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RESUMO

Este estudo analisou a estrutura populacional de ovinos deslanados do ndcleo de conservacdo do estado
do Ceara, Brasil. Os parametros populacionais foram estimados com base nos dados genealdgicos de
individuos das racas Santa Inés (SI), Somalis (SO) e Morada Nova (MN), nascidos entre os anos de 2001
e 2014. Os parametros estimados foram: nimero de geracBes completas equivalentes (GCE), intervalo
entre geracgles (IEG), nimero de fundadores (Nf), numero efetivo de fundadores (fe), nimero efetivo de
ancestrais (fa), coeficiente de endogamia (F) e indice de contribuicdo genética (ICG). O GCE médio foi
de 1,82, 2,78 e 1,52 para Sl, SO e MN, respectivamente. O IEG foi proximo entre as ragas, 3,67 anos em
média. O Nf para SI, SO e MN foi igual a 225, 194 e 153, respectivamente. As razbes fe/fa foram
distantes de 1 nas trés popula¢des, o que indica ocorréncia de gargalo genético, principalmente para SO.
Os coeficientes médios de endogamia foram de 1,81%, 0,78% e 0,78% para SI, SO e MN,
respectivamente. O ICG foi de 3,32, 5,38 e 2,87 para Sl, SO e MN, respectivamente. Os parametros
populacionais estimados apontam que parte da genética original desses rebanhos foi perdida,
principalmente na populacdo da raga Somalis.
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ABSTRACT

This study evaluated the population structure of sheep without wool from the conservation nucleus in
Cear State, Brazil. Population parameters were estimated on genealogical records of Santa Ines (Sl),
Somali (SO,) and Morada Nova (MN) breeds, that were born between 2001 and 2014. The following
estimates were obtained: number of complete generation equivalents (GCE), generation intervals (IEG),
number of founders (Nf), effective number of founders (fe), effective number of ancestors (fa), inbreeding
coefficient (F), and genetic contribution index (ICG). Average GCE was 1.82, 2.78, and 1.52 for S, SO,
and MN respectively. Mean IEG was similar between breeds, 3.67 years. The Nf was 225, 194, and 153
for SlI, SO, and MN respectively. The fe/fa ratios were different to 1, which is an indication of genetic
bottleneck, mainly for SO. The average inbreeding coefficients were 1.81%, 0.78%, and 0.78% for SI, SO,
and MN respectively. The ICG was 3.32, 5.38, and 2.87 for SI, SO, and MN respectively. Estimated
population parameters indicate that part of the genetics of these breeds was lost, mainly in Somalis.
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ambiente (Egito et al,. 2002). Contudo, com a
introducdo de ragas comerciais, cruzamentos sem
controle e substituicdo por ragas importadas de
alta producdo levaram a diminuicdo da
populacdo dos animais adaptados.

Em pequenas populag¢bes, como no caso de ragas
de ovinos nativas do Nordeste brasileiro, a
consanguinidade aumenta a cada geracdo, uma
vez que os reprodutores possuem ascendentes
comuns. Taxas de consanguinidade superiores a
10% sdo consideradas perigosas, levando a
populagdo & situacdo de risco (Cardelino e
Rovira, 1987). A variabilidade entre racas pode
ser mantida por isolamento geogréfico, o qual,
em populacBes razoavelmente numerosas, nao
afeta a variacdo individual dentro da populacdo
(Carvalho, 2000). Por outro lado, a reducdo do
tamanho da populacdo conduz, por efeito de
deriva genética e aumento da endogamia, a uma
reducédo dessa variacéo.

O estudo da estrutura genética de uma populagao
permite que sejam identificadas as circunstancias
que afetam o histérico genético das populagdes,
bem como possibilita descrever a evolugdo do
nivel de endogamia, o relacionamento genético
entre os individuos e o monitoramento da
diversidade genética. Adicionalmente, permite a
identificacdo  de  individuos  fundadores,
ancestrais, ou seja, de relevante contribuicdo
genética na populacao.

Existem estudos referentes a estrutura
populacional e a \variabilidade genética
utilizando dados de pedigree em ovinos no Brasil
(Pedrosa et al., 2010; Teixeira Neto et al., 2013),
porém, para ragas nativas, esse conhecimento é
limitado. Diante disso, este trabalho teve por
objetivo analisar a estrutura populacional de
ovinos das racas Santa Inés, Somalis e Morada
Nova do Ndcleo de Conservagdo da Embrapa
Caprinos e Ovinos.

MATERIAL E METODOS

O certificado de aprovacdo do Comité de Etica
no Uso de Animais ndo foi necessario para este
estudo, pois as informagdes foram obtidas de
uma base de dados ja existente. Os dados
utilizados referem-se a genealogia de animais do
nacleo de conservagdo das racas Santa Inés (906
individuos), Somalis (1372 individuos) e Morada
Nova (972 individuos), localizada na cidade de

Arg. Bras. Med. Vet. Zootec., v.72, n.2, p.560-564, 2020

Sobral, regido do norte do estado do Ceara,
controlados pelo Sistema de Gerenciamento de
Rebanhos (SGR), dentro do Programa de
Melhoramento Genético de Caprinos e Ovinos de
Corte (Genecoc), no periodo de 2001 a 2014.

As informagBes genealdgicas referentes a cada
animal consistiram em: raca, identificacdo do
animal, pai, mde, data de nascimento, sexo e
rebanho. As analises para consisténcia dos dados
foram realizadas utilizando-se o software R, e 0s
parametros populacionais estimados usando-se 0
software ENDOG v 4.5 (Gutiérrez e Goyache,
2005). A integralidade do pedigree foi analisada
pelo nimero de geracGes completas equivalentes
(GCE), dado pela soma das propor¢Ges dos
ancestrais conhecidos sobre todas as geragdes
rastreadas, ou seja, pela soma de (1/2)", em que n
€ 0 nimero de geragdes que separam o individuo
de cada ancestral conhecido (Maignel et al.,
1996; Boichard et al., 1997).

O intervalo entre geracdes foi definido pela idade
média dos pais ao nascimento de suas progénies.
Quando o intervalo entre geracdo é reduzido pela
metade, 0s possiveis ganhos genéticos por ano
sdo duplicados (Malhado et al., 2008). Em
contrapartida, quando se tém grandes intervalos,
0 ganho genético é diminuido (Faria et al.,
2001). O intervalo médio entre geracBes (IEG)
foi estimado a partir dos passos: pai-filho, pai-
filha, mae-filho e mée-filha. O IEG médio foi
calculado de acordo com a férmula:

em que:

Lsm = 0 intervalo médio entre pais e filhos;
Lsr = 0 intervalo médio entre pais e filhas;
Lym = 0 intervalo médio entre maes e filhos;
Lye = o intervalo médio entre mées e filhas.

Além disso, foi estimado o nUmero de
fundadores (Nf), em que fundadores sdo os
animais com pais desconhecidos. O namero
efetivo de fundadores (fe), que representa o
namero de fundadores com igual contribuicdo e
que produziria a mesma diversidade genética
encontrada na populacdo estudada, foi obtido de
acordo com Lacy (1989):

fe=1/(35_, qd),
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em que: Qx € a proporcdo esperada da
contribuicdo genética do fundador k, calculado
pelo parentesco médio entre o respectivo
fundador e cada animal da populagdo. O nimero
efetivo de ancestrais (fa), ou seja, o nimero
minimo de ancestrais, ndo necessariamente
fundadores, que explicariam a diversidade
genética completa da populacdo atual, foi
calculado de acordo com Lacy (1989):

fa=1/(Z%, 45,

em que: o; € a contribuicdo marginal de um
ancestral e j é a contribuicdo genética dada por
um ancestral que ndo € explicada por outro
ancestral escolhido anteriormente.

Coeficiente de endogamia (F) representa a
probabilidade de dois alelos em um determinado
loci serem idénticos por descendéncia (Wright,
1922; Falconer e Mackay, 1996). O algoritmo
proposto por Meuwissen e Luo (1992) foi
utilizado para calcular os coeficientes de
endogamia das populagdes. O indice de
contribuicdo genética (ICG) foi calculado a partir
das contribuicbes genéticas de todos os
fundadores identificados, de acordo com a
férmula proposta por Alderson (1992):

ICG = —
Y p?

em que: p; é a proporcao de genes do fundador i
no pedigree de um animal.

RESULTADOS E DISCUSSAO

No pedigree dos rebanhos estudados, as
informagBes de genealogia foram semelhantes
para as linhas paternas e maternas em todas as
racas. Contudo, houve perda de informagdes de
paternidade nas geragdes passadas. Dessa forma,
foi possivel identificar ancestrais até a quinta
geracdo. As informacdes de  registros
genealdgicos da raca Santa Inés indicaram um
maximo de 4,28 de GCE e média de 1,82. J4 0
rebanho de Morada Nova obteve GCE méximo
de 3,65 e média de 1,52. Por fim, o rebanho
Somalis apresentou GCE maximo de 5,9 e média
de 2,78, possuindo a maior integridade de
pedigree em relacdo aos outros rebanhos. Foi
observado o mesmo comportamento de aumento
do GCE nas trés populacfes estudadas através
das geragBes, demonstrando o aumento do
controle das informacBes de pedigree ao longo
dos anos.

As estimativas dos intervalos entre geracdes para
as quatro passagens gaméticas sdo apresentadas
na Tab. 1. Em geral, os intervalos de geracGes
entre as passagens foram parecidos, ndo havendo
diferenciagdo entre o IEG de machos e fémeas, o
que indica que a reposicdo de reprodutores e
matrizes pode estar sendo realizada ao mesmo
tempo no rebanho. Em rebanhos alvos de
programas de conservacdo, o uso equilibrado de
matrizes e reprodutores é importante, contanto
que haja controle da consanguinidade.

Tabela 1. Intervalo entre geracdes para as quatro passagens gaméticas e médias totais, em anos, para as
populagbes de ovinos das ragas Santa Inés, Somalis e Morada Nova

Passagem Santa Inés Somalis Morada Nova
Pai - filho 2,82 3,01 3,22
Pai -filha 3,02 3,60 3,90
Maée -filho 3,70 3,27 3,44
Mée - filha 4,12 3,74 4,44
Média total 3,54 3,40 4,08

A idade média dos progenitores Santa Inés
quando os filhos nasceram foi de 3,54 anos,
sendo maior para as matrizes do que para 0s
reprodutores. Para a populacdo da raca Somalis,
o IEG médio foi parecido com a raca Santa Inés,
porém com pouca diferenga entre matrizes e
reprodutores. Progenitores da raga Morada Nova
sdo mais velhos, em média (4,08 anos),
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comparados com as outras populagdes; além
disso, as maes de fémeas parecem permanecer
mais tempo no rebanho.

Esses resultados de IEG demonstram que esses
progenitores de regime de conservacgdo
permanecem em reproducdo, em média, por
periodos maiores. 1sso é esperado em programas
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de conservacdo, ja que visam aumentar 0
intervalo de geragdes, pois, segundo Leon et al.
(2005), maiores intervalos aumentam as chances
de os individuos fundadores contribuirem com
seus genes, colaborando para o aumento da
contribuicdo genética de diferentes genes nas
populages.

Na Tab. 2, sdo apresentados 0s parametros
relacionados a estrutura populacional dos
rebanhos estudados. Foram determinados, a
partir da populagdo base, os individuos
responsaveis  pela  variabilidade genética
encontrada no rebanho, ou seja, 0 ndmero de
animais fundadores e ancestrais.

Tabela 2. Parametros populacionais dos rebanhos das ragas ovinas Santa Inés, Somalis e Morada Nova

Parametros® Santa Inés Somalis Morada Nova
N 904 1372 972

PR 679 1178 819

Nf 225 194 153

fe 29,54 38,60 29,43

fa 17 13 19

fe/fa 1,74 2,97 1,55

Na 50% 7 5 10

F (%) 1,81 0,78 0,78
ICG 3,32 5,38 2,87

W'N, nimero total de animais do pedigree; PR, tamanho da populagéo referéncia (animais com pais conhecidos); Nf,
nimero de fundadores (animais com os dois pais desconhecidos); fe, nimero efetivo de fundadores; fa, nimero
efetivo de ancestrais; Na 50%, numero de ancestrais que explicam 50% da diversidade genética; F, coeficiente de

endogamia; ICG, indice de contribuicéo genética.

Mesmo com o uso intenso de determinados
reprodutores, os  valores  médios de
consanguinidade (F) (Tab. 2) encontrados nos
rebanhos ao longo dos anos foram baixos, nao
atingindo o valor de F superior a 10%. Segundo
Santana et al. (2010), valores acima desse
patamar representam risco elevado para
ocorréncia de depressdo endogamica. Porém, a
quase inexisténcia de consanguinidade individual
ndo se deve apenas ao fato de ndo haver animais
consanguineos dentro do rebanho, mas também a
dificuldade de estimar esse parametro, uma vez
que, durante os primeiros anos de registro, a
quantidade de informagdes perdidas no pedigree
foi maior.

A grande diferenca entre nimero de fundadores
efetivos (fe) e fundadores (Nf) em todas as
populagbes (Tab. 2) demonstra que poucos
fundadores contribuiram para a diversidade
genética das populagdes estudadas. Esses
resultados podem ser um indicativo da perda da
diversidade genética, pois os fundadores
contribuiram de maneira distinta, provavelmente
devido ao uso de poucas linhagens paternas
(Texeira Neto et al., 2013).

Em todas as populagdes, fe foi maior do que fa,

pois o pardmetro fe considera somente a
contribuicdo dos fundadores para a diversidade
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genética da populagdo e pode ser superestimado
quando existem informacBes perdidas no
pedigree. Por outro lado, o fa considera o
nimero de ancestrais (fundadores ou ndo)
necessarios para explicar a diversidade genética
total da populacdo em estudo (Boichard et al.,
1997).

A razdo fe/fa € um indicativo de ocorréncia de
gargalo genético: quanto maior o fe, maior é esse
processo, ou seja, em algum momento somente
alguns fundadores foram escolhidos para serem
o0s pais da préxima geracdo. Nas trés populacdes
deste estudo, houve indicativo de ocorréncia de
gargalo genético, sendo maior na raga Somalis.
Outro indicio da utilizacdo desequilibrada de
reprodutores nas trés ragas sdo os baixos indices
de contribuicdo genética (ICG) (Tab. 2). Baseado
na proporcdo dos genes dos fundadores
encontrados nos individuos do pedigree, o ICG
foi menor para a raca Morada Nova, populagdo
com menor Nf.

CONCLUSOES
Os parametros populacionais estimados para as
ragas ovinas Santa Inés, Somalis e Morada Nova

do ndcleo de conservacdo do estado do Ceara,
Brasil, apontam que parte da genética original
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desses rebanhos foi perdida, principalmente na
populacdo da raga Somalis.
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