade genética das populagdes locais (Carvalho et al., 2016), que € imprescindivel
para a definicao de estratégias de conservagdo € uso racional (Mahmoud et al., 2019) de
grupos genéticos com caracteristicas impares de adaptabilidade.

Nesse sentido, os estudos de caracterizagdo, em que ¢ possivel identificar a
variabilidade genética- dentro’ ‘e “entre-'as-‘populagoes: (Clementino, 2010), tornam-se
fundamentais. As variagdes dentro das populagdes sdo essenciais, ndo apenas para o
processo de especiacdo, como também para a elaboracdo de programas de melhoramento
genético e conservacao (Mahmoud et al., 2019). Nesse sentido, busca-se estabelecer
formas de conservagao e manejo sustentavel dessas populagdes, bem como a exploracao
de forma participativa com os produtores, avaliar animais do Brasil e da Africa e definir
as potencialidades dos grupos genéticos, buscando aprimorar futuros programas de
intercambio de.germoplasma entre.0s dois paises, assim como a conservagao ex situ.
Assim, objetivou-se. caracterizar e quantificarra diversidade genctica dentro e entre as
populacdes de: galinhas: naturalizadas dos Brasil e Nigéria, comparando-as com ragas

comerciais.
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2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 Origem, Distribuicio e Domesticacio da Galinha

A galinha doméstica (Gallus gallus domesticus), faz parte da ordem galiforme e
da familia phasianidae; ¢-descendenter de-ua-ave-silvestre indiana denominada Gallus
gallus bankiva, popularmente conhecida como Galinha vermelha do mato (Darwin,
1859). Alguns autores acreditam na contribuicao de outras subespécies de Gallus gallus
(Eriksson et al., 2008), como Gallus gallus jabouillei, Gallus gallus murghi e Gallus
gallus spadiceus (Herkenhoff, 2013). A sua domesticagdo ocorreu em um periodo
anterior a 5400 a.C, sendo que esta espécie € o primeiro ancestral materno da galinha

doméstica (Fumihito et al., 1996).

E uma espécie utilizada emtodo o mundo para alimentagdo, praticas religiosas e
até entretenimento: A reproducdo/facil em.cativeiro, sem necessidade.de-condi¢des
ambientais especificas e a existéncia de um comportamento social que permite a
manutencdo de grandes grupos em um mesmo local, foram fatores determinantes para a
sua domesticagdo (Arenales e Rossi, 2001), que ocorreu a partir da separagdo de alguns
exemplares das populacoes silvestres de Gallus gallus no sudeste Asiatico. E como ndo
sd0 animais migratérios (Fumihito et al., 1996), sua distribui¢do aconteceu por acio
humana, principalmente. durante periodo-das. grandes .colonizacdes; favorecida por
trajetos migratorios e militares. Assim, a galinha doméstica tem uma tnica origem, mas
a migragdo humana permitiu que ela se espalhasse pelos continentes em diferentes

cendrios historico e cultural.

No Brasil, elas foram introduzidas por Pedro Alvares Cabral e seus homens que,
ao desembarcarem no pais em 1500, trouxeram o que seriam os primeiros exemplares
de racas puras. Estas aves acompanharam tanto os colonizadores que estavam se
estabeleecendo, ,eomo foram rapidamente adotadas pelos indios natives, que passaram
também a crid-las (Albino et al,, 2005; Albino e Moreira, 2006)...Os. primeiros
exemplares detaves provinham de ragas Orientais, mediterraneas e do sul daEuropa
(Albino et al., 2005). A partir disso surgiram diversos ramos geneal6gicos de aves

caipiras com diferencas fenotipicas em relagdo a porte, plumagem, habitos, aptidao e
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coloragdo dos ovos (Clementino et al., 2008). Em algumas regioes aves com
caracteristicas especificas foram agrupadas ¢ descritas como raga brasileira, por
exemplo a raga Canela Preta no Estado do Piaui (Carvalho et al., 2016) e Peloco no
Estado da Bahia (Almeida et al., 2013), embora ainda nao tenham o reconhecimento

oficial como raca.

2.2 Recursos Genéticos Animais e Seguranca Alimentar

Recursos Genéticos sdo animais, microorganismos € plantas que fazem parte da
biodiversidade e que tém potencial ambiental ou socioecondmico. A conservacao desses
recursos gera um debate importante e controverso: Em pleno avango do crescimento
populacional e producdo global, em que os ecossistemas ssofrem com agoes
antropegeénicas' .e mudangas climaticas, @ perda de diversidade .genética afeta,

diretamenteya biodiversidade agropecuaria (Barbosa et al. 2015).

Ao iniciar aproducdo agropecudria 0 homem foi domesticando € selecionando
as espécies para o meio-ambiente em que se fixava (Veiga et al, 2012). Ao longo da
historia do desenvolvimento das criacdes; as principais forcas evolutivas de mutagao,
melhoramento seletivo, adaptagdo, isolamento e deriva genética criaram uma enorme
diversidade de populacdes locais (Groeneveld et al., 2009). Mais de 7 mil racas foram
desenvolvidas por agricultores e pequenos pecuaristas nos mais variados ambientes.
Tais ragas apresentam combinagdes singulares de alelos e evoluiram em conjunto com
sistemas de conhecimento, culturas, economias e sociedades (FAO, 2007). E como ¢
provavel que a diversidade genética dos animais naturalizados contribua com
caracteristicas de interesse atuais ou futuras (Groeneveld et al., 2009), eles sao

considerados essenciais para a manutencao dos sistemas produtivos.

Deste modo, a preocupacgdo.com a.substituicdo massiva dessas racas por ragas
exoticas, selecionadas em regides /de clima temperado, levou a Embrapa em 1993 a
deliberar pela inclusdo de espécies animais em seu Programa de Pesquisa em Recursos
Genéticos, que.incluia apenas espécies vegetais (Egito et al. 2002). ‘A partir disso,

tornou-se possivel a criagdo de uma rede de conservagdo de recursos genéticos animais,
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formada pelos centros de pesquisa da Embrapa, empresas estaduais, produtores e
universidades, que mantém nucleos de conservacao in situ em diferentes regioes do pais
e ex situ, com um Banco de Germoplasma, para armazenamento de sémen, embrides e
de ovocitos (Mariante, 2011). Paiva et al. (2016), afirmam que durante os ultimos vinte
anos, experenciou-se importante progresso em conservacdo de recursos genéticos
animais para alimenta¢ao ¢ agnicultura: Erquerprogramasinacionais;organizacdes nao-
governamentais e projetos voltados ao produtor, em nivel global, vém fazendo
conservagao in vivo e in vitro.

Pensando na importancia da conservagao desses recursos para a seguranca
alimentar, a comunidade internacional adotou o primeiro Plano de A¢ao Mundial para
Recursos Genéticos Animais e Declaragdo de Interlaken em 2007, que engloba 23
prioridades que tém a fun¢do de combater a erosdao da diversidade genética animal e
estabelecer manejo racional dos recursos genéticos animais. Uma‘das finalidades deste
plano € cumprir dois objetivos das Metas de. Desenvolvimento do Milénio, que sdo

erradicar a fome e garantir sustentabilidade ambiental (FAO, 2007).

Fome ¢ a inseguranca alimentar afetam milhdes de pessoas.em todo o mundo.
Segundo o Conselho Nacional de Seguranca Alimentar e Nutricional, a Seguranca
Alimentar ¢ o “direito de todos ao acesso regular e permanente a alimentos de
qualidade, em quantidade suficiente, sem comprometer o acesso a outras necessidades
essenciais; tendo como base praticasialimentares: promotoras, da saude; que respeitem: a
diversidade cultural e que sejam ambiental, cultural, econémica e socialmente
sustentaveis” (CONSEA, 2017). E existem trés grandes grupos de pessoas mais
vulneraveis a fome e a inseguranga alimentar, sdo elas: os pobres rurais, os pobres

urbanos e as vitimas das catéstrofes naturais (Silveira, 2015).

Atualmente o mundo vem passando por uma pandemia, a Organizagdao Mundial
de Saude (OMS) considerou a COVID-19 como pandemia a partir de 11 de margo de
2020 es€ umconsenso que os efeitos econdomicos provocados pela doenca serdo
perversos (Ribeiro et.al., 2020). O agronegocio € um dos setores mais afetados por esses
efeitos e 1sso se deve as restricoes para exportacoes de produtos e  insumos
agropecuarios. A FAO (2020) demonstrou preocupacao com uma possivel escassez, que

essas restrigoes podem gerar, principalmente em paises com poucas fontes alternativas
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de alimentos. Aqui vemos a significancia da produgao rural de base familiar, importante
para subsisténcia ¢ para o abastecimento do comercio regional e € justamente esse tipo

de producgdo a responsavel pela manuten¢io de pequenas criagdes de animais nativos

(Silva et al., 2018).

Sobre ‘as comunidades: rurais, no' Brasil, em 2013, os indices de' inseguranca
alimentar no campo eram de 21,4% para inseguranca leve, §,4% para moderada e 5,5%
com inseguranca alimentar grave (Gubert e Perez-Escamilla, 2018). Ja na Africa,
segundo os dados de 2013 da FAO, 627 milhdes de africanos vivem na zona rural, onde
os pobres vivem sob condi¢des inadequadas para a manutencdo diaria, sem acesso a
agua potavel, eletricidade, servigos de saude, educacao e condi¢cdes minimas de higiene,
além de sofrerem com catastrofes ambientais e condigdes climaticas extremas.

(Silveira, 2015).

Visto que a conservagdo de recursos genéticos de amimais de produgdo estd
profundamente conectada com a suautilizagdo e que de acordo comya FAO (2007), uma
base de recursos diversificada ¢ essencial para a sobrevivéncia e o bem-estar. humanos,
esses animais sao imprescindiveis na adaptagao as variantes condigdes socioecondmicas
e ambientais, quc incluem as mudancas cliimaticas. A diversidade desscs recursos e sua
consequente adaptacdo a condigdes extremas de manejo e climaticas, fornecem meios
de vida para 70% da populacdo pobre do mundo que depende da produgdo de animais

nativos como principal-clemento para‘sobrevivencia.

2.3 Diversidade Genética
A variedade de alelos e gendtipos em uma populagdo ¢ conhecida como
diversidade genética, que ¢ responsavel pelas diferencas morfologicas, fisiologicas e
comportamentais entre os individuos (Toro & Caballero, 2005). Essas diferencas geram
a diversidade biologica que sustenta a wida no planeta (Fomseca et al., 2019). Tal
diversidade foi gerada ao longo do tempo, com pressdes de mudancas ambientais, em
que combinagdes favoréveis para adaptagdo sc acumularam nas diferentcs formas de

vida (Thom et al., 2020; Brown et al., 2020).
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Os genes sio sequéncias de nucleotideos em um loco de uma molécula de DNA
relacionada a uma expressao funcional, sendo que a diversidade caracteriza sequéncias
ligeiramente diferentes (Frankham et al. 2008). Nao ha conhecimento de mecanismos
com a capacidade de gerar longos trechos de novas sequéncias de DNA, portanto, novos
alelos, genes e estruturas gendmicas surgem a partir do DNA pré-existente, através dos
mecanismos de mutacdosduplicagdo, delecao, embaralhamiento dg €xonsie transferéncia
horizontal (Embrapa, 2012).

A diversidade genética ¢ medida, geralmente, usando proporcdo de
polimorfismo, heterozigosidade observada e esperada e diversidade alélica (Frankham
et al. 2008; Zhang et al., 2019; Cuc e Weigend, 2019; Habimana et al., 2020). J4 para as
populacdes estruturadas, as medidas de diferenciacdo sdo realizadas utilizando as
distancias genéticas e frequéncias alélicas entre as populagdes e o indice de fixagdo de
Wright EST'(Nisar et al., 2018; Cuc e Weigend, 2019; Habimanaet als, 2020).

As pesquisas de diversidade genética de galinhas locais, utilizando marcadores
moleculares, sdo importantes para o desenvoivimento de programas de conservagao
(Malomane et al.;;2020; Huang et al., 2020) e-apenas 25% das racas de galinhas nativas
ou naturalizadas fazem parte de algum programa.

Usando.marcadores microssatélites Fathi et al., 2018 ¢ Rabimana et. al, 2020
encontraram maior diversidade genética intrapopulacional em populagdes de galinhas
nativas da Arabia Saudita ¢ Ruanda, respectivamente. Liu et al., 2021, usando um chip
de 50k SNP para avaliar 7 ragas de galinhas chinesas, encontraram alta diversidade
genética e parentesco com ragas de diferentes provincias. Carvalho et al., 2020,
encontraram relagdo evolutiva entre galinhas nativas do nordeste brasileiro com
galinhas de Portugal, Nigéria, Chile e Espanha.

Esses e outros estudos sdo necessarios para demonstragdo da identidade genética
dessas populagdes, entendimento de como agem os estimulos ambientais que geram as
variagdes genéticas, essenciais para conservacdo e producdo animal e auxilio na
implementagdo dos métodos de conservacdo e uso sustentavel (Qiao et al., 2017:

Sobrinhoet al, 2019).
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- Identificar e caracterizar a presenca de subestruturagdo genética entre e dentro

das ragas de galinhas.

Sy Oy O
s 0 0

L L

Genetica, Biodivershdmséeie d,@iseiversibndeie dBiseiversidade e Conservacdo

Oy Oy O
s 0 0

il il

Genetica, Biodivershdmséeie d,@iseiversdibndeie d,Biseiiversidade e Conservacdo



4 MATERIAL E METODOS

Populacio Experimental

Tabela 1. Linhagens, nimero de individuos

dados.
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usados nas andlises, aptidao e fonte dos

Linhagens Numero de individuos
TT 16

GG 15

CcC 15

fndio 16

Nigéria 48

BEL 52

BRO 123

WEL 46

China 450

Aptidao
Corte
Ovos Castanhos
Ovos Brancos
Corte
Corte

Ovos Castanhos

Corte

Ovos Brancos

Corte

Fonte

Embrapa
Embrapa
Embrapa
Embrapa
Embrapa

Kranis et al.,
2013

Kranis et al.,
2013

Kranis et al.,
2013

Yeetal., 2019

Foram utilizados os genotipos de 781 aves de corte e de postura. Destes, 62

genotipos sao das linhagens comerciais brasileiras TT de frangos de corte, GG de

galinhas poedeiras de ovos castanhos, CC de galinhas poedeiras de ovos brancos ¢ da

raga caipira Indio. Mais 48 animais de dois ecétipos, Youruba e Fulani, coletados de

acordo com as variedades fenotipicas, pescoco nu, penas frisadas, penas desfiadas e

penas lisas, das regides North West, South South e South West da Nigéria. Também

foram utilizados dados de genotipos,de 450 frangos de corte de.penas amarelas da

China e 221 gendtipos de aves das linhagens europeias BEL de poedeiras de ovos

castanhos, WEL de poedeiras de ovos brancos ¢ BRO de frangos de corte (Tabela 1).
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Os genotipos das aves brasileiras e nigerianas foram cedidos pela Embrapa
Suinos e Aves em Concoérdia, Santa Catarina e fazem parte de projeto aprovado pela
Comisséo de Fticano Uso de Animais (CEUA) da Embrapa Suinos e Aves sob registro
N° 15/2016. Os das aves chinesas e europeias estao disponiveis sob dominio publico

(Yeetal., 2019; Kranis et al., 2013).

Genotipagem, Controle de'Qualidade ¢ LD Prunning

O material de todas as 781 aves foram genotipadas com o
AffymetrixAxiom®Genome-Wide Chicken Genotyping Array que inclui ~ 600 k SNP.
Entraram no controle de qualidade 546,120 SNPs, de cada linhagem das aves
brasileiras, 546,120 SNPs das aves nigerianas, 534,524 SNPs das chinesas e 629,702
SNPs, 666,997 SNPs e 354,257 SNPs, das europeias BRO, BEL e WEL,
respectivamente.

Todas as populagdes passaram, individualmente, pelo eontrolesde qualidade no
software Plink versdo-1.9, onde foram excluidos-os marcadores.nao autessémicos € os
marcadores com MAF menor que 0,05, Call rate para SNP menor que 0,95, Call rate
para individuo menor que 0,90 e com p valor menor que le-6 para desvio do equilibrio
de Hardy-Weinberg. Também foi realizado o prunning de LD, utilizando uma janela de
50 SNPs com gap de 5 SNPs e * (Hill e Robertson, 1968) de 0,90, com o intuito de

eliminar marcadores altamente correlacionados.

Diversidade Genética Populacional

Todas as andlises de diversidade genética foram executadas com o auxilio do
software PLINK versdo 1.9 (Purcell et a., 2007). Os Loci em Homozigose Esperado
(He) e Observado (Ho) e o Coeficiente de Endogamia baseado no excesso de
homozigose (Fe) foram calculados com o uso da funcdo “het”. As Distancias Genéticas
(D) foram estimadas com base na proporcao de loci compartilhados entre os individuos
(individuos idénticos por estado (IBS)), com a funcdo “genome” e as Heterozigosidades
Esperada. (He) ‘e Observada (Ho) com ra funcdo “hardy”. As Proporcdes de
Polimorfismos (PP) em todo o genoma e por cromossomos ¢ as MAFs foram calculadas
com a funcdo “freq”. Também foi realizada a analise do Coeficiente de Endogamia

baseado em ROHs (FROH), ap6s a estimacao de tamanho de genoma coberto por ROH
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com o uso da funcido “homozyg”, com o0s seguintes critérios: A ROH deveria ter o
numero minimo de 50 SNPs, 300 Kb de comprimento de janela deslizante, com
densidade minima de 1 SNP/ 50 KB, comprimento em Kb entre dois marcadores para
serem considerados em dois segmentos diferentes de 1000 Kb. A janela deslizante
deveria ter 50 SNPs, com permissdo para 3 heterozigotos ¢ 5 chamadas perdidas. A
propor¢aor de 'sobreposi¢ao  de jjanclasoparandefinir sum  mareadorscomo um rsegmento
homozigoto foi de 0,05. Além disso, foram calculados o numero de segmentos, tamanho
total do genoma coberto por ROH, consanguinidade baseada em ROH em cada

individuo e porcentagem de ROHs por intervalo de tamanho de segmento.

O banco de dados completo foi utilizado para a avaliagdo da estrutura genética
populacional. Esse passou por um novo controle de qualidade com os mesmos critérios
do controle anterior, com excecao da MAF e do equilibrio de Hardy-Weinberg. Foi
criada uma matriz gendmica de panentescoyde acordo VanRaden (2008), de onde foram
extraidos os compenentes principais (PC),utilizados no grafico de dispersdo..As médias
dos scores dos componentes principais, foram utilizadas para o estabelecimento do
dendrograma pelo ‘método de Ligag¢do Total via distancia Euclidiana e bootstrap de
10.000 permutacoes. As analises foram realizadas no PLINK v. 1.9 (Purcell et a., 2007)
e plotadas no ambiente R. A estrutura populacional também foi avaliada com a
utilizagdo do software ADMIXTURE, em que o valor 6timo de K foi testado por

validacao cruzada em valores de 2.a 18.

As médias de LD entre os pares de marcadores foram estimadas com o auxilio
do PLINK v. 1.9 (Purcell et a., 2007), usando o quadrado da Correlacdo de Pearson ( 72.
Os marcadores foram organizados em classes de acordo com sua distancia fisica,
pareados em intervalos de 50 Kb dentro de uma janela de 0 a 500 Kb com marcadores.
O LD médio por intervalo de distancia entre os pares de bases foi utilizado para a
estimacao do decaimento de LD. Os resultados do decaimento de LD foram plotados

no ambiente R,

O.tamanho  efetivo populacional foi estimado usando a_tormula sugerida por

Cobin et al, 2012,
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Nr(t) = (4f (25 )c] ™ — a)

Em que V¢ representa o tamanho efetivo populacional passado estimado, ¢ as geracdes
passadas, cf representa a taxa de recombinagdo, rzadja estimativa de desequilibrio de

ligacdo ajustado paraio-vics dajamostragent ¢representa tima constante:

S RESULTADOS

Apds controle de qualidade, os animais das linhagens TT, GG e CC,
apresentaram Ho ligeiramente maior que'a He, variando de 0,39 (TT'¢ CC) a 0,40 (GG)
e o Fe (coeficiente de endogamia com base .no excesso de homosigoze) negativo,
variando de -0,04 a -0,06 (Tabela 2). As galinhas Indio e os frangos chineses
mantiveram a propotcao de Ho igual a de-He e apresentaram Fe de =0,02 e 0,0
respectivamente. A Ho foi menor que He para as aves europeias e nigerianas, sendo que
o grupo de aves europeias WEL apresentou menor Ho (0,25) em relagdo a He (0,33) e
maior Fe (0,24), enquanto nas aves nigerianas Ho foi levemente menor que He, o que

explica o Fe mais baixo, se comparada com.as europeias (Tabela 2).

Tabela 2. Estatisticas de diversidade genética das diferentes populacdes.

Linhagens Ho He PP MAFp Fe FROH D LHo LHe
(Y0) p

TT 0,39+ 0,38+ 757 026 -0,04  0,18+0,02 0,3 73339 + 75360 £ 0
0,16 0,12 1 015022 1478,46

GG 0,4+ 038+ 60,5 0,26 & -0,06., 0,19+0,03 0,3 42068,13 + 43590+ 0
0,17 0,12 0,13-0.23 809,1

CC 0,39+ 037+ 52,1 025 -0,06 0.2+0,07 0,3 3137747 + 32470+ 0
0,17 0,12 1 171156

0,06-0,35
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Indio 0,37 0,37+ 784 0,25 -0,02 0,07£0,05 0,3 193256,12 + 195400+ 0
0,16 0,12 2 0.03-0.25 8034,83

Nigér 0,33+ 0,34+ 84,2 0,22 0,02 0,13+0,06 0,2  229372,65+ 227320,93 +

ia 0.14 0.12 5 0-0.34 8 16985,95 2931,16

BEL 0,3 + 0,36+ 852 027 0,17 0,37+0,04 0,3 142938,88 + 130465,38 +
0,12 0,12 £ 026.6:44 2 3619,54 236,71

BRO 0,32 + 0,35+ 852 0,26 0,1 0,31+0,03 0,3 175796,58 + 166764,23 +
0,12 0,12 5 0.21-039 3137,11 166,51

WEL 0,25+ 0,33+ 85,1 023 0,24 0,44+0,11 0,3 35403,41 + 31624,57 + 80,99
0.11 0,13 0.25-0.6 2580,75

China 0,37+ 0,37+ 74,8 0,25 0 0,17+0,03 0,3 133756,9 = 133750,11 +
0,12 0,12 7 2911,72 589,77

0,1- 0,37

Ho: Heterozigosidade-observada; He: Heterosigozidade esperada; PP: Porcentagem de SNPs
polimorficos; MAFpp: Menor frequéncia de marcadores polimorficos; Fe: Coeficiente de
endogamia baseado no excesso de homozigosidade; FROH: Coeficiente de endogamia com
base nas corridas de homozigosidade; D: Distancia genética; LHO: Loci em homozigosidade

observado; LHE: Loci em homozigosidade esperado.

Os valores de Ho, He e Fe, as aves brasileiras apresentaram menores niimeros
observados de loci em homozigosidade (LHo0) do que os esperados (LHe), enquanto nas
nigerianas, chinesas e europeias o numero de LHo, foram maiores que os de LHe e
dessas a WEL demonstrou a maior diferenga entre os LHo (35403,41 + 2580,75) ¢ os
LHe (31624,57 + 80,99) (Tabela 2).

As proporcdes de polimorfismos (PP) das brasileiras variaram de 52,11% da CC
a 78,42% da Indio. Em contrapartida, as aves nigerianas e as linhagens europeias
possuem maiores porcentagens de polimorfismos, variando de 85,25% da BRO e 85,1%
da WEL (Tabela 2).

Os coeficientes de endogamia gendémico (FROH) indicam' a preporcao do
genoma que esta coberta por longos trechos de segmentos homozigotos, sem presenca
de SNPs heterozigotos. As linhagens WEL, BEL e BRO apresentaram os maiores

valores médios de FROH, 0,44, 0,37 ¢ 0,31, respectivamente, ja as aves [ndio o menor
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(0,07). A aves nigerianas também apresentaram valor menor do que as comerciais
(0,13). As aves brasileiras CC, GG e TT e as aves da China mostraram média de FROH
variando entre 0,17 (China) e 0,20 (CC) (Tabela 1).

As medidas de distancia genética (D), foram calculadas com base na propor¢ao
de loci compartilhados entre os individuos. As medidas variaram pouco nos diferentes
grupos e as-aves migerianas apresentatamrarmenor distancia(Tabelarl):

Nas populagdes de aves da Nigéria e da brasileira Indio foram encontradas
maiores propor¢oes de polimorfismos (PP), 84,25% e 78,22%, respectivamente, do que
nas comerciais brasileiras TT, GG e CC e nas aves chinesas. As linhagens comerciais
europeias BEL, BRO e WEL apresentaram as maiores PPs. A menor MAF foi de 0,22

das aves nigerianas e a maior foi 0,27 das aves BEL, as outras populacdes variaram
pouco entre 0,25 ¢ 0,26 (Tabela 1).

Os*trés primeiros componentes principais explicaram 22;62% da variacao total
(10,34%.,7,73% ¢ 4,55% para o primeiro, segundo e terceiro, respectivamente, Figura
1). Observou-se que as populagdes TT € China sdo as mais divergentes. A linhagem TT
apresentou a maior.diferenciacdo entre as populacoes, inclusive das brasileiras, talvez

reflexo de sua formacdo. No geral, as populagdes se apresentam em grupos bastante
homogéneos eom pouca variacdo interna. Alguma variagdo dentro foi ebservada para

BRO e WEL. Ha proximidade entre CC e WEL e entre GG, BEL e Indio, indicada por
alguma sobreposi¢ao.

* BEL
= P - BRO
-

L =2 - G
o - - China
=2 e
== - Gc

=
=
= TT
-l."\_} -
=)
e e & WEL

Figura 1. Analise de Componentes Principais das relagdes genéticas entre as nove
populagdes.
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O numero 6timo de grupos para avaliagdo do grau de mistura foi K=7. A
populagdo TT € homogénea e com pouca mistura na sua composi¢do, assim como a
amostra chinesa, que também possui pequenos graus de mistura

Nigéria, BEL, CC, GG, indio, WEL ¢ BRO apresentam diferentes padrdes de
mistura, com maior influéncia de alguns materiais genéticos ancestrais do que outros em

suas formacgades.
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Figura 2. Resultados da analise de Admixture para K=7 nas diferentes linhagens.
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Figura 3. Dendrograma obtido a partir da matriz G, pelo método de agrupamento

Ligacao Completa, para as nove populagdes estudadas.

A analise de agrupamento (Figura 3) demonstrou a formacgao de 4 grupos com
mais de 95% de AU. O primeiro entreras aves chinesas e astoutras populagdes, os
segundo entre CC e WEL, com 100% de AU, o terceiro entre BRO € TT e o quarto
agrupamento entre BEL e GG.

Tabela 3. Estatisticas de Desequilibrio de Liga¢@o (LD) nas diferentes linhagens.
Linhagens LDa Mba LDr Mbpp
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TT 0,26 7,61 0,08 44511,7
GG 0,29 13,14 0,09 46722,16
cC 0,33 17,76 0,09 43300,09
indio 0,19 2,97 0,07 45757,36
Nigéria 0,22 2,67 0,03 4622545
BEL 0,26 4,48 0,04 49000,34
BRO 0,25 3,56 0,03 46065,72
WEL 0,28 19,18 0,07 433527
China 0,23 431 0,01 46208,19

LDa: Desequilibrio de ligagdo dos SNPs Adjacentes; Mpa: Média de distancia dos
SNPs adjacentes; LDp: Desequilibrio de ligacao entre pares de SNPs; MDp: Média da

distancia entre pares de SNPs.

As linhagens de galinhas_pocdeiras brasileiras e europeias lapresentaram os
maiores valeres de LD.dos SNPs Adjacentes, variando entre 0,29.€40,28. As linhagens
de corte variaram cnire 0,23 e 0,26, enquante os menores valores foram encontrados nas

galinhas indio € nas nigerianas (0,19 e 0,22 respectivamente) (Tabela 3).

A média de distancia dos SNPs'adjacentes variou entre 0,01 e 0,09 ¢ a média de
distancia entre pares de SNPs variou entre 43352,7 e 49000,43, nas populagdes. Os
grupos ndo comerciais apresentaram os ' menores valores de média de distancia dos

SNPs adjacentes (Indio = 2,97 e Nigerianas = 2,67) (Tabela 3).

A uma distancia menor do que 50 Kb, as linhagens comerciais TT, CC, GG,
BEL, BRO, WEL e China apresentaram maiores valores de desequilibrio de ligagao,
representado por 72, enquanto, nas aves indio e da Nigéria os valores de LD foram
menores (Figura 4). Nesse mesmo intervalo de distancia, WEL, BRO, BEL e CC
apresentaram o maior decaimento das linhagens comerciais.

A velocidade de decaimento_em todas as populagdes foi menor em uma janela
de 50Kb a 500 Kb e voltou a aumentar em janela > 500 Kby exceto para as galinhas

indio.
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Figura 4. Decaimento do Desequilibrio de Ligacao nas diferentes linhagens.

O tamanho efetivo da populacao de aves da Nigéria 5* geracdo passada foi o
maior (122) entre os grupos ¢ os de GG, CC e WEL foram os menores (22, 22 ¢ 24,
respectivamente) (Figura 5).

Observando um intervalo.entre a 10 e a 5* geracdo passada, houve uma
diminuigdo consideravel do Ne das galinhas Indio, que passaram a ter Ne menor que as
galinhas da China e a europeia BRO. Na,5* geracio passada a populacdo [ndio exibiu
Ne de 43 individuos, enquanto as chinesasye” BRO apresentaram Newde 75 e 58

individuos, respectivamente.
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Figura S. Tamanho Efetivo Populacional (Ne) das diferentes populagdes em geragoes

Assimicomo no FROH, nas aves§iindio foi detectado o mendtniimero de corridas
de homozigosidade (ROH) (tabela®3), a média de tamanho de‘segmentos foi de 975, 07
pares de bases, porém mesmo em pequena proporcdo esses animais possuem ROHs
longas, com tamanho superior a 12.000 Kb (Tabela 3; Figura 6). Nas aves.nigerianas foi

detectado maior numero de ROH do que nas diferentes populagdes de aves brasileiras,
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porém o tamanho medio das ROHs ¢ consideravelmente inferior, que demonstra que as
aves da Nigéria apresentam um pico de proporcao ROHs no menor intervalo de
tamanho de seguimentos que ¢ < 1.500 Kb e diminui drasticamente com tamanho de
seguimento de 1.500 a 3.000 Kb e 3.000 a 6.000 Kb, ndo existindo ROHs nesta
populagdo nos intervalos subsequentes (maiores), resultado provavel dos cruzamentos

de parentes distantes«( Tabela 3;1Figura 6):

Analisando as aves europeias, observamos que a WEL possui 0 menor nimero
de ROHs (5977) com 187,57 SNPs portanto apresenta a maior densidade de SNPs em
ROHs (DROH) de todas as populagdes avaliadas (DROH= 18,84) (Tabela 3). A
populagdo de aves WEL também possui os segmentos de ROHs mais longos, com
tamanho médio de 3518,79 Kb e maior tamanho de genoma coberto por ROHs,
459693,56 Kb. Também ¢ possivel observar que WEL apresenta a maior proporc¢ao de
segmentos com:ROHs de tamanhossuperior a 12000 Kb (Figura 6). ROHs longas sdo
resultados de cruzamentos endogamicos recenteés; comum em linhagens comerciais que
passam por constantes processos de selecao artificial.

Isso tambeém se aplica as linhagens brasileiras TT, GG e CC. As aves CC
apresentam o menor numero de ROHs:das trés linhagens, com 135,89 SNPs e assim ¢ a
que possui maior DROH das trés, 18,79.F também a que demonstra a presenca de
ROHs com média de tamanho maior das trés linhagens (TROH= 2589,93 Kb) e maior o
GCROH (213340,71: Kb). As, trés- linhagens tém segmentos:de . ROH em todos os
intervalos de tamanho (Figura 6).

As aves chinesas apresentam numero de ROHs bastante superior as demais
linhagens comerciais brasileiras e europeias (55.655 ROHs). E também fogem ao
padrdo quando observamos seu TROH de 1.388,22 Kb, seu GCROH de 175.131,83 Kb
e as proporgoes de ROHs nos diferentes intervalos de tamanho (Tabela 3). As chinesas
mostram uma queda acentuada na as propor¢do de ROHs em segmentos de 6.000 a
12.000 Kb.de.tamanhos e nao apresentam, ROHs em segmentos imaiores do que 12.000

Kb (Tabela 3; Imagem 6).

Tabela 4. Dados de Corridas de Homozigosidade nas diferentes linhagens.



28

Linhagen
s

TT

GG

CC

indio

Nigéria

BEL

BRO

WEL

China

Nrox Tron SNProm Droun PHOo PHET SrROH GCron
M
1867 11670,1 191,33+ 9,53t 096 0,04 116,87 193992,07+
1+ 233,07 6,2 + + + 23539,12
2308,7 0,02 0,02 6,14
4
1399 1 2123.5 149,33+ 14,95 10,96 0,04 94,07+ 199788,79+
3I&E 15,28 ECERHS k& HE 715 30125,75
2420,0 0,02 0,02
1
1251 2589,9 135,89+ 18,79 0,96 0,04 82,64+ 213340,71+
3+ 146,66 + + + 16,81 75750,68
3232,0 10 0,02 0,02
8
1193 975,07 256,18+ 4,7+ 0,97 0,03 73,67+ 7294121+
+ 560,82 3,2 + + 19,57 55243,13
1833.4 0,02 0,02
4
8321 689,05 217 8%,43.,6+ 0,96 0,03 19395 133765,54+
=3 397,86 2,03 + + + 67060,22
1129,3 0,02 0,02 62,92
6
1213 1674,1 338,09+ 55+ 098 0,02 233,24 390403,98+
7 8+ 392,18 3,67 + + + 38428.45
2088,8 0,02 0,02 25,6
1
2823 14242 34595+ 4,79+ 0,98 002+ 229,56 327153,52+
3 3+ 401,21 3,57 + 0,02 + 34117,8
1770,2 0,02 17,87
2
5977 3518,7 187,57+ 18,84 0,96 0,03 129,31 459693,56+
9+ 183,34 + + + + 117593,39
3984,5 10,33 0,02 0,02 11,35
9
5565 1388,3 283,79+ 537+ 097 0,03 126,19 175232,83+
5 2+ 314,93 3,58 + + + 27036,99
1698,2 0,02 0,02 9.15

3
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6 DISCUSSAO

Apds QC e LD prunning restaram para as analises as seguintes quantidades de
marcadores: 356.700 SNPs da populagao de aves nigerianas, 120.684 SNPs dos frangos
da linhagem TT, 51,659 SNPs das galinhas CC 69.853 SNPs das galinhas GG, 309.115
SNPs das aves da raca Indio, 204.696 SNPs das galinhas BEL, 257,758 SNPs dos
frangos BRO, 47.616 SNPs das galinhas WEL ¢ 213.152 SNPs"da linhagem das aves
chinesas. A menor quantidade de marcadores poés LD prunning nas linhagens
comerciais,é reflexo da intensa selecdo aplicada e pouco cuidado com os
acasalamentos entre animais aparentados. A maior quantidade de marcadores das aves
da Nigéria e nas brasileiras Indio acontece, provavelmente, porque nio passam pelos
mesmos processos intensivos de sele¢do das linhagens comerciais, possuem mais

misturas em sua formacao.

Nas linhagens comerciais brasiieiras, foram identificados os maiores valores de
Ho e os menores de FROH das linhagens comerciais. Nas linhagens eurepeias os
valores de Ho foraiii 0os menores ¢ os valores dc FROH foram maiores. Essas diferengas
em grupos de linhagens comerciais sdo o reflexo de diferentes sistemas de selegao e dos

cuidados com o controle dos cruzamentos entre individuos aparentados.

As galinhas nigerianas e as Indio exibiram menores valores de heterozigosidade,
maiores € maiores proporgoes de LHo do que as linhagens comerciais brasileiras. Esse
mesmo comportamento foi identificado por Cendron et al. (2020) que investigaram 23
racas de galinhas locais da Italia. Com os resultados de Fe, FROH e D, comparando as
nigerianas e as galinhas Indio, observamos maior endogamia nas nigerianas, porém
maior Ne (122 individuos na 5* geragdo anterior) do que a populagdo Indio (46
individuos na 5% geracdo anterior). Zhang et al., (2018) encontraram resultados
parecidos estudando trés racas indigenas de galinhas chinesas, a populagdo mais
endogamica possuia maior Ne do que a menos endogamica. Esse resultado entre as
galinha§ Nigerianas e Indio pode sér um reflexo da diferenga na reducio do Ne entre as
geracoess, Uma geraclo ¢ uma amostra da geracdo anterior e ¢ possivel observar que a

populacao Nigeriana teve maior perda de Ne entre a 10* e 5* geragdo anterior do que as
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aves Indio, o que pode ter aumentado a variagéio das frequéncias alélicas e ocasionado a

fixacdo ou eliminacao de alguns alelos.

Enquanto os coeficientes de endogamia baseados em _excesso de
homosigozidade (Fe) dos ecotipos nigerianos e das aves caipira Indio foram maiores do
que as linhagens comerciais brasileiras, seus valores de:FROH foram os menores de
todas as linhagens avaliadas. Isso acontece porque a pressao de selecao nas linhagens
comerciais aumenta a geracao de trechos de corridas de homosigozidade (Kim et al.,

2013; Rebelato e Caetano, 2018).

Valores parecidos para as propor¢des de polimorfismos encontrados nas
nigerianas e nas aves Indio, foram encontrados por Zhang et al. (2018) em galinhas
indigenas chinesas. As MAFs variaram de 0,22 a 0,27, sendo o menor valor do grupo de
aves da Nigéria e o maior das aves_europeias comerciais BEL, essa faixa de valores
concorda com 0s encontrados por Cendron et al. (2010), por Zhang et al. (2020) e por
Bortoluzzisetal: (2018), em um estudescom galinhas holandesasyutilizando o chip de
60K SNP. As aves.chinesas mantiveram um padrdo, sem muita variacdo, de
porcentagem de marcadores nos diferentes intervalos de MAFs e as aves GG e CC (de
postura), TT (coite) e a caipira Indio ¢ BRO com as aves chinesas (a partir do quinto
intervalo de MAF), variaram igualmente ou de forma muito proxima, demonstrando
como diferentes propodsitos de selecdo influenciam nas distribuigdes das frequéncias
alélicas.

Alteragdes nas frequéncias alélicas também podem ser observadas nas analises
de desequilibrio de ligagdao (LD). Em todas as amostras o LD diminuiu com o aumento
das distancias fisicas entre os marcadores, consistente com os resultados encontrados
por Khanyile et al. (2015) e por Zhuang et al. (2020), porém, as linhagens comerciais
exibiram maiores valores de LD, evidenciado por r2. Fato que ocorre, provavelmente,
porque os processos de selecdo aumentam as frequéncias de determinados alelos,
levando-alelos ligados a apresentarem alta, frequéncia (O’Brien et aly 2014), além de
aumentarem a endogamia e diminuitem o Ne, que. ¢ o principal fator de influéncia sobre
o LD. Os tamanhos efetivos das populagoes estudadas, mostram que as linhagens

comerciais mantiveram um padrao de Ne muito pequeno em todas as geracoes.
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Esses Ttesultados de LD corroboram ‘com os dados de Corridas de
Homozigosidade (ROH), as linhagens comerciais apresentam segmentos de ROHs
destacadamente maiores do que as aves Indio e as nigerianas. ROHs longas indicam alta
consanguinidade e considerando que o tamanho dos segmentos em homozigose tende a
diminuir a cada geracdo, também hé a indicagdao de que esses cruzamentos sao recentes
(Curiketal.;12014;Rebelato ¢ Caetanoes2018):

Quando comparamos os resultados de ROHs entre as linhagens comerciais,
observamos que os grupos de galinhas poedeiras apresentam maiores tamanhos de
segmentos em ROH e maior parte do genoma convertido em ROH do que as linhagens
comerciais de corte. O mesmo resultado foi encontrado por Talebi et al., 2020,
avaliando segmentos de ROH em duas linhagens de galinhas poedeiras, duas linhagens
de frango de corte e um grupo de aves selvagens.

Asaves Indio e da Nigéria aprésentaram menores valoresdedLD e comparando
as duas populagbes, as aves nigerianas exibiram maior velocidade de decaimento, que
pode ser resultado do seu maior tamanho efetivo. A velocidade de decaimento de LD do
grupo de aves Indios € a menor entre as populagdes avaliadas a partir da-50 Kbs. As
nigerianas possuem maior numero de segmentos em ROH, porém seus segmentos sao
menores que 0s encontrados nos genomas das aves indio, o que pode ser explicado pelo
historico de perda de Ne desses dois grupos.

Observando o historico de tamanho _efetivo das duas populagdes, vemos que em
um momento Indio teve maior Ne do que as nigerianas, mas as duas popula¢des vieram
apresentando perda progressiva de tamanho efetivo populacional até a 10* geragdo
passada, em que as aves Indio diminuiram um pouco o padrio de perda, porém o seu
valor de Ne na 5 geragdao passada (46 individuos) € inferior ao de algumas linhagens
comerciais. Zhang et al. (2018) encontraram diminui¢dao de Ne em 3 geragdes de 2 racas
e aumento do Ne em 1 das ragas de galinhas chinesas sob conservacao. A perda de
tamanho efetivo nessas populagdes que ndo estao sob intensa selecdo artificial, ao longo
das diferentes geracdes, pode ser gerada pelo processo de substituicao desses animais
por animais. exoticos e geneticamente:umelhorados (Carvalho et al;,2016).

As populacgdes que tém sofrido muitos gargalos ou longos pericdos com Ne

pequeno, apresentam como consequéncia perda de variabilidade e reduc@o do potencial
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evolutivo. O maior Ne das aves nigerianas, mostra que essa populacdo possui
diversidade e que scus nucleos podem ser ampliados e avaliados para usos especificos.
A dispersdo via andlise de componentes principais (ACP) ¢ o grafico de mistura
estdo em concordancia. No geral todas as amostras, exceto TT, revelam diferentes
ancestrais € uma variacdo em suas proporc¢des, que podem refletir diferentes origens e

efeitorde processosrde selegao.

Verificamos uma discriminac¢ao consideravel da amostra de aves de corte TT, na
analise de componentes principais € na analise de mistura. Essa linhagem foi originada
a partir das ragas Cornish e White Plymouth Rock, que passaram por processo de
selecdo para caracteristicas, de forma geral, de rendimento de carcaca desde 1992
(Nunes et al., 2011, Venturini et al., 2015; Marchesi et al., 2017; Almeida et al., 2019).
Uma amostra de frangos Cornish foi utilizada nas andlises de Zhuang et al. (2020) e
também nao mostrou proximidadescom as outras linhagens omerciais avaliadas no
estudo,. 0 que pode indicar que essa raca tenha maior proporcao na constituigdao de TT.
A populacao de aves frangos de corte BRO também compartilha do’mesino ancestral
que TT e as duas populagdes agruparam em 98% das repeticdes da andlise de

agrupamento.

Os frangos chineses também exibem uma diferencia¢do, porém em menor grau
do que das aves TT. Segundo Xu et al. (2018) estes animais sdo o terceiro lote da 25°
geracdo de-aves ‘oriundas ‘de ‘faca  de-frango-anao'de: penas--amarelas; ‘eles sdo-uma
mistura de irmdos completos e meios-irmaos. H4 na sua mistura a predominancia de
alelos de um ancestral, provavelmente asidtico e com poucas introgressdes. Esse
ancestral também pode ser visto, em menor propor¢ao, nas demais linhagens e sabemos

que a galinha doméstica ¢ originada de um ancestral selvagem indiano (Darwin, 1859).

BRO ¢ a tnica populagdo que apresenta em sua composicdo todos os
ancestrais, porém com contribui¢des alélicas bem diferentes, o que justifica a divisdo
em 2 subpopulagdes. O que também ¢ visto nas aves WEL, em que uma de suas
subpopulagdes faz sobreposi¢ao coma amostra de aves CC e as duas linhagens agrupam
em 100% das repeticoes na analise de agrupamento, e isso acontece porque as duas

linhagens compartilham maior propor¢ao 0 mesmo ancestral. De acordo com Kranis et
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al. 2013 e Almeida et al. 2019, WEL e CC sido formadas a partir da ragca de galinhas

poedeiras de ovos brancos, White Leghorn.

Outra sobreposi¢ao no grafico-da PCA aconteceu entre BEL, GG e as aves
caipiras Indio. Sabe-se que BEL e¢ GG possuem a raga Rhode Island Red em suas
formagdes (Kranis et al. 2013 e Ledur et al. 2000). O compartilhamento em maior
propor¢ao de um ancestral pode ser visto no Admixture € no agrupamento formado
pelas duas linhagens. J4 as aves indio possuem menos diferenciagéio na proporgio de
sua composi¢do E o equilibrio na mistura dos ancestrais nas galinhas Indio pode ser
reflexo do proprio processo de formagdo das ragas locais brasileiras, que sdo frutos de
varios cruzamentos sem controle seletivo, dos animais trazidos, principalmente, durante

a colonizagao.

Esse processo de formagao dassnossas ragas locais, quande houve a introducao
de racas trazidas, principalmente da Europa e da Africa, também explica a proporgdo
ligeiramente~maior nas indio do prineipal ancestral formadorwdas aves Nigerianas
(também presente nas linhagens GG e CC). Carvalho et al., (2020) em estudo com
marcadores microssatélites, encontraram semelhancas entre a raga de galinha Canela
Preta, do Estado do Piaui, e um grupo de galinhas nigerianas. Nao existem registros
historicos da introducdo de galinhas africanas no Brasil, os resultados observados por
Carvalho et al. (2020) s3o indicios de que as relagdes entre aves brasileiras e africanas
precisam ser avaliadas ¢ o estudo atual também demonstra evidéncias dessa maior

relacao.

Os resultados apresentados ressaltam o impacto nas populagdes de galinhas
locais pelo seu pouco uso nos sistemas produtivos e intensa substitui¢do por aves
comerciais. Segundo Cedron et al. (2020) a estratégia para conservagao de ragas locais,
a longo prazo, mais segura ¢ a de desenvolvimento de nichos de mercado que atrelem

valor ao produto desses grupos.

O Ne muito pequeno da populagio Indio e aumento dd'endogamiia na populagio
de aves nigerianas levantam o alerta da necessidade de monitoramento e da elaboragao

de estratégias de eonservacao direcionadas.
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7 CONCLUSOES

Apesar dos diferentes graus de mistura, as populacdes, de maneira geral, sdo
estruturadas o.que.permite considerar que-sdo adaptados a.diferentes ambientes e/ou

explorados de diferentes formas.

Os niveis de endogamia das linhagens comerciais brasileiras foram baixos, se
comparada com as outras linhagens comerciais, indicando que ha controle nos
cruzamentos de animais aparentados, porém seus valores de Ne demonstram que ¢

preciso que haja também o monitoramento dos seus tamanhos efetivos populacionais.

As populagdes de aves chinesas e europeias exibiram os maiores niveis de
endogamia, demonstrando a necessidade de revisdo nas estratégias de sele¢do e

acasalamentos.

A populagdo de aves nigerianas apresenta maior Ne o que indica que mantém
variabilidade, que deve ser conservada ¢ ampliada. Enquanto, o ‘resultado de Ne das
aves brasileiras Indio, demonstra a necessidade de esforgos para aumentar a

representatividade do seu material genético.
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