Diversidade Gendmica Na Racga de Galinha Canela Preta
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RESUMO: Canela-Preta sdo galinhas caipiras naturalizadas durante a época da
colonizagédo do Brasil, encontradas no estado do Piaui, e possivelmente em outras
regides do Nordeste. Sdo criadas em condigbes de clima quente, nos sistemas
tradicionais, além de serem resistentes as doencas e parasitas. Isso, ressalta a
importancia da caracterizacao genética, fenotipica e produtiva desse grupo de aves.
Dessa forma, objetivou-se identificar e caracterizar a diversidade genética na raca de
galinhas nativas Canela Preta, com base em dados genémicos, como estratégia para a
conservacgdo e utilizacdo desse recurso genético. Os genétipos dos animais foram
processados inicialmente no software GenomeStudio - lllumina e o restante das analises
foram realizadas no PLINK v. 1.9. Avaliou-se a diversidade genética dentro da
populacéo via heterozigozidades observada (Ho) e esperada (Hg); quatro coeficientes
de endogamia; distancias genéticas (D); desequilibrio de ligacdo e tamanho efetivo
populacional. O grupo genético Canela Preta apresentou valores de heterozigosidade
observada (Ho) ligeiramente maior (0,39) que a heterozigosidade esperada (0,38). Os
coeficientes de endogamia foram pequenos, apesar do baixo Ne. Os valores de
desequilibrio de ligacdo (DL) foram mais elevados nas menores janelas, diminuindo com
0 aumento das janelas. O tamanho efetivo populacional (Ne) diminuiu ao longo das
geracdes, tendo na populacdo mais recente apenas 34 aves Canela Preta. Esses
resultados ajudardo no desenvolvimento de programas de conservacao, visando manter
a diversidade genética dessa raga nativa, bem como seu uso sustentavel.
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Genomic Diversity in the Canela Preta Chicken Breed

ABSTRACT: Canela Preta are free-range chickens naturalized during the time of
colonization in Brazil, in the state of Piaui and possibly in other regions of the Northeast.
They are raised in warm climates, in traditional systems, and are resistant to diseases
and parasites. This highlights the importance of genetic, phenotypic and productive
characterization of this group of birds. Thus, the objective was to identify and
characterize the genetic diversity in the Canela Preta native chicken breed, based on
genomic data, as a strategy for the conservation and use of this genetic resource The
genotypes of the animals were initially processed in the GenomeStudio - lllumina
software and the rest of the analyzes were performed in PLINK v. 1.9. Genetic diversity
within the population was evaluated via observed (HO) and expected (HE)
heterozygosity; four inbreeding coefficients; genetic distances (D); linkage disequilibrium
and effective population size. The Canela Preta genetic group presented values of
observed heterozygosity (Ho) slightly higher (0.39) than the expected heterozygosity
(0.38). Inbreeding coefficients were small, despite the low Ne. Linkage disequilibrium
(LD) values were higher in the smallest windows, decreasing with increasing windows.
The effective population size (Ne) has decreased over the generations, with only 34
Canela Preta birds in the most recent population. These results will help in the
development of conservation programs, aiming to maintain the genetic diversity of this
native breed, as well as its sustainable use.
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INTRODUCAO

Segundo a FAO (Organizacdo das Nacbes Unidas para Alimentagdo e a
Agricultura, 2019), as galinhas apresentam o maior niumero de ragas em risco de
extin¢cdo, sendo no ano de 2018, de um total de 1.641 racas j& conhecidas em todo o
mundo, 40,04% se encaixam em algum risco de extin¢éo, 59,96% em nenhum perigo,
e 9,38% se encontram fora de risco. O desaparecimento desses recursos genéticos, €
devido a erosdo genética, ou seja, a diluicio ou reducdo do germoplasma,
principalmente, pelo cruzamento genético indiscriminado, bem como, pela rapida
substituicdo das aves nativas e locais, por linhagens comerciais que possuem um alto
desempenho (CASTILLO et al., 2021). As aves nativas e locais sdo consideradas um
importante recurso genético (ALMEIDA, 2016), pois apresentam boa termorregulacéo,
contribuindo para que as mesmas, sejam mais adaptadas a ambientes com altas
temperaturas, bem como rusticidade, fazendo com que possam sobreviver e se
reproduzir constantemente (CEDRAZ et al., 2017). Isso é devido ao seu pool genético,
permitindo sobreviver em determinadas regides, contribuindo significativamente para a
manutenc¢do da diversidade genética (MARIANTE e CAVALCANTE, 2000). Além das
caracteristicas adaptativas, essas aves constituem uma das principais fonte de alimento
e renda para as familias rurais. No Nordeste brasileiro, o grupo genético Canela Preta
foi identificado no municipio de Curral Novo, localizado no estado do Piaui, e em
municipios circunvizinhos. Séo criadas em comunidades rurais, indigenas e quilombolas
e possivelmente em outros estados. Essas aves sdo ddceis, possuem caracteristicas
marcantes como a plumagem e coloragdo da canela predominantemente preta
(CARVALHO et al., 2020). Sdo mantidas em pequenos nucleos de criagcdo, uma vez que
tem sido gradualmente substituida por animais melhorados, contribuindo para uma
reducdo do seu germoplasma (CARVALHO et al., 2017; ALMEIDA et al., 2019).

MATERIAIS E METODOS

Foram utilizados dados de 22 galinhas da raca Canela preta, sendo 13 machos
e 09 fémeas. As aves foram obtidas do nucleo de criacdo do estado do Piaui, criadas
em sistema semi-intensivo, e mantidas em unidades experimentais. Apds 150 dias, as
aves foram abatidas pelo método de deslocamento cervical, sendo coletado o sangue,
por meio da veia ulnar, em tubos contendo o EDTA. A genotipagem foi realizada por
meio do Infinium iSelect Custom BeadChip Kit 7 (lllumina) que inclui ~50K SNP (53.313
marcadores). Os gendtipos foram processados inicialmente no software GenomeStudio
- lllumina, e as analises seguintes foram realizadas no software PLINK v. 1.9 (PURCELL
et al. 2007). No controle de qualidade (CQ) apenas 0s SNPs situados nos cromossomos
autossdmicos, foram mantidos para as analises. Por meio do software PLINK avaliou-
se a diversidade genética dentro da populacéo via heterozigozidades observada (Ho) e
esperada (He), proporgéo de loci polimorficos (PP), distribuicdo das frequéncias alélicas
e frequéncia do alelo menos frequente MAF). Além disso, quatro coeficientes de
endogamia, sendo o primeiro fundamentado na diferenca estabelecida entre o nimero
de genotipos homozigotos observado e esperado (Fuomo), 0 segundo na relagéo
padronizada de variancia aditiva -1 (Fhatl), o terceiro no excesso de homozigosidade
(Fhat2) e o quarto na correlagédo da unido de gametas (Fhat 3). As distancias genéticas
(D), foram calculadas com base na proporcdo de loci IBS (Identical by state)
compartilhados entre individuos da raga Canela Preta. O desequilibrio de ligagdo (DL)
foi estimado utilizando a medida r? (HILL & ROBERTSON 1968). Os SPNs ap6s o
controle de qualidade, e ndo levando em conta o pruning, foram utilizados para calcular,
tanto o desequilibrio de ligagdo (DL) médio entre os pares de SNPs juntos, quanto os
pares de marcadores. Para o calculo do tamanho efetivo populacional (Ne), usou a
formula abaixo sugerida por Corbin et al. (2012) a partir do desequilibrio de ligagado
ajustado para o tamanho amostral utilizando o estimador sugerido por Sved (1971). Por
fim, foi utilizado software R para a plotagem dos graficos.

RESULTADOS E DISCUSSAO
Foram utilizados 22 individuos da raca Canela Preta (CP), sendo genotipadas
para ~50K SNP (53.313 marcadores). ApGs o controle de qualidade (CQ) e pruning do



DL, 39.538 marcadores foram mantidos para as demais analises. A propor¢ao de loci
polimérficos (PP), foi de 92,18%. O valor médio da heterozigosidade observada (Ho) foi
de 0,39, e a heterozigosidade esperada (He) 0,38. 1sso, pode estar relacionado, ao fato
dessas aves serem criadas em nucleos de conservagdo, na qual, a variabilidade genética
original deve ser mantida. A frequéncia do alelo menos frequente (MAF) dos SNPS
polimérficos, apresentou uma média de 0,26. As aves nativas possuem baixo tamanho
efetivo populacional (Ne), e isso, as torna mais vulneraveis a deriva genética, ou seja, a
oscilagcbes aleatérias das frequéncias alélicas em determinados loci. Em relagcdo aos
coeficientes de endogamia baseado na diferenca entre o nimero observado e esperado
de gendtipos homozigotos (Frowm), apresentou valor médio negativo (- 0,031). Da mesma
forma, os coeficientes de endogamia Fhat 1, Fhat 2 e Fhat 3, apresentaram médias
negativas de -0,030 indicando pouco acasalamento entre aves aparentadas. Isso
evidencia que, apesar do pequeno Ne da raca, tem-se adotado manejo adequado de
controle de acasalamento de aves aparentadas. A distancia genética foi de 0,30
indicando que essas aves apresentam baixa proporcao de loci IBS. O desequilibrio de
ligacdo médio entre marcadores adjacentes, apresentou um valor médio de 0,22. A
distancia entre marcadores adjacentes, valor de 22,26. Ja o desequilibrio de ligacao
médio entre os pares de marcadores, foi de 0,07 e a distancia entre os pares de
marcadores 44.876,12 Observou-se que maiores valores de desequilibrio de ligacéao
(DL) ocorrem nas menores janelas (Figura 1), sendo gue 0S microssomos apresentaram
0os menores valores médios de DL, seguido pelos cromossomos intermediarios,
Macrocromossomos e cromossomos autossémicos 1-28. O declinio do DL observados
entre as classes de cromossomos a medida que se aumenta a distancias fisicas entre
os marcadores € comum e pode ser utilizado para explicar o histérico de perda do Ne
(Figura 2) ao longo das geragdes e evidenciar o eventos de perda de diversidade, como
a domesticacdo das galinhas, a formacdo das racas, a alta pressdo de selecédo das
galinhas comerciais e baixos tamanhos dos ndcleos de conservacdo das aves locais.
Observou-se a diminuicdo do tamanho efetivo ao longo das geracdes (Figura 2). O Ne
estimado para a populacdo ancestral (500 geracdes atras) foi de 1073 individuos, ha
100 geracdes 324, em 50 geracbes passadas 191, na 102 geracdo 56, e por fim, para
populacéo recente (5 geracdes atras) 34. A drastica reducdo do Ne, é decorrente a
substituicdo das aves locais, por linhagens comerciais, na metade do século XX. Além
disso, esse declinio também evidencia o histérico da perda de diversidade genética no
decorrer das geracdes, devido a domesticacdo das galinhas, formacéo de racas, bem
como o intenso processo de selecdo desse grupo, com o intuito de ter melhores indices
produtivos.

CONCLUSOES
Os resultados apresentados demonstram que existe variabilidade, que pode ser
explorada via selecdo, através de programas de melhoramento participativo, e baixa
endogamia, apesar dos baixos valores do tamanho efetivo populacional (Ne) ao longo
das geracdes. Em geral, esse estudo ajudard no desenvolvimento de programas de
conservagao, visando manter a diversidade genética dessa raca nativa, bem como seu
uso sustentavel.
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Tabelas e Figuras

FIGURA 1 - Decaimento do desequilibrio de ligacdo (DL) nos cromossomos.
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Figura 2 - Tamanho efetivo populacional (Ne).
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