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RESUMO

A caracterizacdo demografica permite ajudar a combater a erosédo genética animal, permitindo a
utilizacdo, de forma sustentavel, dos recursos genéticos, delineando estratégias de conservagéao/
melhoramento. Estimaram-se varios indicadores demograficos de diversidade genética para a raca
Alentejana, obtidos por analise de genealogias, baseado no Livro Genealdgico (LG), desde 1990.
Atualmente o LG inclui 21746 fémeas reprodutoras e 211 touros, representando uma das racas
autoctones bovinas com maior efetivo. O intervalo de geracdes foi de 6,01 anos, a taxa de
consanguinidade/ano, entre 1990-2020, foi de 0,139% e o tamanho efetivo da popula¢éo de 59,90.
Desde 2007 os niveis de consanguinidade tém aumentado, podendo dever-se, em parte, a
acasalamentos entre animais aparentados e existir um nimero reduzido de machos com muitos
descendentes. As estimativas para o numero efetivo de fundadores (f.) foi de 84,94, no entanto,
apenas 34 animais fundadores explicam mais de 50% da variabilidade genética. O racio entre o f.
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e 0 numero efetivo de ascendentes (f,) indica uma tendéncia para o afunilamento da raca, desde
2000. A situacdo da raga Alentejana ndo é muito preocupante, mas os resultados obtidos sugerem
a necessidade de um programa de gestéo eficaz garantindo a manutencéao da variabilidade genética
existente.

Palavras-chave: ascendentes, consanguinidade, diversidade genética, fundadores, pedigree.

ABSTRACT

Demographic characterisation allows preventing the erosion of animal genetic diversity and using,
in a sustainable way, the genetic resources, outlining conservation/improvement strategies. This
work was based on demographic indicators of genetic diversity of the Alentejana cattle breed,
evaluated by pedigree analysis, analysing factors affecting genetic erosion, based on the Herdbook
(LG), since 1990. Currently the LG includes 21746 breeding females and 211 bulls, representing
one of the Portuguese indigenous cattle breeds with the largest herd. The average generation
interval was 6,01 years, the inbreeding rate/year, between 1990-2020, was 0,139%, and the effective
population size was 59,90. Since 2007 inbreeding levels have increased. This may be due to mating
between related animals and because of a small number of sires having large offspring. The estimate
for the effective number of founders (fe) was 84,94, however, only 34 founders explain more than
50% of the genetic variability. Since 2000, the ratio between f. and the effective number of ancestors
(f2) indicates a trend towards a bottleneck in the breed.

The situation of the Alentejana breed is not very concerning, but the results suggest the
implementation of an effective management programme, ensuring the maintenance of the existing
genetic variability.

Keywords: ancestors, founders, genetic diversity, inbreeding, pedigree.

1 INTRODUCAO

A raca bovina Alentejana é uma das ragas bovinas autdctones portuguesas, que tem o0 maior
namero de animais, com cerca de 21750 fémeas reprodutoras, embora apenas 7846 fémeas sejam
utilizadas em acasalamentos em linha pura, sendo as restantes utlizadas em cruzamento com
machos de ragas exoticas. A partir da segunda metade do século XX, a raca bovina Alentejana
sofreu uma reducdo bastante significativa devido a alteracdes no panorama de producdo,
relacionadas com a tendéncia para a perda de rendimento na atividade pecuaria e com a introdugéo
de inimeras ragas exoéticas, muito mais produtivas, mas também mais exigentes em condicdes de
producéo. Os animais desta raga apresentam “pelagem vermelha, podendo ir do retinto ao trigueiro,
sendo os pelos todos da mesma cor” (Ralo, 1987) e sao explorados em varias regides de Portugal
em cerca de 235 exploracdes agricolas, pertencentes a 135 criadores aderentes ao Livro
Genealogico da Raga Bovina Alentejana (LGRBA), principalmente na regido do Alentejo (ACBRA,
2021).

A correta gestdo da diversidade genética de uma raca é determinante para a sua utilizacdo
sustentavel, bem como no delineamento de programas de conservagdo ou de melhoramento por
selecdo. E essencial conhecer a evolugédo da populacéo ao longo do tempo e da sua variabilidade
genética. H4 ainda que ter em atencéo, alguns aspetos importantes relacionados com a estrutura
da propria populacao, tais como as variagdes no efetivo reprodutor, a evolu¢do da consanguinidade
ou o nivel de utilizac&o de alguns reprodutores que poderdo condicionar as estratégias de selecéo
ou de conservacgao em curso.

A estrutura e a dindmica de uma populacdo podem ser descritas através da analise demografica,
considerando um grupo de individuos em permanente alteracao e o seu pool genético (Gutiérrez et
al., 2003; Carolino, 2006). As analises de genealogias ou pedigree revelam-se fundamentais para
a caracterizacao da diversidade genética das populacdes. Esta diversidade é um passo primordial
para o estabelecimento de um programa de sele¢do ou para a realizacdo de a¢des de conservacao
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(Fabbri, 2019). Contribui também substancialmente para a investigacdo genética nha reproducao
animal e na conservacao, resultando em muitas aplicacfes.

Este trabalho teve como objetivo estudar a estrutura demogréafica e genética da raca bovina
Alentejana através da estimativa de diversos indicadores da variabilidade genética, por analise
genealdgica, a fim de disponibilizar informagdo que permita apoiar estratégias de selecao e
conservagao, minimizando a erosdo genética.

2 MATERIAL E METODOS

2.1 Dados e parametros a estudar

Este estudo foi desenvolvido na Unidade Estratégica de Investigacéo e Servicos de Biotecnologia
e Recursos Genéticos - Polo de Investigacdo da Fonte Boa, do Instituto Nacional de Investigagédo
Agraria e Veterinaria, IP (INIAV) a partir de todos os dados disponiveis no Livro Genealdgico da
Raca Bovina Alentejana (LGRBA) relativo a animais e exploragdes e recolhidos pela Associagao de
Criadores dos Bovinos de Racga Alentejana (ACBRA) até 2020.

Foram utilizados registos de nascimento e genealogias de 234979 individuos, inscritos no LGRBA
(123458 fémeas e 111521 machos). Adicionalmente, foram ainda utilizados 173861 registos de
nascimentos de animais cruzados, filhos de fémeas Alentejanas inscritas no Livro de Adultos. Os
registos disponiveis foram usados para estimar diversos indicadores populacionais e de
variabilidade genética tais como o intervalo de geracdes (L); o grau de preenchimento das
genealogias; o niumero de gerac¢des conhecidas (n;); a consanguinidade individual (Fi); o grau de
parentesco (a;); 0 acréscimo da consanguinidade por ano (AF/ano) e por geracao (AF/geracao); o
tamanho efetivo da populacdo (N¢); as contribuicbes genéticas de fundadores (g«) e ascendentes
(p«); o numero efetivo de fundadores (f¢); o nimero efetivo de ascendentes (fa) e o indice de
conservacédo genética (GCI), cujas metodologias de calculo se apresentam mais a frente.

Os registos utilizados, disponiveis na base de dados da ACBRA, encontram-se informatizados na
plataforma Genpro online (Ruralbit), desenvolvida especificamente para a Gestdo de Livros
Genealodgicos e que permite exportar dados em diversos tipos de formato, de modo a serem
submetidos a diferentes tipos de analises.

Neste trabalho os dados foram convertidos em ficheiros Excel (.xIsx) e, posteriormente, editados
em ficheiros DBASE de forma a serem submetidos a analise pelos procedimentos desenvolvidos
por Carolino e Gama (2002) para este efeito, bem como pelo programa Endog (Gutierrez e
Goyache, 2010). Foi necessério efetuar a validacdo dos dados de forma a evitar possiveis erros de
digitacdo que poderiam originar resultados enviesados.

Vérios parametros demograficos foram calculados para diferentes intervalos de tempo, o que
permitiu uma melhor descri¢cdo da evolucao da raca bovina Alentejana ao longo do tempo e, desta
forma, avaliar a sua situacdo do passado até a atualidade.

2.2 Metodologia de Analise

Para avaliar o grau de preenchimento do pedigree recorreu-se ao nimero de geracbes conhecidas
por animal (n;), calculado pela seguinte expressao:

_ns+1+nd+1
2 2

Assumindo que, ns e ng representam o niumero de geracdes conhecidas do pai e da mée. Se o pai
ou a mae de um individuo forem desconhecidos, ns ou nqg seréo iguais a -1. Nos primeiros calculos
de geragOes conhecidas, ndo sdo conhecidos os progenitores dos fundadores e deste modo n=0,
e sequencialmente sdo calculados os valores para os individuos cujos pais ja tém os respetivos n;
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determinados, de modo a que, quando se estiver a calcular o n; de um animal, j& estejam calculados
0S Seus Ns e Nq.

O grau de parentesco entre individuos (a;j) e o coeficiente de consanguinidade individual (F;) foram
estimados pelo método tabular, considerando que:

aj=% (ai .Paidej t ai. Méedej)
ajj = a;ji
ai =1+ Fi

Fi =Y apaidei. Mae dei)

Segundo Wright (1923), a consanguinidade individual (F;), indica a probabilidade de dois alelos, no
mesmo locus, serem iguais por descendéncia, enquanto que o grau de parentesco (a;) entre dois
individuos (i e j) representa o dobro da probabilidade de, num determinado locus, um alelo retirado
aleatoriamente do individuo i e um alelo retirado aleatoriamente do individuo j, serem iguais por
descendéncia.

O acréscimo anual da consanguinidade (AF/ano) foi obtido por regressao dos valores dos
coeficientes de consanguinidade individuais (Fi) no ano de nascimento, utilizando-se para o efeito
0 programa SAS (SAS Institute, 2019), segundo o seguinte modelo linear:

Fij = bo + biano; + €ijj

Onde Fj representa a consanguinidade individual do individuo j nascido no ano i, bo a intercegéo, b
o coeficiente de regressao linear da consanguinidade individual no ano de nascimento e ej; 0 erro
associado com a observacao ij.

A partir do AF/ano, determinou-se o acréscimo da consanguinidade por geracdo (AF/geracédo =
AF/ano*L), em que L representa o intervalo médio de gerages, e corresponde a idade média dos
pais a nascenca dos filhos que os vao substituir. Este par@metro € determinado a partir do intervalo
de geragOes pelas quatro vias de selecao possiveis, de Pais de Touros (Ler), Pais de Vacas (Lev),
Maes de Touros (Lwr) € Maes de Vacas (Lmv), do seguinte modo:

— LPT + LPV + LMT + LMV
4

O tamanho efetivo da populacéo (N¢), segundo Cervantes et al. (2008) pode ser calculado a partir
de AFi, que por sua vez, pode ser facilmente calculado através da média AF; dos n individuos
incluidos numa determinada subpopula¢ao. Para Falconer e MacKay (1996), o N pode ser definido,
como o numero de individuos de uma populagdo com uma estrutura ndo ideal, a qual daria origem
a uma determinada taxa de consanguinidade se a sua estrutura fosse ideal (grandes dimensdes,
auséncia de selecdo, acasalamento aleatdrio, igual numero de machos e fémeas, etc.). E calculado
através da seguinte expressao:

L

N — 1
®  2(AF / geragéo)

Os numeros efetivos de fundadores (fe) e de ascendentes (fa), contribuicGes genéticas de
fundadores (g«x) e de ascendentes (px) foram determinados segundo as metodologias descritas por
James (1972) e Boichard et al. (1997) através de aplicacbes desenvolvidas em Clipper Summer 87
(Carolino e Gama, 2002). Estas metodologias baseiam-se no principio de que um alelo retirado ao
acaso de qualquer locus, de um determinado animal, tem 50% de probabilidade de ter origem no
pai e igual probabilidade de ter origem na mée. Seguindo 0 mesmo raciocinio, um animal tem 25%
de probabilidade de receber um alelo de cada um dos avés e 12,5% de cada um dos bisavés.
Aplicando esta regra ao pedigree de qualquer animal, podera calcular-se a probabilidade da
contribuicdo de origem dos seus genes a partir dos fundadores existentes na sua ascendéncia
(animais com pai e mée desconhecidos) ou, de outro modo, a contribui¢cdo genética de um fundador
k (g«) para determinado individuo ou conjunto de individuos. Calculadas desta forma, as
contribuicbes acumuladas dos diferentes fundadores somam a unidade, sendo que:
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f
>q,=1
k1

Segundo Boichard et al. (1997), o somatoério das contribuicbes de todos os fundadores justifica o
patriménio genético total da populacdo em estudo, pelo que devera ser igual a 1. De igual modo, se
cada fundador tiver a mesma contribui¢cdo para a populagéo (1/f), o numero efetivo de fundadores
€ idéntico ao numero real de fundadores (fe=f).

O numero efetivo de fundadores (fc) representa o numero de fundadores (f) que daria origem a
diversidade genética observada na populacdo em estudo, se todos os fundadores tivessem igual
contribuicdo e é calculado através da seguinte expressao:

1
qs

f =

e

M—h

k

1

Em que, gk corresponde a contribuicdo proporcional de cada fundador k, para a populagdo em
estudo, considerando como fundador um animal com ascendéncia direta desconhecida, ou um
progenitor desconhecido em que apenas se conhece um dos seus ascendentes.

A semelhanca do principio utilizado para a contribuicio dos fundadores pode-se determinar a
contribuicdo marginal de cada ascendente para determinada populacdo. Contudo, para se
determinar a contribuicdo marginal de um ascendente para a populagéo, para além de se calcular
a contribuicdo de cada individuo, do mais novo para o mais velho, também se processam os
mesmos calculos no sentido inverso (do individuo mais velho para o mais novo), de modo a ser
possivel deduzir & contribuicdo genética de um determinado individuo as contribuicbes dos seus
ascendentes que ja estejam contabilizadas (Carolino, 2006).

Contudo, atendendo a que alguns dos ascendentes podem ndo ser fundadores e podem ser
aparentados entre si, para que ndo ocorra redundancia de informagcdo (o somatério das
contribui¢cbes individuais gk tem que ser maior que 1), o conceito de contribuicdo marginal px de um
ascendente € fundamental porque tem em conta a contribuicdo ainda ndo explicada por outros
ascendentes ja calculados. Desta forma, esta metodologia pressupfe que seja calculada a
contribuicdo de um individuo, depois de deduzida a contribuicdo dos seus ascendentes que ja foram
contabilizados e que 0 somatorio das contribuicdes marginais dos ascendentes seja igual a 1.

O numero efetivo de ascendentes (f.) representa o nimero de ascendentes (fundadores ou nao)
que explicam a totalidade da variabilidade genética da populacdo em estudo, onde todos os
ascendentes tém igual contribuicdo, e é determinado através da seguinte expressao:

1 n-1
f.=+ , emque pk:qk(l_;aij)
2Pk

No entanto, px corresponde a contribuicdo marginal de um ascendente, ou seja, a contribuicdo ainda
nao explicada pelos seus ascendentes ja calculados, qkx corresponde a proporgdo com que cada
ascendente k contribui para a populagdo em estudo, a qual é deduzida a contribuicdo de todos os
seus parentes cujas contribuices ja foram determinadas, e a; € o parentesco entre k e cada um
dos seus n-1 ascendentes.

A analise demografica das populacgées, tendo em conta o0 conceito de contribuicdo genética para a
populacdo ou proporcdo da variabilidade genética da populacdo explicada por exploragées,
fundadores e ascendentes, € de extrema importancia uma vez que permite avaliar se existem
desequilibrios na origem da populacdo em estudo, detetando assim possiveis afunilamentos nas
contribuigBes genéticas.

Através do programa ENDOG (Gutierrez e Goyache, 2005), obteve-se o parentesco médio (AR)
entre cada individuo e a populaco e o indice de conservacéo genética (GCI). Segundo Alderson e
Bod6 (1992), o indice de conservacdo genética (GCI) representa a propor¢do de genes dos
diferentes fundadores no pedigree de cada animal, sendo calculado a partir da contribuicdo genética
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de cada um dos fundadores para todos os individuos, da populacdo de acordo com a seguinte
expressao:

)
Y?

Em que pi representa a proporcao de genes do fundador i em cada individuo da populacgéo.

3 RESULTADOS E DISCUSSAO

A evolucédo anual do numero de vacas registadas (todas as fémeas reprodutoras, fémeas inscritas
no LA e fémeas reprodutoras utilizadas em linha pura), para o periodo de 1990 a 2020, esta
apresentada na Figura 1. Globalmente o ndmero total de fémeas aumentou até ao ano de 2010,
ano em que foram registadas cerca de 26600 vacas. Desde entdo o nimero de fémeas reprodutoras
tem vindo a diminuir, em média cerca de 490 vacas por ano. No ano de 2020, existiam
aproximadamente 21750 vacas registadas, cerca de 15000 estavam inscritas no Livro de Adultos
(LA) e somente cerca de 7850 eram utilizadas em acasalamentos em linha pura.

Figura 1

Numero de fémeas reprodutoras ativas por ano (N° total de vacas; N° vacas inscritas no Livro de Adultos -
LA); N° vacas em linha pura.

32000 N° Vacas
—e—Vacas inscritas LA
24000 Vacas em Linha Pura )

16000 M

.4
8000 2

90 92 94 96 98 00 02 04 06 08 10 12 14 16 18 20
Ano

N.° Fémeas Reprodutoras Ativas

A raca Alentejana, em termos numéricos, € das principais racas bovinas autoctones exploradas em
Portugal, conjuntamente com a raga Mertolenga, com aproximadamente 27000 fémeas
reprodutoras (Carolino et al., 2020a). De acordo com a “Avaliagdo do estatuto de risco de extingéo
das Ragas Autéctones Portuguesas” (Carolino et al., 2013), foi classificada como uma raga em risco
de extincdo/Grau C (menor grau de ameaca), de acordo com a Portaria 55/2015 de 27 de fevereiro,
na aplicacdo dos apoios 7.8.1 «Manutencéo de racas autéctones em risco» e a Portaria 268/2015
de 1 de setembro, acéo 7.8.3, «Conservacao e melhoramento de recursos genéticos animais» do
Programa de Desenvolvimento Rural do Continente (PDR2020).

Na Figura 2a pode constatar-se que o numero total de fémeas reprodutoras ativas aumentou
consideravelmente até ao ano de 2014, entre 2015 e 2017 apresentou uma ligeira oscilagéo,
variando, respetivamente, entre as 22205 e as 24150 fémeas, mas diminuiu desde entdo. O numero
de vacas presentes tem vindo a diminuir desde 2017, em média aproximadamente menos 800 vacas
por ano. Quando observamos os dados relativos ao niumero de touros reprodutores ativos (Figura
2h), constatamos que em 2017 foi atingido um maximo de 236 machos e, posteriormente, uma
diminuicdo para valores que oscilam entre 211 e 203 touros. Imediatamente ap0s ser atingido o
maximo, em 2018 existiam 211 touros ativos e em 2019 este nimero diminuiu para 203, voltando a
aumentar para 211 machos presentes no ano de 2020. Ao compararmos a Figura 2b (numero de
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touros reprodutores ativos por ano) com a Figura 2a (numero de fémeas reprodutoras ativas por
ano) constatamos que os valores referentes aos animais reprodutores presentes por ano seguem a
mesma tendéncia de declinio desde 2017.

Figura 2

Numero de reprodutores ativos por ano: (a) fémeas ativas, (b) machos ativos.
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Através da informacao disponibilizada pela Figura 2, foi possivel calcular a relacdo entre o n.° de
fémeas/macho ao longo dos anos, como demonstra a Figura 3.

Figura 3
Numero de fémeas reprodutoras por touro ao longo dos anos.
140
120
100
80
60 H 1 H H

123 |

1051

151
1101

7121
103 ]

700
1051
107 ]
102 ]
108 ]

90

40 - |

N.° Fémeas/Touro
80
80

20 - |
0

90 92 94 96 98 00 02 04 06 08 10 12 14 16 18 20
Ano

Na Figura 3 verifica-se que, desde a década de 90 e até ao ano de 2014, o numero de fémeas
reprodutoras por macho foi aumentando. Apesar dos valores referentes ao numero de machos
seguir a mesma tendéncia dos valores referentes ao niumero de fémeas reprodutoras, estas tiveram
um aumento mais rapido que o numero de machos, o que contribuiu para valores que rondaram o
namero médio de 50 vacas por touro entre 1990 e 2002. No periodo entre 2003 e 2014, mantendo-
se 0 numero de machos relativamente constante (Figura 2b), verificou-se o0 aumento do niumero de
fémeas, resultando numa média de 92 vacas por touro, possivelmente devido ao aumento da sua
utilizacdo em cruzamento com ragas exoticas de aptiddo creatopoiética. Em 2014 registou-se um
pico de 123 fémeas por touro. Esta discrepancia deveu-se ao elevado numero de fémeas
reprodutoras (23732 vacas) em relacdo do nimero diminuto de touros reprodutores (193 touros).
Em 2020 registou-se um decréscimo da relacdo nimero de fémeas por macho face aos anos
anteriores, existindo cerca de 103 fémeas por touro. Estes valores estéo relacionados com o facto
de apenas uma parte das fémeas ser mantida em linha pura.
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Figura 4
NUmero de animais puros nascidos por ano e por sexo.

10000 —
OFémeas OMachos

8000 ] miis

6000 [ 1 =

4000 u U ]|

N° Vitelos
1

2000 {=—r

Nzl

80 82 84 86 88 90 92 94 96 98 00 02 04 06 08 10 12 14 16 18 20
Ano de Nascimento

A partir da Figura 4 observa-se que desde 1990 acentuou-se 0 aumento dos nhascimentos de
animais de raca Alentejana. Este aumento pode dever-se ao facto de no ano de 1992 terem entrado
em vigor em Portugal as "Medidas Agro-Ambientais"”, que constavam num apoio financeiro aos
criadores que mantivessem as fémeas em linha pura, durante um periodo de 5 anos. Em 2007
registou-se um pico nos nascimentos, observando-se cerca de 9770 animais inscritos no Livro de
Nascimentos. Desde entdo tem-se assistido a uma tendéncia de diminuicdo do numero de
nascimentos de vitelos puros, verificando-se no periodo entre 2012 e 2020 menos de 8000 animais
registados por ano.

Pela observacao da Figura 5 pode-se constatar que ao longo dos ultimos anos, tem-se verificado
um aumento de exploragdes com maior numero de animais nascidos por ano (entre os 51 e 200
nascimentos), o que nos ultimos 10 anos corresponde a 57,7% dos animais nascidos.

Para a década 2000-2009 (Figura 5a), as explora¢des que inscreveram entre 51 a 100 animais no
Livro de Nascimentos (LN) representaram 33% dos nascimentos, enquanto que para o periodo
seguinte (2010-2020) (Figura 5b), esta proporcédo apresentava valores ligeiramente mais baixos,
equivalendo a 29%.

Feita a comparacao entre as décadas de 2000-2009 e a de 2010-2020 pode constatar-se que a
percentagem de animais nascidos em exploracdes com mais de 200 nascimentos por ano e por
exploracao teve um acréscimo de 2% de 2000-2009 (4%) para 2010-2020 (6%). Estas exploracdes
com mais de 200 nascimentos por ano representaram cerca de 33% do total de nascimentos
registados entre 2010 e 2020. O numero de exploracdes que registaram menos de 50
nascimentos/ano manteve-se constante nos Uultimos anos, representando 40% do total das
exploracdes, e que sao responsaveis por cerca de 9,5% do total de nascimentos.

Verifica-se ainda que no periodo de 2010-2020 (Figura 5b), as explora¢des onde ocorreram até 10
nascimentos perderam expressdo no panorama geral, representando apenas 0,5% do total de
nascimentos.

Assim sendo, pode-se afirmar que nos ultimos 10 anos existiu uma tendéncia de aumento da
dimenséo das exploracfes, comprovada por um aumento dos nascimentos nas exploragdes com
mais de 100 nascimentos por ano, representando 68,1% do total de registos.

Como ja foi referido, a raca bovina Alentejana é utilizada maioritariamente na regido do Alentejo,
onde se encontra cerca de 68% do efetivo aleitante (INE, 2021) e onde predomina o regime de
producao extensivo em exploracdes de maiores dimensdes.
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Figura 5

Numero de exploracdes e animais nascidos segundo a dimenséo da exploracédo: (a) Animais nascidos entre
2000 e 2009, (b) Animais nascidos entre 2010 e 2020.
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No que diz respeito a distribuicdo dos partos ao longo do ano, durante a década de 90 (Figura
6a) uma grande proporcéo de partos era registada em agosto, representando cerca de 13,5%
do total de partos. Na ultima década estudada (2010-2020), representada na Figura 6b, pode-
se afirmar que a distribuicdo mensal dos partos nédo revela grandes oscilagdes entre os meses.
No entanto, denota-se uma ligeira acumulacdo de partos entre os meses de dezembro e abril e
uma reducdo substancial de partos entre os meses de maio e julho. Esta distribuicdo dos partos
ao longo do ano € similar a de outras racas nacionais de bovinos de carne, tanto exploradas
noutras regides do Pais, como é o caso das ragas Marinhoa (Carolino e Guicho, 2016) e
Cachena (Carolino et al., 2020b), ou numa regido semelhante, como é o caso da raca
Mertolenga (Carolino et al., 2020a), onde se observam distribuicdes uniformes dos partos ao
longo do ano.

A distribuicdo relativamente homogénea dos partos ao longo do ano esta relacionada com
diversos fatores, mas sobretudo com a decisdo do criador em manter o(s) touros(s) na vacada
durante todo o ano. Em muitas situacdes € uma opcao que resulta do maneio utilizado na
exploracdo e/ou de uma opc¢éo comercial, visto que, os bovinos da raca Alentejana podem ser
comercializados como produto DOP, através da “CarnAlentejana”, sendo fundamental que
existam animais ao longo de todo o ano em condi¢Ges de obter esta certificacdo de qualidade,
em vez de uma producdo sazonal, que seria penalizadora para o normal funcionamento do
Agrupamento de Produtores.

Figura 6

Distribuicdo mensal dos partos por periodo: (a) Animais puros e cruzados, (b) Distribuicdo mensal dos partos
puros (entre 2010 e 2020)
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Na Figura 7 é apresentada a distribuicdo da idade dos progenitores ao nascimento dos filhos. Em
média, cerca de 22% das fémeas utilizadas em linha pura (correspondente a 17589 vacas num
universo de 78892) sdo maes entre os 3 e 0s 5 anos de idade e 14,5% mantém-se em producéo
para além dos 12 anos de idade (Figura 7a), assemelhando-se a outras racas de carne, embora
com valores ligeiramente mais baixos, como acontece com a raga Cachena (Carolino et al., 2020b),
e sendo ligeiramente inferior a raca Preta (Carolino et al., 2017). Quanto a distribui¢cdo da idade das
fémeas ao parto (partos puros e partos cruzados), constata-se que é muito semelhante - entre os 3
e 0s 10 anos -, representando cerca de 63,5% das fémeas utilizadas (Figura 7b).

Figura 7

Distribuic@o da idade dos progenitores ao nascimento dos filhos entre 2010 e 2020: (a) Idade das fémeas -
partos puros, (b) idade das fémeas - partos puros e partos cruzados, (c) idade dos touros.
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Na Figura 7c apresenta-se a distribuicdo da idade dos touros ao nascimento dos filhos e observa-
se que, no periodo 2010-2020, 64,4% dos machos reprodutores foram pais entre 0s 3 € 0S 7 anos.
No entanto, é notério que apenas 5,5% dos touros foram utilizados ap6s os 10 anos de idade. Isso
deve-se sobretudo ao facto de a pratica da inseminacéo artificial ainda ser muito pouco utilizada na
raca Alentejana, tal como acontece com a raga Mertolenga (Carolino et al., 2020a), assim como na
raca Cachena (Carolino et al., 2020b). Por outro lado, se os touros séo utilizados menos anos,
comparativamente as fémeas, isto € favoravel a reducgéo do intervalo de geracdes e, assim, ao
incremento da resposta anual a selegao.

A analise da informag&o genealdgica revela-se muito util para as diversas atividades de selecéo,
tendo em consideracédo a minimizacdo da consanguinidade. Como se pode observar na Figura 8a,
o nivel do preenchimento das genealogias aumentou consideravelmente ao longo dos ultimos anos.
Nota-se claramente que a informacdo sobre as genealogias evoluiu ao longo dos anos desde o
inicio do livro genealdgico e que para animais nascidos entre 2015 e 2020 mais de 95% dos avis e
bisavés sao conhecidos (Figura 8b).
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Figura 8

Evolucéo da percentagem de progenitores conhecidos.
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Na Figura 9a observa-se ainda a evolucdo da consanguinidade e do numero de geracbes
conhecidas, constatando-se que, no periodo 1980-2020, a consanguinidade aumentou a um ritmo
mais ou menos constante de 0,2%/ano. No entanto, quando comparado com racas exoticas, como
as racgas francesas Limousine ou Charolesa, nota-se que nestas a consanguinidade média anual
também aumenta, apesar do ritmo ser consideravelmente inferior (0,04%/ano) (Bouquet et al.,
2011). Ja nas racas espanholas, como a Avilefia—Negra Ibérica, a Morucha e a Retinta, a
consanguinidade média anual aumenta a um ritmo ainda mais lento de 0,01%/ano (Cafas-Alvarez
et al., 2014). O aumento do conhecimento da informacao genealdgica na raga bovina Alentejana
tem sido constante desde que foi implementado o LGRBA, particularmente desde que a sua gestao
passou a ser da responsabilidade da ACBRA. Animais nascidos em 2020 tém, em média, mais de
8 geracdes conhecidas. O numero médio de geracdes conhecidas na raca Alentejana é muito
satisfatorio quando comparado com o reduzido conhecimento de outras ragas autoctones como a
raca Preta (Carolino et al., 2017), a raca Arouquesa (Carolino et al., 2018) ou a raga Cachena
(Carolino et al., 2020b), que revelam, em média, apenas 3 geragbes conhecidas. No caso de
algumas racas exéticas espanholas, como a raca Avilefia—Negra Ibérica, notou-se que se conhecem
6 geracdes de 79,3% dos animais, para a Morucha apenas 53,6% possui mais de 6 geracdes
conhecidas e no caso da raca Retinta, conhecem-se mais de 6 geracdes em 80% dos animais da
populacdo (Cafas-Alvarez et al., 2014)

Na Figura 9b esta representada a evolugéo da percentagem de animais nascidos consanguineos e
pode-se verificar que tem aumentado ao longo dos anos, em parte, devido ao conhecimento cada
vez mais aprofundado das genealogias dos animais (cerca de 4 geracdes conhecidas em animais
nascidos até 2000, para aproximadamente 8 em animais nascidos nos ultimos anos) de que resulta
uma estimativa mais precisa do grau de parentesco real entre reprodutores. No periodo entre 1980
e 2020, cerca de 78,3% dos animais nascidos tinham ascendentes aparentados. Desde 1996, mais
de 50% dos animais que nasceram sao consanguineos, atingindo o valor mais elevado (99%) em
2017.
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Figura 9

(a) Evolucdo da consanguinidade e do niumero de gerag¢des conhecidas, (b) evolucdo da percentagem de
animais nascidos consanguineos.
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Para determinar os intervalos de geragdes (L) pelas 4 vias de selecéo utilizaram-se os registos de

” o«

nascimentos entre 1990 e 2020. Calcularam-se os intervalos de geragdes de “pais de touros”, “maes
de touros”, “pais de vacas” e “maes de vacas” de que resultou um intervalo de geracbes médio de
6,01 anos (Tabela 1). Verificou-se ainda que o intervalo de geracdes pelas vias maternas (cerca de
6,5 anos) foi mais elevado que pelas vias paternas (cerca de 5,4 anos). Os valores apresentados
estdo de acordo com a elevada longevidade da raca Alentejana ja evidenciada na Figura 7 e a
utilizacao de reprodutores por um longo intervalo de tempo, embora mais evidente nas fémeas que

nos machos.

Tabela 1

Intervalos de geracdes (L) (anos) para as 4 vias de selecdo (referente ao periodo entre 1990-2020)

L Pais Maes
Todos os animais 5,46 6,44
Touros 5,32 6,83
L medio = 6,01 anos
Vacas 5,46 6,43

O valor do intervalo de geracdes (L) estimado neste estudo para o periodo 1990- 2020 (6,01 anos)
€ proximo do valor estimado nas varias racas autoctones, como a raca Marinhoa (6,42 anos,
Carolino e Guicho, 2016), a raca Preta (6,9 anos, Carolino et al., 2017), a raga Cachena (6,8 anos,
Carolino et al., 2020b) ou a raca Mertolenga (6,61 anos, Carolino et al., 2020a). Quando comparado
com os valores de L de racas francesas, como a Aubrac, Gasconne e Salers com valores de L entre
3,0 e 4,5 anos (Renand e Havy, 2000) e com diversas racas espanholas (Alistana, Asturiana de la
Montafia, Asturiana de los Valles, Avilefia-Negra Ibérica, Bruna dels Pirineus, Morucha, Pirenaica e
Sayaguesa) com valores de L estimados entre os 3,7 e 5,5 anos (Gutiérrez et al., 2000) notou-se
gue a raca Alentejana apresentou um intervalo de gerac6es muito elevado — 6,01 anos.

Na Figura 10 apresenta-se a evolugao do parentesco médio (AR) e a evolugao da percentagem de
animais consanguineos. O parentesco médio (AR) define-se como a probabilidade de um alelo
aleatoriamente escolhido na populacéo total do pedigree pertencer a um determinado individuo
(Gutiérres e Goyache, 2005), ou seja, corresponde ao grau de parentesco médio entre cada animal
e todos os individuos da populacao e, segundo Goyache et al. (2003), € determinado pelo dobro da
probabilidade de, num determinado locus, um alelo retirado aleatoriamente de um individuo e um
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alelo retirado aleatoriamente em cada individuo da populacdo, serem idénticos por descendéncia.
Pode ser calculado como a média dos coeficientes de parentesco na linha correspondente ao
individuo na matriz de parentesco de toda a populagéo.

Figura 10

Evolucéo do parentesco médio (AR) e da percentagem de animais consanguineos.
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Pode ainda observar-se através da Figura 10, que o coeficiente médio de parentesco (AR) e a
percentagem de animais nascidos consanguineos tem vindo a aumentar, de uma forma mais
evidente a partir de 1998. No periodo 2005-2020, o parentesco médio entre animais, considerando
toda a raca aumentou de cerca de 3,0% para 3,8% e a percentagem de animais nascidos
consanguineos de 89% para 99%, o que evidencia um claro aumento de emparelhamentos de
reprodutores aparentados.

A Tabela 2 demonstra que a estimativa da taxa de consanguinidade anual (AF/ano) e por geragao
(AF/geracao) é influenciada pelo conjunto de animais utilizado neste calculo. Considerando os
diferentes periodos, entre 1980-2020 e 1990-2020, nota-se que o0 acréscimo da consanguinidade
por geracao foi 1,10% e de 0,83%, respetivamente, e no periodo 2000-2020 este acréscimo rondava
0s 0,52% por geracao, ou seja, atendendo que, até 1980 apenas se conheciam, em média, menos
de 2 geracdes por animal nascido, até 1990 menos de 3 geracfes, a partir de 2000 mais de 4,5
geracgdes e nos ultimos anos aproximadamente 8 geragdes (Figura 9a), este diferencial, em termos
de nivel de preenchimento das genealogias, vai influenciar a estimativa dos coeficientes de
consanguinidade de animais nascidos em diferentes periodos, o que, por sua vez, vai influenciar a
estimativa do AF/ano calculado por regressao linear.

O tamanho efetivo da populagdo (Ne¢) relaciona-se com a taxa de consanguinidade (F)) e com o
intervalo de geracdes (L), havendo recomendacdes da FAO (1998) de que uma populacdo devera
ter um Ne superior a 50 ou um AF/geragao inferior a 1%, para que o risco de erosdo genética seja
considerado aceitavel.

As estimativas de Ne e AF para os periodos 1990-2020 e 2000-2020 encontram-se dentro dos
limites recomendados pela FAO (Ne>50 ou de AF/geracgéao inferior a 1%) o que indica que o risco
de eroséo genética da populacéo é aceitavel (FAO, 1998). Considerando o periodo (2000-2020), o
tamanho efetivo da populacdo apresenta valores mais elevados devendo-se, essencialmente, a
estabilizacdo do aumento da consanguinidade na ultima década.
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Tabela 2

Tamanho Efetivo da Popula¢éo (Ne) e Taxa de Consanguinidade anual (AF/ano) e por geragdo (AF/geragéo).

Periodo considerado
1980-2020 1990-2020 2000-2020

Parametros demograficos estimados

AF/ano (%) 0,1826 0,1389 0,0864
Intervalo de Gerag®es (L) (anos) 6,01 6,01 6,05
AF/geragéo (%) 1,10 0,83 0,52
Tamanho efetivo da populacdo (Ne) 45,6 59,9 95,7

Dada a diferenca registada entre o niumero efetivo de fundadores (fc) e o numero efetivo de
ascendentes (fa) nos varios periodos estudados, pode concluir-se que nos ultimos anos tem-se
assistido a um afunilamento genético (Boichard et al., 1997).

Pela analise das Tabelas 3 e 4 verificaram-se contribuicdes genéticas muito distintas, quer de
fundadores, quer de ascendentes nos diferentes periodos de tempo considerados.

O numero de animais fundadores (Tabela 3), isto €, que ndo possuem ambos 0S progenitores
conhecidos, é reduzido (entre 6043 e 6561), no entanto, devido a contribuicdo genética desigual
destes fundadores para as varias “populagcées em estudo”, o numero efetivo de fundadores (fe) tem
vindo a diminuir gradualmente de 145,91 para 84,94. Verifica-se ainda que existe uma tendéncia
para a reducédo da variabilidade genética da raca Alentejana, dado o aumento da consanguinidade
média da populacdo e a reducdo no numero de fundadores e ascendentes. Esta reducéo pode ser
explicada através do uso excessivo e desequilibrado de alguns sementais muito famosos no
passado e seus descendentes que fizeram reduzir o fe e o fa até ao presente. Deve considerar-se
ainda, o acréscimo de consanguinidade, em parte, relacionado com o de numero de filhos por touro
ser muito desigual, resultando numa contribuicdo desequilibrada dos touros com descendéncia
(Tabela 3). Estes resultados evidenciam algum afunilamento da raga (bottleneck), originando perda
de variabilidade genética.

A contribuicdo genética dos ascendentes, que tém ambos os progenitores conhecidos, segue uma
tendéncia idéntica a contribuicio genética dos fundadores (Tabelas 3 a 5). E notorio que quanto
mais recente é a populacdo em estudo mais ascendentes conhecidos existem, menor € o nimero
efetivo de ascendentes (f) e mais reduzido é o numero de ascendentes que explicam mais de 50%
da variabilidade genética. No periodo 2015-2020, 50% da variabilidade genética da populagéo pode
ser explicada pela contribuicdo de somente 34 fundadores e 22 ascendentes.

Quando o racio f./f, esta abaixo de 2 significa que ndo existem grandes afunilamentos da raca, em
termos de diferentes niveis de utiliza¢@o de reprodutores ao longo do tempo (Boichard et al.,1997).
Contudo, pela observacao da Tabela 5, verificou-se que desde 2000 este racio é superior a 2,
podendo ser prejudicial para a raca.

Tabela 3

Contribuicao genética de fundadores para a populagdo em estudo.

N.° Fundadores N.° Fundadores

= N.° Animais N.° Efetivo gue explicam gue explicam
o
E(s)'ﬁj Lélg(;ao em N'Cgﬁﬁg;ggges da Populagéo de +25% da +50% da
em Estudo Fundadores Variabilidade Variabilidade
Geneética Genética
1995-1999 6043 27329 145,91 16 57
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2000-2004 6352 39552 122,14 13 49

2005-2009 6500 43354 107,57 11 43

2010-2014 6527 38544 92,81 10 37

2015-2020 6561 40190 84,94 9 34
Tabela 4

Contribuicdo genética de ascendentes para a populagdo em estudo.

N.° Ascendentes N.° Ascendentes

x N.° N.° Animais da ° . que explicam gue explicam
Egtpu udlggao em Ascendentes Populacdo em i.sclze]:élt\a/r?tgs +25% da +50% da
Conhecidos Estudo Variabilidade Variabilidade
Genética Genética
1995-1999 13492 19227 77,69 10 44
2000-2004 19444 29941 57,02 7 35
2005-2009 24749 35815 47,02 6 32
2010-2014 25911 38547 40,51 5 26
2015-2020 24586 40190 38,77 5 22
Tabela 5

Evolucao do diferencial no numero efetivo de fundadores e de ascendentes.

oo em o Fundadores  pegangenes | OO R0

Estudo (fe) (fa) fe - fa fel fa
1995-1999 19227 145,91 77,69 68,22 1,88
2000-2004 29941 122,14 57,02 65,12 2,14
2005-2009 35815 107,57 47,02 60,55 2,29
2010-2014 38547 92,81 40,51 52,30 2,29
2015-2020 40190 84,94 38,77 46,17 2,19

Pela observacéo da Figura 11 verifica-se uma evolucéo positiva do indice de conservagéo genética
(GCI) ao longo dos anos. O GCI é um indicador demografico que representa a propor¢ao de genes
dos diferentes fundadores na genealogia de cada animal (neste caso, por ano de nascimento). De
acordo com Alderson e Bod6 (1992), este indice podera ser utilizado como uma forma alternativa
de avaliar a taxa de consanguinidade em situagdes de escassa informacao genealdgica.

Os valores da Figura 11 poderao ser influenciados pelo nivel de preenchimento das genealogias. E
visivel que nos ultimos dez anos o indice de conservagdo genética tem aumentado, devendo-se,
sobretudo, ao aumento do nimero médio de geracBes conhecidas, apesar de se verificar uma
erosao genética da populagado. Desta forma, o GCl podera ser um bom indicador do “valor de
conservacao” de cada animal ao longo das geragdes, indicando que os animais nascidos que
apresentem um GCI elevado possuem uma maior propor¢cédo de genes dos diferentes fundadores.
Assim, os animais que apresentem um elevado valor de conservacdo genética podem, com o
recurso de programas de melhoramento genético, ser utilizados pelos criadores com o objetivo de
manter os genes transmitidos pelos fundadores (Faria, 2017).

Rev UI_IPSantarém. 2021; 9(3): 13-32. 28
Artigo de acesso aberto, sob os termos e condigdes de uma licenga CC BY-NC-ND 4.0


https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

Figura 11

Evoluc&o do indice de conservacgéo genética (GCI).
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4 CONCLUSAO

A raca bovina Alentejana esta referenciada como uma das racas autéctones mais antigas (Andrade,
1952). E explorada sobretudo na regido do Alentejo, podendo ainda ser encontrada, embora com
menos expressdo, no Ribatejo, na Beira Interior, na Beira Litoral e ainda em alguns concelhos do
Norte. Atualmente, esta raca é explorada em cerca de 235 exploracdes, 135 das quais pertencentes
a Associacéao dos Criadores de Bovinos da Raca Alentejana.

Com um efetivo de aproximadamente 21750 fémeas reprodutoras, das quais, apenas cerca de 7850
sao utilizadas em acasalamentos em linha pura, e um efetivo reprodutor masculino bastante mais
reduzido de 211 animais, a raca apresenta atualmente niveis de consanguinidade que rondam os
9%, algo que deverA ser tido em conta no delineamento do programa de
melhoramento/conservagéo. Atualmente apenas 34 animais fundadores, numa amostra de 6561
fundadores conhecidos, contribuem com cerca de 50% do patriménio genético atual. Atendendo a
diferenca registada entre o nimero efetivo de fundadores (fe) e 0 nimero efetivo de ascendentes
(f), nos varios periodos estudados, observou-se, particularmente nos Ultimos anos, que se tem
acentuado uma tendéncia para o afunilamento genético na raga bovina Alentejana.

A raca bovina Alentejana ndo apresenta uma sazonalidade reprodutiva muito vincada, observando-
se uma distribuicdo de partos aos longo de todo 0 ano durante as Ultimas trés décadas.

Desde o inicio do milénio, a taxa de partos puros tem revelado tendéncia para diminuir (rondando
atualmente os 30% dos partos observados). O coeficiente médio de parentesco (AR) e a
percentagem de animais nascidos consanguineos tem vindo ao aumentar, o que, evidencia um
claro aumento de emparelhamentos entre reprodutores aparentados.

Dada a importancia da raca bovina Alentejana, o estabelecimento de medidas eficazes de
conservacdo e gestao da diversidade genética, nos dias de hoje, é universalmente aceite como
essencial para a utilizac@o sustentavel dos recursos genéticos animais em geral, em particular para
esta populacdo que esta incluida num programa de melhoramento genético. Deste modo, a
monitorizacao dos parametros demograficos revela-se necessaria e importante para avaliar o risco
de perda de diversidade genética ou de extin¢do da raca.

Os resultados deste estudo poderdo servir de apoio a decisfes relacionadas com o atual programa
de selecdo da raga bovina Alentejana, que se pretende eficaz a longo prazo, sendo, para isso,
essencial a gestdo da variabilidade genética da mesma, mediante uma correta utilizagcdo da
populacao.

Baseado na evolugcdo da estrutura populacional da raca bovina Alentejana e nos parametros
demogréficos estimados, e a necessidade de se tomarem algumas precaucfes nas medidas de

Rev UI_IPSantarém. 2021; 9(3): 13-32. 29
Artigo de acesso aberto, sob os termos e condigdes de uma licenga CC BY-NC-ND 4.0


https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

conservacdo da variabilidade genética, deverd ser dada particular atencdo ao controle da
consanguinidade e nos critérios de utilizagdo ou sele¢cdo de machos reprodutores. Foi notorio que,
ao longo dos ultimos anos, o coeficiente médio de consanguinidade foi aumentando, ainda que as
estimativas atuais da taxa de consanguinidade e do tamanho efetivo da populacdo nédo se
encontrarem dentro dos parametros criticos preconizados pela FAO.

E fundamental adotarem-se estratégias reprodutivas que minimizem a coancestralidade, bem como
um refor¢co no delineamento de acasalamentos entre animais menos aparentados, com o objetivo
de minimizar o parentesco entre reprodutores e, consequentemente, a consanguinidade das
geracg0es futuras, evitando o afunilamento genético da raga. Por forma a concretizar este objetivo,
a ACBRA tem condicdes para disponibilizar aos criadores associados uma analise do parentesco
médio entre um macho candidato a reprodutor e as fémeas de determinada exploracdo. A
introducdo desta medida auxiliaria os criadores no processo de selecdo de touros. Ainda de acordo
com a estratégia referida, as exploragfes incluidas no programa de selecdo da raga bovina
Alentejana poderiam admitir a possibilidade de ficar sujeitas, sob orientacdo da ACBRA, a critérios
de utilizagdo de machos reprodutores, relativamente ao potencial genético do animal para periodo
de utilizacdo como reprodutor, o nimero de descendentes ou ainda outras caracteristicas de
interesse.

A raca Alentejana, através da monitorizacdo dos parametros demograficos estimados, revela estar
em condi¢cdes para poder desenvolver um programa de sele¢éo eficaz, com capacidade de garantir,
a longo prazo, o progresso genético para a raca e que tenha em consideracdo a manutencédo da
variabilidade genética da populacdo. Considera-se ainda que, € imprescindivel o controlo da raca
bovina Alentejana, através da introducdo de ac¢des de conservacao e melhoramento, sob a
supervisado das entidades competentes.
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