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Resumo: Galinhas naturalizadas brasileiras apresentam adapta¢des ao ambiente, constituindo
importantes recursos genéticos animais. A Caneludo do Catolé é formada por individuos
robustos, pernaltos e com penas pretas e cinza-azulado com rusticidade, boa produtividade,
alta resisténcia a doencas e condi¢cdes edafoclimaticas, além da tenacidade em relagcédo a
alimentacdo. Para que as caracteristicas e alelos ndo sejam perdidos, é necessaria a
conservacao do recurso, que acontece através da caracterizagao racial, genética e produtiva,
além da implantacdo e manutencdo de nucleos de conservagdo. Este trabalho busca, via
marcadores SNPs, identificar e caracterizar a diversidade genética na raca de galinha
Caneludo do Catolé com base em avaliagdo gendmica, como estratégia para a conservagao e
utilizac@o desses recursos genéticos. Os resultados indicam que o baixo nimero de individuos
e tamanho efetivo populacional implica na reducdo de frequéncias alélicas. A taxa de
homozigosidade e os coeficientes de endogamia apontam para sucesso das estratégias
utilizadas pelos nlcleos de conservagao. Além disso, a heterozigosidade observada e
esperada mostram diversidade genética na populacdo, tornando-a importante para a
conservacao de recursos genéticos e para a seguranca alimentar.
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Genetic diversity via SNP markers in Caneludo do Catolé chickens

Abstract: Naturalized chickens proposed adaptation to the environment. Canelucdo Catolé is
due to its high resistance to diseases and robust conditions, high productivity and food for rustic
people. For traits and genes not to be conserved, conservation is necessary, which happens
through the characterization and racial traits of production and maintenance of conservation
nuclei. This genetic work, through SNP markers, identifies and characterizes the diversity in the
search for the Caneludo do Catolé chicken breed based on genetic evaluation, as a strategy for
the conservation and use of these genetic resources. The results indicate the low number of
resources and size of the population effect in the reduction of allele frequencies. The
homozygosity rate and the inbreeding coefficients indicated for the success of the strategies
used by the conservation centers. Furthermore, the observed biological diversity, and for the
preservation of food diversity in the genetic population, is important for the preservation of
genetic resources and for food diversity.
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Introducao

As galinhas naturalizadas brasileiras sdo reservatérios de alelos de interesse
relacionados a caracteristicas como rusticidade, boa produtividade, alta resisténcia a
doencas e condicbes edafoclimaticas e tenacidade em relacéo a alimentacdo (UGBO,
2010; ALMEIDA et al., 2013; POSSAMAI et al., 2015; ALMEIDA, 2016, FIGUEIREDO,
2021). A raca Caneludo do Catolé é formada por aves robustas, pernaltas e com
penas em tons de preto e cinza-azulado, constituindo importante recurso genético do
nordeste brasileiro.

Acbes sao requeridas para evitar que racas sejam prejudicadas ou extintas,
acarretando em perda de alelos ou combinac@es alélicas Unicas, pois € ideal manter a
variabilidade genética dentro das espécies para estarem preparadas para exigéncias
dos sistemas de criacdo e do ambiente (ALBUQUERQUE et al., 2002; FONTEQUE,
2014). Tal fator implica na necessidade de conservacdo dos recursos
(ALBUQUERQUE et al., 2002) e as etapas desse processo sdo a caracterizacao
racial, genética e produtiva (ALMEIDA, 2016), além da identificacdo e caracterizagéo e
implantacdo de ndcleos de conservagdo, monitoramento, conservacdo ex situ de
sémen e embribes e caracterizacdo genética de populagdes (ALBUQUERQUE et al,

! Licencianda em Ciéncias Bioldgicas pela Universidade Estadual do Sudoeste da Bahia (UESB). E-mail:
aliceapnunes@hotmail.com;

2 Professor Dr. pelo Departamento de Ciéncias Bioldgicas da Universidade Estadual do Sudoeste da
Bahia (UESB), Jequié, Bahia. BA. E-mail: plscarneiro@gmail.com;



2002). SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms) séo 6timas ferramentas para estudos
de associacbes com patologias e desempenho, bem como para estudos de
diversidade dentro e entre grupos genéticos. Dessa forma, objetivou-se identificar e
caracterizar a diversidade genética na raca de galinha Caneludo do Catolé, via
marcadores SNPs, com base em dados gendémicos, como estratégia para a
conservacao e utilizacao desses recursos genéticos.

Materiais e Métodos

Foram utilizados dados de 46 galinhas da raca Caneludo do Catolé. As aves
foram oriundas do Nuacleo de Aves Naturalizadas do Setor de Avicultura da
Universidade Estadual do Sudoeste da Bahia (UESB), Bahia, Brasil. Os genotipos
foram inicialmente processados via software GenomeStudio pela empresa lllumina.

Para garantir o controle de qualidade (CQ), os SNPs analisados estavam
situados apenas em cromossomos autossémicos, foi levada em consideracdo a sua
posicdo de acordo com a versdo mais recente do genoma da galinha e utilizados
apenas agueles que foram genotipados em mais de 90% da populacdo. Foram
excluidos SNPs com alelo de menor frequéncia (MAF) menor que 0,05, call rate para
SNPs menores que 0,95 e ainda aqueles com desvio extremo de Equilibrio de Hardy-
Weinberg com p < 10°. Foi realizado o pruning de acordo com o desequilibrio de
ligacdo (LD) com o limite de 0,90 em janelas de 15kb.

Com o software PLINK, foram avaliados quatro coeficientes de endogamia. O
primeiro coeficiente foi fundamentado na diferenca entre o numero observado e
esperado de gendtipos homozigotos (FHOM), a relacdo padronizada da variancia
aditiva -1 (Fhatl); o excesso de homozigosidade (Fhat2); e a correlacdo da unido de
gametas (Fhat3). As distancias genéticas, por sua vez, foram calculadas com base na
proporcédo de loci IBS (ldentical by state) compartilhados entre individuos da raca, a
partir do software PLINK. O mesmo software foi utilizado para calcular as estimativas
de heterozigosidade observada (HO) e esperada (HE), propor¢cédo de loci polimorficos
(PP), distribuicdo das frequéncias alélicas e menor frequéncia alélica (MAF).

Apobs o0 CQ e desconsiderando o pruning, todos os SNPs foram utilizados para
calcular o LD médio entre pares de SNPs adjacentes e todos os pares de marcadores.
Por fim, o Ne, ou tamanho efetivo populacional, e sua variacdo ao longo do tempo
pode ser estimada a partir da taxa de declinio no LD. Para melhor observacdo dos
dados, o software R foi utilizado para a confecgdo dos gréficos.

Resultados e discusséao

Nenhuma das aves foi eliminada das analises pos-critérios de CQ e nenhum
marcador foi removido ao analisar o equilibrio de Hardy-Weinberg, 2.974 marcadores
foram excluidos apés o pruning de LD e 6.746 marcadores foram excluidos devido a
baixa MAF (< 0,05). As aves apresentaram maior niumero de SNPs no intervalo de
MAF 0,31-0,35, e os menores nos intervalos 0,01-0,05, 0,06-0,10 e 0,11-0,15. A média
de MAF para SNPs polimorficos foi de 0,27 e o total de marcadores analisados foi de
40.841.

Populagdes com numero reduzido de individuos e baixo Ne sdo mais
propensas a deriva genética, caso da Caneludo do Catolé, em que observou-se
reducdo da frequéncia de alelos em determinados loci. O nucleo de conservacao da
raga totalizava apenas 50 individuos (FIGUEIREDO, 2021), portanto, uma pequena
base genética. O pequeno numero de reprodutores, e, ainda a sobreposicdo de
geragdes, facilitam o aumento nos niveis de endogamia (KHANYILE et al. 2015).
Entretanto, FHOM foi estimado em -0,036 o que sugere que o nimero de homozigotos
€ menor que o esperado em EHW. Além disso, 0s outros trés coeficientes
endogéamicos calculados foram todos estimados em -0,037. Os baixos valores indicam
gue o impacto do baixo Ne estd sendo amenizado pelas estratégias de controle de
acasalamentos de individuos aparentados adotadas pelo ndcleo.



A heterozigosidade esperada (HE) é 0,38 e a heterozigosidade observada (HO)
0,39, a proximidade indica pouca perda ou fixacdo de alelos (MOURA, 2015). O valor
de HO superior ao de HE indica muitos individuos heterozigotos a mais que o
esperado em EHW (RIZTYAN et al, 2011), apontando que mantiveram parte da
diversidade genética original. Mesmo com pequeno ndcleo, as estratégias
demonstram sucesso em manter a diversidade. Além disso, as aves foram resgatadas
e identificadas recentemente e séo resultado da mistura de outras racas, fato que
também aumenta a heterozigosidade.

Ao analisar o LD entre marcadores adjacentes, a média foi 0,21, mais alta que
a média do LD entre todos os pares de SNPs (pairwise), que foi 0,05. Houve um
decaimento acentuado na janela entre 1 e 50 kb em todas as classes, continuando em
declinio até a janela de 10.000kb (Figura 1). A taxa de recombinacdo dos
macrocromossomos permaneceram mais altos até a ultima janela, bem como os
Microcromossomos mantiveram comportamento inverso

A selecdo além provocar mudancas fenotipicas, muda as frequéncias alélicas,
aumentando as frequéncias dos loci relacionados as caracteristicas que estdo sendo
selecionadas e provocando que os loci adjacentes entrem em desequilibrio de ligagéo.
O LD, em alguns casos, pode ser utilizado para reconstruir a histéria evolutiva e,
ainda, esta relacionado ao Ne e, consequentemente, a diversidade.

O LD permite estimar o Ne quando ndo existem dados genealdgicos. Essa
estimativa permite saber a historia, identificar o nivel de variabilidade, efeitos de deriva
e os padr@es de selecdo daquela populacédo. O Ne também é apontado como uma das
causas de declinio no LD.

Estimou-se que cerca de 500 gera¢des atrds, possuia mais de 1000 animais,
enquanto as Ultimas 5 possuiam apenas 34 aves (Figura 2). Declinio que coincide com
0 periodo de substituicdo das aves nativas pelas comerciais (BORTOLUZZI et al.,
2018). O evento é preocupante, visto que a substituicdo ocorreu em busca de
melhores indices produtivos, mas as aves nativas ja estavam adaptadas as condicfes
do ambiente e a perda da raca pode implicar na perda de rusticidade e resisténcia as
temperaturas elevadas. A queda do Ne ao longo dos anos também evidencia o
histérico de perda de diversidade ocorridos em virtude da domesticacdo das galinhas,
formagdo das ragas e, mais recentemente, a intensa sele¢éo levando aos frangos
comerciais.

Conclusdes
As aves Caneludo do Catolé possuem combinacgfes alélicas Unicas, o que as
torna importantes recursos geneéticos e acentua a importancia da sua conservacao,
havendo relevancia, inclusive, para a seguranc¢a alimentar. Além disso, foi constatada
variabilidade genética e baixos niveis de endogamia, embora exista um baixo tamanho
efetivo populacional.
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Tabelas e figuras
FIGURA 1 - Tamanho efetivo populacional no decorrer das geragdes
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Fonte: Elaborado pela autora.

FIGURA 2 - Tamanho efetivo populacional no decorrer das geracdes
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Fonte: Elaborado pela autora
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