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RESUMO

Com o proposito de compreender a estrutura populacional, avaliar a diversidade genética e
mensurar o impacto da endogamia nas caracteristicas de crescimento dos ovinos da raga Morada
Nova da variedade branca, foram examinados os registros genealdgicos de 270 animais.
Destacam-se, entre as caracteristicas analisadas, o peso ao nascer (PN, n = 172) e o peso ao
desmame (PD, n = 172). Animais fundadores e ancestrais, identificou-se a presenca de 110 e
53, respectivamente. Apenas 4 ancestrais desempenham um papel importante, contribuindo
para 50% da variabilidade genética presente nessa populagdo. Os tamanhos efetivos para as
geracdes maximas, completas e equivalentes foram calculados como 20,44, 8,34 ¢ 11,81,
respectivamente. Apesar dos valores relativamente baixos de endogamia média (3,51%) e
coeficiente de parentesco médio (6,60%), indicativos de uma variabilidade genética suscetivel
a exploragdo por meio da sele¢do, observar que esses resultados podem ser influenciados pela
integridade limitada do pedigree, evidenciada pelo nimero de geragdes equivalentes (0,95).
Essas descobertas fornecem insights valiosos para orientar estratégias de manejo genético e
seleg¢do, visando otimizar a variabilidade genética e promover o desenvolvimento saudavel da

populacao. Depressao endogamica encontrada para PN foi de -0,150g e PD -4.740g.

Palavras Chaves: Endogamia, Depressdo Endogamica, Pedigree, variabilidade genética,

Ovinos.



ABSTRACT

With the purpose of understanding the population structure, assessing genetic diversity, and
measuring the impact of inbreeding on growth traits of white variety Morada Nova sheep, the
pedigree records of 270 animals were examined. Among the analyzed traits, birth weight (BW,
n = 172) and weaning weight (WW, n = 172) stand out. Founding and ancestral animals were
identified, with 110 and 53, respectively. Only 4 ancestors play a role, contributing to half of
the genetic variability present in this population. Effective sizes for maximum, complete, and
equivalent generations were calculated as 20.44, 8.34, and 11.81, respectively. These numbers
provide insight into the population dynamics across generations, highlighting the importance
of directing attention to genetic variability. Despite relatively low values of average inbreeding
(3.51%) and mean coefficient of relationship (6.60%), indicative of genetic variability
susceptible to exploitation through selection, it is to note that these results may be influenced
by the limited pedigree integrity, evidenced by the number of equivalent generations (0.95).
These findings provide valuable insights to guide genetic management and selection strategies,
aiming to optimize genetic variability and promote healthy population development. Inbreeding

depression found for BW was -0.150g and WW -4.740g.

Keywords: Inbreeding, Inbreeding Depression, Pedigree, Genetic Variability, Sheep.
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INTRODUCAO

A criagdo de ovinos no Brasil desempenha um papel importante na economia
agropecudria, contribuindo significativamente para a producdo de carne ovina e outros
derivados. Com um rebanho diversificado e adaptado a diferentes regides do pais, o setor ovino
tem caracteristicas distintas no Nordeste, uma regido que desempenha um papel fundamental

nesse cenario.

A raca de ovelhas deslanadas Morada Nova ¢ uma das principais variedades adaptadas
localmente ao clima do Nordeste do Brasil. Sdo animais robustos que se ajustaram ao clima
semidrido da regido, desempenhando um papel vital como fonte de proteina para as
comunidades locais. Sao distintos por serem desprovidos de chifres, com uma cauda delgada e
de tamanho médio que ndo excede a articulagdo do joelho. Os machos t€ém um peso médio de
40 a 60 kg, enquanto as fémeas pesam em torno de 30 kg. Apresentam duas variantes de
pelagem, vermelha ou branca. Apesar de seu porte modesto, sao animais prolificos e adequados
para a producao de carne e couro, mesmo em condi¢des desfavoraveis (Arco, 2019; McManus,
Paiva, & Araujo, 2010).

Anualmente, observa-se uma diminuicao no nimero efetivo de ovinos pertencentes a
raca Morada Nova, atribuida principalmente ao aumento dos cruzamentos absorventes com
racas exoticas, como os ovinos da linhagem Dorper, colocando em risco a preservagdo desse
valioso pool genético (Faco et al, 2008). Pereira (2001) alertou sobre o iminente
desaparecimento da raga devido a reducdo do niimero de animais no rebanho. Muniz et al.
(2012) indicam que a escassez de animais que atendem ao padrao racial tem desencorajado os
produtores, contribuindo para a diminui¢cdo da populagdo da raga. Em resposta a esse cenario,
em outubro de 2007, a Embrapa e seus parceiros, com o suporte financeiro do Banco do
Nordeste do Brasil, langaram o projeto "Nucleo de Melhoramento Genético de Conservagao da
Raca Morada Nova" (Belchior & Shiotsuki, 2017).

A compreensdo da configuragdo populacional e da diversidade genética desses rebanhos
¢ crucial para direcionar esses esforgos. Isso permite identificar os individuos mais empregados
e avaliar o impacto da selegao sobre a variabilidade genética da raca (McManus et al., 2019).

A reducgdo no tamanho de uma populacao pode resultar na chamada perda por deriva
genética, que implica na mudanca aleatdria das frequéncias alélicas e consequente diminui¢ao
da variabilidade genética (Falconer & Mackay, 1996). Além disso, contribui para o aumento da

endogamia, caracterizada pelo aumento de acasalamentos entre individuos geneticamente



préximos em relacdo a média da populacdo. Entre os efeitos negativos da endogamia, destacam-
se a expressdo de alelos recessivos deletérios e a depressdo endogamica, favorecida pelo
aumento de loci homozigoticos na populacao (Bourdon, 2014). A constatacdo dos efeitos
depressivos da endogamia no desempenho individual ¢ comum, podendo ser observada em
diferentes estagios de crescimento, conforme observado por Barros (2012). Estudos tém
avaliado os efeitos da endogamia nas taxas de crescimento em ovinos de diversas ragas, como
Santa Inés (Pedrosa et al., 2010), Bharat Merino (Gowane et al., 2013), Guilan (Eteqadi &
Hossein-Zadeh & Shadparvar, 2014), Mehraban (Yavarifard & Hossein-Zadeh & Shadparvar,
2014), Segurefia (Barros et al., 2017) e Dorper (Kiya et al., 2019). No entanto, ndo foram
encontrados estudos na literatura que relatem os efeitos da endogamia na raga Morada Nova.
Diante do que foi apresentado, o objetivo foi definido como descrever a composicao
populacional, calcular o indice de endogamia para avaliar a diversidade genética existente e
analisar os potenciais efeitos dessa endogamia nos pesos ao nascer € peso ao desmame em

ovinos da raga Morada Nova Branca.



OBJETIVOS

Geral

Destacar a analise dos parametros populacionais e da depressao endogamica em ovinos da raga
Morada Nova Branca. O estudo visa investigar a estrutura genética dessa populagao, avaliar a
diversidade genética presente e compreender o impacto da depressdo endogamica nos PN e PD

da raca.

Especificos

e Avaliar a estrutura populacional atual de ovinos da raca Morada Nova variedade branca,
incluindo o nimero de individuos, rebanhos e identificar possiveis padrdes endogamicos;

e Avaliar indicadores de heterozigosidade entre os rebanhos;

e Investigar os efeitos da endogamia no PN e PD dos ovinos da raga Morada Nova variedade

branca;

e Quantificar a depressdo endogamica no PN e PD em ovinos da raga Morada Nova da

variedade branca; e

e Investigar a viabilidade de programas de conservacao genética para proteger a diversidade
genética dos ovinos da raca Morada Nova da variedade branca e evitar a perda de

caracteristicas desejaveis devido a endogamia.



REFERENCIAL TEORICO

Ovinocultura Brasileira

Egito et al. (2002) destaca a profunda influéncia exercida pelo ser humano na trajetoria
evolutiva dos animais domésticos ao longo de sucessivas geracdes. Essa interagdo continua
entre humanos e animais moldou ndo apenas as caracteristicas genéticas das espécies

domesticadas, mas também as dinamicas de convivéncia e adaptagao mutua.

Mariante e Cavalcante (2006) sublinham que as evidéncias paleontologicas apontam o
cdo como o primeiro animal a ser domesticado, por volta de 10.000 a.C. Essa parceria inicial
desempenhou um papel fundamental no desenvolvimento humano, tornando a caga mais facil
e promovendo conexdes com outras espécies. A narrativa de Mariante e Cavalcante ndo apenas
destaca a importancia evolutiva da relagdo entre humanos e animais, mas também mostra como
esses lagos contribuiram para o crescimento sustentavel de antigas sociedades. A domesticagao
ndo apenas supriu as necessidades alimentares, mas também desempenhou um papel vital na

formagdo e avango das comunidades humanas ao longo da histdria.

Durante a colonizagdo do Brasil, os colonizadores introduziram espécies ibéricas, como
a Ovis aries, para fins alimentares. Ao longo de cinco séculos, esses animais experimentaram
um aumento expressivo em suas populagdes, com pouca interferéncia humana. Sob a influéncia
da selecdo natural, desenvolveram caracteristicas adaptativas e produtivas, ajustando-se as

diversas regides do pais.

nn

Essas populacdes, chamadas de ragas "locais", "crioulas" ou naturalizadas, representam
uma bem-sucedida adaptagdo ao ambiente brasileiro. Estudos de Morais (2004) e contribuigdes
de Mariante e Egito (2002) destacam a relevancia desse fendmeno, mostrando como as espécies
introduzidas evoluiram ao longo do tempo, ndo apenas pela sele¢do natural, mas também em

resposta as condi¢des geograficas e climaticas especificas do Brasil.

Essa evolugao adaptativa das racas "locais" realga a capacidade intrinseca dos animais
de se ajustarem a novos ambientes, enriquecendo a diversidade genética e cultural nas praticas
pecudrias brasileiras. Compreender esse processo ¢ necessario para a preservacao € manejo
sustentavel dessas racas, reconhecendo sua importancia histérica e contribui¢do para a

biodiversidade animal no pais.



Apo6s mais de cinco séculos desde o inicio da coloniza¢do e introdugdo de animais
domésticos no Brasil, a falta de aprimoramento dos recursos genéticos locais por parte dos
criadores tornou-se evidente. A busca por racas mais produtivas, a partir do final do século XIX
e inicio do século XX, levou a importagdao de ragas exoticas, altamente produtivas, mas nao

adaptadas ao clima tropical.

Essas importagdes, por meio de cruzamentos absorventes, resultaram na rdpida
substituicdo e erosdao das ragas locais, colocando-as em risco de extingdo. As ragas
naturalizadas, embora apresentem niveis de produgdo mais baixos, destacam-se por sua total

adaptagdo aos tropicos, resultado de uma longa sele¢ao natural.

A introducdo de animais de regides de clima temperado em rebanhos adaptados as
condi¢cdes tropicais tem sido discutida como um fator contribuinte para a diminuicdo da
variabilidade genética. Contudo, programas de melhoramento e conservacdo de recursos
genéticos animais consideram os efeitos negativos in situ nos rebanhos ovinos do Nordeste

brasileiro.

Hall e Bradley (1995) enfatizam que as racas locais possuem uma notavel capacidade
de sobrevivéncia e reproducao em condi¢cdes ambientais especificas, onde ragas exoticas seriam
menos produtivas. Além disso, ressaltam que, mediante apropriados programas de selegdo, ¢

possivel aumentar a produ¢do sem comprometer as adaptagdes locais dessas ragas

A raca Morada Nova e suas variagoes

A raca Morada Nova de ovinos, nomeada em homenagem a regido de Morada Nova, no
Estado do Ceard, Brasil, foi caracterizada pelo zootecnista Otadvio Domingues em 1937. O
eponimo foi oficializado durante uma reunido do Ministério da Agricultura apos 40 anos, na

capital do estado Ceara.

Esta raca destaca-se entre os ovinos deslanados do Nordeste brasileiro, ndo apenas por
suas excelentes caracteristicas reprodutivas, como elevada habilidade materna, taxa de
prolificidade, precocidade sexual e auséncia de periodicidade reprodutiva, mas também por sua
rusticidade e adaptacdo ao clima quente da regido semiarida do Brasil. Seu pequeno porte ¢
estrategicamente vantajoso em periodos de escassez de alimentos, devido a suas menores

exigéncias nutricionais em comparagdo com animais de grande porte.



De acordo com a Associacdo Brasileira de Criadores de Ovinos (ARCO, 2019), a raga
Morada Nova ¢ caracterizada por ser deslanada e mocha, com pelagem vermelha ou branca. Os
machos adultos pesam entre 40 a 60 kg, enquanto as fémeas adultas variam de 30 a 50 kg.
Apresentam cabeca larga e alongada, perfil sub-convexo, pescogo bem inserido no tronco, linha
dorso-lombar reta, garupa curta com ligeira inclinacdo, e cauda fina e média. Os membros sao
finos e bem aprumados, com cascos pequenos e escuros. Defeitos que impedem o registro na
associacdo incluem caracteristicas como pelagem atipica, manchas sobre a pelagem, pelos

anormais, mucosas e cascos despigmentados, entre outros (ARCO, 2019).

Contudo, Shiotsuki et al. (2017) destacam a necessidade de uma readaptagao do padrao
racial oficial, visando minimizar o descarte de animais devido a falta de conformidade com as

caracteristicas estabelecidas no padrao racial.

Populaciio e Estrutura Populacional e Integridade do Pedigree

Valera et al. (2005) conclui que os rebanhos comerciais nao podem ser considerados de
tamanho infinito. Nestes rebanhos, os acasalamentos ndo ocorrem ao acaso, o numero de
reprodutores varia a cada geracdo, e nem todos os individuos sobrevivem do nascimento a fase

adulta. Adicionalmente, a probabilidade de reprodu¢ao nao € uniforme para todos os individuos.

E importante notar que as populagdes comerciais sofrem efeitos sistematicos de
migracao, delecdo e selegdo, fatores que resultam em mudancas nas frequéncias génicas e
genotipicas ao longo do tempo (FALCONER; MACKAY, 1996). Essas consideracdes
fundamentam uma abordagem mais realista na compreensdo das dinamicas populacionais,
reconhecendo as complexidades inerentes aos rebanhos comerciais e destacando a influéncia

de fatores diversos na estrutura genética dessas populagdes.

A pesquisadora Kiya et al. (2019) afirma que estudar a estrutura populacional ¢é
importante para obter sucesso no melhoramento genético de determinada populagdo. Essa
abordagem ¢ como ter um mapa que nos ajuda a navegar pelas complexidades e aprimorar a
populagdo de forma mais informada. Essa abordagem fornece insights sobre a transmissao de
genes ao longo do tempo e avalia o impacto dessa heranca na geragao atual. Apesar dos avancos
na genética molecular, a avaliagdo da estrutura genética com base em informagdes de pedigree
continua sendo uma pratica predominante em estudos envolvendo diversas espécies, como

ovinos, equinos, caprinos, bubalinos e bovinos globalmente. Essa preferéncia persiste devido



ao custo mais acessivel e a simplicidade de obten¢do dessas informagdes em comparagdo com

o uso de marcadores moleculares mais sofisticados (CARNEIRO et al., 2009).

Em uma populagdo sem recrutamento ou perdas ao longo de um extenso periodo, a falta
de diversidade genética se acumula ao longo das geracdes. Em estudos envolvendo varias
geracdes e pedigrees com informagdes genealdgicas limitadas, tanto pelas linhas maternas
quanto paternas, a andlise torna-se desafiadora, resultando em valores subestimados. A
profundidade de um pedigree reflete sua qualidade, indicando se a coleta de dados ¢ precisa,
sem perdas, e se ha um nimero significativo de parentes conhecidos, evitando subestimagao

nos parametros analisados (BOICHARD et al., 1997; GUTIERREZ et al., 2003).

A informacao geracional de um animal pode ser adquirida ao longo do tempo de trés
maneiras: a geracdo maxima, onde os individuos mais antigos fornecem informacdes, sendo
aquela com o maior nimero de parentes conhecidos; a completa, conhecida como minima, que
envolve os pais, avos € outros parentes; € a equivalente, usada em estudos, sendo a geragdo
mais consistente. Profundidade de um pedigree (MacCLUER et al., 1983) ¢ um parametro
importante, tornando a consisténcia dos dados e garantindo resultados mais seguros. A
profundidade do pedigree refere-se ao conhecimento das origens de um individuo, seguindo
suas linhas maternas e paternas (GUTIERREZ et al., 2003). Quanto mais informacdes temos

sobre um pedigree, mais profundo ele €, proporcionando maior seguranga nas analises.

Tamanho Efetivo Populacional

O Tamanho Efetivo da Populag¢dao (Ne), conforme conceituado por Wright em 1931,
destaca a importancia de ir além do simples nimero total de animais em idade reprodutiva ao
considerar aqueles que efetivamente contribuem geneticamente para as geragdes futuras em
uma populagado. Essa contribuicao ¢ mensurada pela relagdo entre machos e fémeas envolvidos
no processo reprodutivo, influenciando diretamente a composi¢do genética das proximas

geracoes.

A determinac¢do do Ne ¢ uma pratica amplamente empregada em estudos de diversidade
genética, visando mitigar perdas potenciais de variabilidade genética. Diversas abordagens sao
utilizadas para calcular o Ne, cada uma oferecendo insights valiosos sobre a dindmica genética
de uma populagdo. Destacam-se: a taxa de consanguinidade, proposta por Wright em 1923,
relaciona o parentesco consanguineo a estimativa do Tamanho Efetivo da Populacao (Ne). A

variacdo do tamanho das familias, conforme proposta por Hill em 1972, ¢ utilizada como



métrica para calcular o Ne, considerando a dispersao dos tamanhos de familias na populagao.
A relagdo entre machos e fémeas na reproducdo, sugerida por Alderson e Bodé em 1992, ¢ uma
medida relevante para estimar o Ne, destacando o impacto da proporc¢ao de sexos na dindmica
genética. A variacdo das frequéncias génicas, conforme abordagem de Vencovsky em 1992,
oferece outra perspectiva para a estimativa do Ne, considerando as flutuacdes nas frequéncias

alélicas ao longo do tempo.

A Organizacao das Nagdes Unidas para Agricultura e Alimentagdo (FAO) estabeleceu
um limiar critico, considerando um Ne abaixo de 50 como indicativo de uma situagao
preocupante para a manutencdo da populacdo. Contudo, hd divergéncias, com Meuwissen
(1998) sugerindo manter o Ne entre 50 e 100, levando em consideragdo os processos de mutagao

e deriva genética.

Em sintese, o conceito de Tamanho Efetivo da Populacdo desempenha um papel central na
compreensdo da dinamica genética das populagdes e assume importancia em estratégias de
conservagao ¢ manejo genético. A diversidade de métodos disponiveis para sua estimativa
proporciona uma abordagem abrangente, cada uma com suas vantagens e limitagdes

especificas.

Coeficiente de endogamia e Parentesco Médio

A endogamia, conforme definida por Falconer em 1987, representa um indicador
importante no ambito da diversidade genética. Esta medida calcula a probabilidade de dois
alelos, situados em diferentes loci, serem idénticos, o que, por sua vez, amplia a possibilidade
de gerar descendentes homozigotos. A complexidade inerente a endogamia demanda a
formulacao de estratégias eficazes por parte dos melhoristas genéticos. Nesse contexto, a
utilizacdo de informacgdes sobre a porcentagem de endogamia e o grau de parentesco com a
matriz ou reprodutor ¢ essencial para o desenvolvimento de abordagens que minimizem as

chances de nascimento de descendentes com elevada probabilidade de endogamia.

A conexdo entre endogamia e o tamanho efetivo da populagdo (Ne) desempenha um
papel. Quando o Ne ¢ reduzido, isso significa que o coeficiente de endogamia (F) ¢ mais alto,
indicando que os individuos na populagdo tém lagos mais estreitos entre si. Nesse cendrio, tomar
decisOes estratégicas torna-se vital para preservar a diversidade genética e evitar problemas

relacionados a endogamia.



O trabalho de Falconer (1987) ¢ como um guia fundamental para entender e definir a
endogamia, estabelecendo uma base solida para discutir a diversidade genética. Oliveira et al.
(1999) e Breda et al. (2004), esses pesquisadores em sua pesquisa obtém sucesso com
estratégias para a diminui¢cdo da endogamia no rebanho. Esses estudos complementares sao
como pecas do quebra-cabeca, ajudando-nos a compreender melhor como lidar com a
endogamia para promover a saide genética em populacdes animais. O coeficiente de
parentesco, conforme definido por Valera et al. (2005), Cervantes (2008), Gutiérrez et al. (2005)
e Goyache et al. (2003), representa a probabilidade de um alelo ser aleatoriamente proveniente
de outro animal pertencente ao mesmo pedigree. Este pardmetro ¢ calculado dividindo ao meio
o valor de parentesco entre o pai e sua cria, sendo de facil acesso e aplicacdo para todos os

produtores rurais.

A simplicidade desse célculo torna-o uma ferramenta acessivel a todos os envolvidos na
produgdo animal. Com os dados em maos, os produtores podem desenvolver estratégias mais
eficientes para a gestdo de seus rebanhos com base no coeficiente de parentesco. Esse aspecto
torna-se ao determinar o intercambio de reprodutores dentro dos rebanhos, permitindo decisdes

informadas que visam otimizar a diversidade genética e melhorar caracteristicas desejaveis.

O coeficiente de parentesco se revela como um fator importante ao avaliar o quao
distantes geneticamente estdo diferentes rebanhos. Essa medida oferece uma maneira pratica e

inteligente para os produtores compararem a distdncia genética entre seus rebanhos.

Essa abordagem ndo ¢ apenas uma ferramenta técnica; ¢ como um guia util para os
criadores ao planejarem suas estratégias de melhoramento genético. Imagine isso como um
mapa que os ajuda a navegar nas decisdes sobre como trocar material genético entre diferentes
grupos de animais. Dessa forma, Tino (2016) contribui ndo apenas com informacgdes técnicas,
mas também com uma bussola pratica para os produtores em suas jornadas de aprimoramento

genético.

Problemas correlacionados a Endogamia

A endogamia, caracterizada pelo acasalamento entre parentes proximos, pode ter
impacto significativo no peso ao nascimento e ao desmame em ovinos, com o grau de influéncia
relacionado ao nivel de endogamia na populagdo. Estudos destacam que a endogamia pode

intensificar a expressao de caracteristicas genéticas recessivas, prejudiciais ao desempenho dos



animais (Piccoli et al., 2012). A perda de heterozigosidade decorrente da endogamia pode
comprometer o crescimento e desenvolvimento dos cordeiros, afetando sua robustez e vigor

(Almeida, 2007).

A implementagdo de estratégias de manejo, como sele¢do cuidadosa e introdugdo de
reprodutores ndo aparentados, € crucial para preservar a diversidade genética e evitar os efeitos
negativos da endogamia (Tino, 2016). O monitoramento genético continuo, com analise de
pedigree e estimativas de coeficientes de endogamia, ¢ fundamental para identificar e mitigar
esses efeitos (Cavalheiro, 2004). Criadores devem estar cientes dos niveis de endogamia na
populacdo, visando evitar os impactos negativos da depressdo endogamica (Queiroz et al.,
2000; Hauschild et al., 2002). Essas medidas ajudam a garantir um manejo genético mais

cuidadoso e a preservacao da saude e desempenho dos animais.

Mokhtari et al. (2014) conduziram um estudo sobre caracteristicas de desempenho e
reprodutivas em ovinos da raca Iran-Black, onde observaram um efeito significativo da
endogamia no peso ao nascer. Descobriram que a cada 1% de aumento na endogamia, houve

uma reducao de 6,39g no peso ao nascer.

Em um estudo semelhante realizado por Rashidi et al. (2015), sobre caprinos da raca
Markhoz, foi avaliada a influéncia da endogamia no peso ao nascer, no ganho médio diario do
nascimento ao desmame e no peso ao desmame. Os resultados indicaram uma depressao
endogamica de -0,15 kg, -0,083 g/dia e 0,8 kg a cada aumento de 1% na endogamia,

respectivamente.

Estatistica de F de Wright

A teoria dos indices de fixacdo, desenvolvida por Sewall Wright nas décadas de 40 e
50, representa uma abordagem para compreender a estrutura genética de populacdes,
considerando-as como metapopulagdes compostas por diversas subpopulacdes. Essa teoria €
fundamentada nos parametros Fit, Fis e Fst, que desempenham papéis distintos na andlise

genética.

O primeiro indice, Fst (Fixagdo entre Subpopulacdes), emerge como uma medida da
reducdo da heterozigosidade nas subpopulagdes que constituem a metapopulagdo. Com
variagdo entre 0 e 1, o Fst ¢ um indicador da diferenciacdo genética entre as subpopulagdes,

sendo valores mais elevados associados a uma maior disparidade genética.



O segundo indice, Fis (Fixacdo dentro de Subpopulacdes), foca na reducdo da
heterozigosidade de um individuo em rela¢do a sua subpopulacdo. Valores positivos de Fis
apontam para acasalamentos endogamicos, enquanto valores negativos sugerem uma maior

frequéncia de acasalamentos entre individuos ndo aparentados.

O terceiro indice, conhecido como Fit (Fixacdo Total), avalia de uma forma mais
proxima como a diversidade genética de um individuo se relaciona com o grupo maior da
populagdo. Em termos mais simples, ele nos ajuda a entender como cada animal contribui para

a mistura genética geral da comunidade.

Os estudiosos coletaram dados sobre as ragas Santa Inés, ¢ os trabalhos de Teixeira Neto
(2013) e Marota (2011) oferecem exemplos concretos de como esses indices podem ser usados
na vida real para entender melhor as populacdes animais. Esses pesquisadores compartilham
experiéncias praticas que ilustram como aplicar esses conceitos no contexto das ragas Santa
Inés. Na raga Santa Inés, os valores de Fst, Fis e Fit foram observados como 0,0556, -0,0050 e
0,0509, respectivamente. Esses resultados sugerem uma pequena predominancia de
acasalamentos entre subpopula¢des. Em contrapartida, para os caprinos Marota, os indices de
fixagdo indicaram a auséncia de subdivisdo de rebanhos e a manutencdo dos niveis de

heterozigosidade no rebanho estudado.

Esses indices desempenham um papel na compreensao da variabilidade genética e dos
padrdes de acasalamento dentro de populacdes animais. Sua aplicacdo ndo apenas fornece
insights valiosos para a conservagao genética, mas também orienta estratégias de melhoramento

genético, contribuindo para a sustentabilidade e diversidade genética das populagdes animais.



MATERIAL E METODOS
Origem dos dados

Durante o periodo de 16 meses, foi realizado um estudo abrangente em quatro rebanhos,
localizados nos estados do Ceard e do Rio Grande do Norte, visando compreender os dados
genealdgicos e as caracteristicas de crescimento desses animais. Foram coletadas informacoes,
como 172 amostras de peso ao nascimento, mais 172 amostras de peso ao desmame e o pedigree
de 270 animais, proporcionando uma visdo detalhada do desenvolvimento dessas populagdes.

Abaixo a tabela 1, detalhando.

Tabela 1- Identificagdo, estado, localizagdo no GPS, altitude e nimero de animais referente a cada nucleo.

Altitude Numero de Animais

Rebanho  Estados Longitude Latitude (m) M 7 T
1 CE 03°43' 06" S 38°32'36" O 18 45 88 133
2 CE 51°01'22" S 9°02'35" O 228 14 27 41
3 RN 06°04' 53" S 38°07'12" O 34 17 38 55
4 RN 05°27'34" S 37°31'16" O 217 13 28 41

TOTAL 89 181 270
CE- Ceara; RN — Rio Grande do Norte; S — Sul; € O — Oeste.

A tabela 1 nos fornece de forma precisa os estados a qual estado os rebanhos pertencem,
bem como, a longitude, latitude e altitude das mesmas em seguida podemos observar o nimero
de animais que cada rebanho possui. As praticas de manejo que os rebanhos da UFC e Unilab
praticam, incluem o recolhimento noturno por sexo, alimentacdo concentrada, acesso a
forragem nativa e Tifton para fémeas, observacdo continua durante a gestacdo e parigdo.
Cordeiros sao mantidos com maes até¢ o desmame, que ocorre com 90 dias, ocorrendo desmame

e inclusdo dos machos no manejo geral.

Os rebanhos 3 e 4, localizadas no RN, adotam sistema semi-extensivo e implementam
suplementagdo mineral. O rebanho 4 diferentemente do rebanho 1, separa fémeas e
reprodutores, operando com estacao reprodutiva definida e suplementagdo especifica durante a
gestagdo, com observagao continua pos-parto. Cordeiros machos sdo mantidos até 180 dias,

sendo excluidos se ndo selecionados para reproducao.



Dados Coletados

Os rebanhos (Figura 1) foram enumerados para uma maior clareza durante a
apresentacao dos dados, dessa forma o rebanho (UFC) da cidade de Fortaleza para a namero 1,
o rebanho (UNILAB) de Redeng¢do renomeado para a nimero 2, o rebanho de Francisco Dantas

para o numero 3 e o rebanho Governador Dix-Sept Rosado para a numero 4.

Figura 1 - Rebanho pertencentes as unidades listadas acima, respectivamente.

Fonte: Autoria propria (2023)

Os rebanhos 1 e 2 sdo de 6rgdos publicos, sendo eles, Universidade Federal do Ceara
(UFC) e Universidade da Integracdo Internacional da Lusofonia Afro-Brasileira (UNILAB),
respectivamente. Obtiveram um controle mais flexivel, pois 0os mesmos ja possuem um
programa dentro da universidade que atendem esses animais, as visitas durante a pesquisa
ocorrerdo trimestralmente. Os rebanhos 3 e 4 que sdo oriundos de produtores tiveram um

controle mais rigoroso onde as visitas ocorrerdo mensalmente.

Durante as visitas os animais foram identificados com brincos ou colares (figura 2), para
aqueles animais ja identificados, caso o animal tenha brinco foi fornecido um colar com sua
nova numeragdo e caso o animal tenha um colar foi fornecido um brinco com sua nova
numeragdo, assim o rebanho mantém sua numeracdo antiga e abre espago para uma nova

numeragao, a fim de organizar melhor os animais que participaram da pesquisa.



Figura 2 - Animais identificados com colar e brinco
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Fonte: Autoria propria (2023)

As identificagdes dos animais possuiam prefixos distintos de acordo com o rebanho,
evitando assim a repeti¢do de numeragdes. O rebanho 1 tinha um prefixo com o numeral 10, o
rebanho 2 tinha um prefixo com o numeral 20, o rebanho 3 tinha um prefixo com o numeral 30,
e o rebanho 4 tinha um prefixo com o numeral 40. Essa abordagem garante que, mesmo que
um brinco ou colar com o mesmo nimero seja utilizado em rebanhos diferentes, o prefixo
exclusivo de cada rebanho serve como um fator distintivo e facilita a identificacdo do rebanho

especifico em questao.

Os dados de pedigree, peso ao nascimento (PN) e peso ao desmame (PD) foram
coletados em cada visita ao rebanho. O peso foi coletado até os 90 dias de idade, permitindo a
estimativa da endogamia relacionada a essa caracteristica. Para animais sem uma data de
nascimento (DN) definida pelo proprietario, a estimativa foi realizada por meio da anélise da

denticdo (figura3).

Figura 3 — Estimativa da idade pela dentigdo
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Fonte: Autoria propria (2023)



Os animais que se desviarem do padrao racial estabelecido para a variedade branca da
raca Morada Nova, conforme ilustrado na Figura 4, foram excluidos da pesquisa. Critérios para
essa desclassificacao incluem a presencga de 13, a existéncia de chifres, pelagem chitada, e

orelhas grandes e pendulares, conforme a ARCO sugere.

Figura 4 - Exemplos de animais que foram descartados.

Fonte: Autoria propria (2023)

Analise da estrutura populacional

Os dados foram tabulados e revisados para identificar possiveis inconsisténcias, sendo
classificados de acordo com as leituras do software ENDOG 4.8 (GUTIERREZ e GOYACHE,
2005), utilizado para andlise e estimativa de pedigree. Os parametros populacionais foram
determinados com base na origem probabilistica dos genes, incluindo o tamanho efetivo da
populagdao (Ne), o coeficiente de endogamia, o coeficiente médio de parentesco (AR), a

integridade do pedigree e as estatisticas de Wrigth, que mediram a heterosigozidade do rebanho.

Os rebanhos foram classificados como nucleo, multiplicador, comercial e isolado,
levando em consideragdo a forma de obtencao dos reprodutores e o processo de permuta entre

os rebanhos.

Analise da Depressiao endogamica

Os coeficientes de endogamia (F) para cada animal no pedigree foram estimados
seguindo o método de Meuwissen e Luo (1992) por meio do programa RENUMF90 (Misztal
et al., 2014)., A depressao por endogamia foi estimada por meio de um modelo animal misto,
utilizando o programa BLUPF90+ (Misztal et al., 2014). Foram considerados como efeitos no

modelo o efeito fixo de grupo de contemporaneos (CG), formado por sexo, rebanho e tipo de



nascimento e o efeito aleatorio de animal (genético direto), além dos coeficientes de endogamia

como covariaveis lineares.

A depressao por endogamia foi avaliada por meio do valor de b, ou seja, do coeficiente
linear da regressdo, considerando o intercepto igual a zero. Os graficos da depressdo por

endogamia para PN e PD foram plotados para melhor visualizagao.



RESULTADOS

Estrutura Populacional

Dentre os 270 animais que foram estudados, 171 deles tém a linhagem completa de ambos os
pais identificados, e esses formam o grupo de referéncia. Por outro lado, os outros 99 fazem

parte da populagdo principal, o que significa que pelo menos um dos pais deles nao ¢ conhecido

conforme ¢ mostrado na tabela 2.

Tabela 2 - Parametros populacionais da raga Morada Nova, variedade branca.

Parametros populacionais Quantidade
Populagao total 270
Populagao base 99
Populagao de referéncia 171
Endogamia média — F (%) 3,51
Coeficiente de parentesco médio — AR (%) 6,60
Numero de animais que explicam 50% da variabilidade 4
Numero de fundadores 110
Numero de ancestrais 53
Numero efetivo de fundadores — fe 12
Numero efetivo de ancestrais - fa 10

Ao explorar a estrutura do pedigree com o auxilio da Figura 5 e analisar as medidas dos
pais conhecidos, percebemos que, dos 270 animais examinados, 63,51% possuem pedigree
identificado na primeira ascendéncia (determinado pela média dos pais conhecidos); 32,96%
na segunda; 22,03% na terceira; e 6,80% na quarta. E interessante notar que a ramificagdo a

esquerda representa a linha paterna, enquanto a ramificagao a direita representa a linha materna.



Figura 5 - Estrutura de pedigree da raga Morada Nova, variedade branca com percentual de pais e avos.

Numero de
animais (%)

Pais (%)

Avos (%)

Bisavos (%) [ 29,26 ] [ 29,26 ] [ 29,26 ] [ 29,26 ] [ 12,22 } [ 12,22 ] [ 17,41 ] [ 17,41 ]

rewaves 04) (272 (270 ) {270 ) {20 ) [ o (Lo J[ o] {0 J[om) [orn] (2m] [0 ) [0 ] [0 ) [ o]

Fonte: Autoria propria (2023)

Na tabela 3, podemos observar o niimero médio encontrado em cada geragdo, onde esse
parametro ¢ dividido em 3 classes: mdxima onde encontramos o maior numero de geragdes que
o animal pode possuir mesmo se uma de suas geragdes for pela metade, a completa nos revela

quantas geracdes esse animal tem com pai, mae, avo e avd conhecidos.

Tabela 3 - Numero médio de geragdes tragadas, incremento de endogamia (AF) e tamanho efetivo (Ne) por tipo de geragéo
considerada.

Tipo de geracao Nimero Médio AF (%) Ne
Maixima 1,93 2,45 20,44
Completa 0,95 6,00 8,34
Equivalente 1,29 4,23 11,81

AF — Taxa de Endogamia; e Ne — Tamanho Efetivo Populacional

Os rebanhos da UFC, UNILAB e Governador foram classificados como Multiplicador
(tabela 4), enquanto o de Francisco Dantas foi categorizado como comercial. Notavelmente,
nenhum rebanho foi considerado Nucleo ou Isolado, indicando que todos eles recorrem a

reprodutores externos em suas praticas de reproducao



Tabela 4 - Utilizacdo de pais internos e externos.

) Pais Pais Pais Internos Pais Externos
Rebanho  Tipo Partos Internos Externos (%) (%)
1 M 133 62 71 46,62 53,38
2 M 41 1 40 2,44 97,56
4 M 41 13 28 31,71 68,29
3 C 55 0 55 0 100

M — Multiplicador; e C — Comercial.

Depressdo endogamica

Figura 6 - Depressao endogamica para as caracteristicas de crescimento peso ao nascimento e peso ao desmame.
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Observando a figura 6, percebemos que o eixo horizontal (X) representa o coeficiente
endogamico, enquanto o eixo vertical (Y) esta associado ao peso em quilogramas (kg). Na
representacao do Peso ao Nascimento (PN), a variavel "y" indica a depressao endogamica para
cada incremento de 1% no coeficiente endogamico. Em outras palavras, para cada aumento de
1%, o animal perde -0,159g de peso ao nascer. O mesmo principio se aplica ao Peso ao
Desmame (PD), ilustrado no grafico a direita, mas aqui a perda ¢ mais expressiva (-4,74kg),

devido ao fato de o peso ao desmame ser maior.



DICUSSAO

O presente estudo comparou o coeficiente de parentesco médio (6,60%) e a endogamia
média (3,51%) com resultados obtidos por Sales et al. (2021) em um trabalho anterior realizado
com a raga Morada Nova Branco. Apesar do controle rigoroso, observou-se um aumento nos
efeitos abordados. Considerando que o rebanho em questao esta em extingdo, ¢ crucial controlar
ou, no minimo, reduzir esses efeitos. No entanto, a endogamia média de 3,51% encontrada ¢
considerada aceitavel. Conforme Falconer e Mackey (1996), valores acima de 10% sdo
prejudiciais. Apesar do apoio técnico recebido pelos rebanhos, os dados indicam que os efeitos
em questdo estdo aumentando, apesar dos esfor¢os. No entanto, a analise dos dados sugere que

a populacao em estudo ainda mantém niveis saudaveis de diversidade genética.

O fato de apenas 4 individuos serem responsaveis por 50% da variabilidade genética
reflete diretamente no nimero reduzido de ancestrais efetivos, que totaliza 53. Ao compara-los,
com trabalho de Sales (2021) houve uma adicdo de 1 animal, em 3 anos apenas 1 animal
conseguiu ser significante para a contribui¢do genética no rebanho, entdo podemos afirmar que
ha uma desigualdade na utilizagdo dos reprodutores para a populagdo de referéncia, que por
suas vezes ¢ a populagdo que nos oferece os resultados estatisticos do software Endog. Menos
da metade dos ancestrais desempenha um papel significativo na preservagao da variabilidade
genética. Essa desigualdade na contribuig¢do genética € caracteristica de rebanhos que dependem
excessivamente de um numero limitado de animais na reproducdo. Essa pratica ¢ comum,
especialmente em rebanhos ovinos, onde os criadores muitas vezes priorizam fortemente as
caracteristicas fenotipicas de seus animais, como ocorre na raga Morada Nova (Muniz et al.,

2016).

Um conceito importante para entendermos melhor como o gargalo entre a base e as
populagdes de referéncia afeta a diversidade genética € a razdo fe/fa, conforme destacado por
Boichard, Maignel e Verrier (1997). Neste estudo em particular, esse valor foi calculado como
1,22, o que sugere que esta populacao estd com um grau elevado de individuos homozigotos,
possivelmente devido a endogamia. Essa analise nos mostra geneticamente os fundadores ainda
estdo participando de forma ativa da populagdo referéncia, com esse resultado (1,22) podemos
afirmar que grande parte dos individuos que possuem brechas em seu pedigree ¢ devido a forte
presenca dos fundadores em sua composicao genética. Resultado igual foi encontrado no estudo
feito com ovinos morada nova vermelho por Emerson (2021), onde o pesquisador revela que

ha um desequilibrio entre fundadores e ancestrais. Observagdes semelhantes de desequilibrios



foram relatadas por outros pesquisadores em diversas ragas, 1,09 nas Dorper (KIYA et al.,
2019); 1,12 na Segurefia (BARROS et al., 2017); e 1,7 na Baluchi (TAHMOORESPUR;
SHEIKHLOO, 2011). Essas observacdes corroboram a importancia do equilibrio entre os
fundadores e ancestrais, destacando a necessidade critica desse equilibrio para preservar a

diversidade genética em populagdes animais.

O namero fa, que representa a quantidade minima de animais necessarios para abranger
toda a diversidade genética da populagdo estudada, foi observado como 10 neste estudo. Esse
valor ¢ menor em comparacdo com estudos anteriores, como o de Carneiro et al., 2014,
realizado com Bergamacia Brasileira, e o de Gowane et al., 2013, que envolveu ovinos da raga

Malpura.

A avaliagao da integridade do pedigree, conforme ilustrado na Figura 5, reflete o
percentual médio do pedigree completo de cada geracdo. Ao observarmos a transicdo da
primeira para a segunda geracdo na Figura 5, notamos uma perda de informacgao, onde 36,67%
dos animais ndo possuiam informacgdes sobre pai € mae em seus pedigrees. Essa analise destaca
uma limitagdo significativa, ja que a auséncia de registro de animais nos rebanhos leva a uma

base populacional com uma lacuna consideravel de informagdes.

A perda de dados na base populacional compromete a integridade e a validade das
analises realizadas. A falta de informagdes sobre os progenitores de uma parte significativa dos
animais cria lacunas que afetam diretamente a precisdo das conclusdes, podendo resultar em
uma subestimagdo dos resultados. De acordo com Sales e Emerson (2021), que encontraram
resultados semelhantes de 45,66% e 33%, respectivamente, € crucial que os animais
pertencentes ao nucleo de conservagao da raga Morada Nova sejam amplamente registrados.
Isso garantird a confiabilidade dos dados para estudos futuros.

Os valores baixos observados para o nimero médio de geracdes completas (tabela 3),
que foi de 0,95, sugerem a necessidade de aprimorar o conhecimento dos ancestrais em geracoes
mais distantes. No entanto, um maior nimero médio de ancestrais remotos foi verificado para
as geragdes tragadas maximas, como pode ser observado na tabela. O valor médio de geragdes
maximas (1,93) reflete, em grande parte, o nimero médio reduzido de geragcdes completas
(0,95), indicando um menor nimero de ancestrais conhecidos. Isso aumenta a probabilidade de
um aumento significativo no incremento endogamico (6,00) ser detectado nas geragdes futuras,

especialmente considerando o menor Ne (8,34) associado.



Os valores de Ne obtidos neste estudo, conforme mostrado na Tabela 3, variaram de
8,34 a 20,44. Diferencas nos valores de Ne sdo explicadas por Cervantes et al. (2011), que
enfatizam que o aumento da endogamia e da coancestralidade assumirdo valores de tamanho
efetivo assintdtico idéntico apenas sob um sistema regular de endogamia e com um profundo
conhecimento genealdgico. Uma observagdo crucial ¢ que o estudo de Sales (2021) registrou
um incremento endogdmico menor em comparagao com o estudo atual, o qual dispunha de uma
amostra mais ampla de animais e um periodo mais extenso de selecdo. Notavelmente, a selecao
em curso esta direcionando o rebanho para um estado de maior endogamia ao longo do tempo,
estamos relatando um estudo feito por uma raca em extingao.
A FAO (1998) recomenda um Ne de pelo menos 50 para um nucleo de melhoramento.
Se considerarmos o valor calculado com base no incremento da endogamia por geracao
equivalente (Ne = 11,81), este naumero esta significativamente abaixo da recomendacgdo da
FAO.O nimero encontrado por Sales (2021) revela um Ne de 13,58, ou seja, existiam mais
animais geneticamente com a populacdo referéncia do que atualmente em 2024, trabalhos feitos

de selecao nao tém sido eficazes nos ovinos morada nova branco.

Ao examinarmos a Tabela 4, fica evidente que a preferéncia pela utilizagcdo de pais
externos ¢ mais pronunciada em comparacdo com a utilizagcdo de pais internos. Essa pratica
desempenha um papel importante na mitigacdo do aumento da endogamia. No entanto, ¢
imprescindivel notar que a fonte desses pais externos pode ser resultado de permutas entre os
rebanhos, o que traz a tona a preocupacdo de que, em vez de diminuir, a utilizagdo de pais
externos possa estar contribuindo para um aumento indesejado nos niveis de endogamia, ja que
trabalhos feitos em 2021 com o mesmo rebanho tenham trago resultados mais satisfatorios em

relacdo a diversidade genética.

A estatistica de Wright nos revela que o Fit, que avalia o desvio da casualidade nos
acasalamentos, foi observado como negativa e afastada de zero. Isso sugere uma selecao a favor
dos heterozigotos ou a ocorréncia de exogamia (Carneiro et al., 2009), o que contribui para a
manuten¢do da endogamia (Barros, 2012). O valor elevado de Fst indica uma estruturagdo na
populacdo, sugerindo trocas genéticas entre os grupos, sem que haja uma divisdo clara na
populagdo. Esse resultado pode estar relacionado ao fato de que todos os rebanhos analisados
utilizam reprodutores externos (por meio de permutas), e 75% deles comercializam seus
reprodutores (conforme Tabela 4). O valor de Fis, existe um maior nimero de individuos com
gendtipo homozigotos entre as subpopulagdes e uma maior quantidade de heterozigotos dentro

das subpopulacdes. Esses padrdoes sugerem dinamicas interessantes de acasalamento e



variabilidade genética dentro da populagdo, indicando uma possivel influéncia dos processos
de selecao e manejo reprodutivo.

Apesar de a depressao endogamica ndo ser considerada significativa em ambos os casos,
¢ crucial ndo subestimar seu potencial impacto nas caracteristicas de crescimento da raga
Morada Nova, especialmente na variedade branca, que possui um numero reduzido de
exemplares. Qualquer declinio em suas caracteristicas de crescimento ¢ motivo de preocupacio,
considerando a importancia de preservar a robustez e vitalidade dessa raca. Além disso,
trabalhar com um rebanho com poucos exemplares implica em operar no escuro, uma vez que
os fundadores ainda estdo ativamente contribuindo para o rebanho atual e tém poucos ancestrais

disponiveis para contribuir geneticamente.



CONCLUSAO

Nao foram encontradas significancias na depressdo endogamica em relagdo as
caracteristicas de crescimento. Os valores de endogamia e coeficiente de parentesco foram
controlados e servirdo como base para o desenvolvimento de um plano futuro de gestdo da

variabilidade genética do rebanho.

Para garantir a conservagdo e o melhoramento genético da raga, ¢ fundamental
implementar estratégias destinadas a aumentar o tamanho efetivo da populacdo. Isso ¢é
fundamental para atender ao nimero minimo recomendado pela FAO. Ao fazé-lo, seréd possivel
promover uma base genética mais robusta e adaptavel, preparando a populagdo para desafios

futuros e oportunidades de desenvolvimento.
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