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1 RESUMO

As cabras Crespas constituem-se em um ecétipo caprino encontrado no extremo Sul
do Brasil, fenotipicamente similar a raca Angora. Cruzamentos com outras ragas, pressdes
seletivas de manejo e do ambiente, conferem a estes individuos caracteristicas fenotipicas
diferenciadas. O principal objetivo deste trabalho foi estimar a variabilidade genética nas
populacdes de cabras Crespas do Rio Grande do Sul, e a relacdo destas com outras racas
caprinas criadas na regido e com a raca Angora (proveniente da Argentina), através de
marcadores moleculares de DNA nuclear e mitocondrial. A amostra (n=162) foi composta
por individuos provenientes das racas Alpina (n=10), Anglo Nubiana (n=21), Boer (n=19),
Saanen (n=20), e Angora (n=28), além de 64 individuos de Crespas (cinco rebanhos).
Foram analisados fragmentos de 696 pb da regido controladora de mtDNA, além de 11 loci
de microssatélites. Para o locus mitocondrial, as anélises indicaram a existéncia de 61
sitios variaveis, a partir dos quais foram definidos 37 haplotipos (Hd=0,930 e Pi=0,0124).
Com relacdo aos loci de microssatélites, encontrou-se um nimero medio de alelos de 9,6 e
heterozigosidade média observada de 0,52. Ao que se refere a fluxo génico entre as ragas,
0 menor valor de Rst foi verificado entre a raca Crespa e a Saanen (0,13) enquanto que o0
maior valor de Fsr (0,42) foi verificado entre Crespa e Angord. Uma AMOVA foi
realizada nas populacdes do ecétipo Crespa onde a maior parte da variacdo total
corresponde a diferencas entre individuos (89,04%) e somente 10,96% é resultante de
diferengcas entre as populacdes. Analises de estrutura populacional (STRUCTURE)
mostraram uma diferenciacdo genética significativa entre as racas, bem como em relagao
ao ecotipo Crespa. O padrdo de diferenciacdo genética foi representado por uma anélise de
componentes principais (PCA) baseada na frequéncia dos alelos das seis racas caprinas, o
PC1 resultou em 29,47% da diversidade genética total e o PC2 em 23,94% (p>0,05). O
eixo PC1 demonstrou a grande proximidade entre as racas Angora e Boer e a maior
distdncia destas com relacdo a Crespa. Assim, o0s resultados sugerem que além de
caracteristicas morfoldgicas (fenotipicas) diferenciadas, a cabra Crespa apresenta também
diferenciacéo genética das outras racgas criadas hoje no Sul do Brasil, ndo tendo sua origem
confirmada na raga Angora. Essas informagdes, aliadas a continuidade deste estudo, serdo
de grande importancia na tomada de decisdo quanto & conservacdo deste ecOtipo em
isolamento reprodutivo, assim como na determinacao de sua posicao filogenética dentre os

caprinos, com vistas a proposic¢ao de uma nova raga nativa para o sul do Brasil.



2 ABSTRACT

Crespas goats are an ecotype found in Southern Brazil, phenotypically similar to
the Angora breed. Crosses with other breeds, selective pressures and environmental
management, make these individuals phenotypically differentiated. The main objectives of
this research were to estimate the genetic variability in populations of Crespas goats, and
their relationship to other goat breeds created in this region, even as the Angora (from
Argentina), using molecular markers of nuclear and mitochondrial DNA. The total sample
(n = 162) comprised individuals from the Alpine race (n = 10), Anglo-Nubian (n = 21),
Boer (n = 19), Saanen (n = 20) and Angora (n = 28), and 64 individuals of Crespas goats
(five livestock). We analyzed 696 bp fragments of control region mtDNA, as well as 11
microsatellite loci. Analyses showed the existence of the 61 variable site, from which were
defined 37 haplotypes (Hd = 0.930 and z= 0.0124). Concernig to microsatellite loci, we
found a mean number of alleles of 9.6 and average observed heterozygosity of 0.52. For
the gene flow estimates between races, the lowest value of Rst was found between Crespa
and Saanen (0.133) while the highest value of Fsr (0.422) was found between Crespa and
Angora. An AMOVA was performed on populations of the ecotype Crespa where most of
the total variation corresponds to differences between individuals (89.04%) and only
10.96% from differences between populations. Analysis of population structure
(STRUCTURE) showed a significant genetic divergence between races, as well as in
relation to the ecotype Crespa. The pattern of genetic differentiation was represented by a
principal component analysis (PCA) based on the frequency of alleles of six goat breeds.
The PC1 resulted in 29.47% of the total genetic diversity in 23.94% and PC2 (p>0.05). The
PC1 axis showed a great similarity between the Angora and Boer breeds and greater
distance from the Crespa. Thus, the complete results suggest that, in addition the
morphological (phenotypic) differentiation, the goat Crespa also presents genetic
differentiation from other races raised today in southern Brazil, and has not confirmed its
origin from the Angora breed. This information, combined with the continuity of this study
will be of great importance in decision making regarding the conservation of this ecotype
in reproductive isolation, as well as in determining its phylogenetic position among the

goats, with a view to the proposition of a new breed native to southern Brazil.
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3 INTRODUCAO

3.1 Caprinos

Pertencentes ao género Capra, subfamilia Caprinae, familia Bovidae, os caprinos
fazem parte da subordem Ruminantia (ex.: cabra, ovelha, boi) e juntamente com outras
subordens como Tylopoda (camelos) e Suina (suinos), compdem a ordem Artiodactyla
(MacHugh e Bradley, 2001). Possuem estbmago tetra-compartimentado com um papel
vital na digestdo, regurgitacdo e redigestdo de matéria vegetal (Oliveira, 2007). Estes
ruminantes apresentam grande capacidade de selecdo de seus alimentos, superando 0s
bovinos e bubalinos pela habilidade de balancear sua dieta em funcdo da necessidade
nutricional, conseguem isso selecionando partes mais macias das plantas (folhas ao invés
dos caules), mais palataveis, em detrimento a partes mais fibrosas, com menor aporte de
nutrientes (Costa, 2005). Conforme Oliveira (2007) mesmo alimentando-se de vegetais,
com baixo teor protéico, conseguem boa absorcdo dos nutrientes, o que confere a este
grupo maior resisténcia frente a situacdes adversas e extremas de oferta de alimento.

Em relacdo ao modo de vida, os caprinos dividem-se em duas classes: os defensores
de recurso, que sdo territorialistas e defendem uma pequena area rica em alimentos de
outros membros da mesma espécie, e 0s pastadores, que se juntam em rebanhos e
vagueiam sobre uma &rea maior, geralmente pouco produtiva (Zeder e Hesse, 2000). Os
primeiros compoem um grupo mais ancestral, sdo menores em tamanho, escuros na
coloracdo apresentando pouco dimorfismo sexual. Ja os segundos sdo considerados mais
derivados, em geral possuem maior porte, sdo altamente sociais, e demarcam os territérios
utilizando substéncias produzidas por glandulas odoriferas (Zeder e Hesse, 2000).

A historia evolutiva do género Capra é pouco entendida pelo fato das expansdes
populacionais deste grupo terem ocorrido muito rapidamente o que torna ainda mais dificil
0 acesso preciso ao nimero de espécies e suas relacdes filogenéticas. Estudos indicam que
quase todas as espécies de cabras selvagens sdo alopatricas, e mesmo para as de
distribuicdo simpatrica tem-se observado poucos hibridos interespecificos na natureza.
Porém, observa-se em cativeiro 0 cruzamento entre espécies selvagens e a espécie
domeéstica, acreditando-se que fatores que possibilitam esses intercruzamentos estejam
relacionados ao padrdo corporal das cabras selvagens e domésticas que apresenta grande
similaridade (Harris, 1962).
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As diferencas taxondmicas entre as espécies selvagens de caprinos baseiam-se
principalmente em aspectos morfoldgicos, mais precisamente no formato dos cornos dos
machos. E caracteristico desse grupo a presenca de chifres, que podem ser curvos ou em
forma de espiral, e barba em ambos os sexos. Caracteristicas faciais e coloracfes de
pelagem também sdo usadas como caracteres taxondmicos para este grupo (Porter, 1996).
Apesar de ja terem sido foco de varios estudos em nivel imunoldgico, citogenético e
molecular, a origem taxondmica dos caprinos ainda suscita muitas davidas (Curtain, 1971,
Mason, 1984; Tufion, 1986; Hemmer, 1990; Chaves e cols., 2000).

Os caprinos estdo distribuidos em diversas regides, incluindo &reas tropicais, zonas
secas e regides montanhosas com a mais ampla capacidade adaptativa. As espécies
selvagens sdo atualmente restritas a areas de montanhas na Europa, Africa e Asia,
enquanto as cabras domésticas sdo cosmopolitas (Costa, 2005). Acredita-se que 0S
ancestrais de ovelhas e cabras migraram para regides montanhosas: 0s carneiros tornaram-
se ocupantes especializados das elevacOes e das planicies proximas e cabras adaptaram-se
ao terreno muito ingreme onde os predadores estariam em desvantagem.

Assim como para as demais espécies domesticadas, existem diversas teorias sobre a
origem dos caprinos. No entanto, a grande maioria das ragas de cabras, atualmente
exploradas, pertence a espécie Capra hircus, considerando que nela estdo reunidos todos
0s ecOtipos domeésticos existentes no mundo (Chaves e cols., 2000). S&o animais que apds
a domesticacdo passaram por um continuo processo de selecdo natural e artificial e hoje
constituem as racas modernas, em geral de grande importancia econémica e social,

principalmente por suas caracteristicas produtivas e facilidade de criag&o.

3.2 Domesticacao

Do ponto de vista arqueoldgico, alguns locais de domesticacdo estdo melhor
documentados do que outros (Ryder, 1984). Contudo, a maioria dos autores aponta o
“Crescente Fértil”, no Sudoeste Asiatico, entre o mar mediterraneo e o golfo Pérsico, como
a origem das civilizac@es agrarias (Turnbull e Reed, 1974; Caldas, 1991). Nesta regido, um
clima adequado e um solo fértil teriam sido os pré-requisitos que ditaram o
desenvolvimento dos processos de domesticaco animal. E sugerido que os caprinos foram
0s primeiros ruminantes domesticados, e tais evidéncias arqueoldgicas mostraram que essa

domesticagdo iniciou h& cerca de 10.000 anos (Zeder e Hesse, 2000). Ainda, conforme
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Zeder e Hesse (2000), a resisténcia natural e a capacidade de adaptacdo a condigOes
extremas foram os provaveis fatores que permitiram a domesticagdo destes animais.

Ha relacdes sistematicas complexas que ainda ndo estdo totalmente resolvidas neste
género (Porter, 1996) e, assim como para as demais espécies domesticadas, existem
diversas hipdteses sobre a origem dos caprinos. Segundo alguns autores, se a enorme
variedade de racas atuais de caprinos pudesse ser agrupada pelos provaveis pontos de
domesticacdo e dispersdo, se reconstruiriam 0s trés principais grupos geograficos
ancestrais: ao grupo europeu pertenceria Capra aegagrus, ao grupo asiatico Capra
falconeri e ao grupo africano Capra prisca, e a estes trés grupos estariam ligadas todas as
respectivas subespécies (Miranda do Vale, 1949).

Alguns autores consideram C. aegagrus como a Unica ascendente das cabras
domésticas, Capra hircus (Mannen e cols. 2001). J& outros admitem uma origem difilética
para esse grupo, ou seja, descenderiam de duas espécies selvagens: tanto da C. aegagrus
quanto da C. falconeri (MacHugh e Bradley, 2001). Harris (1962) também sugere que 0
principal ancestral selvagem da cabra domesticada é o bezoar (C. aegagrus) do Sudoeste
Asiatico, e ainda que o markhor (C. falconeri) pode ter dado origem a algumas racas da
india e regiGes proximas. Para Mannen e cols. (2001) apenas uma espécie selvagem do
género Capra contribuiu para o patriménio genético das cabras domésticas atuais em um
primeiro momento, embora um segundo e independente evento de domesticacdo possa ter
ocorrido e originado as racas do tipo Cashmere no Paquistdo (Meadow, 1993). Estudos
zooarqueoldgicos revelam que eventos de domesticacdo provavelmente ocorreram em
varias areas (Zeder, 2000). A partir dos centros de origem as dispersdes das cabras
domésticas seguiram diversas rotas de difus&o para a Europa, Africa e Asia Oriental.

Outros centros de origem, tais como India e Asia, também foram sugeridos
(Fernandez e cols., 2006). Estudos mais detalhados sobre esses ruminantes relacionam a
sua distribuicdo na Europa durante o avanco da cultura do periodo Neolitico (Fernandez e
cols., 2006; Zilhdo, 2001). As cabras tiveram um papel central na revolugdo agricola neste
periodo e também na dispersdo das civilizagcbes humanas (Porter, 1996). A importancia do
uso destes animais como fonte de carne, leite e pele para varias sociedades baseadas em
agricultura é confirmada em mitos e lendas de algumas civilizagdes antigas (Clutton-
Brock, 2000). Como sua origem e difusdo estdo intimamente relacionadas com a histdria

evolutiva humana e suas migracdes, dados a partir de cabras domésticas podem ajudar a
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elucidar a histdria das popula¢fes humanas, considerando-se que estes animais apresentam
alta diversidade genética resultante de selecdo natural devido as condi¢bes ambientais e
selecao artificial gerada pelas necessidades humanas ao longo do tempo (Galal, 2005).

No inicio da domesticacdo as mudancas ambientais permitiram a manifestacdo de
diferencas genéticas, tornando-as selecionaveis para o homem. Estas diferengas, aliadas a
reducdo da pressédo exercida pela selecéo natural (Lush, 1945), determinaram um aumento
consideravel na extensdo da variabilidade genética (Belyaev, 1979). Este aumento da
variabilidade possibilitou o elevado nimero atual de racas caprinas, ainda que destas,
menos de 30% sejam utilizadas de forma consideravel na agricultura (FAO, 1999).

Os mercados para fibras (ex.: racas Angord, Cashmere e Cashgora) estdo em
constante crescimento na Europa e na América do Norte (Glimp, 1995; Porter, 1996). Os
programas de melhoramento de racas exigem informacdes exatas de pedigree para
assegurar o progresso eficiente e evitar a consanguinidade excessiva (Porter, 1996).

Em paises industrializados as criacdes de cabras sdo baseadas principalmente em
algumas racas cosmopolitas. Porém, atualmente o uso de racas autdctones esta sendo
promovido dentro dos sistemas de cultivos sustentaveis, onde a criacdo de tais ragas visa
principalmente & manutencdo de caracteristicas adaptativas, que sugerem uma producao
direcionada e de maior qualidade (Oliveira, 2007).

A répida expansdo das cabras domésticas foi provavelmente resultado de diferentes
atividades, incluindo trocas comerciais, roubos, guerras ou a migracao de pessoas com seus
rebanhos (Clutton-Brock, 2000). O baixo grau de estrutura filogeografica quando
comparada com outras espécies de artiodactilos, tal como o gado (Bos taurus) e o porco
(Sus scrofa) (Luikart e cols., 2001), deve-se a esta rapidez com que 0s grupos de animais
eram transportados de um lugar a outro acompanhando a movimentacdo humana. A
disseminacdo dos caprinos ocorreu especialmente para atender populacdes humanas de
diversas regides em suas variadas necessidades além de ter sido influenciada por fatores
ambientais e de manejo que atuaram decisivamente na determinacéo do tipo (morfologia e
aptiddo) dos animais associado a facilidade de domesticacdo e/ou transporte destes

animais, além da facilidade de adaptacéo a locais improprios a outras espécies.
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3.3 Caprinos no Brasil

A introducdo de caprinos no Brasil foi iniciada durante o periodo de colonizacéo,
sendo os primeiros exemplares trazidos por colonizadores portugueses, franceses e
holandeses por volta de 1535 (Porter, 1996). Este evento foi dividido em duas fases: do
século XVI ao XVIII, foram introduzidos animais ndo padronizados (sem controle de
racas) trazidos nas embarcacfes somente para servirem de alimento para a tripulagcdo. A
partir do final do século XIX chegaram as racas modernas, quando se percebeu a
importancia econdmica que estes animais poderiam gerar (Oliveira, 2007). Com sua
rusticidade e adaptabilidade a cabra teve, e continua tendo, um papel social muito
importante nas populacdes de baixa renda do Brasil.

Guimardes Filho (2004) relata que a maioria das racas introduzidas possui
constituicdo robusta, alimenta-se de quase todos os tipos de matéria vegetal e por serem
animais de pastoreio, sobrevivem melhor em uma situacao de rebanho como o0s ovinos. Em
geral no territdrio brasileiro, os rebanhos séo constituidos por pequeno nimero de animais,
sendo explorados como subsisténcia familiar. Segundo Vieira e cols. (1998) nas criacdes
maiores e mais tecnificadas a cabra aparece como geradora de empregos, permitindo a uma
parcela da populagdo ter seu sustento garantido por via direta (trabalho na cria¢éo), bem
como por via indireta (nas queijarias, fabricas de rag@es dentre outras).

Ha cerca de 40 anos atrés o efetivo caprino dos paises desenvolvidos era de 31,7
milhGes de cabecas, sendo atualmente de 29,1 milhdes, o que representa um decréscimo de
9%, enquanto nos paises em desenvolvimento esse numero era de 315,9 milhGes em 1961 e
de 686,2 milhdes em 2000, mostrando um aumento de 117% (Embrapa, 2006). Dados da
Organizacdo das Nacbes Unidas para Agricultura e Alimentacdo (FAO, 2001) também
mostram que o rebanho mundial de caprinos em 2000 era de 715.297.550 cabecas, sendo
96% localizado em paises em desenvolvimento e apenas 4% nos paises desenvolvidos. O
Brasil fica na décima colocacdo, com um rebanho que representa 1,68% do rebanho
mundial (FAO, 2001). Em 1975, o Plano Nacional de Desenvolvimento proibiu a
importagdo de queijo de leite de cabra, entre outros produtos, o que permitiu o
desenvolvimento de uma fase de caprinos leiteiros com a importagcdo das ragas Anglo-
Nubiana, Alpina, Saanen e Toggenbourg (Embrapa, 2006). Mesmo assim, o pais contribui
com apenas 1% da producdo mundial de leite de cabra (FAO, 1999).
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O Instituto Brasileiro de Geografia e Estatistica (IBGE) divulgou em 2007 os
resultados preliminares relativos ao Censo Agropecuario 2006. Em relacdo ao efetivo total
de caprinos, observa-se que a populacédo caprina do Brasil passou de 6.590.646 de cabecas
em 1996, para 7.109.052 de cabecas em 2006, 0 que representa um incremento de 8% no
namero de caprinos no periodo. Portanto, é notdria a expansdo da caprinocultura no Brasil
nos Ultimos anos. Segundo o Ministério da Agricultura Pecuaria e Abastecimento (MAPA,
2008) a populacdo caprina cresceu em todas as regiGes brasileiras. A Regido Norte,
representa um incremento de 64% no plantel caprino, o Nordeste, apresentou um
crescimento de 4,5% no numero de animais jA& o Sudeste aumentou seu rebanho em
aproximadamente 30%. Também, o Centro Oeste apresentou aumento, resultando num
crescimento de 26% no periodo. A Regido Sul foi onde o nimero de caprinos mais
aumentou em termos percentuais, passando de 151.296 animais em 1995 para 289.201 em
2006, o que representa um aumento de 91%. Estes resultados apontam para um aumento de
importancia da caprinocultura em todas as regides brasileiras, dado que houve crescimento
da atividade em todo o Brasil.

A grande maioria dos rebanhos caprinos (93%) esta localizada na regido Nordeste
do Brasil. Isto ocorre especialmente porque estes animais sobrevivem bem tanto em
regides tropicais como semiaridas tipicas do nordeste brasileiro. Além disso, os pastos da
Caatinga constituidos de cerrado e pequenas arvores, onde prevalecem condi¢bes edafo-
climaticas desfavoraveis, podem ser melhor utilizados pelas cabras do que por outros
animais (Leite, 2005). Nessa situa¢do 0s caprinos assumem uma grande importancia social,
pois chegam a ser a Unica fonte de renda em determinadas circunstancias e deles depende a
sobrevivéncia da populacao local.

Dessa forma, o Nordeste é a Unica regido brasileira que possui racas caprinas
autoctones reconhecidas como nativas, sdo elas: Moxoto, Canindé, Serrana Azul, Marota,
Repartida e Gralna. Sdo animais de pequeno porte e heterogéneos, especialmente em
relacdo a coloracdo da pelagem (Mariante e Cavalcanti, 2000). Conforme Oliveira (2007),
quase todos os pequenos criadores do nordeste possuem a maior parte do seu rebanho
formado por cabras de ragas ndo definidas, resultantes do cruzamento entre diferentes
caprinos trazidos para o pais durante a colonizacdo. Estes dados apontam para o fato de
que a criacdo de caprinos no Brasil € uma atividade exercida por pequenos produtores,
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sendo 0 numero médio de animais por criador de 25 individuos, o que confirma a

importancia social da caprinocultura no pais (Martins, 2005).

3.4 Cabras no Rio Grande do Sul (RS)

A criacgdo de caprinos no RS iniciou como uma atividade oficial em 1980 com a
criagdo da CAPRISUL (Associacdo dos Caprinocultores do RS). Desde entdo, o rebanho
de caprinos tem aumentado tanto em numero, quanto em qualidade dos animais. Na
composicao destes rebanhos constam ragas exoticas, como Alpina, Anglo Nubiana, Boer,
Saanen e Angora (Fig. 1: A - E), sendo essa Ultima ragca muito representativa no comego
das atividades com caprinos no Estado. Além disso, um ecétipo regional ainda ndo
reconhecido oficialmente, conhecido como Crespa, habita as regides de pampa do RS (Fig.

1F). Caracteristicas especificas de cada uma das racas serdo descritas a seguir.

Figural. Tipos caprinos utilizados neste estudo: A (Alpina), B (Anglo Nubiana), C (Boer),
D (Saanen), E (Angord), F (Crespa).

3.4.1 Raca Alpina

Originaria da parte meridional dos Alpes Suigos é também criada em regides da
Franca, Italia, Alemanha, Estados Unidos e Canada (Jardim, 1964). Suas orelhas sdo finas,
retas, estreitas, de tamanho médio, saindo para os lados e para cima, os pelos sdo curtos e

lisos e os animais podem ou ndo ter barbas e chifres. Os machos pesam em média 80 kg, e
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as fémeas, 50 kg. Essa raca apresenta varios padrdes de pelagem, o pelo é curto e as patas e
dorso sdo pretos, a pele € escura. A cabega é média, conica, alongada e fina, com a testa
bem proporcionada; o focinho é grande e largo (Mason, 1984).

No Brasil, sua introducdo ocorreu através da Inglaterra, Canada, Estados Unidos,
Franca e Suica (Gonzalo e cols., 2002). Para Guimardes Filho (2004) h& no pais um
namero expressivo de animais da raca Alpina de excelente qualidade, versateis e grandes
produtores de leite. Elas se mantém bem em pastagem ou com feno seco, sdo conhecidas
por serem extremamente resistentes. Enquanto as fémeas produzem leite de alta qualidade
0s, machos sdo bons produtores de carne e, muitas vezes, o ganho de peso € mais rapido
que as ragas proprias para carne (Oliveira 2007).

3.4.2 Raca Anglo Nubiana

De origem inglesa, é formada pelo cruzamento entre animais nubianos importados
da Africa, Aréabia e india, por volta de 1895, e caprinos nativos, de pelo curto, da
Inglaterra. Mista na aptiddo para leite e carne. Tem a cabeca pequena e levantada, orelhas
grandes e pesadas, caidas junto a cabeca indo até o focinho. A cabeca da fémea é mais fina
que a do macho, ambos os sexos podem apresentar barba de tamanho pequeno e
musculatura forte. Possuem membros longos e cascos fortes com coloragdo de acordo com
a pelagem, escura. O peso minimo é de 55 kg na fémea e 75 kg no macho. A estatura é de
60 a 70 cm na fémea e 70 e 90 cm no macho. De pelos curtos, a pelagem é muito variada,
frequentemente malhada, sendo comum combinacdo de pelos pretos, vermelhos e pardos
(Embrapa, 2006).

Conforme Santos (1987), por se tratar de uma raca leiteira, melhor adaptada a
condi¢cdes quentes, tem sido muito usada em programas de melhoramento em paises
tropicais para aumentar a producdo de leite e carne das racas locais. No Brasil onde se
destaca por sua rusticidade, foi introduzida a partir da Inglaterra, Africa do Sul, Estados
Unidos, Canada e Nova Zelandia. S&o criadas, sobretudo, nos Estados do Rio de Janeiro,
Sdo Paulo, Minas Gerais, Bahia e Rio Grande do Sul. Dotada de boa aptiddo leiteira,
crescimento rapido, e produtora de carne de qualidade é uma das ragas mais recomendaveis

ao territdrio brasileiro (Santos, 2005).
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3.4.3 Raga Boer

Originaria da Africa do Sul é o resultado do cruzamento de varias ragas,
especialmente da Indiana com a Angora (Simplicio e cols., 2007). O corpo é forte e
compacto, com boa formacdo muscular, chifres fortes de comprimento moderado,
posicionados bem distantes, orelhas largas, lisas, de comprimento médio. Pelagem branca
em todo o corpo, exceto nas orelhas e na cabeca, que séo de coloragéo vermelha, variando
do claro ao escuro, com faixa branca na face. A pelagem da cauda pode ser vermelha, o
pelo é curto e macio (Adametz, 1943).

Para Almeida e cols. (2000) a demanda mundial de Boer tem crescido rapidamente,
tanto para melhorar rebanhos nativos, como nos cruzamentos cuja funcdo especifica é
abastecer os mercados de carne. Esse caprino é reconhecido mundialmente pelos indices de
produtividade demonstrados, tais como precocidade e prolificidade, e pelas caracteristicas
de sua carne, que apresenta baixo teor de gordura (Santos, 1987). Esta raca foi introduzida
no final do século XX no Brasil. Sdo animais com grande rapidez de crescimento, fortes e
resistentes, robustos e pesados, adaptaveis a varias condi¢@es de clima e apresentam baixa

infestacdo por endoparasitas (Simplicio e cols., 2007).

3.4.4 Raca Saanen

Conforme Jardim (1964) esta racga é originaria da Suica, do vale de Saanen, no sul
do Cantdo de Berna e Appenzell, onde as temperaturas médias anuais ndo ultrapassam
9,5°C. A raca tem, portanto, adaptagdes fisioldgicas descritas para as regides frias. Dentre
as racas leiteiras € a mais conhecida, sendo muito apreciada na Europa e nos Estados
Unidos, vive bem em regime de confinamento (Gonzalo e Sanchez, 2002). Seu peso é em
torno de 45 a 60 kg nas fémeas, e de 70 a 90 kg nos machos. A altura é de 70 a 83 cm nas
fémeas e 80 a 95 cm nos machos. A pelagem é predominantemente branca e os pelos séo
curtos. A cabeca é conica e alongada, o pescoco é fino e longo, e as orelhas séo delicadas.
Normalmente é desprovida de chifres, e possui fronte grande e larga, bem desenvolvida
(Jardim, 1964).

No Brasil esta raca foi introduzida a partir da Inglaterra, Estados Unidos, Canada,
Franca, Suica, Paises Baixos e Nova Zelandia (Ribeiro e cols., 2000). Em regides de clima
temperado a raga possui boa adaptacdo, tanto em pastagens de montanhas, como de

planicies. E precoce e os animais novos engordam facilmente. E a maior das ragas suicas,
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sendo indicada para aumentar o tamanho e a producéo leiteira das cabras comumente
criadas através de cruzamentos, sobretudo nos Estados do sul do pais (Guimardes Filho,
2004). Sua rusticidade ndo é muito grande no Brasil, a estabulacdo permanente e os lugares
umidos séo prejudiciais. No RS as criagdes comerciais de caprinos tiveram inicio nos anos
80 sendo a Saanen uma das primeiras introduzidas, tornando-se numérica e produtivamente

a raga mais representativa (Embrapa, 2006).

3.4.5 Raca Angora

Originaria de Ankara (Turquia, Asia Menor), uma regido de solos pobres e
temperatura muito variavel. Possui pequeno porte, com fémeas que chegam a pesar 40 kg e
machos 70 kg (Hayes, 1968). Os chifres sdo cinzentos, achatados e em espiral, sendo
menores, mais finos e menos torcidos nas fémeas, e com até 50 cm de comprimento nos
machos. Os membros sdo curtos e a pelagem é branca, uniforme e lustrosa, com pelos finos
e sedosos de 20 a 30 cm de comprimento, cobrindo todo o corpo, com exceg¢éo do focinho,
orelhas e extremidades dos membros, que séo recobertos por pelagem curta. Podem ter ao
longo do corpo mechas longas e onduladas, com até 70 cm de comprimento. O pelo da
Angoréa ganhou valor comercial como produto no comeco do século XX, sendo uma fibra
firme, sedosa e facil de tecer, denominado mohair, com alto pre¢co no mercado mundial
(Scarlett, 1971). Uma Unica cabra produz entre cinco e oito quilos de pelo em duas tosas
anuais. Os maiores produtores mundiais de mohair sdo a Turquia, Estados Unidos e Africa
do Sul, sendo esta uma das mais antigas fibras téxteis em uso até o presente (Snyman,
2004).

De acordo com Moreira e Silva (2004) a criacdo de caprinos angoré no Brasil j& foi
expressiva atingindo seu apogeu no século XX principalmente na parte sul do pais onde
eram criadas de forma extensiva, com manejo similar ao adotado na ovinocultura, tendo
como finalidade econémica principal a producdo de fibras para os lanificios. Com o
declinio na atividade laneira, no final do século passado, a demanda de mohair pela
industria brasileira decresceu substancialmente e a tosquia dos animais deixou de ser feita
de forma regular. Em consequéncia, sem a justificativa econémica principal, a maioria dos
rebanhos foram exterminados, ou cruzados com outras ragas caprinas. Segundo Concei¢éo
(2004) a raga chegou proxima a extingdo, ndo havendo registros de animais dessa raga no

servico de controle genealdgico brasileiro nos ultimos anos.
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3.4.6 Ecdtipo Crespa

No RS existem cinco rebanhos, restritos ao bioma Pampa, de um ecétipo caprino
denominado cabra Crespa. S&o animais de feno6tipo uniforme, tamanho corporal médio e
pelagem branca, com pelos longos semelhantes a raca caprina Angora, da qual se acredita
que tenham se originado (Moreira e Silva, 2004). De acordo com Moreira (2004), as cabras
Crespas sdo versdes crioulas, remanescentes da raca Angora (degenerada), ou resultantes
do cruzamento com outras ragas, criadas para a producdo de carne e leite. Ao longo de
décadas, estes cruzamentos, em associacdo a pressdes seletivas diferenciadas de manejo
(selecdo artificial), bem como do ambiente (selecdo natural), teriam produzido
diferenciac6es fenotipicas no ecétipo Crespa. Desconhece-se, porém, o grau de parentesco
destas cabras com relacdo as demais criadas atualmente no RS, ou mesmo com relacéo a
propria raca Angora. Estas informac6es sdo imprescindiveis na tomada de decisdo quanto a
conservacdo deste ecétipo em isolamento reprodutivo, bem como quanto ao

reconhecimento oficial desta como a primeira raga caprina autoctone do Sul do Brasil.

3.5 Pampa

Os campos da regido sul do Brasil sdo denominados, de maneira geral, de pampa
(IBGE, 2004). Compreendem 500.000 km? (latitudes 24° e 35° S) abrangendo o Uruguai,
Nordeste da Argentina, Sul do Brasil, e parte do Paraguai (Pallarés e cols., 2005). Campo
se refere a um tipo de vegetacdo composta predominantemente por gramineas e herbaceas,
classificado como Estepe no sistema fitogeografico internacional, e que fornece alimento
para aproximadamente 65 milhdes de ruminantes (Berreta, 2001).

Os primeiros colonizadores europeus encontraram nos pampas um ambiente
pastoril extremamente favordvel aos herbivoros aqui introduzidos. Estima-se que a
introdugdo de equinos, bovinos e caprinos no nos campos do sul tenha ocorrido entre 1626
e 1628, com a instalacdo das Missdes Jesuiticas ao longo do Rio Uruguai (Amaral, 1993).

O estado de conservacgdo do bioma Pampa é pouco conhecido, ja que a avaliacdo da
cobertura dos remanescentes mais importantes permanece incipiente. O Rio Grande do Sul,
onde se concentra a maior extensdo de Pampa, possui mais de 13.000.000 ha de area
relativas a esse bioma em diferentes estagios de conservacdo e antropizacdo. Ha pouca

representatividade deste complexo de fauna e flora, no sistema de unidades de conservagao
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e forte pressdo sobre seus ecossistemas (Ministério do Meio Ambiente, 2000). Ainda
segundo dados do Ministério do Meio Ambiente (2000) séo registradas 102 espécies de
mamiferos no Pampa, sendo cinco endémicas a esse bioma. Apesar dessa fauna ser
relativamente conhecida, poucas localidades foram inventariadas, havendo consideraveis
lacunas no conhecimento taxondémico e biogeografico da maioria de seus géneros e

espécies (Porto, 1991).

3.6 Racas Autdctones

O termo raca tem diferentes significados em diversas &reas, como biologia,
zootecnia e sociologia. Para Mayr (1969), raca € um agregado de populagdes
fenotipicamente similares de uma dada espécie, habitando uma subdivisdo da area
geografica e diferindo taxonomicamente de outras populacdes dessa mesma espécie,
devido ao isolamento geografico. J& para Templeton (1998), trata-se de uma linhagem
evolutivamente distinta dentro de uma espécie, sendo geneticamente diferenciada devido a
barreiras a troca de genes, 0 que deve persistir durante longos periodos de tempo em uma
continuidade historica, para além da diferenciacdo genética observada.

Na zootecnia o conceito mais difundido para raca refere-se ao conjunto de animais
com caracteristicas morfolégicas comuns, agrupados em funcéo de sua aptiddo (pele, leite,
I& ou carne), area geografica de exploracéo e da situacdo socio-econémica da regido onde
se insere (Santiago, 1975). Miranda do Vale (1949) acredita que, se dentro de uma espécie,
um carater se modificou, e essa mudanca se verifica em um conjunto de animais
proximamente localizados, e se for hereditéria, constitui entdo uma nova raca.

De forma generalizada, as racas domésticas sdo produtos da adaptacdo a pressdes
de selecdo impostas pelo clima, parasitas, doencas, alimentacdo e critérios estabelecidos
pelo homem (Mariante e Egito, 2002). Além das racas domésticas introduzidas, que
conseguiram grande expansao quantitativa e geografica em todos os continentes ao longo
do tempo, existem varias ragas autoctones, resultantes de pressdes seletivas especificas ou
de um relativo isolamento genético nas localidades onde se desenvolveram, podendo ter
origem em cruzamentos entre racas locais que se perderam, ou foram substituidas por racas
exoticas, na busca de maiores ganhos econémicos. Muitas dessas racas nativas estdo
extintas, ou em vias de extingdo, devido a competicdo com racas mais produtivas
(MacHugh e Bradley, 2001).
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Para Mariante e Cavalcanti (2000), as racas autdctones representam anos de
trajetoria evolutiva, com um potencial genético que lhes permitiu adaptar-se ao meio
ambiente e a intensificacdo dos sistemas de producdo (FAO, 2006). Estas racas sdo
caracterizadas pela elevada rusticidade e riqueza genetica estando adequadamente
adaptadas as condi¢des edafo-climaticas do territorio, e com isso, mais resistentes a pragas,
doencas e a periodos longos de estiagem ou chuvas intensas, em compara¢do com as ragas
introduzidas (Santos e cols., 2005).

Por serem consideradas menos produtivas que as ragas exaticas, as autdctones em
muitos casos séo abandonadas ou cruzadas com outras ragas teoricamente mais produtivas,
e a grande maioria dessas racas locais passam de periodos de abundéncia de efetivo a
outros, em que diminuem ou quase desapareceram (Mariante e Egito, 2002). Diversas
racas nestas condicbes de abandono jamais se restabelecem enquanto outras formam
pequenos grupos de individuos com caracteristicas indefinidas, originando os chamados
ecotipos, termo citado no presente trabalho e utilizado, especialmente em zootecnia, como
uma subdivisdo de raca, sindbnimo de variedade que caracteriza uma populacao
fenotipicamente Unica, porém sem defini¢do taxondmica formal (Molles, 2005).

Por tratar-se de animais que adquiriram adaptacOes especificas e Unicas, existe a
expectativa que ecOtipos déem origem a novas ragas zootécnicas, uma vez que exploram
melhor as condicBes locais, tanto de clima, manejo como condicOes sanitarias. Ainda, a
importancia cultural pode superar as vantagens da criacdo de racas introduzidas, de fato
mais produtivas, porém com menor capacidade de adaptacdo e sobrevivéncia e maior
investimento no manejo. Por fim, esses grupos de animais localmente adaptados podem
também se tornar verdadeiros simbolos regionais, o que viabilizaria sua preservacao e

consequentemente a manutencdo dessas auténticas reservas genéticas.

3.7 Conservagdo do Patrimonio Genético

A diversidade genética dentro de espécies domésticas se reflete na variedade de
racas e na variacdo presente dentro de cada uma delas, onde a perda de uma Unica raca
compromete 0 acesso aos seus genes e combinacfes genéticas Unicas que podem ser (teis
futuramente na agricultura (Barker, 1994; Danell, 1994; Hall e Bradley,1995). O estudo
aprofundado desse patrimonio genético podera auxiliar no desenvolvimento de programas

de conservacdo e acompanhamento sustentavel de melhoramento animal (Egito, 2002).
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Os animais domésticos estdo perdendo diversidade genética através de muitos
mecanismos. Primeiro, as ragas altamente produtivas tém sido intensamente selecionadas
para caracteristicas exclusivas, sem énfase suficiente na preservacdo da diversidade
genética. Muitas racgas, nos paises desenvolvidos, sofrem com um tamanho efetivo muito
baixo apesar de seu grande nimero total de individuos. Segundo, ragas autoctones em
areas marginais também estdo seriamente ameacadas de extin¢do (Guimaraes Filho, 2004).
Agricultores sdo muitas vezes obrigados a abandonar suas racas tradicionais para criar as
racas industriais mais competitivas. Como consequéncia, muitas racas localmente
adaptadas ja desapareceram (Hall e Bradley, 1995).

Segundo a FAO (1999) as taxas de empobrecimento global em termos de recursos
genéticos sdo elevadas, de cerca de 5000 racas de animais domésticos, aproximadamente
1500 sdo consideradas em perigo de extingdo e 700 ja foram extintas. A introgressao de
genes de racas exoticas também compromete seriamente a persisténcia em longo prazo dos
recursos genéticos em racas locais. 1sso se deve, principalmente, a busca por racas cada
vez mais produtivas que, por cruzamentos absorventes, causam uma rapida substituicéo e
erosdo nas ragas nativas, as quais apresentam niveis de producdo mais baixos, mas
diferenciam-se por serem totalmente adaptadas ao ambiente onde passaram por uma
intensa selecdo natural (Egito e cols., 2002).

Uma das ameacas mais significativa para as populacbes domésticas é a
manipulacdo do ambiente por acdo humana, onde a fragmentacdo de habitats e o
confinamento induz o risco de deriva genética e endogamia excessiva em populacdes
isoladas, além de bloquear o fluxo génico entre essas populacBes, mantendo ragcas como
unidades de reproducéo separadas, 0 que causa um impacto decisivo no processo de erosao
genética (Santos e cols., 2005). A eficiéncia de métodos de selecdo artificial aumenta a
producdo, mas com uma dramdtica perda de variabilidade genética resultando
principalmente em quedas de fertilidade e surgimento de doencas hereditarias, com sinais
de que a consanguinidade esta se tornando uma séria ameaca a curto prazo (Danell, 1994).

Os recursos genéticos animais proporcionam uma grande contribuicdo para a
producdo mundial de alimentos. Tais recursos incluem todas as espécies, racas e ecotipos
que possam ter interesse econémico, cientifico ou cultural para a agricultura e para o ser
humano, tanto no presente como no futuro, onde cada raca ou ecétipo constitui um

conjunto Unico de genes impossiveis de se recuperar, uma vez perdidos (FAO, 1999).
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Para Egito e cols. (2002) as ragas que hoje sdo raras, e aparentemente ndo tém
qualquer valor econémico, podem possuir caracteristicas que, no futuro, se tornardo de
elevado interesse. A partir de racas bem adaptadas ao meio e detentoras de alguma
diversidade genética, é possivel tentar melhorar determinadas caracteristicas diretamente
envolvidas na produtividade ou na qualidade de um produto animal. Com planos
adequados pode-se assegurar um melhoramento genético feito de forma sustentada, que
complementara a conservacao da diversidade dos animais domesticados (Hall e Bradley,
1995).

O fato de que animais domésticos sdo numerosos, e que se tem grande controle
sobre sua reproducdo, torna dificil de aceitar como algumas racas estdo ameagadas e que
estdo se perdendo valiosos recursos genéticos. A situacdo é agravada, pois ndo se sabe qual
recurso sera Util para explorar no futuro, e que raga porta essa caracteristica hoje. E preciso
mudar a percepcao humana sobre os animais domeésticos, porque em poucas décadas pode-
se perder a maioria dos recursos de alto valor genético que a prdpria humanidade tem
ajudado a selecionar ao longo dos ultimos 10 000 anos (Taberlet e cols., 2008).

Manter a diversidade genética maxima de cada espécie através de suas racas €
prever necessidades para o desenvolvimento de sistemas de producéo sustentaveis (Egito e
cols., 2002). Para Taberlet e cols. (2008) é necessario conservar as ragas nativas para
preservar 0S recursos genéticos que poderdo ser usados na restauracdo da diversidade
genética das racas comerciais. Também, é de suma importancia cuidar dos parentes
silvestres e dos ancestrais selvagens, quando eles ainda existem, como, por exemplo, 0s
ancestrais selvagens de ovinos e caprinos que estdo vulneraveis ou em perigo de extin¢do
segundo a classificagdo da IUCN.

Nos ultimos 15 anos, foi constatado que o0 uso e a preservacdo dos recursos
genéticos animais sdo inseparaveis. Com o auxilio de vérias organizacfes e de diversos
paises (entre os quais o Brasil), em 1991 a FAO iniciou um levantamento em nivel mundial
sobre a situacdo das principais espécies de animais domésticos. Desde entdo, programas
mundiais de conservacado tém sido desenvolvidos devido a preocupacdo com a perda da
diversidade genética causada pela extingdo de racas e populacdes (Mariante e Cavalcanti,
2000).

No que se refere a caracterizacdo genética, até recentemente, os trabalhos

realizados envolviam, na sua maioria, apenas as ragas comerciais. Os poucos trabalhos
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envolvendo ragas nativas incluiam, fundamentalmente, estudos citogenéticos, grupamentos
sanguineos e polimorfismos proteicos (FAO, 2006). Para Taberlet e cols. (2008) com as
técnicas atuais de avaliacdo genética é possivel analisar espécies e/ou racas de animais
nativos em perigo de extingdo, bem como racas comerciais (exoticas) visando a
manutencdo, conservacdo e disponibilidade da diversidade genética. A caracterizacao
molecular é, portanto, uma valiosa ferramenta, que além de permitir a identificacdo de
grupamentos genéticos Unicos que por muito tempo ficaram isolados em seu ambiente ira

ajudar nas necessidades futuras de producdo animal (Danell, 1994).

3.8 Marcadores Moleculares

Diversas técnicas da biologia molecular permitem a inferéncia da variabilidade
genética nas sequéncias do DNA dos organismos, ou seja, a deteccdo de polimorfismo
genético. Tais técnicas permitem a obtencdo de um grande numero de marcadores
moleculares, cobrindo quase todo o genoma do organismo. Métodos estatisticos
acompanham este desenvolvimento e tém permitido a manipulacdo de enormes
quantidades de dados (Ferreira e Grattapaglia, 1998; Excoffier e Heckel 2006).

Os marcadores moleculares disponiveis atualmente permitem o estudo do genoma
de organismos com a finalidade de se obter informacdes acerca de parametros como a
diversidade e variabilidade genética, o grau de cruzamento aleatorio, relacfes de
parentesco, a variancia do sucesso reprodutivo de ambos 0s sexos, estimar a efetividade
genética da dispersdo de curta e longa distancia e distribuicdo temporal das popula¢es em
relacdo ao fluxo génico (Frankham e cols. 2002; Allendorf e Luikart 2006). Deste modo,
os marcadores genéticos em combinacdo com atributos demogréficos informam tanto a
variacdo dentro de populacdes locais quanto entre elas.

O uso de marcadores moleculares nos estudos com animais domeésticos torna-se
cada vez mais necessario, tanto para trabalhos de melhoramento genético, quanto para
estudos de conservacdo (Taberlet e Cols., 2008). Segundo Mariante e Egito (2002), a
variabilidade genética total das espécies domésticas € representada pela contribuicdo da
variacdo inter e intra-racial. Verifica-se, portanto, a importancia de se medir essa
variabilidade, visto que a conservacdo dos recursos genéticos esta efetivamente relacionada
a manutencdo da variagdo genética inter-racial (evita a extingdo das racas) e intra-racial

(evita a erosdo genética). A caracterizacdo genética com o uso de marcadores moleculares
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tem demonstrado ser uma ferramenta eficaz em estudos com caprinos no Brasil, tanto para
a manutencdo da identidade genética de ragas autoctones, como para a caracterizagdo de

individuos e/ou grupos de cabras sem racas definidas (Oliveira, 2007).

3.8.1 Microssatélites

Também conhecidos como STR (Short Tandem Repeats) ou SSR (Simple Sequence
Repeats) consistem em pequenas sequéncias com 1 a 6 nucleotideos de comprimento,
repetidos in tandem (Ferreira e Grattaplaglia, 1998; Schldtterer, 1998). Apresentam-se
como loci altamente polimdrficos, com alelos codominantes e seletivamente neutros, sendo
abundantes no genoma dos eucariotos (Schlétterer, 1998).

As mutacBes que ocorrem nos microssatélites sdo mudancas no numero de
repeticdes, causadas por erros no momento da replicacdo. Estes erros sao responsaveis pela
adicdo ou delecdo de repeticGes que conferem o caréater altamente polimérfico destes locos
(Schlotterer, 1998).

Os alelos dos loci de microssatélites podem ser acessados pela técnica de PCR
(Polymerase Chain Reaction), e por apresentarem alelos menores do que 1 Kb permitem a
utilizacdo de DNA altamente fragmentado ou em pequenas quantidades (Bruford e Wayne,
1993; Bennett e cols., 1998).

A utilizacdo deste marcador tem aumentado significativamente em estudos sobre
comparagOes da variabilidade genética entre espécies e populacbes, histdria evolutiva,
estrutura populacional, identificacdo de individuos ou espécies (Ciofi e Bruford, 1999;
Forbes e Hogg, 1999; Waits e cols., 2000; Oliveira, 2007; Serrano e Cols, 2009), relacbes
filogeograficas, paternidade e parentesco (Blouin e cols., 1996; Johnson e cols., 1999;
Wyner e cols., 1999; Nesje e cols., 2000; Aradjo, 2004; Fernandez-Stolz e cols. 2007).

Em estudos com animais domésticos o acesso a diversidade genética e a estrutura
populacional de pequenas racas, através de microssatélites, os tornam altamente
informativos, tanto na reconstru¢cdo de processos historicos como evolutivos, e
especialmente na diferenciacdo das populacbes domésticas (Menezes e cols., 2006).
Segundo a FAO (2006) a difusdo do uso de microssatélites em racas domésticas se apoia
no fato desse tipo de marcador molecular apresentar homologia em varias espécies
relacionadas, o que facilita o trabalho em laboratorio e possibilita economia de tempo e

reducdo dos custos. Estes marcadores neutros tem sido extensivamente utilizados na
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caracterizagdo genética de caprinos incluindo estudos com racas de Portugal (Bruno-de-
Sousa e cols., 2011.) e do Brasil (Aradjo e cols., 2006;. Menezes e cols., 2006; Oliveira e
cols., 2007). A reconstrucao de pedigrees e a determinacao de risco de extin¢do, e com isso
a possibilidade da criacdo de estratégias de conservacédo, sdo alguns dos resultados diretos

do uso de marcadores microssatélites em estudos com caprinos (Serrano e cols., 2009).

3.8.2 DNA mitocondrial

A utilizacdo de sequéncias do DNA mitocondrial (mtDNA) para elucidar relacdes
filogenéticas vem sendo amplamente empregadas, pois, apresentam certas vantagens em
relacdo aos marcadores moleculares do DNA nuclear (Avise, 2000). Caracteristicas como
sua heranca matrilinear, a auséncia de recombinacdo, altas taxas evolutivas e tamanho
efetivo populacional, quatro vezes menor do que segmentos equivalentes em autossomos,
faz com que o mtDNA seja uma importante ferramenta no estudo das relagdes evolutivas
entre individuos, espécies, populacBes, estudos filogenéticos e de eventos evolutivos
relativamente recentes (Calcagnotto, 2001; Hare, 2001; Alberts e cols., 2002).

A heranca materna e a ndo recombinacdo entre as moléculas faz com que um
genotipo ou haplétipo mitocondrial possa servir para tracar uma genealogia ou mesmo
filogenia materna, o que pode auxiliar na compreensdo do modo de dispersdo de muitos
organismos e de acasalamentos preferenciais, dentre outras inferéncias (Arias e Infante-
Malachias, 2001).

Devido as rapidas taxas de substituicdes de seus nucleotideos, o0 mtDNA é
adequado para estudos intra e intergenéricos (Hillis e cols., 1996). A regido controladora
apresenta uma taxa de substituicdo elevada dentro do genoma mitocondrial, sendo um
marcador eficiente para estudos que incluam variacdo em nivel intraespecifico ou de
espécies fortemente relacionadas (Bradley e cols., 1996; Liu e cols., 2007). As taxas de
substituicdes de bases encontram-se acentuadas em duas regides chamadas segmentos
hipervariaveis (Hiper-variable segment HVS) HVS1 e HVS2, com extensdes aproximadas
de 350 pb e separadas por uma regido mais conservada com cerca de 200 pb (Vigilant e
cols., 1989).

A utilizacdo de sequéncias da regido controladora de mtDNA tem se mostrado
eficiente em elucidar a origem e diversificacdo de animais domésticos (Liu e cols. 2007). O

estudo da diversidade genética através do mtDNA facilita a reconstrucdo da historia
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evolutiva dos primeiros ruminantes domesticados ao possibilitar o acesso a fatos que
permitem entender a domesticacdo. Além disso, 0 uso desse marcador molecular torna
viavel 0 acesso a eventos do passado e as causas das rapidas expansdes populacionais em
especies domésticas (MacHugh e Bradley, 2001; Naderi e cols., 2007).

Em caprinos as andlises de sequéncias mitocondriais permitem inferir importantes
aspectos sobre a distribuicdo deste grupo (Luikart e cols., 2001; Fernandez e cols., 2006;
Naderi e cols., 2007). Segundo Bruford e cols., (2003) o intenso transporte intercontinental
de caprinos por populacGes humanas resultou em fraca estruturacdo filogeografica desses
animais, o que dificulta o entendimento de sua distribuicdo haplotipica. Analises de
mtDNA de cabras revelam seis haplogrupos monofiléticos (haplogrupos A, B, C, D, F e
G), distribuidos através dos continentes sendo que o haplogrupo A representa 90% dos
individuos (Luikart e cols., 2001). A distribuicdo geografica dos haplogrupos permite
inferir possiveis centros de origem e domesticagdo para os caprinos e multiplas linhagens

maternas (Zeder e Hesse, 2000; Fernandez e cols., 2006; Naderi e cols., 2007).
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4 OBJETIVOS

4.1 Objetivo Geral

Estimar a variabilidade genética das cabras Crespas, a fim de inferir as relacdes
entre elas e as demais racas caprinas introduzidas no Sul do Brasil, através de marcadores
moleculares de DNA nuclear e mitocondrial.

4.2 Objetivos Especificos

- Analisar a variabilidade genética em cinco populagdes/rebanhos de cabras Crespas
na regido do Pampa no Rio Grande do Sul,

- Inferir as relacGes evolutivas e a composicdo genética das cabras Crespas através
da analise de mtDNA e microssatélites;

- Investigar se individuos com caracteristicas fenotipicas diferenciadas poderiam

constituir uma nova raga caprina naturalizada (Crespa).
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5 MATERIAL E METODOS

5.1 Area de estudo e coleta de amostras
O presente trabalho foi realizado em regides do Pampa no Estado do Rio Grande do
Sul (RS), bioma com dominio de gramineas e herbaceas, classificado como Estepe no

sistema fitogeografico internacional (Berreta, 2001) (Fig. 1).

Figura 1. Representacdo da paisagem e vegetacdo do Bioma Pampa (Municipio de Bagé,

regido de Palmas) onde as amostras do ecétipo Crespa foram coletadas.

A amostra foi composta por 64 individuos de cabras Crespas (CR), que ocorrem
apenas no Estado do RS e abrangem cinco diferentes rebanhos: Cangugu (CA), Bagé (BA),
Santana do Livramento (SL), Alegrete (AL), Barra do Ribeiro (BR). (Tab. 1; Fig. 2).

Outras quatro racas caprinas: Alpina (ALP) n=10, Anglo Nubiana (AGN) n=21,
Boer (BO) n=19, Saanen (SA) n=20 (Tab. 1) também foram coletadas no Bioma Pampa no
RS. Devido a auséncia de registros de exemplares puros da raca Angora (AN), (segundo
informagBes do servico de controle genealdgico realizado pela Associacdo de
Caprinocultures do RS - Caprisul) amostras desta raca (n=28) foram disponibilizadas
através da colaboragdo do INTA (Instituto Nacional de Tecnologia Agropecuaria),
Castelar, Argentina.

Do total de 162 individuos que compde a amostra apenas aqueles da raca Angora (n
= 28) ja tinham seu DNA extraido quando utilizados neste estudo, sendo que para 0s
demais coletou-se 3ml de sangue, através de puncdo venal, em tubos BD Vacutainer®
contendo anticoagulante EDTA, posteriormente armazenadas a -20°C.
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Tabela 1. Amostras de caprinos utilizados neste estudo, com numero total de animais coletados (N), identificacdo (ID), localidade de coleta e

proprietarios.

Tipo caprino N ID Localidade Proprietéario
Alpina 10 ALPO1, ALPO2, ALPO3, ALPO4, ALPO5, ALP06, ALPO7, ALPO8, ALPQ9, Bagé, RS, Brasil Zuleika
(ALP) ALP10 B. Torrealba
Anglo 21  AGNO043, AGN183, AGN204, AGN243, AGN252, AGN258, AGN261, Viamao, RS, Brasil Vera Ponciano
Nubiana AGN262, AGN263, AGN264, AGN268, AGN269, AGN271, AGN276,
(AGN) AGN282, AGN283, AGN284, AGN287, AGN293, AGNPG503, AGNSurprise
Boer 7 BO8016, BO8039, BO9056, BO9084, BO10004, BO10031, BO10065 Taquara, RS, Brasil Jaqueline
(BO) A.Vecchi
13 BO0005, BO0007, BO0009, BO0012, BO9003, BO9006, BO1001, BO1002, Erval Seco, RS, Brasil Vitor Severo
BO1004, BO1008, BO1010, BO1016
Saanen 20 SA063, SA064, SA087, SA096, SA115, SA116, SA11l7, SA135, SA138, Gravatai, RS, Brasil Ronald M. Rauter
(SA) SA139, SAl142, SA143, SA144, SA180, SA182, SA185, SA187, SA188,
SA197, SA198
Angora 27  ANO4, ANO7, AN35, AN37, AN58, AN60, AN188, AN190, AN191, AN192, Bariloche, Rio Negro, INTA-Castelar
(AN) AN257, AN268, AN269, AN448, AN449, AN450, AN540, AN576, AN578, Argentina
AN579, AN849, AN861, AN916, AN963, AN1050, AN1293, AN1288
1 AN2356 Australia INTA-Castelar
Crespa 10 CALO1, CAL, CALO3, CALO4, CALO5, CALO6, CALO7, CALQ9, CAL10 Alegrete, RS, Brasil Dinarte Ribeiro
(CR) 19 CBAO01, CBA02, CBA03, CBA04, CBAO5, CBA0O6, CBAO7, CBA08, CBADY, Bagé, RS, Brasil Régis Colares
CBA10, CBA1l, CBA12, CBA13, CBA14, CBA15, CBAl6, CBAL7, CBA1S,
CBA19
14  CBRO1, CBR02, CBR03, CBR04, CBR05, CBR06, CBR07, CBR08, CBRO09, Barra do Ribeiro, RS, Julio César Feijé
CBR10, CBR11, CBR12, CBR13, CBR14 Brasil
4 CBR8313, CBR8315, CBR9319, CBR9320 Barra do Ribeiro, RS, Antonio C. Costa
Brasil
13 CCAl10, CCA23, CCA25, CCA32, CCA33, CCA34, CCA42, CCA43, CCA44, Cangucu, RS, Brasil Gilson R.P.
CCA47, CCAL2, CCAL3, CCAX4 Moreira
5  CSL15,CSL17, CSL20, CSL22, CSL24 S. do Livramento, RS, Carlos J.de F.
Brasil Rodrigues
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Figura 2. Mapa de distribuicdo das populacdes de cabras Crespas no Estado do Rio
Grande do Sul.

5.2 Extracdo de DNA

O DNA gendmico total foi extraido das amostras de sangue utilizando o protocolo
do método de CTAB (Doyle e Doyle, 1987). Os produtos extraidos foram verificados por
eletroforese horizontal em gel de agarose 1% corados com Brometo de Etidio e

visualizados em transluminador de luz ultravioleta (UV).
5.3 Amplificagéo e genotipagem dos loci de microssatélites

Foram analisados 11 loci de microssatélites: SRCRSP5, SRCRSP8, SRCRSP9,
OarFCB48, MAF65, MAF209, ILSTS005, ILSTS011, ILSTS029, ETH10, TGLAS53
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(Luikart e cols., 1999) (Tab. 2) todos previamente utilizados em estudos de biodiversidade
pela FAO (Food and Agriculture Organization) e ISAG (International Society of Animal
Genetics). Em todos os primers forward foi adicionada uma cauda com 18 pares de bases
(pb) marcados com fluorescéncia HEX (Perkin EImer/ABI, EUA) segundo metodologia de
Schuelke (2000).

As reacdes de amplificacdo foram realizadas com um volume de 25ul contendo:
2ul de DNA (25-100ng/pl), 0,4 pl de primer reverse, 0,08 ul de primer forward, 0,32ul do
primer M13HEX (Schuelke, 2000), 0,2 uM dNTP, 1x tampéo, 1,5 mM MgClz, 1,0 unidade
de Tag DNA polimerase (GIBCO-BRL Life Sciences/ Invitrogen, Carlsbad, California) e
agua mili-q completando o volume.

As condicdes de amplificacdo por reacdo em cadeia da polimerase (PCR) foram as
seguintes: Apos a desnaturacdo inicial de 94°C (5 minutos) foram realizados 30 ciclos a
94°C (30 segundos) / 56°C (45 segundos) / 72°C (45 segundos) seguidos por 8 ciclos de
94°C (30 segundos) / 53°C (45 segundos) / 72°C (45 segundos). A extensao final foi feita a
72°C por 10 minutos e apds as amostras sao resfriadas a 4°C.

Os produtos de amplificacdo foram verificados em gel de poliacrilamida 6% néo-
desnaturante com tampdo TBE 1X e analisados com o sequenciador automatico ABI 3100
(Applyed Biosystems) no laboratério Macrogen (Coréia do Sul).

Tabela 2. Marcadores Microssatélites usados neste estudo (Locus), localizacdo no
cromossomo (Cr.), F- primer forward e R- primer reverse, sequéncia dos primers (5’- 3°),

temperatura de anelamento (TA °C) e a referéncia onde foram descritos.

Locus Cr. Sequéncia do primer TAC°C Referéncia
SRCRSP5 21 F  GGACTCTACCAACTGAGCTACAAG 56 Averalo e cols.,
R TGAAATGAAGCTAAAGCAATGC 1994
SRCRSpg 10 F  TGCGGTCTGGTTCTGATTTCAC 56 Bhebher e cols.,
R CCTGCATGAGAAAGTCGATGCTTAG 1994
SRCRSPY 12 F  AGAGGATCTGGAAATGGAATC 56 Bhebher e cols.,
R GCACTCTTTTCAGCCCTAATG 1994
17 F  GACTCTAGAGGATCGCAAAGAACCAG 54 Buchanan e
OarFCB48 R GAGTTAGTACAAGGATGACAAGAGGCA cols., 1994
15 F  AAAGGCCAGAGTATGCAATTAGGAG 56 Buchanan e
MAF65 R CCACTCCTCCTGAGAATATAACATG cols., 1992
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MAF209 17 F TCATGCACTTAAGTATGTAGGATGCTG 56 Buchanan and
R GATCACAAAAAGTTGGATACAACCGTGG Crawford, 1992
ILSTS005 10 F  GGAAGCAATGAAATCTATAGCC 56 Brezinsky e
R TGTTCTGTGAGTTTGTAAGC cols., 1993
14  F GCTTGCTACATGGAAAGTGC 56 Brezinsky e
ILSTSO011 y
R CTAAAATGCAGAGCCCTACC cols., 1993
3 F  TGTTTTGATGGAACACAGCC 54 Ma e cols.,
ILSTS029
R TGGATTTAGACCAGGGTTGG 1996
5 F  GTTCAGGACTGGCCCTGCTAACA 56 Toldo e
ETH10 R CCTCCAGCCCACTTTCTCTTCTC cols., 1993
16 F GCTTTCAGAAATAGTTTGCATTCA 54 Georges and
TGLAS3 R ATCTTCACATGATATTACAGCAGA Massey, 1992

5.4. Amplificacdo e sequenciamento de mtDNA

Foi amplificado um fragmento da regido controladora do DNA mitocondrial através
da técnica de PCR (Palumbi, 1996), com o uso de dois primers: HVR1 forward
(5’CGCTCGCCTACACACAAATA3’) e HVR1 reverse (5
AATGCCCATGCCTACCATTA 3’) (Amills e cols., 2004) com o volume final de 24 pl
contendo os seguintes componentes: 1l de DNA (25-100 ng/ul) 0,2ul de cada primer, 0,2
MM dNTP, 1x tampé&o, 1,5 mM MgClz, 1,0 unidade de Tag DNA polimerase (GIBCO-
BRL Life Sciences/ Invitrogen, Carlsbad,California) e agua mili-g completando o volume.
A reacdo em cadeia da polimerase (PCR) foi realizada através de uma desnaturacao inicial
a 94°C por 3 minutos, seguidos por 31 ciclos de 1 minuto de desnaturacéo a 94°C, 1 minuto
de anelamento a 64°C e 1 minuto de extensdo a 72°C, e uma extensdo final de 10 minutos a
72°C.

Os resultados das amplificagdes foram verificados por eletroforese em gel de
agarose 1%, corado com brometo de etidio e visualizado em transiluminador de luz
ultravioleta. A quantificacdo dos produtos de PCR foi realizada por comparacdo destes
com o marcador de peso molecular de 100 pb “Low DNA Mass Ladder” (Invitrogen).

Os produtos de PCR foram purificados enzimaticamente utilizando o kit ExoSAP
(Amersham Biosciences), que degrada primers e dNTPs ndo incorporados durante as
reacOes de amplificacdo. Para o sequenciamento foi utilizado o sequenciador automatico

ABI 3100 (Applyed Biosystems) no laboratério Macrogen (Coréia do Sul).
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5.5 Anélises Estatisticas

5.5.1 Microssatélites

A diversidade genética dentro de cada populagédo foi medida pelo numero de alelos
por locus (N), por locus por populacdo (Ni), nimero médio alelos (riqueza alélica, A),
porcentagem de loci polimdrficos (%P), heterozigosidade observada (Ho) e a
heterozigosidade esperada (He; Nei, 1978) de acordo com o equilibrio de Hardy-Weinberg
(HW). Para tal, foram utilizados os programas FSTAT 2.9.1 (Goudet, 1995;
http://www.unil.ch/izea/softwares/fstat.html) e GENEPOP 3.4 (Raymond e Rousset, 1995;
http://genepop.curtin.edu.au/). As analises do desequilibrio de ligagdo (LD), assim como 0s
testes de desvios do equilibrio de Hardy Weinberg (HW) utilizando o teste exato baseado
no método descrito por Guo & Thompson (1992), foram implementadas no programa
ARLEQUIN 3.1. Os niveis de significancia para os desvios do equilibrio de HW e LD
foram ajustados segundo o método sequencial de Bonferroni para multiplas comparagdes
(Rice, 1989), com a. = 0,05.

A fim de verificar se a variabilidade genética encontrada dentro e entre as
populacdes de cabras Crespas era significativa foi realizada uma analise de variancia
molecular (AMOVA, Excoffier e cols., 1992) implementada no programa ARLEQUIN
3.1. Para testar a composicdo genética das cabras Crespas foi utilizado o método de
agrupamento bayesiano do programa STRUCTURE 2.0 (Pritchard e cols., 2000;
http://pritch.bsd.uchicago.edu/software/structure2_1.html). Em uma analise utilizou-se
apenas as cinco populacdes de cabras Crespas, e em outras populacdes de Crespas foram
consideradas um Gnico grupo e comparadas com as demais racas utilizadas neste estudo
(Alpina, Anglo Nubiana, Boer, Saanen, Angord). Através do teste de associagcdo, 0s
individuos foram relacionados a uma populacdo fonte (k), a partir do gendtipo, utilizando
10.000 repeticdes da MCMC (Markov Chain Monte-Carlo) como burn-in.

Uma analise do componente principal foi efetuada utilizando os dados de Fst
usando o programa PCAGEN (http://www2.unil.ch/popgen/softwares/pcagen.htm). As

populacdes foram ordenadas de acordo com o primeiro e segundo eixos da PCA.

5.5.2 Sequéncias de mtDNA
Os eletroferogramas foram revisados visualmente e editados utilizando-se o

programa CHROMAS 145 (http://www.thecnelysium.com.au/chromas.html). O
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alinhamento foi feito no programa CLUSTALW (implementado no MEGA 5.05; Kumar e
cols., 2004).

As relacdes filogenéticas entre os haplotipos foram inferidas utilizando os
programas PAUP 4.0b10 (Swofford, 1998) e MEGA 5.05 (Kumar e cols., 2004) para as
andlises de Neighbor-Joining (NJ) e PhyML3.0 (Guindon e cols., 2010) e MEGA 5.05
(Kumar e cols., 2004) para as analises a partir dos critérios de Maxima Verossimilhan¢a
(MV), incorporando o modelo de evolucdo molecular ao que melhor ajustou os dados. Para
determinar o modelo apropriado de evolucdo de sequéncias nucleotidicas foi utilizado o
critério de informacdo de Akaike (Akaike Information Criterion; AIC) implementado no
programa MODELTEST (Posada D & Crandall KA, 1998). Para avaliar o suporte dos nds
foram utilizadas 100 replicacdes (bootstrap).

As relacbes entre os haplotipos foram estimadas utilizando-se a abordagem por
median-joining (Bandelt e cols., 1999), implementada no programa NETWORK 4.1.0.8
(www.fluxus-engineering.com). A diversidade nucleotidica (z) e haplotipica (Hd) foi
inferida através do programa ARLEQUIN 3.1 (Excoffier e col., 2005;
http://anthropologie.unige.ch/arlequin).

Para C. hircus a distribuicdo mundial dos haplétipos de mtDNA agrupam-se em
seis grandes haplogrupos (A, B, C, D, F e G) relacionados ao(s) local/locais de origem
dessa espécie. Neste sentido foi gerada uma éarvore filogenética selecionando
aleatoriamente, ap6s uma analise completa (dados ndo mostrados), algumas amostras
representativas de cada raca e do ecétipo Crespa (ALP1, ALP3, ALP5, ALP6, ALP7);
(AGN263, AGN264, AGN282, AGN293, AGNPG503); (BO9003, BO1010, BO1016,
BO8039, BO10031); (SA117, SA138, SA188, SA197, SA198); (AN257, AN268, AN450,
AN861, AN1293); (CAL09, CAL10, CBA18, CBAL, CCA23, CCA25, CSL17, CSL22,
CBRO01, CBR02) juntamente com sequéncia referéncia de cada haplogrupo obtidas do
GenBank sob numeros de acesso: A (AJ317736, AJ317661, AJ317574, AJ317578,
AJ317671, AJ317674, EF6183510, DQ241362); B1 (AY860933), B2 (AY860922); C
(AJ317839, AY961644, DQ188892); D (AB110589); F (DQ241351); G (EF618539).

5.5.3 Estrutura populacional
A estatistica F de Wright (Wright, 1951) foi utilizada para analisar a estrutura

populacional através do parametro Fst (Weir e Cockerham, 1984). A andlise
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correspondente foi implementada no programa GENEPOP 3.4 e ARLEQUIN 3.1, a partir
de loci de microssatélites e sequéncias de mtDNA, respectivamente. Como medida
alternativa da diferenciacdo populacional a partir dos loci de microssatélite foi utilizado o
indice de Rst (Michalakis e Excoffier, 1996), o qual baseia-se na variancia no tamanho dos
alelos, utilizando o modelo SMM (Stepwise Mutation Model). Os niveis de significancia

também foram ajustados segundo método sequencial de Bonferroni (Rice, 1989).
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6 RESULTADOS

6.1 Variabilidade genética de microssatelites e mtDNA

Os 11 loci de microssateélites utilizados neste estudo foram polimérficos para quatro
das cinco populagdes de cabras Crespas, exceto para SL que teve dois loci monomérficos
(SRCRSP8 e ILSTS005). A média de alelos por locus foi de 7,18 onde o nimero minimo
de alelos foi 3 para o locus ILSTS005 e o maximo 11 para os loci MAF209 e SRCRSP5
(Tab. 3). Em um total de 79 alelos encontrados nas cinco populacdes, a diversidade alélica
média foi menor para a populacdo SL (igual a 2,8) e maior para a popula¢do BR (igual a
5,5). O valor médio de heterozigosidade observada (Ho) variou de 0,26 a 0,72 e a
heterozigosidade esperada (He) variou de 0,45 a 0,85. A populacdo SL foi a que
apresentou menor variabilidade (He = 0,20) enquanto que BR e AL foram as que
apresentaram os maiores valores para He, respectivamente 0,85 e 0,90. Foram encontrados
valores estatisticamente significativos para desvio do equilibrio de HW para os loci
MAF209, SRCRSP5, SRCRSP8, ILSTS005, ETH10, TGLA53 (Tab. 3).

Com relacdo as demais racas estudadas, obtivemos o0s seguintes valores de
diversidade genética: os 11 loci foram polimdrficos para quatro dos seis tipos caprinos,
sendo o locus MAF209 monomorfico para a raga ALP e o locus ILSTS005 monomérfico
para a raca AGN. O numero total de alelos por locus variou de 2 nas racas ALP, AGN e
AN a 11 no écotipo Crespa, com uma média de 9,6 alelos (Tab. 3, 4, 5, 8). A diversidade
alélica variou de 3,2 (ALP) a 7,2 (CR). Os valores médios de heterozigosidade observada
(Ho) variaram de 0,10 (ALP) a 0,95 (SA) (Tab. 4 e 7). E os valores de heterozigosidade
esperada (He), em média sobre todos os locus variaram de 0,10 (ALP) a 0,87 (SA) (Tab. 4
e 7). Ha diferentes loci fora do equilibrio de HW através das diferentes racas.

Para as populacGes de Crespa a partir do alinhamento de 696 pares de base de um
fragmento de HVR1 (regido hipervariavel 1) da regido controladora de mtDNA foram
evidenciados 24 sitios variaveis, seis singletons resultando em 12 diferentes hapl6tipos,
sendo oito haplotipos exclusivos e quatro haplotipos compartilhados entre diferentes
populagdes de cabras Crespas (Tab. 9). A populacdo CA demonstrou a menor diversidade
haplotipica (Hd=0,385), enquanto BR apresentou a maior (Hd=0,791). Os valores de
diversidade nucleotidica (z) variaram de 0,0025 (AL) a 0,0104 (BA) (Tab. 2). Nenhum

39



indel (insercdo-delecdo) foi encontrado entre as sequéncias e todos os polimorfismos
observados foram substituices de 1pb por meio de 50 transigdes.

Esse mesmo fragmento de 696 pb da regidoe HVR1, foi utilizado para a analise, em
conjunto, dos seis tipos caprinos (Alpina, Anglo Nubiana, Boer, Saanen, Angora e Crespa)
resultando em 61 sitios polimdrficos sendo 11 singleons, correspondendo a 37 haplétipos.
A diversidade haplotipica (Hd) variou de 0,710 (AGN) a 0,911 (SA). Os valores de
diversidade nucleotidica (z) variaram de 0,0075 (CR) a 0,136 (BO) (Tab. 10). Foram

observadas 149 substituicdes (147 transicdes e 2 transversoes).

Tabela 3. Lista de marcadores microssatélites e indices de diversidade padrdo para o
ecétipo Crespa (CR): numero total de alelos por locus, heterozigosidade observada (Ho) e
esperada (He), valores de significancia (p) obtidos no teste de equilibrio de Hardy-
Weinberg (EHW).

N de alelos Heterozigosidade EHW
Marcador Total Ho He p
MAF209 11 0,62 0,85 0,00000*
MAF65 7 0,69 0,75 0,01917
SRCRSP5 11 0,60 0,70 0,00603*
SRCRSP8 9 0,44 0,71 0,00000*
SRCRSP9 9 0,72 0,84 0,06698
ILSTS005 3 0,26 0,45 0,00000*
ILSTSO011 4 0,41 0,59 0,00739
ILSTS029 6 0,61 0,61 0,67052
OarFCBA48 7 0,58 0,73 0,05444
ETH10 7 0,60 0,71 0,00324*
TGLAS3 5 0,42 0,54 0,00325*

*valores de p significativos apds correcdo de Bonferroni (a < 0,0045)
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Tabela 4. Lista de marcadores microssatélites e indices de diversidade padrdo na raca
Alpina (ALP): namero total de alelos por locus, heterozigosidade observada (Ho) e
esperada (He), valores de significancia (p) obtidos no teste de equilibrio de Hardy-
Weinberg (EHW).

N© de alelos Heterozigosidade EHW
Marcador Total Ho He p
MAF209 4 0,70 0,75 0,02539
MAF65 3 0,30 0,28 1,00000
SRCRSP5 4 0,70 0,74 0,01401
SRCRSP8 4 0,60 0,71 0,23630
SRCRSP9 4 0,80 0,72 0,86519
ILSTS005 Locus Monomorfico
ILSTS011 3 0,50 0,69 0,00006*
ILSTS029 2 0,10 0,10 1,00000
OarFCB48 4 0,40 0,61 0,25029
ETH10 2 0,20 0,19 1,00000
TGLA5S3 2 0,50 0,48 | 1,00000

*valores de p significativos apds correcdo de Bonferroni (o < 0,0045)

Tabela 5. Lista de marcadores microssatélites e indices de diversidade padrdo na raca
Anglo Nubiana (AGN): numero total de alelos por locus, heterozigosidade observada (Ho)
e esperada (He), valores de significancia (p) obtidos no teste de equilibrio de Hardy-
Weinberg (EHW).

NC de alelos Heterozigosidade EHW
Marcador Total Ho He p
MAF209 5 0,35 0,81 0,00000*
MAF65 7 0,35 0,76 0,00004*
SRCRSP5 5 0,67 0,71 0,09167
SRCRSP8 3 0,28 0,30 0,45475
SRCRSP9 5 0,57 0,74 0,45469
ILSTS005 2 0,47 0,47 1,00000
ILSTS011 Locus Monomorfico
ILSTS029 4 0,43 0,59 0,06553
OarFCB48 3 0,43 0,65 0,09598
ETH10 2 0,52 0,40 0,25998
TGLA5S3 4 0,43 0,63 0,04970

*valores de p significativos apds correcdo de Bonferroni (a < 0,0045)
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Tabela 6. Lista de marcadores microssatélites e indices de diversidade padr&o na raca Boer
(BO): numero total de alelos por locus, heterozigosidade observada (Ho) e esperada (He),

valores de significancia (p) obtidos no teste de equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW).

N© de alelos Heterozigosidade EHW

Marcador Total Ho He p
MAF209 6 0,42 0,69 0,01984
MAF65 5 0,53 0,55 0,03817
SRCRSP5 5 0,78 0,75 0,99582
SRCRSP8 4 0,74 0,64 0,89076
SRCRSP9 5 0,53 0,80 0,02605
ILSTS005 3 0,53 0,62 0,45187
ILSTSO011 4 0,58 0,60 0,47172
ILSTS029 4 0,74 0,73 0,81401
OarFCBA48 4 0,16 0,59 0,00000*
ETH10 5 0,58 0,68 0,67487
TGLA5S3 3 0,68 0,67 0,93877

*valores de p significativos ap06s correcdo de Bonferroni (o < 0,0045)

Tabela 7. Lista de marcadores microssatélites e indices de diversidade padrdo na raga
Saanen(SA): nimero total de alelos por locus, heterozigosidade observada (Ho) e esperada
(He), valores de significancia (p) obtidos no teste de equilibrio de Hardy-Weinberg
(EHW).

NC de alelos Heterozigosidade EHW

Marcador Total Ho He p
MAF209 5 0,50 0,57 0,30834
MAF65 5 0,85 0,71 0,89850
SRCRSP5 5 0,45 0,72 0,00432*
SRCRSP8 5 0,40 0,68 0,02274
SRCRSP9 10 0,95 0,87 0,30133
ILSTS005 3 0,20 0,19 1,00000
ILSTS011 6 0,55 0,65 0,70970
ILSTS029 5 0,80 0,66 0,66619
OarFCB48 5 0,55 0,67 0,08547
ETH10 3 0,45 0,58 0,45760
TGLA5S3 4 0,60 0,67 0,23910

*valores de p significativos apds correcdo de Bonferroni (a < 0,0045)
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Tabela 8. Lista de marcadores microssatélites e indices de diversidade padrdo na raga
Angora (AN): numero total de alelos por locus, heterozigosidade observada (Ho) e
esperada (He), valores de significancia (p) obtidos no teste de equilibrio de Hardy-
Weinberg (EHW).

N© de alelos Heterozigosidade EHW

Marcador Total Ho He p
MAF209 10 0,78 0,83 0,28111
MAF65 8 0,75 0,75 0,50014
SRCRSP5 8 0,82 0,85 0,16904
SRCRSP8 9 0,53 0,60 0,18686
SRCRSP9 9 0,68 0,83 0,01253
ILSTS005 2 0,36 0,48 0,23349
ILSTSO011 3 0,50 0,43 1,00000
ILSTS029 6 0,21 0,79 0,00000*
OarFCB48 4 0,46 0,43 0,14655
ETH10 8 0,75 0,84 0,22471
TGLA5S3 3 0,46 0,54 0,14537

*valores de p significativos apds correcdo de Bonferroni (o < 0,0045)

Tabela 9. Resumo da variabilidade genética nas cinco populacdes de cabras Crespas a
partir de 11 loci de microssatélites e sequéncias de 696pb de um fragmento da regido
HVR1 de mtDNA: n, tamanho da amostra; A, nimero médio de alelos por populacédo; Ho,
heterozigosidade média observada; He, heterozigosidade média esperada; nh, nimero de

hapldtipos; Hd, diversidade haplotipica e 7, diversidade nucleotidica.

Marcadores
Populacéo Microssatélites Regido controladora (mtDNA)

n A Ho He n nh Hd o
Cangucu 13 409 054 0,53 13 2 0,38 0,0017
Bagé 19 527 059 0,63 19 5 0,76 0,0104
S. do Livramento 05 281 044 0,50 05 3 0,70 0,0037
Alegrete 09 427 055 0,63 09 3 0,63 0,0025
Barra do Ribeiro 18 554 051 0,70 18 7 0,79 0,0088
Total 64 439 053 059 64 12 0,77 0,0075
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Tabela 10. Resumo da variabilidade genética nos seis tipos caprinos comparados a partir
de 11 loci de microssatélites e sequéncias de 696pb de um fragmento da regido HVR1 de
mtDNA: n, tamanho da amostra; A, numero médio de alelos; Ho, heterozigosidade média
observada; He, heterozigosidade média esperada; nh, numero de hapldtipos; Hd,

diversidade haplotipica e &, diversidade nucleotidica.

Marcadores
Tipo Caprino Microssatélites HVR1 (mtDNA)

N A Ho He N nh Hd T
Alpina 10 320 043 0,53 10 3 0,73 0,0104
Anglo-Nubiana 21 400 041 0,56 21 6 0,71 0,0127
Boer 19 436 057 0,67 19 6 0,76 0,0136
Saneen 20 509 057 0,63 20 9 0,91 0,0125
Angora 28 6,36 057 0,67 28 9 0,83 0,0079
Crespa 64 718 054 0,68 64 12 0,77 0,0075
Total 162 503 051 0,62 162 37 0,93 0,0124

6.2 Distribuicdo dos haplétipos de mtDNA

Os 37 hapldtipos encontrados em 162 individuos através dos seis tipos caprinos
analisadas apresentaram apenas cinco hapldtipos compartilhados entre diferentes grupos
raciais (H5, H7, H15, H16 e H26) Onde H5 foi compartilhado entre CR e AGN, H7 entre
CR, AGN e BO enquanto H15 foi compartilhado entre 0 maior nimero de tipos caprinos
(BO, SA, AN e CR). O H16 esteve presente tanto em SA quanto na CR e o H26 foi
compartilhado entre individuos de AN e CR, sendo os demais 32 haplotipos, exclusivos
para diferentes agrupamentos raciais. Dentre 0s seis tipos caprinos o Unico que nao
compartilhou hapl6tipos com as demais foi a ALP, que também apresentou a menor
variacdo haplotipica. O nimero maximo de passos mutacionais separando diferentes
hapldtipos foi igual a oito, porém, verificou-se também a ocorréncia de vetores
intermediarios e reticulacdes ao longo dos ramos e entre diferentes hapl6tipos. Os dois
hapl6tipos mais frequentes foram o H5 e o H7 presentes em 25 e 28 individuos

respectivamente, seguidos pelo H15 com 11 individuos (Fig. 3).
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Figura 3. Relacgdes haplotipicas observadas para as sequéncias de um fragmento da regido
HVR1 (mtDNA) nos seis tipos caprinos presentes no sul do Brasil. O tamanho dos circulos
representam a frequéncia do hapl6tipo. Os pequenos circulos pretos indicam vetores

intermediarios. Os passos mutacionais estdo indicados ao longo dos ramos.

6.3 Estrutura genética de cabras Crespas

Estimativas pareadas de fluxo génico entre as cinco populacGes de cabras Crespas
através dos indices de fixacdo (Rst para microssatélites e Fsr para mtDNA), demonstram
que a menor diferenciacdo genética esta entre as populacbes SL e CA (Rst = 0,008),
enquanto para dados de mtDNA o maior fluxo encontra-se entre as populagfes BA e BR
(Fst = 0,009). Ja as populacGes BR e CA apresentam evidencia de maior diferenciacao
genética, cujos indices para ambos os marcadores, nuclear e mitocondrial sdo Rst = 0,155 e
Fst= 0,290, respectivamente (Tab. 11).

Utilizou-se analise de variancia molecular (AMOVA) nas populagbes do ecotipo

Crespa a partir de dados de loci de microssatélites para estimar a distribuicdo da variagdo
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genética entre e dentro dessas populacdes, e os valores encontrados foram 10,96% e
89,04%, respectivamente, mostrando uma diferenca genética altamente significativa (p <
0,001) entre as classes avaliadas. A maior parte da variacao total corresponde a diferencas
entre individuos (89,04%) e somente uma pequena parcela (10,96%) é resultante de
diferencas entre as populactes (Tab. 12).

A partir de dados de inferéncia Bayesiana, com analises realizadas no programa
STRUCTURE 2.0 (Pritchard & Wen, 2004), a probabilidade do numero de popula¢des foi
estimada pelo menor valor negativo de probabilidade posterior (LnPr= -1934,3) referindo-
se a um k = 5 ou seja cinco agrupamentos populacionais com diferentes graus de
estruturacdo inferidos pelo algoritimo bayesiano foram encontrados para as cinco
populacdes do ecétipo Crespa. Na tabela 13 os valores apresentados sao referentes a estes
dados, onde apenas as populacdes CA e SL mostram uma probabilidade acima de 50% de
pertencerem a um agrupamento populacional estruturado, as demais populacfes
apresentam percentuais inferiores a 50%. A representagdo da identidade de cada individuo é
apresentada na figura 4. A figura 5 mostra a fracdo de identidade estimada das populacdes
de cabras Crespas em cada um dos agrupamentos inferidos de k = 2 até k = 5 onde as cores
representam os diferentes agrupamentos genéticos. Cores iguais para gendétipos diferentes
significam que eles pertencem ao mesmo grupo populacional, cores diferentes no mesmo

individuo indicam a porcentagem de alelos compartilhados com outros grupos populacionais.

Tabela 11. Estimativas pareadas de fluxo génico entre cinco populagdes de cabras Crespas

com base em medidas de Rst (microssatélites, abaixo da diagonal) e Fst (MtDNA, acima

da diagonal).
Pop. 1 2 3 4 5
1CA 0,208* 0,021* 0,247* 0,290*
2BA 0,124* 0,087 0,167* 0,009*
3SL 0,008* 0,078* 0,227 0,164
4 AL 0,105* 0,098 0,097* 0,129*
5BR 0,155* 0,092* 0,134* 0,100
*p <0,05
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Tabela 12. Andlise de variancia molecular (AMOVA), a partir de loci de microssatélites,
representando a distribuicdo da variagdo genética em cabras Crespas. Estdo representados
0s componentes de variacdo e o indice de fixacdo. O asterisco (*) indica significancia
estatistica (o < 0,01).

Componente de variagdo % de variacéo

Entre as populagdes 0,41 10,96
Dentro das populages 3,38 89,04

Indice de fixacdo: Fsr: 0,10*

Tabela 13. Anélise de agrupamentos bayesianos nas cinco populacfes e cabras Crespas
(64 individuos: 11loci). Estdo representadas as identidades de cada populagdo (Pop.) em

cada um dos cinco agrupamentos (k= 5) inferidos pelo algoritmo bayesiano.

Pop. | I " v \%

CA 0,106 0,676 0,096 0,079 0,043
BA 0,336 0,126 0,247 0,185 0,107
SL 0,154 0,557 0,140 0,109 0,039
AL 0,177 0,177 0,193 0,193 0,125
BR 0,105 0,113 0,113 0,223 0,386

B 15 0 B a4 B il 7 (|
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CA 113 BA 14-32 SL 33-37 AL 38-46 BR 47-64

Figura 4. Representacao grafica da fracdo de identidade estimada para cada individuo

(barras verticais) nas cinco populagdes de cabras Crespas amostradas, dado k =5. CA =
Cangucu, BA = Bagé, SL = Santana do Livramento, AL = Alegrete, BR = Barra do

Ribeiro.
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Figura 5. Representacdo grafica da fracdo de identidade estimada das populacbes de
cabras Crespas em cada um dos agrupamentos inferidos, para k = 2 a 5. Valores a esquerda
de cada gréfico representam o coeficiente (Q) de participacdo do individuo em cada grupo,
podendo variar de 0,00 até 1,00.

6.4 Diferenciacdo genética das racas

O fluxo génico entre o ec6tipo Crespa e as demais ragas, para dados de frequéncias
alélicas apresentaram valores que variaram de 0,13 entre CR e SA a 0,30 entre ALP e BO.
Ja para as comparacgdes de fluxo génico para dados de sequéncias a menor distancia
genética se encontra entre ALP e SA (0,11), seguidas por BO e SA (0,12) sendo que o
maior valor de Fsr (0,42) foi verificado entre AN e CR (Tab. 14).

O padrdo de diferenciacdo genética foi representado por uma distribuicdo dos
valores obtidos da analise do componente principal com base na freqiiéncia dos alelos dos
seis tipos caprinos. O eixo do componente principal 1 (PC1) resultou em 29,47% da
diversidade genética total (p > 0,05) e o do componente principal 2 (PC2) em 23,94% (p >
0,05). O eixo PC1 demonstrou a grande proximidade entre as racas AN e BO e a maior
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distancia destas com relagdo a CR. Por outro lado, o eixo PC2, mostra uma proximidade
entre SA e CR e a distancia desta Ultima com relagdo a AGN e ALP (Fig. 6).

Na andlise de estruturacdo populacional, entre os seis agrupamentos raciais, feitos
através do programa STRUCTURE 2.0 utilizou-se o numero de grupos (seis) pré-
determinado (ex. informacdo populacional prévia). Onde 0s menores valores de
probabilidade posterior encontrados ficaram entre LnPr=-5081,6 e -5051,8 e com o valor
de k variando entre 6 e 7, Seis corridas independentes para cada valor de k (1-15),
correlacionando as frequéncias alélicas entre as populacdes foram realizadas (Fig. 7). Os
162 individuos que compBem essa amostra foram, através do algoritmo bayesiano,
atribuidos a um dos seis agrupamentos pré-definidos para as seis racas analisadas, onde
quase todas as racas apresentaram mais de 90% de probabilidade de pertencer a um Unico
grupo genético bem estruturado (Tab. 15). A representacdo grafica da fracdo de identidade
estimada para cada individuo, bem como para cada raga amostrada, ambos para k = 6 estdo
apresentadas nas figuras 8 e 9, respectivamente.

Tabela 14. Estimativas pareadas de fluxo génico entre os seis tipos caprinos utilizados
neste estudo com base em medidas de Rst (microssatelites, abaixo da diagonal) e Fst
(mtDNA, acima da diagonal).

Tipo caprino 1 2 3 4 5 6

1 ALP 0,256* 0,127* 0,106* 0,226 0,376*
2 AGN 0,265* 0,172 0,203* 0,376*  0,152*
3 BO 0,300* 0,237* 0,119* 0,216* 0,294
4 SA 0,188* 0,254* 0,217* 0,153*  0,237*
5 AN 0,236* 0,205* 0,161* 0,205* 0,422*
6 CR 0,198* 0,177* 0,169* 0,133* 0,140*

*p <0,05
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Figura 6. Andlises de componentes principais, baseado nas diferencas das frequéncias

alélicas entre os seis tipos caprinos estudados. 1 Alpina; 2 Anglo Nubiana; 3 Boer; 4

Saanen; 5 Angor4; 6 Crespa.
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Figura 7. Probabilidade posterior estimada dos dados [LnPr(X|K)] para diferentes nimeros

de agrupamentos inferidos (k = 1-15). Representacdo da probabilidade obtida para corridas

individuais (o) e para a média (#) de seis corridas, em cada k.
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Tabela 15. Analise de agrupamentos bayesianos nos seis tipos caprinos estudados (162
individuos: 11 loci). Estdo representadas as identidades de cada tipo caprino pré-definido

em cada um dos seis agrupamentos (k = 6) inferidos pelo algoritmo bayesiano.

Agrupamento
Tipo caprino I I Il v \% VI

ALP 0,970 0,008 0,004 0,009 0,005 0,005
AGN 0,007 0,972 0,005 0,004 0,006 0,007
BO 0,009 0,010 0,957 0,007 0,007 0,010
SA 0,020 0,014 0,009 0,935 0,009 0,012
AN 0,018 0,007 0,007 0,009 0,937 0,022
CR 0,069 0,021 0,023 0,027 0,067 0,793
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Figura 8. Representacdo grafica da fracdo de identidade estimada para cada individuo
(barras verticais) nos seis tipos caprinos amostrados, para k= 6. Valores a esquerda dos
graficos representam o coeficiente (Q) de participagdo do individuo em cada grupo,
podendo variar de 0,00 até 1,00 . Vermelho = Alpina, verde = Anglo Nubiana, azul = Boer,

amarelo = Saanen, rosa= Angora e Azul claro = Crespa.
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Figura 9. Representacdo gréfica da fragdo de identidade estimada de todos os individuos
amostrados para diferentes valores de k (2 — 6); onde: ALP, Alpina; AGN, Anglo Nubiana;
BO, Boer; SA, Saanen; AN, Angora; CR, Crespa.

6.5 Analises filogenéticas
O modelo de evolucdo de sequéncia nucleotidicas selecionado através do AIC para
estes dados da regido controladora de mtDNA, foi o GTR+I1+G (Tavaré, 1986), utilizado

52



tanto para as anélises no PAUP quanto para as do PhyML. J& para as analises feitas no
programa MEGA usou-se 0 modelo evolutivo JC69 (Jukes e Cantor,1969). Em todos os
casos foram realizadas 100 replicagbes (bootstrap) para avaliar o suporte dos ramos.
Ambas as abordagens (NJ e MV) resultaram em topologias de arvores e valores de suporte
muito semelhantes, porém, devido a caracteristica do método de verossimilhanga levar em
consideracdo todos os sitios e todas as possibilidades de mutacdes em todos os ramos
internos para as relacGes filogenéticas inferidas, as arvores escolhidas para representar este
conjunto de dados foram as construidas a partir dessa abordagem.

Na figura 10 apresenta-se a filogenia consenso dos 696 pb dos 64 individuos de
cabras Crespas pertencentes as cinco populacdes amostradas onde verifica-se, que todos 0s
valores de suporte dos ramos sdo superiores a 50%, porém, sem uma clara separacdo das
populacdes em ramos terminais distintos. O clado situado na base dessa arvore filogenética
¢ composto por sete individuos da populacdo BA e cinco da populagdo BR, com um
suporte de 99%, os demais tdxons sdo formados por individuos de diferentes populagdes.

Na construcdo da arvore filogenética a partir das sequéncias de 162 individuos
agrupados nos seis tipos caprinos, foi usada como grupo externo C. falconeri, sendo duas
sequéncias obtidas do GenBank sob nimeros de acesso: C falconeril (AB044305) e C.
falconeri2 (AB044305), resultando com isso, um suporte de 99% desse grupo externo com
relacdo aos demais agrupamentos. Para essa analise, poucos foram os valores de bootstrap
superiores a 50%. A arvore de maxima verossimilhanca ndo recuperou 0s agrupamentos
raciais de C. hircus (cabra doméstica), separando-as em clados distintos. Apenas alguns
individuos de cada raca aparecem em ramos terminais bem suportados, os demais
aparecem mais relacionados com individuos de outras ragcas do que com aqueles da sua
prépria raca pré-determinada (Fig. 11).

A topologia resultante na arvore gerada com amostras dos diferentes haplogrupos
indica que todas as amostras caprinas analisadas do sul do Brasil pertencem ao haplogrupo
(A), sendo que na base da arvore posicionam-se os demais haplogrupos. As sequéncias
representantes dos haplogrupos C e F aparecem na posi¢do mais basal da arvore, seguidos
pelo clado composto pelos dois subgrupos do haplogrupo B (B1 e B2) tendo o haplogrupo
G como grupo irm&o. O haplodrupo D aparece mais proximamente relacionado com todas
as demais sequéncias incluindo as oito representativas do haplogrupo A (Fig. 12).
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7 DISCUSSAO

7.1 Variabilidade genética

As estimativas de variabilidade genética sdo importantes para inferir a respeito da
historia evolutiva, parentesco e relagdes filogenéticas tanto dentro quanto entre taxa, além
de contribuirem para o entendimento da capacidade dos organismos de adaptarem-se a
possiveis mudancas. Individuos com certos alelos, ou combinac6es de alelos, podem ter as
caracteristicas necessarias para sobreviver e se reproduzir sob novas condi¢des sanitarias,
de clima, de temperatura, ou de manejo.

Os marcadores microssatélites, por apresentarem um alto grau de polimorfismo, séo
amplamente utilizados para caracterizar a variabilidade genética em espécies domeésticas
tais como: bovinos, ovinos, suinos e asininos, podendo ser usados com confiabilidade na
caracterizagéo dos rebanhos (Kumar e cols., 2000; Bruford e cols., 2003). No Brasil ainda
sd0 poucos os estudos de variabilidade em caprinos, porém, onde prevalece o uso de
técnicas moleculares ha destaque para analises com microssatélites, como nos trabalhos de
Aradujo e cols. (2004) que estudaram a variabilidade genética em caprinos da raca Moxoto
no Ceara utilizando 10 loci de microssatélites; Menezes e Cols. (2006) que caracterizaram
caprinos de ragas naturalizadas utilizando 27 loci microssatélites e Oliveira e cols. (2007)
que estudaram variabilidade, estrutura e relagBes genéticas entre racas brasileiras
naturalizadas e racas exéticas com base em 13 loci de microssatélites.

No nosso estudo os 11 loci de microssatélites mostraram-se altamente polimérficos
quando comparados aos trabalhos acima mencionados, tanto pra as analises entre as
populacbes do ecétipo Crespa, quanto para 0s seis tipos caprinos analisados em conjunto.
Nas Crespas, o fato da populacédo de Santana do Livramento (SL) ter apresentado dois loci
monomorficos, enquanto as demais tiveram os 11 loci polimérficos, deve-se
provavelmente ao fato desta populacdo ter o menor nimero de individuos amostrados
(n=5) bem como o menor tamanho populacional. Essa populacdo deve estar sofrendo
efeitos da deriva genética, onde estes desvios podem levar ao desaparecimento de certos
alelos e fixacdo de outros, independentemente do seu valor adaptativo. O tamanho
populacional, também pode ser 0 motivo para SL apresentar a menor diversidade alélica
(2,8) e a menor heterozigosidade esperada (He=0,10).
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O locus ILSTS005 apresentou o menor valor médio de alelos/locus quando
comparado a outros estudos nos quais esse mesmo locus foi utilizado. No estudo de
Luikart e cols. (1999), para quatro diferentes racas caprinas, 0 nimero maximo de alelos
para esse locus foi cinco, sendo o contetdo de informacéo polimérfica (PIC) = 0,139. Os
loci MAF209 e SRCRSP5 foram os mais polimorficos para as populacdes de Crespa,
ambos com 11 alelos por locus, foram também os mais variaveis quando comparados com
os valores obtidos no trabalho de Visser e cols. (2011) sobre parentesco em cabras da raca
Angoréa na Africa do Sul, onde o nimero médio de alelos para o marcador microssatélite
MAF65 foi dez e para SRCRSP9, nove.

O teste realizado para verificar o Equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW) entre as
cabras Crespas revelou déficit de heterozigotos para alguns loci (p<0,05), é sugerido por
Galal (2005) que este fato esteja diretamente relacionado a cruzamentos ndo aleatorios que
ocorrem frequentemente em racas domésticas com baixo tamanho efetivo.

Com relacdo as demais racgas estudadas, os dez individuos analisados para a raga
Alpina (ALP) foram homozigotos para o locus ILSTS005. A partir de informacdes da
Caprisul esta é uma das poucas populacdes puras para a raca, presente atualmente no RS e
por ter numero efetivo pequeno poderia estar sofrendo efeitos da deriva genética, ou
excesso de endocruzamento. O fato deste locus ter sido, de maneira geral, 0 menos
polimorfico em todas as ragas analisadas, corrobora com outros trabalhos prévios (ex.
Menezes, 2006). Outro indicio para problemas de tamanho efetivo populacional para ALP
é a baixa diversidade alélica nos demais loci e a menor heterozigosidade esperada entre as
racas. O locus ILSTS011 monomdrfico para a ragca Anglo Nubiana (AGN) é uma marcador
desenvolvido a partir de bovinos e que no estudo de Luikart e cols. (1999) também se
mostrou pouco polimorfico para caprinos, possivelmente por encontrar-se em uma regiao
com baixa variabilidade genética nesta espécie (Visser e cols., 2011).

Para Vaiman e cols. (1994) mais de 40% dos marcadores de microssatélites
desenvolvidos para ovinos e bovinos amplificam adequadamente em caprinos e apresentam
posicBes similares nos cromossomos, porém alguns podem localizar-se em regides pouco
polimorficas. Apesar disso, 0s valores referentes ao nimero médio de alelos foram
semelhantes aos reportados em estudos sobre a variabilidade genética caprina (Saitbekova
e cols., 1999; Yang e cols., 1999; Li e cols., 2002; Araujo, 2004), mostrando alto nivel de

polimorfismo nos loci analisados.
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A heterozigosidade observada para todas as ragas foi baixa quando comparada aos
estudos em cabras asidticas (Barker e cols., 2001) que verificaram alto nivel de
heterozigosidade para os 17 loci de microssatélites analisados, porém moderada quando
comparada com os valores observados para cabras Suicas, Ibex e Benzoar, reportados entre
0,15 e 0,87, com elevada variagdo entre os loci (Saitbekova e cols., 1999). Desvios do
EWH séo esperados para racas domésticas comerciais com cruzamentos dirigidos, o que
propicia 0 aumento na frequéncia de determinados gendtipos. A diversidade haplotipica
(Hd) e diversidade nucleotidica (z) de mtDNA sdo importantes indices para acessar
polimorfismos populacionais e diferenciagdes genéticas. Embora seja extremamente
informativo, 0 mtDNA possui suas limitacbes como marcador para estudos filogenéticos
em animais domésticos e no estudo da dindmica dos rebanhos da atualidade (Bruford e
cols., 2003). Pereira e cols. (2005) analisaram 481pb da regido controladora de mtDNA de
288 individuos de diversas racas autdctones portuguesas e obtiveram 118 sitios variaveis,
no nosso estudo foram analisados 696 pb desta mesma regido para 64 individuos do
ecétipo Crespa e encontramos 24 sitios variaveis. Essa diferenca pode ser relacionada ao
menor nimero de individuos analisados ou ainda por Crespa apresentar distribuicao restrita
a apenas uma pequena regido do sul do Brasil, enquanto que no trabalho de Pereira e cols.
(2005) a distribuicdo das racas cobria uma extensa area geografica. Ainda, no estudo de
Pereira e cols. (2005) foram encontrados dois eventos de insercdo e dois de delecéo,
diferentemente dos nossos resultados, onde nenhum evento indel foi verificado. Os 12
haplotipos de Crespa apresentaram uma diversidade haplotipica (Hd) = 0,78. Tal
diversidade pode ser considerada moderada quando comparada a racgas chinesas do estudo
de Liu e cols. (2007), mas com relacdo a algumas racas deste mesmo trabalho a
diversidade nucleotidica do ec6tipo Crespa (= = 0,0075) pode ser considerada alta.

Para as varias andlises das cabras Crespas, a populacéo de Barra do Ribeiro (BR) se
mostra a mais diferenciada, considerando a maior diversidade alélica (5,5) e
heterozigosidade média esperada (0,85) para os loci de microssatélites, assim como a
maior diversidade haplotipica (0,79). Esta divergéncia das outras populacdes de Crespas
poderia ser devido a existéncia de intercruzamentos com outras ragas criadas nesta
localidade, o que poderia estar elevando os valores de diversidade e variabilidade genética
nestes animais, e que também poderia promover a descaracterizacdo fenotipica, como

observado em vérios individuos desta populacdo. Informagdes pessoais dos criadores deste
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rebanho reforcam esta hipdtese, sendo indicada uma alta probabilidade de cruzamentos
aleatorios com outras ragas também criadas na propriedade, tal como Boer.

Todas as outras racas estudadas (ALP, AGN, BO, SA e AN) apresentaram
diversidade haplotipica de moderada a alta, destacando-se Saanen (SA) (Hd=0,91) como
sendo a mais alta quando comparada a outros trabalhos da literatura (Pereira e cols., 2005;
Naredi e cols., 2006; Liu e cols., 2007). Entretanto, a diversidade nucleotidica geral dessas
racas foi baixa (= = 0,0124) na maioria das comparacoes.

Dos 37 haplétipos correspondentes a variabilidade das racas estudadas, 12 estdo
presentes no ec6tipo CR que possui 0 maior nimero de hapl6tipos compartilhados, exceto
com a raga ALP. Os haplotipos H5 e H7 s&o os mais frequentes e também estdo presentes
na maioria dos individuos de Crespas. Dada a ocorréncia em um maior namero de
individuos e em diferentes racas, acredita-se que estes dois haplotipos possam ser

considerados os mais ancestrais (Luikart e cols., 2001).

7.2 Estrutura genética e populacional do ecotipo Crespa

Em populacGes domésticas a condicdo de acasalamento aleatério normalmente é
limitada (ou ausente), ja que a permanéncia de animais em um rebanho esti sujeita a
interferéncias humanas, principalmente devido a critérios de selecéo artificial (Simplicio e
cols., 2007). Um possivel fator limitante de estruturacdo populacional em ragas caprinas é
a selecdo de animais, que interfere diretamente no tamanho efetivo dos rebanhos e causa
um decréscimo no numero de individuos reprodutores dentro das populacdes. Ja em
populacbes naturais esses fatores seriam praticamente inexistentes, segundo os principios
de Wright (1951).

O conhecimento da estruturacdo populacional pode fornecer orientacdes valiosas
para estratégias de conservacao e gestdo, especialmente para ecotipos restritos a pequenas
populacbes, como é o caso das cabras Crespas que apresentaram valores moderados de
variabilidade genética, como visto anteriormente. As analises de fluxo génico revelaram
que as populacdes CA e SL sdo as geneticamente mais proximas a partir do conjunto de
loci de microssatélites (Rst=0,008), enquanto que para dados de mtDNA o maior fluxo
génico esta entre as populacbes BA e BR (Fst=0,009). Ja BR e CA séo as populagdes com
maior distancia genética, ou seja, menor fluxo génico para ambos 0s marcadores

Rst=0,155 e Fs1=0,290. Uma provavel explicacdo para o alto valor de Rsr seria 0 pouco
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contato entre os individuos das duas populagdes, por ndo ter havido troca de animais,
intermediada pelos proprietarios, diferentemente do que aconteceu entre CA e SL onde a
estruturacdo genética atual de CA foi influenciada pela chegada de individuos de SL,
conforme informacdes do proprietario. O alto valor de fluxo génico entre BA e BR
também se acredita ser consequéncia da intensa troca de animais entre as localidades no
inicio da formacéo destas populagdes.

A interpretacdo dos resultados de fluxo génico é feita de acordo com o
enquadramento dos valores encontrados dentro de faixas padrBes, onde valores entre 0 e
0,05 séo indicativos de pouca diferenciacdo, entre 0,05 e 0,15 moderada diferenciacdo e
acima de 0,15 indicam alta diferenciacdo genética, e revela a possibilidade de estratificacdo
da populacao (Slatkin, 1993; Frankham e cols., 2002). Nossos resultados enquadram-se, de
modo geral, em uma diferenciacdo genética moderada. Assim, nota-se um padrdo
moderado de estruturacdo populacional entre as localidades, porém com fluxo génico
consideravel para a maioria delas, sugerindo que as cinco localidades representadas
formam subpopulacgdes significativamente homogéneas

Através do programa STRUCTURE, com o uso de inferéncia bayesiana, foi
possivel verificar a relacdo entre os individuos de cabras Crespas, baseando-se em
probabilidade posterior. Para essas andlises ndo foram utilizadas informagdes prévias da
populacdo de origem de cada individuo, pois o objetivo principal aqui foi identificar a
existéncia de estrutura populacional, ou seja k > 1, e estimar a probabilidade do nimero de
populacdes diferenciadas dentro da amostra total, a partir dos dados de microssatélites. Os
valores de probabilidade posterior resultaram em um k=5 como sendo o0 mais adequado aos
dados analisados, demonstrando que seriam possiveis cinco agrupamentos populacionais
diferentes para a amostra analisada. Quando se analisa 0 percentual de identidade de cada
populacdo, associando esse valor a um dos cinco grupos sugeridos pelo programa e
inferidos pelo algoritmo bayesiano, se verifica que apenas CA e SL apresentam
probabilidade maior de 50% de formarem um agrupamento populacional estruturado,
ressaltando ainda que ambas pertenceriam a um mesmo agrupamento, corroborando o
resultado de Rst que mostra a maior proximidade genética entre CA e SL. As demais
populacbes demonstram uma fraca estruturacdo populacional quando verificada a

probabilidade de associacdo com um Unico agrupamento genético.
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A partir destes resultados podemos explicar a moderada estruturagdo populacional
de cabras Crespas por se tratarem de pequenos grupos de individuos ocupando uma
distribuicdo muito restrita, onde o principal fator que pode contribuir para esta auséncia de
estrutura € o pouco cuidado no manejo destes amimais. Alguns autores (Luikart e cols.,
2001; MacHugh e cols., 2001; Magdalena e cols., 2009) reforcam que a constante
influéncia exercida pelos humanos sobre as popula¢fes domésticas faz com que estas
apresentem fraca estruturacdo populacional, o que pode ser critico principalmente para
tamanhos populacionais reduzidos.

A analise de variancia molecular (AMOVA) (Excoffier e cols., 1992) realizada com
objetivo de verificar a significancia estatistica da variabilidade molecular encontrada
dentro e entre as populacdes de cabras Crespas consiste, basicamente, em uma analise
hierarquica na qual a variancia total é dividida em componentes covariantes (Oliveira,
2007). Nossos resultados revelaram uma diferenca genética altamente significativa
(p=0,001) entre as classes avaliadas, onde 89,04% da variacdo ocorre entre os individuos
dentro das populacGes e apenas 10,6% ocorre entre as populacdes de Crespa. Este
resultado corrobora aqueles obtidos por Egito e cols. (2007). Tal estudo, abordando
diversidade genética, ancestralidade individual e miscigena¢do nas racas bovinas no Brasil,
encontrou maior variacdo dentro das populacGes, para diversas comparagdes em diferentes
particdes dos dados, tanto para mtDNA quanto para microssatélites. Similarmente, no
trabalho de Oliveira (2007) sobre a origem, distribuicdo e relacdes filogenéticas entre
populacdes de Capra hircus do Nordeste do Brasil e sua relacdo com populagdes do Velho
Mundo, os resultados da AMOVA para as 14 populacGes de caprinos estudadas nédo
mostraram estruturacdo, sendo que a maior parte da variacdo ocorreu dentro das
populacdes (88,51%).

O conhecimento de como a variacdo genética € particionada entre as populac6es
pode ter implicacbes importantes ndo sé na biologia evolutiva, mas também na biologia da
conservacao. Assim, estimativas confidveis de diferenciacdo populacional s&o
fundamentais para entender a conectividade entre elas e representam importantes

ferramentas para desenvolver estratégias de conservagéo.
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7.3 Diferenciacdo genética das racas

A estatistica F de Wright, através dos indices de fixag&o, resume a estrutura de uma
populacdo natural através da mensuracdo de suas frequéncias alélicas, onde Fst estima o
coeficiente médio de endogamia esperado quando, hipoteticamente, ocorrem acasalamento
de reprodutores e matrizes de forma aleatoria, analisando a formagdo de subpopulagdes
(Weir & Cockerham, 1984). No caso de animais domésticos pode-se analisar a
estruturacdo de racas de uma mesma espécie biologica. Grande parte dessa estruturacao
estd associada a formacédo de cada raca desde 0 momento da domesticacdo da espécie, e
pode ser inferido através de dados de mtDNA ou de microssatélites. E possivel verificar o
fluxo génico mais atual entre os diferentes agrupamentos raciais, lembrando que em
animais domeésticos a diversidade genética € moldada por intervengbes humanas,
principalmente com fins de produtividade.

Neste estudo, as racas ALP e SA mostraram-se mais proximas geneticamente, com
um moderado valor de Fst= 0,11, o que pode estar refletindo a origem geogréfica destas
racas, pois ambas sdo originarias da Suica. Este resultado concorda com o encontrado por
Igarashi e cols. (2000), e Aradjo (2004), ambos analisando distancias genéticas para ragas
exoticas e naturalizadas do nordeste brasileiro.

Para 0 nosso conjunto de dados genéticos o maior valor de Fst ou seja, a maior
diferenciacdo genética foi encontrada entre AN e CR, contrariamente ao esperado, dado
que a hipoOtese mais aceita sobre a origem do ecétipo Crespa é na propria raca Angora, da
qual teria se diferenciado ao longo de anos de adaptacdo local, cruzamentos néo
controlados com outras racas e sem novas importaces desta raca para o Brasil nos Gltimos
60 anos (G.R.P. Moreira, UFRGS, comunicacdo pessoal). J& com relacdo aos dados de
microssatélites, CR e SA apresentaram a maior proximidade genética, o que
provavelmente seja devido a semelhanca fenotipica entre as duas racas onde pode estar
havendo um fluxo génico direcionado, com propoésitos produtivos através da intervencao
dos proprietérios.

Egito e cols. (2002) confirmam o efeito da manipulacdo humana na estruturacédo
genética das racas domeésticas, onde as caracteristicas adaptativas e de sobrevivéncia ao
ambiente sdo, muitas vezes, desprezadas pelos pecuaristas. A maior parte dos produtores
preocupam-se essencialmente com a concepc¢do mundial de maximizacdo da producao e

forte intervencdo nos sistemas de producdo (ex.: manejo intensivo, controle de instalagdes,
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medicamentos, ragdo, etc.). De modo geral, nossos resultados demonstram alta
diferenciacdo genética entre o0s tipos caprinos estudados principalmente quando
comparadas a outros trabalhos entre racas exdéticas e naturalizadas do nordeste do Brasil
(Mariante e cols., 2002; Santos e cols., 2005; Meneses e Cols., 2006 e Oliveira e cols.,
2007).

Como os indices de fixacdo (Fst e Rst) quantificam o grau de diferenga genética
entre as populagdes, e neste estudo os valores foram moderadamente altos, podemos inferir
a existéncia de padrdes discretos de clusters genotipicos entre as racas.

Segundo Pritchard & Wen (2004) para a analise de estruturacdo populacional
através de dados de microssatélites, usando o programa STRUCTURE, o numero de
grupos pode ser informado a priori sem perda de confiabilidade, pois é o conjunto de
dados genéticos que definem o k (nimero de agrupamentos populacionais). Nossa analise
foi realizada com essa informacédo prévia de seis grupos raciais devido a estruturacdo que
ja havia sido evidenciada por outros métodos de anélise (ex. PCA). Os menores valores de
probabilidade posterior (que determinam o valor mais provavel de agrupamentos
populacionais) variou entre k=6 e k=7 confirmando que o conjunto de dados contém pelo
menos seis grupos geneticamente distintos. Enquanto ALP, AGN, BO, SA, AN tiveram
probabilidade acima de 90% de pertencer a um agrupamento especifico, os individuos de
CR indicam porcentagens mais altas de gen6tipos compartilhados com outros grupos, cerca
de 80% de sua identidade esta relacionada ao agrupamento VI, mas contém cerca de 7%
relacionada tanto ao agrupamento | (ALP) como ao V (AN).

Através da andlise da representacdo grafica da fracdo de identidade estimada para
cada individuo percebe-se que as amostras cuja ancestralidade posiciona-se em outras
racas, subdividindo o ecétipo Crespa, sdo provenientes da populacdo de Barra do Ribeiro.
Interessantemente, este rebanho contém a menor homogeneidade fenotipica entre os
individuos que compde a populacdo. Este fato seria consequéncia do reduzido cuidado em
relacdo a cruzamentos com outras racas presentes na propriedade, além da tentativa de
modificar as caracteristicas produtivas das Crespas através do cruzamento com
reprodutores de ragas comerciais, como relatado pelo proprietério.

Em contrapartida, observamos que a maioria das amostras representantes de CR
apresenta um coeficiente de participacé@o individual em um determinado agrupamento (Q)

maior de 90%. Isso mostra que este ecOtipo pode estar em um processo de estabilizacdo
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sob o0 ponto de vista genético. Um aspecto que pode comprometer tal fato é o fluxo génico
contemporaneo com outras ragas, o que poderia colocé-las em risco de descaracterizacao.

A analise de componentes principais (PCA) é um método exploratorio que auxilia
na elaboracdo de hipoteses mais concretas a partir dos dados coletados (Andrade e cols.
2003). Tal método resulta no arranjo que melhor representa a distribuicdo dos dados, por
ser capaz de separar as informagdes importantes, daquelas redundantes ou aleatdrias. A
partir dos dados obtidos neste estudo, a diferenciacdo genética evidenciada pelos
componentes principais 1 e 2 foi significativa, onde juntos esses componentes foram
capazes de explicar mais de 50% da diversidade genética, valores semelhantes aos
encontrados por Oliveira (2007).

A distribuicdo das racas nos eixos X e Y, da representacdo grafica da PCA, reforca
alguns resultados j& discutidos, observando-se uma clara separacdo de CR, tanto com
relagdo a BO quanto a AN, recuperando os resultados dos indices de fixagdo assim como a
distancia consideravel de CR com relagdo a ALP e AGN. Ressalta-se que todas as racas
aparecem como unidades separadas, fato que esta evidente também nas analises de

inferéncia bayesianas.

7.4 Relag0es evolutivas

A partir da anélise da rede de hapl6tipos ndo foi possivel distinguir as diferentes
racas, provavelmente pelo tempo de separacdo ndo ter sido suficiente para acumular
mutacdes no mtDNA, o que permitiria diferencia-las. Essa falta de diferenciacdo racial
pode ser atribuida a natureza do marcador e ndo significa que os dados de sequéncias
sejam insuficientes, apenas ndo conseguem refletir a origem recente das racas e
caracteriza-las como entidades discretas (Bradley, 1996).
A presenca de vetores médios, a falta de haplétipos internos e a topologia da rede de
haplétipos (Network) pode ser resultado de polimorfismos ancestrais (com a perda dos nds
ao longo do tempo) ou, os haplotipos faltantes ndo foram coletados por estarem em uma
frequéncia muito baixa nas populacGes. Nota-se também que muitos haplotipos séo
exclusivos para as diferentes racas, o que de certa forma indica uma tendéncia a
diferenciacéo entre elas. Observa-se trés haplotipos mais frequentes. Segundo Avise (2000)

se espera que os haplotipos mais antigos estejam em maior frequéncia que 0s mais
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recentes, sendo mais provavel que um haplotipo raro seja derivado de um comum do que
de outro raro.

Segundo Luikart e cols. (2001) uma fraca estruturacdo genética e geografica é
caracteristica de racas domesticas e tem sido atribuida ao extensivo transporte
intercontinental destes animais desde o momento da sua domesticacdo. A fraca
diversificacdo observada entre ragas caprinas por meio de mtDNA ¢é suportada, de modo
geral, pela hipotese de utilizacdo destes animais como recurso alimentar, ao acompanhar os
movimentos migratorios humanos. Como consequéncia da rapida expansao de populacfes
caprinas em grandes areas geograficas, houve a estruturagdo dessa espécie em seis
haplogrupos, ou seja, seis possiveis linhagens maternas para caprinos distribuidas através
dos continentes. Essa falta de estruturacdo das racas, tanto genética quanto geografica,
quando pequenas areas de distribuicdo sdo analisadas, tem sido reportada por varios
estudos (Amills e cols., 2004; Chen e cols., 2005; Pereira e cols., 2005).

Dentre essas seis possiveis linhagens maternas para caprinos, o haplogrupo A é o
mais representativo, tanto considerando o nimero total de individuos como o nimero de
haplotipos, sendo altamente dominante em todos os continentes, dada sua alta frequéncia
em diferentes areas geograficas (89% na Asia, 98% na Europa e 100% na Africa) (Liu e
cols., 2007). As analises deste estudo foram concordantes com essa extensiva distribui¢éo
de haplétipos pertencentes ao haplogrupo A, provavelmente devido a alta prevaléncia
nesse grupo de haplétipos no sul da Europa de onde provém as racas que sdo criadas
atualmente no sul do Brasil.

A arvore de ML, para todo o conjunto de dados do nosso estudo, ndo foi capaz de
recuperar as ragas em agrupamentos monofiléticos. O grupo externo estd bem suportado,
mas as racas estdo sem estruturacdo em clados especificos, alguns grupos de individuos de
uma determinada raca apresentam valores altos de suporte, mas ndo tem todos 0s
individuos dentro do grupo. Para a maioria dos ramos os suportes foram muito baixos.
Segundo Bruford e cols. (2003) valores baixos de suporte sdo esperados porque sao racgas
de uma mesma espécie bioldgica que divergiram h& pouco tempo e em estudos
intraespecificos politomias sdo esperadas. De fato, politomias sdo provaveis,
principalmente pelo tempo de divergéncia entre as linhagens.

Por fim, o estoque génico dos caprinos no sul do Brasil possui uma histdria recente

(poucos seculos), como resultados da introducdo desta espécie na América, principalmente
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por portugueses e espanhois durante a colonizacdo. Portanto, essas ragas podem nao
carregar uma identidade genética reconhecivel através de certas analises com mtDNA. Ja
com uso de marcadores microssatélites essa diferenciacdo possui melhor resolucdo. Para
Tufién e cols. (1986) e Amills e cols. (2004), racas domésticas sdo dificeis de distinguir
com base apenas em mtDNA j&, marcadores nucleares mostram uma estrutura genética

mais robusta.

7.5 Implicacdes para a conservacao do ecétipo Crespa

A caracterizacdo genética de pequenos grupos de individuos esta entre as principais
prioridades para estratégias de conservacdo, e pode ter implicacdes essenciais em todos 0s
processos seguintes de desenvolvimento de um programa eficiente de gestdo de recursos
genéticos (Solé-Cava, 2001). As informacgdes geradas neste trabalho retratam o primeiro
panorama genético deste ecétipo caprino encontrado exclusivamente no RS, no qual os
individuos até entdo sdo conhecidos informalmente como cabras Crespas, mas tratados
comercialmente como pertencentes a raca caprina Angora, devido principalmente a
semelhancas fenotipicas.

Nossos principais resultados referentes & variabilidade genética, estrutura
populacional e relagbes evolutivas das cabras Crespas, revelaram a importancia de
preservar esse patrimoénio genético, onde os tragos de singularidade dessas populacdes
tornam relevante o fato de considera-las reservas génicas diferenciadas das demais racas
comerciais criadas atualmente no RS.

Por se tratar de um ecétipo restrito, atualmente pouco explorado, e tendo em vista
seu tamanho populacional maximo, de cerca de 600 individuos, é essencial que um plano
de gestdo seja desenvolvido para que este cenario se mantenha o mais preservado possivel.
A principal preocupacdo na conservacdo destes animais ndo estd relacionada com
problemas de variabilidade genética, que resultaram em valores de moderados a altos para
ambos os marcadores moleculares, mas a falta de manejo adequado com as populacdes,
pela auséncia de prioridade por parte dos proprietarios, que possibilitam os cruzamentos
com outras racas, como foi verificado especialmente na populacdo de BR. Este aspecto
descaracteriza fenotipicamente os animais e pode, em longo prazo, vir a afetar a

homogeneidadee atual existente nestas populacoes.
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A importéncia historica, e as possiveis caracteristicas genéticas unicas poderao ser
insuficientes para incentivar a conservacdo desta possivel nova raga perante os criadores,
tornando-se necessaria a existéncia de outros incentivos. Segundo Mariante e cols. (2002) a
manutencdo de qualquer populacdo doméstica estd diretamente relacionada aos
proprietarios e é importante promové-la nesse sentido. Sera fator determinante a
divulgacdo das agdes de manejo mais adequadas, junto aos criadores de modo a envolvé-
los como parceiros fundamentais na conservacdo das Crespas. E importante que estes
animais passem a ser vistos como parte integrante da histéria da regido, o que pode
contribuir para o aumento do seu valor comercial. E também necessario que estas cabras
constituam uma fonte de rendimento onde o valor agregado a este recurso genético
possibilite o interesse no aumento dos rebanhos e na manutengdo destes como unidades de
reproducdo separadas, e com isso se mantenha a diversidade genética para que quaisquer
riscos de extincdo sejam afastados.

A partir desses primeiros resultados ja é possivel sugerir que esse tipo caprino deve
ser considerado prioridade, em politicas de conservacdo, por se mostrar diferenciado
através de analises moleculares robustas. Porém sdo indispensaveis mais esforcos para
aumentar o conhecimento, especialmente sobre a genealogia, através de informacGes de
pedigree, além de andlises do tamanho efetivo populacional através das geragdes, de
coeficiente de endogamia e caracterizacdo do padrdo morfoldgico. A partir desse conjunto
de resultados pode-se efetivamente caracterizar as populacdes de cabras Crespas como
uma nova raca caprina naturalizada junto ao Ministério da Agricultura. Contudo, um passo
importante na caracterizacdo genética ja tem seus resultados neste estudo, onde um dos
principais parametros é a singularidade das populacfes de cabras Crespas e a evidente

diferenciacdo de outras ragas caprinas do RS.
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8 CONSIDERACAOES FINAIS

1. Os 11 loci de microssatélites analisados neste trabalho apresentaram grande
potencial informativo, tanto para a quantificacdo da variabilidade genética e
estruturagdo nas populagbes do ecOtipo Crespa, quanto na avaliacdo destes mesmos

parametros em relacdo as demais ragas caprinas criadas no sul do Brasil.

2. As analises de inferéncia bayesiana indicaram clara estruturacdo genética
populacional entre as racas, com altos valores de associa¢do para cada uma delas, tendo
apenas o ecltipo Crespa mostrado um valor de associagdo mais baixo devido
principalmente a caracteristicas diferenciadas na populacdo de BR, consequéncia de

um sistema de manejo pouco eficiente e ndo-prioritario.

3. Em geral os loci de microssatélites indicaram moderado fluxo génico atual
entre as racas estudadas. Porém, quando avaliada a estruturacdo racial a partir dos
hapl6tipos mitocondriais a diferenciacdo foi baixa, refletindo assim a conectividade
historica e a pouco tempo de separagdo evolutiva entre as racas de Capra hircus criadas

no sul do Brasil.

4. A reconstrucdo filogenética através dos diferentes métodos evidenciaram
relacBes evolutivas pouco profundas entre os haplotipos, podendo ser resultado do
pouco tempo de separacdo entre as diferentes linhagens ou ser devido ao fato de todas
as sequéncias analisadas pertencerem a um Unico haplogrupo para caprinos,

extensamente distribuido em diferentes continentes.

5. Os resultados encontrados em nosso estudo mostram que mesmo em areas
muito distantes a partir do centro de domesticacdo dos caprinos hd um importante
componente de diversidade que merece atencdo e medidas de conservacdo. A
caracterizagdo de ecdtipos locais € muito importante para adequar programas de

manejo, permitindo aumento de producdo sem perda de adaptacao local.

6. Os resultados deste trabalho permitiram inferir um primeiro panorama sobre

0s rebanhos de caprinos restritos ao RS, visto que, a falta de informacGes genéticas
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sobre populagdes domésticas estd entre as principais limitacbes na conservacao de
recursos genéticos animais. Porém a continuagdo desse estudo é de fundamental
importancia, pois com os dados aqui obtidos ndo foi possivel demonstrar a origem
deste ecotipo como sendo uma versdo crioula remanescente da raca Angora, conforme

as poucas informac@es prévias sugeriam.

7. Se cabra Crespa for algo surgido “de novo”, reconhecé-la como raca
permitira a valorizacdo financeira de sua criacdo e ajudara a evitar a perda do perfil
genético especifico destes animais e de seus genes, provavelmente adaptados as
condicGes locais. A partir de entdo serd possivel realizar uma adequada gestdo dos
rebanhos, e elaborar um programa de conservacdo que impeca o desaparecimento da

primeira raca caprina autoctone do RS, antes mesmo de ser reconhecida.
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