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Resumo

A raca Barrosd é um dos icones das racas bovinas autoctones portuguesas, com
certificacdo “Carne Barrosd — DOP”, que a preserva, a potencializa e desenvolve no

contexto cultural, social e econémico.

O registo de animais nos livros genealdgicos, acompanhados pelos registos zootécnicos,
é fundamental para as acOes de conservacdo, melhoramento e promocao de uma raca.
Uma populacdo pode ser estudada através de registos genealdgicos e demogréficos, de
forma a descrever a sua estrutura, variabilidade genética e evolutiva. A andlise de
parametros obtidos a partir da base de dados do Livro Geneal6gico, podem traduzir a

situacdo ancestral, atual e evolutiva do individuo ou da populagdo em estudo.

O estudo foi realizado a partir de registos da raca Barrosd, da Associacdo de Criadores
de Bovinos de Raca Barrosa (AMIBA) obtidos entre os anos 1980 e 2019,
correspondentes a 220836 registos, dos quais 207720 animais puros, provenientes de
15914 criadores.

O efetivo reprodutor é atualmente constituido por 8000 fémeas adultas, das quais,
aproximadamente 7500 mantém-se em linha puras e cerca de 300 machos, distribuidos
por cerca de 900 criadores ativos. Esta raga ndo apresenta sazonalidade reprodutiva,
revelando uma longevidade produtiva elevada.

As estimativas da consanguinidade sdo baixas, verificando-se valores acima dos 5%,
com um decréscimo do ndmero de animais nascidos ndo consanguineos ao longo dos
anos. Recomenda-se aumentar a diversificacdo de machos reprodutores e evitar o
numero excessivo de descendentes por macho. O tamanho efetivo da populacéo é

reduzido (nos ultimos 10 anos foi de 26,19).

Registou-se uma evolucdo positiva na monitorizacdo da raca bovina Barrosa,
particularmente no controle das pari¢Oes, registos de nascimentos e das respetivas
genealogias dos animais. A obtencdo de informacdo genealdgica disponivel mais
completa foi essencial para a determinacdo de indicadores demograficos, sendo
importantissimo prosseguir o controlo das genealogias de todos 0s animais a inscrever

no Livro de Adultos e, dentro do possivel, a respetiva confirmagéo por analise de ADN.



Palavras-chaves: Caracterizacdo genética; Barrosa; Variabilidade genética;

Parametros evolutivos; Populagéo; Consanguinidade



Abstrat

The Barrosa breed is one of the most iconic Portuguese native bovine breeds, which is
certificated as “Carne Barrosa - DOP”, besides preserving, enhancing and developing

the cultural, social and economic areas.

The registration of animals in genealogical books, accompanied by zootechnical
records, is fundamental for the actions of conservation, improvement and promotion of
a breed. A population can be studied through genealogical and demographic records,
describing its structure, genetic and evolutionary variability. The analysis of parameters
obtained from the database of the Genealogical Book, can reflect the ancestral, current

and evolutionary situation of an individual or a population.

The study is based on records of the Barrosa breed, from the Associagdo de Criadores
de Bovinos de Raca Barrosd (AMIBA) obtained between the years from 1980 to 2019,
corresponding to 220836 records, of which 207720 were pure animals, from 15914

breeders.

The breeding stock is currently made up of 8000 adult females, of which approximately
7500 are kept purebred and about 300 males, distributed by around 900 active breeders.
This breed doesn’t represent reproductive seasonality, revealing a high productive

longevity.

Inbreeding estimates are low, with values above 5%, with a decrease in the number of
animals born non-consanguineous over the years. It’s recommended to increase the
diversity of breeding males and avoid the excessive number of descendants per male.

The effective size of the population is small (in the last 10 years it was 26,19).

The monitoring of the Barrosa bovine breed had a positive evolution, particularly in the
control of calving, birth records and the respective genealogies of the animals. The data
gathering of more genealogical information was essential for the determination of
demographic indicators, being extremely important to continue the control of the
genealogies of all animals to be entered in the Book of Adults and, whenever possible,

the respective confirmation by DNA analysis.

Keywords: genetic description;Barrosa; genetic variability; evolutionary parameters;

Population; Consanguinity;
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1. Introducao

A raca Barrosd é considerada uma das 15 ragas bovinas autdctones reconhecidas

oficialmente em Portugal.

Os primeiros estudos e as primeiras descri¢cbes da raca Barrosd remontam ao ano de
1862 (Lima, 1862). O Livro Genealogico desta raca foi criado em 1981, contribuindo
assim para a conservacdo e melhoramento, para estudos do acompanhamento das
populacbes, dos registos das caracteristicas produtivas e por conseguinte, para 0

aumento do seu valor econémico.

Uma populacdo poderéa ser estudada através de indicadores e parametros demograficos.
Esta prevé tratar e analisar parametros produtivos, reprodutivos e genealdgicos, de

forma a descrever a sua estrutura, variabilidade genética e evolutiva.

A variabilidade genética de uma populacdo pode ser estudada atraveés da anélise de
dados genealdgicos, da estimacdo de pardmetros genéticos de caracteres produtivos.

Esta também pode ser estudada através da observacdo dos marcadores moleculares.

A andlise demogréafica permite descrever a estrutura e a dinamica de uma populacao,
considerando-a num grupo de individuos em permanente renovacgdo, tendo em conta o
seu pool de genes. Deste modo, a analise das genealogias é uma metodologia
fundamental para a caracterizacdo de populacGes, ja que permite avaliar a variabilidade
genética existente, e a sua evolucdo ao longo das geracBes (Carolino e Gama, 2011).A
caracterizacdo genética por analise demogréfica do efetivo bovino Barrosdo foi
elaborada na Unidade Estratégica de Investigacdo e Servigos de Biotecnologia e
Recursos Genéticos - Estacdo Zootécnica Nacional do Instituto Nacional de
Investigagdo Agraria e Veterinaria, I.P., a partir da informacgdo disponivel no Livro
Genealogico da raca bovina Barrosd. Foram usados registos de nascimentos e

genealogias, e analisados 0s seguintes parametros demograficos:

e Evolugdo dos registos no Livro Genealdgico;
e Intervalo de geragdes (L);

e Grau de preenchimento das genealogias;

e Numero de geracbes conhecidas (n;);

e Consanguinidade individual (F;);

e Grau de parentesco entre individuos (a;);



Acréscimo da consanguinidade por ano (AF/ano) e por geracao
(AF/geracao);

Tamanho efetivo da populacéo (Ne);

indice de conservacio genética (GCI);

Parentesco médio (AR);

ContribuicBes genéticas de fundadores (gk) e ascendentes (pk);

Numero efetivo de fundadores (fe);

Numero efetivo de ascendentes (f5).



1. Revisdo Bibliogréfica

1.1. Raca Barrosa
A raca Barrosd é uma das 15 racas reconhecidas oficialmente da espécie bovina
autoctone em Portugal. Raca rustica e com dupla aptiddo, é hoje reconhecida pela sua

denominagdo de origem protegida “carnes Barrosa- DOP”.

A raca Barrosa situa-se atualmente na zona do planalto da Serra do Barroso (sola da
raca e local proveniente da sua denominacéao), abrangendo os concelhos de Montalegre,
Boticas, Vieira do Minho (freguesias de Campos e Ruivées) e Cabeceiras de Basto
(freguesia de Gondides). Esta regido ndo retne condicdes agroclimaticas, nem
geomorfoldgicas que permitam grandes exploracfes agricolas. Assim esta raca contribui
para valores sociais, culturais, econémico e ecoldgicos fundamentais, ressalvando um

patrimdnio vivo ao longo dos tempos, na criacdo destes animais (Garcia et al., 1981).

No inicio de 2020, a raca bovina Barrosa tinha um efetivo de aproximadamente 9000
fémeas reprodutoras, com cerca de 7500 inscritas como reprodutoras inscritas no Livro
Genealdgico (LG), 6771 das quais mantidas em linha pura e distribuidas por 1856

criadores.

1.1.1. Origem, histéria e evolugéo
A primeira descri¢do da raca barrosa foi feita por Silvestre Bernardo Lima em 1862.
Este autor reconheceu como solar da raga Barrosa “o pais conhecido de ha muito tempo
pelo nome de Barroso”, acrescentando ainda que estes animais se difundiram pela
Galiza confinante com o Barroso, pela Serra do Gerés, essencialmente na sua vertente
Sul, e pelo Minho (Lima, 1862).

A raca barrosd também chegou ao Douro Litoral. Estes bovinos eram igualmente
conhecidos por maianos, por estarem presentes em casas de lavoura da Maia, recebendo
no Minho o nome de piscos (Garcia et al., 1891). Hoje em dia, esta raga encontra-se

dispersa um pouco por todo o pais (DGAV, 2013).

No século XIX a raca estava sobre dois regimes de exploracdo distintos. No Barroso
(solar da raga) a criagdo destes animais orientava-se para a comercializagdo de animais

jovens. No Minho, principal e primeiro mercado destes animais, utilizavam-se as suas
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potencialidades para o trabalho, na producgédo de carne e, com menor expressdo para a

producéo de leite.

Ao logo do século XIX, a raca ofereceu um importante contributo econémico para as
regides e para o comércio de exportacdo. Apds a venda dos animais para as zonas
Minhotas, estes animais ap0s varios anos de trabalho nas explora¢fes agricolas na
regido, ainda contribuiam como uma fonte de rendimento muito alto, aquando vendidos
para o cais do Porto, para serem comercializados, nos mercados nacionais e de
exportacdo, vinculando-se com a Inglaterra sob a designagéo de Portuguese beef (Faria,
2007).

Entre 1847 e 1860, o mercado da Inglaterra importava 30.000 bovinos de raca barrosd
por ano. Esta procura de carnes de grande qualidade também se sentiu a Norte de
Portugal e no trajeto entre o Porto e Lisboa (Faria, 2007).

O declinio da raca sentiu-se com o surgimento de carnes provenientes da América latina
e da Australia que abasteceram o mercado da Inglaterra. No Barroso a partir de 1939, o
declinio da Raca Barrosa também se verificou com a introducéo da cultura da batata de
semente, reduzindo as areas de pastoreio, e também com a competi¢do do surgimento de
outras ragas como a Maronesa e a Mirandesa, animais com maior aptiddo para o
trabalho (Faria, 2007).

O gado barroséo, apesar de ser utilizado como animal de tracdo, era nesse aspeto muito
inferior a raga Maronesa, “animal de unha mais rija” e que resistia melhor aos

“trabalhos penosos” (Pizzaro, 1916).

Assim, comecaram a surgir cruzamentos com outras ragas autoctones, sobretudo com a
raca Mirandesa (na Otica de obter animais mais corpulentos e com um maior rendimento
de carcaga), o que levou ao aparecimento de uma elevada percentagem de animais

cruzados, melindrando desta forma a raca Barrosa.

A mecanizacao dos trabalhos agricolas, a substituicdo de outros bovinos com outras
aptiddes, como a aptiddo leiteira, e racas mais corpulentas, como a raca Minhota ou
Galega, assim como a florestagdo intensiva do territorio, a instalacdo de barragens, a
emigracdo e envelhecimento da populagdo foram também outros factores que

contribuiram para a regressdo da raca Barrosa (Faria, 2007).



Diversas referéncias bibliograficas indicam que, no passado, a raca Barrosa foi bastante
numerosa em Portugal. Diversos fatores relacionados com a evolugdo da Agricultura e

novas estratégias para o sector, estiveram na base na recesséo do seu efetivo.

Com o objetivo de travar a reducdo do efetivo Barrosdo, no inicio da década de 80 do
seculo XX foi criado o Libro Genealdgico da raca Barrosa que, para além de promover

a preservacdo da raca, tem sido fundamental para o estudo e conhecimento da mesma.

Segundo os critérios utilizados pela Unido Europeia (Regulamento da CE N° 445/2002)
para definir o estatuto de risco de ragas, a Barrosd, como menos de 7500 fémeas
exploradas em linha pura, foi classificada como “em risco de abandono”. Em 2008,
segundo a Portaria n.° 618/2008 que aprovou a Regulamentacdo da Acgdo n.° 2.2.3
«Conservacdo e Melhoramento de Recursos Genéticos» do PRODER, viria a ser

considerada como “em rico — grau 4”.

Em 2013, a raga barrosa encontrava-se classificada pela Unido Europeia (UE) como
raca em vias de extingcdo, ou seja, com menos de 7.500 fémeas reprodutivas (DGAV,
2013).

1.1.2. Caracteristicas da raca Barrosa

1.1.2.1 Morfologia
A raca Barrosd é caracterizada pela sua rusticidade, pelo terco anterior bem
desenvolvido, e pelo seu temperamento, conferindo-lhe uma boa aptiddo para o

trabalho, bem como para superar todas as conduc6es demogréficas.

A armacdo cornea, que também lhe confere especificidade a raca, o ter¢o anterior mais
escuro nos machos, a pelagem castanho-claro (tendendo para a cor de palha ou
acerejado), e a cor mais clara na regido das palpebras, orla envolvente do focinho, face
interna dos membros e regido mamaria sdo outras caracteristicas morfologicas que se

ressalvam na primeira abordagem com estes animais (Monteiro et al., 2005).



Quadro 1 — Caracteristicas morfologicas, padrdo da raca Barrosa (Garcia, 2000)

Regides

Caracteristicas

Cabeca:

Curta e larga, encimada por forte armacéo cornea em lira;
Fronte quadrada, deprimida ao centro com regido orbitaria
bastante saliente;

Chanfro direito, arredondado e pouco saliente, boca larga, de
l&bio superior desenvolvido;

Focinho largo, um pouco grosso e arrebitado, de cor negra.
Possui orla clara. Conjunto ocular saliente, pestanas e abertura
palpebral escuras;

Orelhas médias, rodeadas de pélos geralmente escuros e no
interior compridos;

Comprimento e espessura dos cornos bem desenvolvidos, de cor

branco-sujo e pontas escuras .

Pescoco:

Curto, bem ligado a cabeca e a espadua. Barbela muito

desenvolvida;

Tronco

Cernelha larga e pouco saliente, costado bem arqueado, peito
largo e descido;

Regido dorso-lombar larga e horizontal, de comprimento médio,
bem ligada a garupa, sendo esta horizontal, larga e comprida,
com boa largura isquidtica;

Néadegas sub-convexas, descidas e largas;

Coxas bem musculadas e regularmente largas;

Cauda com inser¢do média, terminada por regular borla de pélos

€SCuros.

Ubere

Pouco desenvolvido, revestido por pélos mais claros espessos e

compridos;

Membros

Bem aprumados pouco ossudos e curtos. Apresentam unhas

pequenas, rijas, escuras e arredondadas.

Pele, pélo e

mucosas.

Pele grossa mas macia, apresentando rugas no pescogo;

Pélos muito curtos e finos, mais desenvolvidos no pavilhdo




auricular e na borla da cauda;

e Mucosas escuras.

1.1.2.2. Caracteristicas produtivas
Devido a sua dupla aptidao, a raca Barrosd é explorada para aptiddo carne e para

trabalho, sendo esta Gltima com reduzida expressao.

Fruto dos programas e dos instrumentos de indicadores geograficos, a carne destes
animais é hoje comercializada como “Carne Barrosa — DOP”, produto com
Denominacdo de Origem Protegida (DOP). Assim a producédo de carne, actualmente é a
aptiddo com maior futuro, devido a essa certificacdo, sendo a sua qualidade da
reconhecida (Alfaia et al., 2007, Costa et al., 2006, 2011).

A raca autoctone Barrosa ndo representa nos dias de hoje um papel de grande
importancia economica, referente a producdo de leite e de produtos lacteos, essa

producdo serve apenas para alimentacdo das crias (Monteiro et al., 2005).

Quadro 2 — Caracteristicas produtivas da raca barrosa

Peso (kg) / Idade (meses)

Peso médio ao nascimento (kg) 26,58
Idade normal de abate (meses) 6a8
184 (machos)
Peso de abate (kg)
169 (fémeas)
Peso de carcaca aos 207 dias 94 (machos)
Peso de carcacas aos 211 dias 85 (fémeas)

Fonte: Garcia, 2000

1. 1.2.3. Caracteristicas reprodutivas

Atendendo ao seu sistema de producdo a raca Barrosd, sdo utilizados dois métodos de
cobricéo: cobricdo natural (o mais utilizado) e de inseminacédo artificial (que garante
uma maior diversidade genética e de conservacdo da raca). De grande longevidade
reprodutiva, esta raca apresenta uma média superior a 7 anos, levando a uma reduzida

taxa de substituicdo (Monteiro et al., 2005).



Fatores ambientais, a disponibilidade dos alimentos e a qualidade dos mesmos
interferem indiretamente com os programas € com 0S comportamentos reprodutivo, no

intervalo entre partos, na puberdade, na idade ao primeiro parto, entre outros factores.

Regra geral, ndo apresenta partos distécicos, e o intervalo entre partos ronda os 420
dias. As vitelas desta raca atingem a puberdade antes dos 16 meses, quando garantidas
todas as necessidades alimentares. Em média, a primeira cobricdo ocorre entre os 15 e
0s 18 meses de idade, sucedendo o primeiro parto entre 0s 24 e os 36 meses. No que se
refere aos touros, entram em reproducdo aos 18 meses. De uma maneira geral esta raca
possui bons parametros reprodutivos, podendo estes ser melhorados e optimizados

durantes as varias fase de producdo (Monteiro et al., 2005).

1.1.2.4. Aptidéo e uso da raca

A raca Barrosa era utilizada nas trés aptiddes: no trabalho, na producdo de carne e no
aproveitamento do leite sobrante da amamentacao ou apos a ablactacéo, ou seja depois
do desmame (Garcia et al., 1981).

Apesar das modestas quantidades de leite das vacas barrosds, antigamente, o seu

interesse e importancia econdmica nunca foram desprezados (Pereira, 2016).

Esta raca ainda esta retratadas ao longo do tempo pelo trabalho de tradigéo, tanto nas
lides da lavoura, no povo e nos retractos. A mesma marcou atracdes no Porto, nas
cargas do cais da Ribeira, junto dos barcos rabelos, ainda hoje retratados e bem patente
nos painéis de azulejos da estacdo de caminhos de ferro de S. Bento, no Porto, e nos
desenhos das calcadas nas principais avenidas da mesma cidade. Para além do trabalho,
estes animais também contribuiram para a evolucdo das paisagens, através da

fertilizacdo da mesma, despertando novas oportunidades agricolas (Faria, 2007).

1.1.3. Sistema de Producéo

E reconhecida a importancia social e econémica que o gado bovino assumiu e assume
nas populagdes. Em tempos outrora, eram considerados a “fortuna, a for¢a que puxa o
carro e o arado, que da o leite, o dinheiro e até convivio familiar”, sendo enaltecida a
sua importancia nas classicas fotografias familiares e em épocas especiais (Guerreiro,
1981).

A raca Barrosd, atualmente, apresenta duas zonas geograficas e dois sistemas distintos

de producgédo. O Minho, regido onde predominam os pequenos produtores, caracterizadas
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por pequenas areas, de trés a cinco hectares, dispersa e com um efetivo pecuario
reduzido a duas ou trés cabecas adultas por exploracdo. No Barroso, onde os produtores
possuem em médias 6,5 cabecas adultas, e tém exploracdes acima dos cinco hectares,
também muito dispersas. Fruto do reconhecimento da “Carne Barrosa — DOP”, a

maioria das explorac@es dedicam-se & producédo de carne (DGAV, 2013)

1.1.4. Livro genoldgico / programa de melhoramento

A criacdo do Livro Genealdgico da raca Barrosa em 1981 foi fundamental para a
certificacdo dos animais e por conseguinte no aumento do seu valor econdémico.
Atualmente, o seu efetivo populacional tem crescido continuamente, e essa tendéncia

parece estavel (Leal, 1998).

Gracas aos registos genoldgicos, resultaram Livros de Nascimento (LN) e de Adultos
(LA), é possivel controlar a populacéo, estabelecendo bases fundamentais para a sua

conservacao.

Sugue em 1993 a Associacdo dos Criadores de Bovinos de Raca Barrosa (AMIBA), e
em 1994 o Agrupamento de Produtores de Carne Barrosd, sendo da responsabilidade
destas instituicBes assegurada o0s registos zootécnicos da raca, a genuinidade e a

qualidade dos produtos.

Destacam-se ainda outros passos importantes para a conservagdo da raca e programas de
melhoramento, como o acompanhamento reprodutivo (a escolha de touros reprodutores,
e 0 recurso a inseminacgdo artificial), os incentivos a producdo atreves de prémios
compensatdrios; a promogao e a organizacdo de concursos pecuarios da raca (Pereira,
2016).

1.2. Caracterizagdo Genetica

A estrutura e a dindmica de uma populacdo, de geracdo em geracdo, ficam sujeitas a
influéncia do meio, da base genética, e também da finalidade e da selecdo que 0 Homem
explorou, e ainda explora para suprir as suas necessidades. O processo de selecdo
animal consiste em aumentar a frequéncia dos genes favoraveis a expressdo do caracter
de interesse, escolhendo esse animal como reprodutor, conferindo-lhe & geragéo
seguinte o seu patrimonio genético (Gama, 2002). Assim consideram-se dois grandes

processos de selecéo:



A natural, onde o homem néo tem qualquer influéncia, ou seja a selecdo desses animais
passa pela adaptagcdo ao meio, hierarquia social e processos naturais de seleccdo que 0s

tornam favorecidos;

A artificial, onde o homem seleciona os animais para futuros reprodutores, tendo como
principio a seleccdo de caracteristicas genéticas, morfoldgicas e comportamentais que
servem 0s seus interesses, passando assim a geracdo seguintes certos gendtipos, levando
a alteracdes nas frequéncias génicas e genotipicas (Falconer e Mackay, 1996; Gama,
2002).

O estudo da analise demografica de uma populacdo, tendo como base um grupo de
individuos, em permanente renovacdo, tendo em conta 0s seus genes, sendo crucial a
interpretacdo da sua dindmica entre geracdes (Gutiérrez e Goyache., 2004). Isto permite
caracteriza-la e estimar indicadores de “alerta”, que conduzem a diminuicdo da
variabilidade genética e a problemas com o aumento da consanguinidade, ao longo das

geracoes.

Atualmente e por acdo do Homem, as ameacas sdo evidentes a nivel dos recursos
genéticos. As praticas de seleccdo, os acasalamentos indiscriminados nas populaces e
entre racas tém provocado a desintegracdo, e a diminuicdo das racas autdctones, bem
como 0 aumento do grau de consanguinidade das popula¢cfes, ameacando a diversidade
genética (FAO, 2007).

Os programas de conservacao assentam na caracterizacdo genética, fenotipica e
demografica, prevendo uma utilizagdo sustentavel dos recursos genéticos (Carolino et
al., 2004).

Segundo o relatorio Nacional sobre a Situacdo dos Recursos Genéticos Animais em
Portugal do ano 2004 (Gama et al., 2004), a raca Barrosa, apresentava-se em risco de
extin¢do segundo o regulamento CE n°445/2002. Assim, a necessidade da preservagéo
dos recursos genéticos animais (RGAN), sdo evidentes em toda a parte do mundo. Tanto
pela relacédo social, interesse economico, pela cultural de um pais e pela relagéo entre o
equilibrio da biodiversidade e dos ecossistemas (Carolino e Espadinha, 2008; Silva et
al., 2008).

A variabilidade genética apresenta dois tipos de abordagens nas estratégias de

conservacao genética: a variabilidade genética inter-racial (diversidade entre racas) e a
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intra-racial (diversidade dentro da mesma raca). Desta forma é possivel estudar a
variabilidade genética de uma populacdo através de marcadores moleculares, da
estimativa de indicadores genéticos e também por andlise de dados genealdgicos
(Carolino e Espadinha, 2008; Silva et al., 2008).

A caracterizacdo genética de uma populacdo, por norma € estudada por marcadores
moleculares, por ser de identificacdo facil e econdémica, permitindo uma analise a
variabilidade genética, pelo mapa gendmico, permitindo ainda uma pesquisa de doencas
hereditarias (FAO, 2007; Schlotterer, 2004; Silva et al., 2008). A andlise demografica,
por sua vez, permite descrever a dindmica de uma populacdo e consequentemente a
variabilidade genética e evolutiva. Esta avalia a populacdo ao longo de um continuo de
tempo entre geracdes anteriores, a quando registados dados que o permitam, tornando-a
numa ferramenta promissora do estudo da variabilidade genética (Carolino e Espadinha,
2008; Carolino e Gama, 2011).

1.2.1. Caracterizacdo Genética por Analise Demogréfica

A caracterizacdo genética por analise demografica estd prevista no Programa de
Conservacdao e Melhoramento Genético Animal (PCMGA) e tem como objetivo o
estudo genético de uma populagdo em causa, através de indicadores e parametros
demograficos. Esta prevé tratar e analisar pardmetros produtivos, reprodutivos e
genealdgicos (Ministério da Agricultura, Mar, Ambiente e Ordenamento do Territorio;
DGV, 2012), descrevendo a sua estrutura, considerando um ndmero de individuos em

renovacdo, retratando a sua variabilidade genética e evolutiva.

1.2.2. Parametros/Indicadores Demograficos

Para realizar uma andlise demografica sdo necessarios determinados parametros
demograficos, que apos a sua estimativa e analise, reinem informag&o necessarias para
0 estudo da populacdo. Deste modo os pardmetros sdo obtidos a partir da base de dados
de uma associacdo (no caso especifico, fornecidos pela AMIBA), com o0s registos
zootécnicos da raca, que quado trabalhados por programas informaticos direcionados

para o de estudo, € possivel determinar:

e A evolucdo dos registos no Livro Genealdgico;
e Dimenséo dos efectivos;

e Intervalo de geracdes (L);
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e Grau de preenchimento das genealogias;

e NuUmero de geracdes conhecidas (ni);

e Consanguinidade individual (Fi);

e Grau de parentesco (aij);

e Acréscimo de consanguinidade por ano ( A F/ano);

e Acréscimo de consanguinidade por geracdo ( A F/geracao);

e Tamanho efetivo da populacéo;

e ContribuicBes genéticas de fundadores (gk) e ascendentes (pk);
e Numero efetivo de fundadores (fe);

e NuUmero efetivo de ascendentes (fa);

Assim, cada parametro € obtido, calculado e interpretado de forma diferente,

conferindo-lhe informac6es para a analise da populacéo.

1.2.3. Software Disponivel

Para este tipo de estudo sdo necessarias ferramentas de analise onde se possam inserir
dados e valores informativos da populacdo em estudo, para que posteriormente se
analise e se possam apresentar e interpretar os respetivos resultados e conclusdes do
estudo. S@o usados softwares com algoritmos direccionados para a analise de

parametros e indicadores demograficos, referindo-se o0s seguintes.

1.2.3.1. ENDOG (Gutierrez)

ENDOG € um programa informatico desenvolvido por Gutierrez e Goyache (2004), que
permite analisar variadas informacdes genéticas e demograficas. A linguagem utilizada
no programa é VisualBasicTM, sendo executado sob versfes do Windows a partir de
95.

Este programa permite analisar parametros como endogamia individual, média de
coeficientes de parentesco, tamanho do efetivo, nimero do efetivo de fundadores e
ascendentes, estatisticas e distancias genéticas, importancia genetica dos efetivos e

intervalos de geracao (Gutiérrez e Goyache, 2004).

1.2.3.2. PEDIG (Boichard)
Boichard desenvolveu um software especifico para a analise de grandes populacdes.

Este é constituido por um conjunto de aplicacbes/programas escritos em Fortran que
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permitem, além dos célculos de parametros genéticos, caracterizar as informacdes do

pedigree (Boichard, 2007). Os seguintes programas calculam:

ngen.f - a média dos antepassados conhecidos, a percentagem dos antepassados
conhecidos por geracdo e o numero equivalente completo das geracBes encontradas,
sendo que estas informac6es sdo obtidas com dados de entrada como 0 sexo e 0 ano de

nascimento e apenas para animais em que pelo menos seja conhecido o pai ou a mae.
intgen.f - os intervalos de geracédo através do sexo e do ano de nascimento.
intged.f - os intervalos de geracdo em dias, através do sexo e do ano de nascimento.

Para o célculo dos coeficientes de consanguinidade este autor criou dois programas

diferentes, que se distinguem pelo método em que se baseiam.

meuw.f - o coeficiente de consanguinidade a partir do fator Cholesky da matriz de
parentesco. Método répido para pedigrees que ndo ultrapassam 15 geragdes.

vanrad.f - o coeficiente de consanguinidade, no entanto com base no método tabular.

Embora este se torne mais lento que o anterior, pode ser mais flexivel.
grain.f determina os ancestrais e a consanguinidade ancestral e parcial por simulacéo.

prob_orig.f calcula a probabilidade da origem do gene para um populagdo considerada
como referéncia (grupo de individuos definidos de acordo com o sexo e periodo de
nascimento). Deste modo, é possivel determinar o numero de fundadores, combinando
em conjunto estas probabilidades. Permite ainda detetar os ascendentes com maior
contribuicdo marginal. E fornece um registo de saida que pode ser usado como registo

de entrada no grain.f.

segreg.f simula a segregacdo de alelos fundadores na populacdo, estima as frequéncias
dos genes fundadores e combina estas frequéncias para estimar o numero efetivo de

genomas remanescentes na populacéo de referéncia.

etr.f permite conhecer a evolucao das contribuicdes da raca original, desde que se tenha
conhecimento da origem dos fundadores. Caso esta ndo seja conhecida, os valores
padrdo podem ser obtidos pelo sexo e ano de nascimento. Se mesmo assim, esta

informacdo ndo for conhecida, assume-se que € 0 nimero um na origem da populacéo.

13



par3.f e parente.f sdo programas que, embora o algoritmo de cada um seja diferente,
ambos computam a matriz de parentesco completa de um ou dois grupos de individuos.
No entanto part3.f ndo apresenta qualquer limitacdo e dai estar recomendado para

grandes aplicacoes.

par2.f calcula a relacdo média entre um conjunto de individuos por um lado, e um grupo

de referéncia por outro.

par.f calcula o nivel médio de relacionamento numa grande populacdo (Boichard,
2007).

1.2.3.3. Software para a Gestao de Recursos Genéticos Animais Programa — Fonte Boa

Recentemente foram desenvolvidas aplicagdes informéticas no entdo Departamento de
Genética e Melhoramento Animal. Estas aplicacdes tém como principal objetivo
auxiliar nos estudos demograficos de populacdes ou simplesmente como complementos

a outros tipos de software.

O software, desenvolvido por Carolino e Gama (2002) é executado sem problemas em
sistemas operativos Windows, utilizando como base Clipper/MS-DOS com recurso a
ficheiros DBF. Este software disponibiliza as seguintes aplicacdes:

Renumera

Esta aplicagdo valida e codifica a identificacdo dos animais incluidos num ficheiro de
pedigrees. Por vezes estes ficheiros contém determinados erros que posteriormente,
comprometem os calculos e por sua vez a informacdo obtida. E neste sentido que esta
aplicacdo vai atuar, na medida em que corrige ou identifica erros cometidos na
construcdo destes ficheiros, sendo que os mais frequentes sdo, animais repetidos,
animais que aparecem como pais e maes em diferentes registos, animais que aparecem
como progenitores sem estarem como individuos, incompatibilidades entre datas de

nascimento pai/filho ou mae/filho.
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Consang

Estima os coeficientes de consanguinidade dos individuos da populacdo em estudo,

através do método tabular (método eficaz em pedigrees complexos).

Este método ordena todos os individuos por data de nascimento de modo a que no
processo de célculo os filhos aparecam sempre depois dos pais. O que pode originar
problemas, se por algum motivo ndo se tiver conhecimento de uma data de nascimento.

O que no entanto pode ser contornado utilizando a aplicagéo renumera.
Parent

Esta aplicacdo estima os coeficientes de parentesco entre todos os individuos da
populacdo em estudo. Para isso, utiliza o ficheiro renumera para a introducéo dos dados
e 0 método tabular para o calculo dos coeficientes de parentesco. Torna-se no entanto

numa aplicacdo mais exigente computacionalmente devido ao seu algoritmo.
Genefund
Calcula o numero do efetivo de fundadores da populacdo em estudo.

Qualquer animal que tenha a data de nascimento desconhecida serd excluido da
populacdo em estudo, bem como animais que ndo tenham os pais conhecidos. Apos a
andlise da aplicacdo aparece no ecrd a informacao detalhada da populacéo:

e Populacdo em estudo;

e Numero de fundadores conhecidos;

e Numero de fundadores desconhecidos;

e NuUmero de animais da populagdo em estudo;

e Numero de animais eliminados da populagdo em estudo;

e Numero efetivo de fundadores.

E também possivel visualizar o valor da contribuicio de cada fundador para a populagéo

em estudo.
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Geneasce

Esta aplicacdo calcula o numero efetivo de ascendentes da populacdo em estudo. A
semelhanca da aplicacdo genefund, também exclui animais com datas de nascimento e

pais desconhecidos. De igual modo, também aparece a seguinte informacéao detalhada:

e Populacdo em estudo;

e NuUmero de ascendentes conhecidos;

e NuUmero de ascendentes desconhecidos;

e NuUmero de animais da populacdo em estudo;

e NuUmero de animais eliminados da populacdo em estudo;

e Numero efetivo de ascendentes.

E é possivel visualizar o valor da contribuicdo marginal de cada ascendente para a

populacéo.
Genealog

Esta aplicacdo calcula o grau de preenchimento das genealogias (até aos bisavés) da
populacdo. Os resultados serdo apresentados em valores numéricos e em percentagem

de ascendentes conhecidos.
Geracao

Esta aplicagdo permite calcular o numero de geracfes conhecidas por individuo. Se
também se pretender, a partir de determinadas opg¢des e juntamente com o ano de
nascimento do individuo e nimero de geracBes conhecidas, € possivel construir um
grafico que revela a evolucdo ao longo dos anos do nimero de geragfes conhecidas
(Carolino e Gama, 2002).
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2. Materiais e Métodos

2.1. Dados Disponiveis

O presente estudo foi realizado a partir dos registos de animais disponiveis na
Associacdo de Criadores de Bovinos de Raga Barrosa (AMIBA) recolhidos entre os
anos 1980 e 2019. Nomeadamente, registos de nascimentos e genealogias, e foram
analisados os seguintes parametros demograficos: Evolucdo dos registos no Livro
Genealdgico; Intervalo de geracBes (L);Grau de preenchimento das genealogias;
Numero de geragfes conhecidas (ni);Consanguinidade individual (Fi);Acréscimo da
consanguinidade por ano (AF/ano) e por geracdo (AF/geracdo); Tamanho efectivo da
populacdo (Ne); ContribuicGes genéticas de fundadores (gk) e ascendentes (pk);

Numero efectivo de fundadores (fe); Numero efectivo de ascendentes (fa).

O numero total de registos foi de 220836 animais, dos quais 207720 animais puros,
provenientes de 15914 criadores.

Os dados encontram-se numa plataforma informética da Associacdo de Criadores de
Bovinos de Raca Barrosa, que tem por base o programa ruralbit. Esta aplicacdo
funciona “online” e foi desenvolvida de raiz para a gestdo de Livros Genealdgicos e
apoio aos programas de conservacdo e melhoramento, permitindo acessos quer pelos
técnicos quer pelos criadores. Os dados provenientes desta aplicacdo podem ser
exportados em diversos tipos de formato. Para este trabalho, os dados foram
inicialmente convertidos em ficheiros Txt e, posteriormente, foram construidos ficheiros
DBASE para serem submetidos a analise, quer pelo programa FONTE BOA, quer pelo
programa endog. No entanto, é necessario validar estes dados para que os resultados

sejam fidedignos.

Problemas de dados mal inseridos ou repetidos originariam resultados falsos. Deste
modo, com as aplicacdes ja mencionadas anteriormente, sdo feitas valida¢Ges da idade

ao parto, sexo do animal, e data de nascimento, etc.

Determinados parametros foram calculados para diferentes intervalos de tempo, para
melhor se descrever a evolugéo da raca Barrosé e, desta forma, avaliar-se a sua situagao

no passado e em momentos mais recentes.
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2.2. Metodologia de Analise
O numero de geracbes conhecidas (ni) é estimado pela seguinte expressao:

ng +1 ng+1
= — 4 <L -
2 2

(1) n; =

Onde, ns e nd representam o numero de geracdes conhecidas do pai e da mée. Caso o
pai ou a mde do individuo seja desconhecido, ns e nd tomam o valor “-1”. Nos
primeiros célculos de geracdes conhecidas, ndo sdo conhecidos os progenitores dos
fundadores e deste modo ni=0.

O coeficiente de consanguinidade individual (Fi) representa a probabilidade de dois
alelos no mesmo locus serem iguais por descendéncia. Sendo (i e j) dois individuos, o
grau de parentesco (aij) € o dobro da probabilidade de um alelo retirado ao acaso de um
determinado locus do individuo i e um alelo retirado ao acaso de um determinado locus
do individuo j, serem iguais por descendéncia. Ambos estes parametros podem ser

estimados pelo método tabular,

1
(2) aijj = 3 (i paidej t Qi mMaede; )

1
() Fi= 3 a(paidei. Miedei)

O acréscimo anual da consanguinidade (AF/ano) pode ser estimado por regressdao do
coeficiente de consanguinidade individual (Fi) no ano de nascimento e utilizando, por

exemplo, o programa SAS e o0 modelo linear Fij = b0 + blanoi + eij, onde:

e Fij — Consanguinidade individual do individuo j nascido no ano i;

e b0 - a intercegao;

e bl — coeficiente de regressao linear da consanguinidade individual no ano de
nascimento;

e eij —erro associado com a observagao ij.
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Associado ao acréscimo anual da consanguinidade € possivel determinar o acréscimo da
consanguinidade por geragdo (AF/geragdo). Basta para isso multiplicar (AF/ano)*L,
sendo que L representa o intervalo de geracGes médio e corresponde a idade média dos

pais quando nascem os filhos que os véo substituir.

Lpr+ Lpy+ Lyt + LMy
6) L= :

Onde:

e LPT —Intervalo de geragOes de Pais de Touros;
e LPV —Intervalo de geracOes de Pais de Vacas;
e LMT — Intervalo de geracdes de Maes de Touros;

e LMV — Intervalo de geracdes de Mées de Vacas.

O tamanho efetivo de uma populacdo (Ne), pode ser definido como o nimero de
individuos de uma populacdo com uma estrutura ndo ideal, que daria origem a uma
determinada taxa de consanguinidade se a sua estrutura fosse ideal (auséncia de selecao,

igual nimero de machos e fémeas, acasalamentos aleatérios, etc.), sendo calculado por:

1
2 (AF/geragao)

(1) N, =

O numero efetivo de fundadores (fe), ascendentes (fa), contribuicdes genéticas de
fundadores (gk) e de ascendentes (pk) podem ser determinados através de metodologias,
gue assentam segundo um raciocinio, em que um alelo tem igual probabilidade (50%)
de ter origem no pai ou na mae, tem de igual forma 25% de probabilidade de receber um
alelo de cada um dos avoés, 12,5% de probabilidade de cada um dos bisavds e assim
sucessivamente. Portanto, é possivel para qualquer animal, tendo por base o0s
fundadores existentes na sua ascendéncia, calcular a probabilidade de origem dos seus
genes, ou a contribuicdo genética que um individuo (ou grupo de individuos) recebeu de

um fundador.

As contribui¢des dos animais fundadores para a populagdo sdao sempre calculadas do
individuo mais novo (ndo fundador) para o mais velho, em que um individuo que nao
tenha descendentes contribui com 1 para a populacéo. Posteriormente é contabilizada a

contribuicdo que os pais deixaram a este individuo (%2). Por sua vez, a contribuigdo que
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cada progenitor contribui para a populagdo sera a ja acumulada até ao momento mais a

metade da contribuicdo do individuo ja processado: Clarificando:

Contribuicéo do Pai de i = contribuicdo acumulada do Pai de i (até ao momento) + %2

contribuicéo do individuo i.

Por fim, e aplicando estes célculos a todos os individuos, divide-se a contribuicdo de
cada fundador pelo numero total de individuos da populacdo. O somatério das
contribuicbes de todos os fundadores evidencia o patrimonio genético total da
populagéo, sendo por sua vez igual a 1. Da mesma maneira, se cada fundador contribuir
de igual forma para a populacdo, o numero efetivo de fundadores € igual ao numero real

de fundadores.

O namero efetivo de fundadores (fe), representa o numero de fundadores (f) que daria
origem a diversidade genética na populacéo,caso todos os fundadores contribuissem de

igual modo, obtido através da equacéo 8.

1
KT

@®) fe=

Onde:

e gk — contribuicdo proporcional de cada fundador k (sendo um fundador um

animal que ndo se conhece o0 pai nem a méae);

Com o mesmo raciocinio utilizado para a contribuicdo dos fundadores (um individuo
tem igual probabilidade de receber um alelo da mée ou do pai, tem 25% de receber da
avo ou do avb e 12,5% de receber da bisavé ou bisavd), pode determinar-se um
indicador necessario para a determinacdo de outros parametros — a contribuicdo
marginal de cada ascendente para a populacdo. Esta, para além do célculo da
contribuicdo de cada individuo (do mais novo para o mais velho), também é necessério
0 mesmo calculo, mas do individuo mais velho para o mais novo, pois s6 assim é
possivel “separar” a contribuicdo genética do individuo da contribuicdo genéticas dos
seus ascendentes, que j& esteja contabilizada. Como nem todos os ascendentes sé&o
fundadores e para além do mais podem ainda ser aparentados entre si, para que a
informacgdo ndo seja falaciosa, é importante que se tenha em atencdo a contribuicéo

ainda nao explicada por outros ascendentes ja calculados.
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O numero efetivo de ascendentes (fa) é definido como o nimero de ascendentes que
explicam a totalidade da variabilidade genética da populacdo em estudo, se todos 0s
tivessem igual contribuicdo de acordo com equacéo 9.

1 _
) fo= ST sendop, = qx (1 — X751 a;))

Onde:

e pk — contribuicdo ainda ndo explicada pelos seus ascendentes ja calculados;

e gk — proporcdo com que cada ascendente k contribui para a populacdo em
estudo, sendo deduzida a contribuicdo de todos 0s seus parentes com
contribuicdes ja determinadas;

e aij — parentesco entre k e cada um dos seus n-1 ascendente.

O coeficiente de parentesco médio (AR) de cada individuo representa o parentesco
médio entre cada animal e todos os individuos da populagdo. Pode ser interpretado
como o dobro da probabilidade de dois alelos escolhidos ao acaso, determinado um
individuo e outro da populacdo total, serem idénticos por descendéncia. O seu célculo
corresponde a média dos coeficientes de parentesco que integram a linha do individuo
em causa, na matriz de parentesco da populacdo total (Goyache et al., 2003). As
vantagens da utilizagio deste pardametro recaem no facto do AR de um fundador indicar
a percentagem que este fundador tem na origem da populacdo; os coeficientes de AR
podem também ser usados como um indicador de consanguinidade; o AR pode ser
usado como um indicador para que a selecdo tenha por base animais reprodutores com
um valor de AR baixo; pode ser usado para calcular o tamanho efetivo da populacéo
fundadora, como o inverso da soma dos quadrados dos coeficientes de AR através dos

animais fundadores (Gutiérrez e Goyache, 2004).

O indice de conservacdo genetica (GCI) pode ser interpretado como a propor¢do de
genes dos diferentes fundadores no pedigree do animal. Este parametro pode ser usado
para maximizar a retencdo da contribuicdo genética a partir de diferentes fundadores
(valores maiores representam individuos com uma representacdo mais equilibrada de
todos 0S fundadores) (Piccoli et al., 2012)
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3. Resultados e Discussao

A origem das ragas bovinas Portuguesas sempre foi um tema debatido com algum
interesse por diversos autores (Lima, 1871 e Nogueira, 1900, ambos citados por Vale,
1949; Andrade, 1952), por historiadores e arquedlogos, embora ndo haja muita

documentacao disponivel sobre este assunto.

A raca Barrosa é considerada uma referéncia emblematica da bovinicultura portuguesa.
Esta apresenta particularidades morfoldgicas Unicas e, por outro, apresenta um elo
muito forte ao sistema de producdo em regime extensivo, com exploracées de reduzidas
dimensGes, proporcionando um enriquecimento ao nivel cultural, social e de exceléncia

de produtos. A raca Barrosd é um dos simbolos da regido noroeste de Portugal.

Com aproximadamente 6700 fémeas reprodutoras exploradas em linha pura, 260
machos reprodutores e cerca de 1500 Criadores, em 2014 a raga Barrosa foi considerada
como em risco de extingdo - grau C (menor risco), no ambito do Programa de
Desenvolvimento Rural 2014-2020 e das Portarias n.° 55/2015 e n°® 268/2015 que
estabelecem, respetivamente, os regimes de aplicagdo dos Apoio 7.8.1 «Manutencédo de
racas autoctones em risco» e do Apoio 7.8.3, «Conservacdo e melhoramento de recursos
genéticos animais». Esta classificacdo viria a ser efetuada de acordo com o documento
de atos delegados do novo Regulamento de Desenvolvimento Rural adotado pela

Comissdo Europeia.

Tal como a maioria das ragas autdctones portuguesas, a Barrosa estd incluida num
programa de melhoramento genético animal, apresentado e em execucdo no ambito do
Apoio 7.1.8., «Conservacdo e melhoramentos de recursos genéticos animais» do
PDR2020.

De um modo geral, os indicadores demogréaficos e de variabilidade genética estimados
para a raca Barrosd ndo revelam preocupagbes maiores, embora nos levem a estar
vigilantes no sentido de permitir o melhoramento genético das caracteristicas de maior

interesse e, em simultdneo, a manutencao da variabilidade genética da raca.

Os resultados obtidos com base na caracterizagdo genética por analise demografica da

raca bovina Barrosa realgam os seguintes aspetos:
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Efetivo reprodutor atualmente constituido por mais de 8000 fémeas adultas, das quais,
aproximadamente 7500 mantém-se em linha pura com cerca de 300 machos,

distribuidos por cerca de 900 criadores ativos.

O efetivo reprodutor da raga Barrosé encontra-se sensivelmente estabilizado desde o
final da década de 90, oscilando entre as 7614 e 7539 fémeas (Figura 3.1).

10000

8000

)
Q pr— -
— ] )
c — —] =y
@
7]
Q —
a 6000 -
%)
®
£
@
coff o

LL 4000 A NISHIHSNDBNS S ol < S

n (o3 | K<) (<21 | K | KoV ANffooflr=llcufle il
S 1 S s
> = S IRIRIRISI SIS SIS === TR =

6193

2000

95 96 97 98 99 00 01 02 03 04 05 06 07 08 09 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19

Ano

Figura 3.1. NUmero de fémeas reprodutoras presentes por ano*

Considerando a instabilidade do nimero de fémeas reprodutoras em anos anteriores. A
raca barrosa, apesar dos dias de hoje ndo se classificar em “risco de abandono”, a
mesma, encontra-se muito proxima da situacdo de “risco de abandono”, segundo os

critérios definidos no Regulamento n°® 445/2002 da Comiss&o Europeia.

Raca classificada como risco de extin¢do/Grau C nas Portarias 55/2015 e 268/2015 que
regulamentam, respetivamente, a aplicacdo dos apoios 7.8.1 «Manutengdo de racas
autoctones em risco» e 7.8.3, «Conservagdo e melhoramento de recursos genéticos

animais» do Programa de Desenvolvimento Rural do Continente (PDR2020).

1 0 inicio da atividade reprodutiva das fémeas, contabilizado para o calculo do nimero de fémeas reprodutoras
presentes, foi considerado como 0 ano do 1° parto da fémea — 365 dias. Teve-se em consideracdo que a fémea estaria
presente na exploragdo e a ativa 365 dias antes do 1° parto. Ano de 2016 ndo inclui dados do més de Dezembro.
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Observou-se uma ligeira diminuicdo do ndmero de nascimentos de animais,

particularmente a partir de 2010, baixando dos 6000 nascimentos por ano. Nos ultimos

anos, a taxa de partos puros rondam os 70%, com uma tendéncia para diminuir

ligeiramente.
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Figura 3.2. Numero de animais puros nascidos por ano

Ano de Nascimento

A propor¢do de fémeas e de machos nascidos e registados anualmente é muito

semelhante entre sexos (Figura 3.3), verificando-se ainda uma redugdo de nimero de

nascimentos nos Gltimos 5 anos.
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Figura 3.3 -NUmero de animais puros nascidos por ano e por sexo

Desde o final da década 90, observa-se uma reducdo progressiva do ndmero de

criadores ativos com fémeas reprodutoras da raga Barrosa (Figura 3.4).
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Figura 3.4 -Numero de exploracdes ativas por ano
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O ndmero de machos reprodutores encontra-se mais ou menos estavel desde o inicio do

século XXI, variando entre o valor minimo de 264 e os 326 touros (Figura 3.5).
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Figura 3.5 -Numero de machos reprodutores presentes por ano

O numero de fémeas reprodutoras por touro manteve-se mais ou menos constante nos

ultimos 10 anos (Figura 3.6). A relagdo macho:fémea nos Gltimos anos, em média, € de

aproximadamente 1:23 (J:9), observando-se uma tendéncia para este valor se manter
entre 1:22 e 1:25.
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Figura 3.6. Numero de fémeas reprodutoras por touro ao longo dos anos

A distribuicdo geografica dos efetivos e, consequentemente, do nimero de nascimentos
esta relacionada com as estrutura fundiaria das exploracGes e com o tipo de maneio da
raca Barrosa, ao longo dos tempos (Figura 3.7, 3.8, 3.9, 3.10). De um modo geral, as
exploracBes encontram-se em regime extensivo, em pastagens, dispondo de
infraestruturas de abeberamento, de modo a permitir a criagdo dos animais em
liberdade.

O noroeste do pais tem uma elevada densidade populacional, resultando em propriedade
rural, muito fragmentadas. No sul, particularmente no Alentejo, predominam as
propriedades de maior dimensdo. Em Portugal tem-se verificado nos ultimos anos uma

reducdo do namero de exploracgdes agricolas e 0 aumento da sua dimensdo media.

A raca bovina Barrosa é criada sobretudo na Regido Norte do Pais, nas sub-regifes do
Minho-Lima e Douro (Figuras 3.7 a 3.10), mais especificamente e por ordem
decrescente, em termos de efetivo, 40,83% no distrito de Viana do Castelo (Arcos de
Valdevez, Cabeceiras de Basto, Ponte da Barca, Monc¢éo, Ponte de Lima, Melgaco e
Paredes de Coura), 30,9% no distrito de Vila Real (Montalegre, Boticas e Chaves),
23,80% no distrito de Braga (Braga, Vieira do Minho, Terras de Bouro, Vila Verde,
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Amares, Fafe e Povoa de Lanhoso) e, em menor nimero, em diversos distritos do Pais,
nomeadamente, Evora (Alandroal e Montemor-o-Novo) com 2,81% do efetivo e

Santarém (Chamusca) com aproximadamente 1,67%.
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Figura 3.7 - Distribuicdo geogréafica dos an
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idos entre 2015 e 2019
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Figura 3.8 - Distribuicdo geogréafica dos an
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Através das Figuras 3.9 e 3.10 € possivel comprovar a dimensao média das exploracées.
Nos periodos 2010-2014 e 2015-2019, o numero de animais registados anualmente por

exploracdo, em média, tem aumentado, tal como nas outras racas bovinas autoctones.

Verifica-se uma grande variabilidade entre concelhos na dimensdo dos Criadores
(numero de animais nascidos por exploracdo e por ano), particularmente quando
comparadas as exploragdes da regido Minho-Lima com as do sul do Pais (Figuras 3.9 e
3.10). Por outro lado, nos concelhos de Vila Verde e Ponte da Barca nascem
anualmente, em média, 2 animais por criador. Nos concelhos de Montalegre e de
Boticas nascem, em média 8 animais por explora¢do. Mais a Sul, nos concelhos de
Montemor-o-Novo, e na Chamusca nascem por ano, respetivamente, em média, 21 e 46
animais por exploracdo. Verifica-se ainda que em Alandroal e Chaves (apesar de uma
expressao diminuta de exploragdes) apresentam uma média de nascimentos ano de 25 e
27 animais por exploracdo, demostrando exploragdes de grandes dimensdes nestes

concelhos.
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concelho (Animais nascidos entre 2010 e 2014)
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Figura 3.10 - Numero médio de animais nascidos por exploragdo*ano (Animais
nascidos entre 2015 e 2019)

Os valores que se podem observar nas Figura 3.11 e 3.12 estdo associados as dimensdes
médias das exploracdes da raca Barrosd e, consequentemente, com do numero de
fémeas reprodutoras existentes por exploracdo. Observa-se ainda uma tendéncia ao
longo dos ultimos anos, para cada vez haver menos exploracbes com poucos
nascimentos por ano, correspondendo a uma reduzida percentagem do total de

nascimentos.

Entre 2015 e 2018, as explorag¢bes que inscrevem 1 animal no LN representam 28% dos
nascimentos, embora quando considerado um periodo anterior (2010-2014) (Figura

3.11), esta proporcao era mais elevada (34%).

A percentagem de exploragfes que registam apenas até 5 nascimentos por ano foi
inferior entre 2015-2019 (71%), comparativamente ao periodo 2010-2014 (79%). Estas
exploracdes representam menos de 30% do total de nascimentos. O numero de
exploragbes em que se registam anualmente mais de 10 nascimentos/ano aumentou
ligeiramente nos ultimos anos e, ainda que representem 6% do total das exploracdes,
sd0 responsaveis por mais de 6,6% do total de nascimentos.
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Constata-se ainda que no periodo de 2015-2019, ainda existe uma grande prevaléncia de
exploracGes onde ocorre 2 nascimentos por exploracdo ano (43,7% do total de

nascimento)

Seguem-se as exploracdes que registam intervalos de nascimentos entre 11 - 20
nascimentos ao ano e entre 6 -10, correspondendo a 11% e 14% das exploracdes a

praticar estes registos (Figura 3.12).
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exploragéo (Animais nascidos entre 2015 e 2019)

Confirma-se uma tendéncia para ao longo dos anos, em aumentarem 0 ndmero de

fémeas reprodutoras

e de

nascimentos por exploragdo (Figura 3.13) de

aproximadamente uma média de 6.9 vacas e 5.4 nascimentos por explora¢do no ano de

2015. Observa-se ainda que em 2019 existe uma média de 8.3 vacas e 5.7 nascimentos

por exploracao.
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Figura 3.13 - Numero de vacas e de animais nascidos puros por exploragéo e por
ano

A raca Barrosd ndo apresenta sazonalidade reprodutiva, sendo bem evidente uma
distribuicdo de paricGes ao longo de todo o ano. (Figuras 3.14 a 3.16). Apesar de ser
criada em exploracGes com caracteristicas e particularidades muito diversas, quanto ao

seu sistema de produgéo.
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Figura 3.15 - Distribui¢éo mensal dos partos

(Partos entre 2000 e 2009)

Nos ultimos 10 anos (Figura 3.16), observou-se um maior percentagem de partos

durante 0 més de Abril (11%) e menor durante 0 més Novembro (6.3%). Confirma-se a
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distribuicdo mensal regular acima dos 6% dos nascimentos (a maior incidéncia dos

nascimentos ocorrem nos meses de Marco, Abril, Maio e Dezembro).
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Figura 3.16 - Distribuicdo mensal dos partos

(Partos entre 2010 e 2019)

O nivel do preenchimento das genealogias evoluiu consideravelmente ao longo dos
ultimos anos. Observou-se a partir de 2016 um namero de geracGes conhecidas superior
a 4 em animais nascidos ao longo desse periodo até a atualidade, sendo um indicador

favoravel para a caracterizacdo demografica (Figuras 3.17, 3.18 e 3.19).

Nos varios periodos analisados e até 2014, em média, cerca de 92.2% dos animais tém
pai conhecido e 98.5% tém mée conhecida. Nos ultimos 5 anos (2015-2019), todos os
animais tém mée e pai desconhecido, possivelmente devido a implementacdo do
controlo genealdgico por analise de ADN em parte da populagdo. Desta forma, verifica-
se quer pelo nivel de preenchimento das genealogias dos animais nascidos em diferentes
periodos (Figura 3.17), quer pelo numero de geragdes conhecidas (Figura 3.18), que se
tem conseguido um incremento significativo no conhecimento da informacéo

genealdgica.
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Animais nascidos Bisavo P: 27.2
entre 1995 e 1999 AvO P: 45.1
Bisavo P: 31.6
Pai: 80.1
Bisavo P: 8.5
Avo P: 50.0
Bisavo P: 9.1
Animais: 34067
Bisavd M: 10.6
Av0 25.1
Bisavo M: 12.5
Mée: 94.4
Bisavo M: 3.9
Avo 27.3 )
Bisavd M: 4.2
Animais nascidos Bisavo P: 47.2
entre 2000 e 2004 Avo P: 69.1
Bisavo P: 53.7
Pai: 90.8 )
Bisavo P: 29.0
Avo P: 78.4
Bisavo P: 30.4
Animais: 31173 )
Bisavo M: 26.7
AvO 497
Bisavo M: 29.7
Mae: 99.7 )
Bisavo M: 12.3
Av6 554
Bisavd M: 13.5
Animais nascidos Bisavd P: 65.9
entre 2005 e 2009 Avo P: 89.4
Bisavd P: 75.5
Pai: 98.5 )
Bisavo P: 58.7
AvO P: 97.0
Bisavd P: 61.7
Animais: 30024 )
Bisavo M: 46.7
AvO  68.3 )
Bisavé M: 51.4
Mae:100 )
Bisavo M: 28.0
Av6 784
Bisavdo M: 31.7
Animais nascidos Bisavod P: 82.6
entre 2010 e 2014 AvO P: 95.8
Bisavo P: 92.0
Pai: 99.5
Bisavo P: 67.9
AvO P: 99.4
Bisavo P: 76.8
Animais: 26315
Bisavo M: 70.6
Avd 849
Bisavo M: 77.0
Mae:100
Bisavo M: 51.0
Ave  93.3
Bisavd M: 58.4
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Animais nascidos Bisavo P: 923
entre 2015 e 2019 Avo P: 99.3
Bisavo P: 84.8

Pai: 100
Bisavo P: 84.8

Bisavo P: 92.4
Bisavb M: 86.8
Bisavé M: 92.7

Avo P: 100
Animais: 26811
Ave 947

Mae:100
Bisavb M: 72.3

Bisavé M: 81.2

Avo 995

Figura 3.17 - Nivel de preenchimento das Genealogias (%0)

E particularmente evidente o acréscimo da percentagem de bisavds conhecidos, bem

como de todos os ascendentes (Figura 3.18).
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Figura 3.18 - Evolucéo da percentagem de progenitores conhecidos

A melhoria da informacao genealdgica disponivel no Livro Genealdgico da raca bovina
Barrosd sera muito Util para a diversas atividades de selecdo, tendo em consideracdo a

minimizacdo da consanguinidade. Dever-se-a promover o controlo de filiacdo atraves da
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andlise de ADN de uma forma mais alargada e como ferramenta de controlo do
respetivo Livro Genealdgico.

Ndmero de Geragbes Conhecidas

95 97 99 01 03 05 07 09 11 13 15 17 19

Ano de Nascimento

Figura 3.19 - Evolucéo do nimero médio de geragdes conhecidas

A estrutura etaria do efetivo reprodutor tem-se mantido equilibrada ao longo dos anos,
particularmente nas fémeas, observando-se uma distribui¢do dos partos segundo a idade
das fémeas semelhante, quer quando considerados todos os dados disponiveis, quer

apenas os dados dos partos ocorridos entre 2010 e 2019 (Figura 3.20).

A distribuicdo da idade das fémeas ao parto é tipica nos bovinos de carne. Esta
apresenta uma longevidade produtiva elevada, o0 que se observada nas ragas Alentejana
(6.8 anos, Carolino e Gama, 2008), Mertolenga (aproximadamente 6.0 anos, Carolino et
al., 2004) e Marinhoa (6.3 anos, Carolino et al., 2013) e das verificadas nas ragas
Aubrac (6.6 anos), Salers (6.0 anos) e Gasconne (6.8 anos), conforme referido por
Renand e Havy (2000). Assim, confirma-se a longevidade produtiva da raga Barrosé e a
capacidade de um numero elevado de fémeas (cerca de 30.8%) de continuar em
producdo para além dos 10 anos de idade. Ressalva-se também que 7.2% das fémeas
apresentam idade igual ou superior a 15 anos (Figura 3.20).
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Figura 3.21 - Distribuicéo da idade das fémeas ao parto

(partos puros e partos cruzados - reprodutoras ativas entre 2010 e 2019)



No caso dos machos (Figura 3.22), apresentariam uma estrutura etéria tipica dos
bovinos de carne. A maioria dos machos reprodutores (63,4%) sdo pais entre 0s 3 e 0S 7
anos de idade (Figura 3.22). Uma percentagem reduzida (4,1%) de machos séo
progenitores para além dos 12 anos de idade, o que se pode dever, em alguns casos, a

utilizagdo da inseminagéo artificial.
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Figura 3.22 - Distribuicdo da idade dos touros ao nascimento dos filhos

(reprodutores ativos entre 2010 e 2019)

A distribuicdo do nimero de fémeas reprodutoras segundo o nimero de descendentes
puros (Figura 3.23) e a distribuicdo do numero de fémeas reprodutoras segundo o
nimero de descendentes puros e cruzados (Figura 3.24) apresentam algumas
semelhancas, embora hajam algumas diferengas no nimero de fémeas com apenas 1 e 2
partos ao longo de toda a vida. Algumas fémeas parem unicamente um animal puro,
possivelmente o primeiro parto, permanecendo posteriormente em cruzamento. (O
maior numero de nascimentos por fémea reprodutora ao longo da vida variam entre os 7

e 9. A raca barrosa apresenta ainda uma grande incidéncia de 6 a 12 filhos cada ao
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longo de toda a vida, sendo responsava por 77740 nascimentos correspondendo a uma

percentagem de 64% do numero total de nascimentos. A maioria das fémeas

reprodutoras (53%), sdo responsaveis por 26% dos nascimentos ao longo desse

periodo).
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(22183 fémeas reprodutoras nascidas entre 1990 e 2012 com filhos puros e cruzados)

A distribuicdo do numero de machos reprodutores segundo o nimero de descendentes
evidencia alguns desequilibrios (Figura 3.25), demonstrando que os criadores revelam
algumas preferéncias e utilizam de forma bastante desigual os machos. Um ndmero
significativo dos machos (1287 <> 70,8%) tiveram entre 11 e 500 filhos ao longo de
toda a vida, sendo responsaveis por 103734 nascimentos (83%). Contudo, somente 23
reprodutores (1,3%) tiveram mais de 500 filhos cada, sendo responsaveis por mais de
15% dos nascimento, enquanto que mais de 27,9% do touros tém menos de 10 filhos

cada e sdo progenitores de apenas 1% dos animais nascidos.

Esta situacdo, da utilizacdo preferencial de alguns touros, também foi verificada em
diversas outras racas autdctones Portuguesas (Alentejana: Afonso et al., 1996; Carolino
e Gama, 2008; Mertolenga: Carolino et al., 2004; Marinhoa: Carolino et al., 2012), em

que um grande numero de machos apresentam durante toda a sua vida reprodutiva um
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reduzido numero de filhos e, numa situagdo oposta, poucos machos tém, em média, um

elevado numero de filhos ao longo de toda a vida.
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Figura 3.25 - Distribuicdo do nimero de touros reprodutores segundo o n° de
descendentes

(1817 machos nascidos entre 1990-2012)

Os coeficientes de consanguinidade médios por ano de nascimento apresentaram uma
tendéncia para aumentar ao longo dos ultimos anos (Figura 3.26). Apesar da
consanguinidade meédia registada em animais nascidos em 2019 ser proxima de 6%, a

tendéncia é claramente crescente.

A estimativa do coeficiente de consanguinidade individual é muito sensivel a qualidade
e quantidade de informacdo genealdgica disponivel (Boichard et al., 1997), isto é,
quanto maior € o numero de geragdes conhecidas de um individuo, também maior é a
probabilidade de se encontrem ascendentes comuns pela via paterna e materna e,

consequentemente, uma estimativa mais levado do coeficiente de consanguinidade.
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Para um individuo ser consanguineo, os seus pais tém que ser aparentados, isto €, é
necessario conhecer-se, pelo menos, 2 geragcdes). Como podemos observar na Figura
3.26, apenas a partir de 2006 se conhecem em média 2 geracfes. O aumento da
consanguinidade ao longo dos anos deve-se ao acasalamento de animais cada vez mais
aparentados, por um lado devido ao aumento real do parentesco medio entre esses
reprodutores, e por outro, devido ao aumento da informacdo genealdgica que

proporciona uma estimativa mais precisa do valor do grau de parentesco entre animais.

O facto de muitos criadores ndo disporem de touro proprio e recorrerem a machos
disponiveis por outros criadores, bem como a utilizacdo da inseminacdo artificial, pode
estar na origem do excesso de descendentes de apenas alguns machos (Figura 3.25).
Ainda que esta distribuicdo do numero de touros segundo o nimero de descendentes por
reprodutor seja normal para a espécie, por uma questao de precaucdo, devera promover-
se 0 controlo da utilizacdo de reprodutores e evitar que alguns tenham um numero

excessivo de descendente.

As estimativas da consanguinidade sdo baixas e poderdo estar influenciadas pela falta de
informacdo genealdgica em anos mais distantes (Figura 3.26), em que, em média, 0
namero de geragOes conhecidas era inferior a 2. Actualmente, a raga barrosa conta com
4,5 geragdes conhecidas, no entanto, ao longo dos ultimos anos nota-se uma tendéncia
crescente da consanguinidade e que, animais nascidos em anos mais recentes,
apresentam, em média, valores acima dos 5% de consanguinidade. Este aumento deve-
se seguramente, por um lado, a melhoria da quantidade de informacdo genealGgicas
disponivel e, por outro, ao acréscimo real do parentesco dos animais acasalados e,

consequentemente da consanguinidade dos animais nascidos.
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Figura 3.3 - Evolucdo da consanguinidade e do nimero de geragdes conhecidas

A percentagem de animais nascidos consanguineos nos ultimos 10 anos (Figura 3.27)
situa-se nos 45%, verificando-se um decréscimo considerdvel de animais nascidos ndo
consanguineos nos Ultimos 5 anos (2015-2019), enquanto que na primeira década do
século XXI, em media, 16% dos animais nasciam consanguineos e, nos Gltimos anos

esta percentagem aumentou notavelmente.
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Figura 3.27 - Evolucdo da percentagem de animais nascidos consanguineos

A partir dos registos de nascimentos entre 1995 e 2019, foram determinados os
intervalos de geragdes (L) para as 4 vias de selecdo, designadamente, “pais de touros”,

“pais de vacas”, “maes de touros” e “maes de vacas”, de que resultou um intervalo de

geracdes médio de 6.86 anos (Figura 3.28).

Os valores relacionam uma elevada longevidade da raca Barrosa.

L (anos) Pais Mées

Todos o0s animais 5.74 8.04

Touros 5.58 7.93
Vacas 5.76 8.09

L medio = 6.86 anos

Figura 3.28 - Intervalos de geracdes (L) para as 4 vias de selec¢éo, no
periodo 2010-2019

Comparativamente a outras racas bovinas autdctones, a raca Barrosa regista um valor
médio de intervalo de geracGes baixo (6.86 anos) e apresenta alguma heterogeneidade
nas 4 vias de selecgdo (minimo de 5.58 anos nos Pais de Touros e méximo 8.09 anos

nas Mées de Vacas. Este valor do intervalo de geracfes € proximo do estimado para a
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raca Barrosd 6.4 anos - Carolino et al., 2011) e para outras ragas autoctones
portuguesas: Marinhoa (6.1 anos - Carolino et al., 2012), e Alentejana (6.5 anos -
Carolino e Gama, 2008) e bastante mais elevado do que nas ragas francesas Aubrac,
Gasconne e Salers, com valores de L entre 3.0 e 4.5 anos (Renand e Havy, 2000), e do
que em diversas racas espanholas (Alistana, Asturiana de la Montafia, Asturiana de los
Valles, Avilefia-Negra Ibérica, Bruna dels Pirineus, Morucha, Pirenaica e Sayaguesa),

com valores de L estimados entre os 3.7 e 5.5 anos (Gutiérrez et al., 2000).

Como refere Carolino (2020) a longevidade € um atributo desejavel das racas bovinas
autoctones, mas a capacidade para se manter em producdo até idades mais avancadas
resultara num intervalo de geracdo elevado, tal como observado nas vias de selecdo
“Mae de Touro” e “Mae de Vaca” da raga Barrosd, o que, por sua vez, tera impacto nos

resultados programa de melhoramento por selecéo.

Na Figura 3.29 apresenta de novo a evolucdo da percentagem de animais
consanguineos, mas conjuntamente com o parentesco médio (AR). O parentesco médio
(AR) representa o grau de parentesco médio entre cada animal e todos os individuos da
populacdo e que, segundo Goyache et al. (2003), é determinado pelo dobro da
probabilidade de, num determinado locus, um alelo retirado aleatoriamente num do
individuo e um alelo retirado aleatoriamente em cada individuo da populacdo, serem
idénticos por descendéncia, sendo calculado como a média dos coeficientes de
parentesco na linha correspondente ao individuo na matriz de parentesco de toda a
populacdo. Através da Figura 3.29 confirma-se, de outra forma, o acréscimo do valor
médio de parentesco entre animais ao longo dos anos, ainda que o respetivo valor médio

do parentesco se mantenha reduzido.
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Figura 3.4 - Evolucdo do parentesco médio (AR) e da percentagem de animais
consanguineos

Realga-se um aumento muito ténue do parentesco médio entre animais (AR) ao longo
dos ultimos anos, registam valores médios superiores a 0.3%, ainda que seja evidente o
acréscimo da percentagem de nascimentos consanguineos (Figura 3.29). Estes
resultados sugerem niveis de parentesco bastante desiguais entre reprodutores da mesma

exploracdo ou até na regido, quando comparados com o total da populagéo.

Consoante o periodo considerado, o acréscimo anual da consanguinidade variou entre
0254% e 0.309% (Figuras 3.30 e 3.31). O acréscimo da consanguinidade por geracdo
foi de 1.716%, 2.126% e 1.909% respetivamente, nos periodos 2000-2019, 2005-2019 e
2010-2019. Estes acréscimos poderdo estar sobrestimados devido a subestimativa dos
valores da consanguinidade em anos mais distantes e estimativas mais proximas do

valor real em anos mais recentes, porém, merecem uma atencao particular.
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Figura 3.30 - Evolucéo e estimativa do acréscimo anual da consanguinidade

O acréscimo da consanguinidade por geragao (AF/geragdo) estimado na raca Barrosa
(2.126 % e 1.909 %) € elevado, mesmo quando comparado com 0s obtidos noutras racas
autoctones, em que o nimero de geracdes conhecidas é mais reduzido. E bastante mais
elevado que os valores registados nas ragas Francesas (0.012%/geracdo na Aubrac,
0.029%/geracdo na Gasconne e 0.202%/geracdo na Salers) por Renand e Havy (2000),
mas proximo dos valores estimados em diversas racas portuguesas (raca Cachena como
AF/geracdo entre 1.48% e 2.16% e Marinhoa como AF/geracdo entre 0.8402% e
1.5110%) e ao de diversas racas bovinas espanholas (Alistana com 1.35%/geracao,
Morucha com 1.78%/geracdo, Retinta com 1.99%/geracdo e Sayaguesa com
2.20%/geracdo) (Gutiérrez et al., 2000).
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Periodo considerado

2000-2019  2005-2019  2010-2019

Parametros demograficos estimados

AF/ano 0.254% 0.309% 0.278%

Intervalo de Geragdes (L) 6.76 6.87 6.86
AF/geracéo 1.716% 2.126% 1.909%

Tamanho efetivo da populacéo (Ne) 29.14 23.52 26.19

Figura 3.31 - Tamanho Efetivo da Populagdo (Ne) e Taxa de Consanguinidade (AF)

As taxas anuais de consanguinidade (AF/ano) estimadas para os diferentes periodos
(0.254%, 0.309% e 0.278%) sdo superiores as estimadas para da raca Mertolenga
(0.183%/ano) com base em 209503 animais nascidos entre 1978 e 2019 (Carolino et al.,
2020). Se segundo os mesmos autores, € semelhante a obtida na raca bovina Alentejana
a partir de animais nascidos entre 1968 e 2003 (0.33%/ano) e em animais nascidos entre
1968 e 2016 (0.23%/ano)

Estas estimativas obtidas na raga Barrosa, sdo inferiores as referidas por Carolino et al.,
(2020) noutras racas autdctones Portuguesas, designadamente, Arouguesa e Preta, e nas

racas Italianas Sardo Bruna e Sardo Modicana.

Quando a populacdo ou periodo em estudo inclui animais com pouca informacgédo
genealdgica (n; <2), naturalmente, estes individuos terdo niveis de consanguinidade
préximos de zero, que ao serem analisados em conjunto com animais nascidos mais
recentemente e com mais informac6es de pedigree, podera resultar em sobrestimativa da

taxa anual de consanguinidade (Carolino et al., 2020))

O tamanho efetivo da populacdo (N) relaciona-se com a taxa de consanguinidade (F;) e
com o intervalo de geracdes (L), havendo recomendagdes da FAO (1998), de que uma
populacdo devera ter um Ne superior a 50 ou um AF/gera¢ao inferior a 1%, para que o
risco de erosdo genética seja considerado aceitavel (Carolino, 2006). Atendendo a que
as estimativas do AF/geracao, para os trés periodos de nascimentos (2000-2019, 2005-

2019 e 2010-2019) e superior a 1% por geracdo, o tamanho efetivo da populagéo obtido
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para a raca bovina Barrosa é inferior ao valor minimo recomendado pela FAO (29.14;
23.52; 26.19).

O trabalho de analise da estrutura genética de 8 racas bovinas Espanholas, desenvolvido
por Gutiérrez et al. (2003), demonstrou que 6 destas racas apresentam um Ne inferior a
50 (Alistana: 36, Asturiana de la Montafia: 35, Avilefia-Negra Ibérica: 40, Morucha: 27,
Retinta: 25 e Sayaguesa: 21). Os mesmos autores apontam como a principal causa para

0 Ne reduzido nestas ragas, 0 excessivo acasalamento intra-exploracao.

Segundo Carolino et al., (2020) a comparagdo do Ne de uma raca autdctones om o de
uma raca internacional de dimensdo mundial (por exemplo, Charolés, Limousine ou
Blonde d’Aquitaine), em alguns casos com Ne> 500, é muito desigual. Sdo realidades
distintas e também possibilidades muito diferentes de maneio da variabilidade genética

existente.

Importa realcar que, pelo facto do Livro Geneal6gico da raca Barrosd ter iniciado em
1981 e o intervalo de geracOes ser de aproximadamente 7 anos, este valor pode estar
subestimados, resultando na estimativa do acréscimo da consanguinidade por ano e,
consequentemente, por geracdo (AF/geracdo) mais reduzidos e valores de tamanho
efetivo da populacdo (Ne) mais altos do que possivelmente os valores reais da
populacdo. Isto é, se o nivel de conhecimento das genealogias dos animais fosse mais
profundo (numero de geragBes conhecidas mais elevado), as estimativas destes
parametros demograficos sugeriam certamente valores de erosdo genética mais elevados

na raca Barrosa.

De facto, a taxa de consanguinidade por geracdo deve ser inferior a 1,0%, o0 que pode
dificultar a selecdo quando o tamanho da populacdo € particularmente pequeno. No
entanto, consoante o aumento da dimensao d populacdo, a intensidade da sele¢do pode

ser aumentada, bem como o diferencial de selegéo.

Através das metodologias propostas por James (1972) e Boichard et al. (1997), através
de aplicacdes desenvolvidas em Clipper Summer 87 (Carolino e Gama, 2002), foram
determinadas as contribui¢des genéticas de fundadores (qx) e de ascendentes (px) para a
populacdo nascida em quatro diferentes periodos (2000-2004, 2005-2009, 2010-2014 e
2015-2019), verificando-se uma contribuicdo genética, quer de fundadores, quer de
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ascendentes, bastante desigual para respetivas populacdes definas pelos animais
nascidos em diferentes periodos (Figuras 3.32, 3.33 e 3.34).

Estas metodologias baseiam-se no principio de que um alelo retirado ao acaso de
qualquer locus de um determinado animal tem 50% de probabilidade de ter origem no
pai e igual probabilidade de ter origem na mée (Carolino, 2006). Seguindo 0 mesmo
raciocinio, um animal tem 25% de probabilidade de receber um alelo de cada um dos
avos e 12.5% de cada um dos bisavos. Aplicando esta regra ao pedigree de qualquer
animal, poderad calcular-se a probabilidade de origem dos seus genes a partir dos
fundadores existentes na sua ascendéncia (animais com pai e mée desconhecidos) ou, de
outro modo, a contribuicdo genética de um fundador k (qx) para determinado individuo

ou conjunto de individuos.

O numero de animais Fundadores é relativamente elevado (entre 31755 e 32219). No
entanto, devido a contribuicdo genética desigual destes fundadores para as Vvarias
“populagdes em estudo”, o nimero efetivo de fundadores (f,) tem vindo a diminuir
gradualmente de 644.87 para 473.12. De igual forma, o nimero de fundadores que
explicam 50% da variabilidade genética existente na populacdo em estudo, também tem
vido a diminuir. Isto é, hd uma tendéncia para cada vez menos animais justificarem uma

determinada proporcdo da variabilidade genética da raca Barrosa.

Populaco em NP Ne Animais ~ N° Efetivo de N° Fundadores que
pEstSdo Fundadores da Populacdo ~ Fundadores explicam +50% da
Conhecidos em Estudo (f) Variabilidade Genética
2000-2004 31755 31173 644.87 344
2005-2009 32189 30024 523.92 241
2010-2014 32214 26315 509.01 216
2015-2019 32219 26811 473.12 155

Figura 3.32 - Contribuicéo genética de Fundadores para a popula¢do em estudo

O numero efetivo de ascendentes (fy), bem como o numero de ascendentes que
justificam 50% da variabilidade genética existente na populacdo em estudo (Figuras
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3.33 €3.34), para além de ser inferior ao numero efetivo de fundadores em igual
periodo, é tendencialmente mais pequeno & medida que a populacdo em estudo é mais

recente.
Populacio em N® Ne Animais ~ N° Efetivo de N° Ascendentes que
pEstE do Ascendentes 43 populagio Ascendentes explicam +50% da
Conhecidos em Estudo (f.) variabilidade genética

2000-2004 14580 31173 392.04 272

2005-2009 14735 30024 307.17 199

2010-2014 15564 26315 300.45 129

2015-2019 16731 26811 266.25 113

Figura 3.332 - Contribuicdo genética de Ascendentes para a populacdo em estudo

Ainda que o numero efetivo de ascendentes (f,) ndo seja muito reduzido, regista-se
alguma diferenca entre o f, e o f, nos varios periodos estudados. Quanto maior for a
diferenca entre f. e o f, (isto é, quanto maior o récio f¢/f,), maior serd a existéncia de
afunilamentos ao longo do pedigree (Boichard et al., 1997). Récios f./f, abaixo de 2
indicam que ndo existem grandes afunilamentos da raca, em termos de diferentes niveis

de utilizacdo de reprodutores ao longo do tempo.

Observando os valores do racio fe/fa obtidos ao longo do tempo para a raca Barrosa,
com valores abaixo de 2 (entre 1.6 obtido em 2000-2004 e 1.8 obtido em 2015-2019,
enquadrando-se com os registados para algumas racas autoctones Portuguesas (entre 1.4
e 1.9 na raca Marinhoa e entre 1.4 e 2.0 na raca Barrosd) e inferiores a varias ragas
espanholas, nomeadamente, Asturiana de los Valles (f¢/f,=5.2), Alistana (f¢/f,;=4.7) e

Sayaguesa (fe/f;=4.6).
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N° Animais N° Efetivo de N° Efetivo de

Populacio em S Diferencial Racio
pulac da Populagéo Fundadores Ascendentes
Estudo f-f f./f
em Estudo (fe) (fa) e~ Ta el Ty
2000-2004 31173 644,87 392,04 252,83 1,64
2005-2009 30024 523,92 307,17 216,75 1,71
2010-2014 26315 509,01 300,45 208,56 1,69
2015-2019 26811 473,12 266,25 206,87 1,78

Figura 3.345 - Evolucéo do diferencial no numero efetivo de Fundadores e de
Ascendentes

Quanto maior for a diferenca entre fe e o fa (isto é, quanto maior o racio fe/fa), maior
sera a existéncia de afunilamentos ao longo do pedigree (Boichard et al., 1997). Os
valores do récio fe/fa obtidos para a raca Barrosa sdo indicadores de que existem alguns
afunilamentos na raca, em termos de diferentes niveis de utilizacdo de reprodutores ao

longo do tempo.

5% T

50% T

Ascendentes -2010/14
Ascendentes -2015/19
------ Fundadores -2010/14
~~~~~~~~~ Fundadores -2015/19

25% T

Contribuicdo Genética (%)

% —+——tt+t+t—ttttt
0 50 100 150 200 250 300 350 400 450 500

NUmero Animais

Figura 3.35 - Contribuicdo genética de Ascendentes e Fundadores para populagéo
em estudo (animais nascidos entre 2010-2014 e 2015-2016)
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Ao contrério das Figuras anteriores, em que se identifica de varias formas a perda de
alguma variabilidade genética ao longo dos anos, a Figura 3.36 evidencia um aumento

do indice conservacao genética (GCI).

O indice de conservagéo genética (GCI) é um indicador demogréafico do niimero efetivo
de fundadores presentes no pedigree de um individuo. Este indice, segundo Alderson e
Bodd (1992) podera ser utilizado como uma forma alternativa de avaliar taxa de

consanguinidade quando a informacao genealdgica € escassa.

Com o aumento do nimero médio de geracdes conhecidas, o indice de conservagdo
genético também aumenta. Embora o CGI seja claramente influenciado pelo nivel de
preenchimento das genealogias, este traduz o que cada individuo representa em termos
de fundadores da populacdo. Desta forma, o GCI podera ser um bom indicador do

“valor de conservagdo” de cada animal ao longo das geracdes.

Assim, a evolucdo do valor médio do indice de conservacdo genética por ano de
nascimento (Figura 3.36) indica que animais nascidos nos Gltimos anos apresentam uma

maior proporcao de genes dos diferentes fundadores.

12

10

Indice Conservacao Genética (GCI)
J

95 97 99 01 03 05 07 09 11 13 15 17 19

Ano de Nascimento

Figura 3.6 - Evolucéo do indice de conservacéo genética (GCI)
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4. Considerac0es Finais

A raca bovina Barrosa é atualmente explorada ndo sé no continente, mas também no
arquipélago dos Agores, embora predomine nas sub-regifes Minho-Lima (Serra do

Barroso - Alto Minho) e no Douro, e nos distritos de Santarém e Evora.

Com um numero de fémeas reprodutoras de 8000, das quais, aproximadamente 7500
mantém-se em linha pura, a raga Barrosa ¢ classificada como “ndo ameagada” segundo
os critérios utilizados pela Unido Europeia (Regulamento da CE N° 445/2002)
Considerando a instabilidade do numero de fémeas reprodutoras em anos anteriores. A
raca Barrosa, apesar dos dias de hoje ndo se classificar em “risco de abandono”, a

mesma, encontra-se muito proxima dessa situacéo.

O efetivo reprodutor da raga Barrosd encontra-se sensivelmente estabilizado desde o
final da década de 90, oscilando entre as 7614 e 7539 fémeas.

Os resultados obtidos com base na caracterizacdo genética por analise demografica da
raca Barrosa realcam os seguintes aspetos principais:

e Efetivo reprodutor € atualmente constituido por 8000 fémeas adultas, das quais,
aproximadamente 7500 mantém-se em linha puras e cerca de 300 machos,

distribuidos por cerca de 900 criadores ativos.

e O numero de fémeas reprodutoras ativas apresentou um acréscimo constante

desde o inicio do seculo, particularmente a partir de 2002.

e O numero de animais nascidos anualmente puros e, por isso, inscritos no Livro
de Nascimentos, tem oscilado um pouco nos Gltimos 20 anos. Observou-se
ainda uma ligeira diminuicdo do ndmero de nascimentos de animais,
particularmente a partir de 2010, baixando dos 6000 nascimentos por ano. Nos
ualtimos anos, a taxa de partos puros rondam os 70%, com uma tendéncia para

diminuir ligeiramente.

e A raca Barrosd esta classificada como “ndo ameagada” segundo o Regulamento
CE n°445/2002 e a Portaria n.° 618/2008.

e Explorada sobretudo no Minho-lima e no Douro, nos distritos de Viana do
Castelo (Arcos de Valdevez, Cabeceiras de Basto, Ponte da Barca, Moncao,
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Ponte de Lima, Melgaco e Paredes de Coura), no distrito de Vila Real
(Montalegre, Boticas e Chaves), no distrito de Braga (Braga, Vieira do Minho,
Terras de Bouro, Vila Verde, Amares, Fafe e Pdvoa de Lanhoso) e, com um
menor nimero de criadores, nos diversos distritos do Pais, destes, ressalva-se

os distritos de Evora (Alandroal e Montemor-o0-Novo) e Santarém (Chamusca)

Existe uma grande variabilidade na dimensdo das explora¢bes (numero de
animais nascidos por ano) entre concelhos. Ressalva-se o distrito de Santarém,
que representa 1.7% das explorac@es. Este distrito é responsavel por 46.9% dos
animais nascidos, traduzindo exploracdes com grandes dimensdes ao nivel do

efectivo reprodutor.

e A maioria dos animais nasce em exploracdes onde, em média, se registam 2, e

11-20 nascimentos por ano.

N&o apresenta sazonalidade reprodutiva, observando-se uma distribuicéo
mensal do partos semelhante ao logo dos ultimos 20 anos, com uma ligeira
acumulacao de partos entre Marco a Maio.

Nos Ultimos 10 anos, observou-se uma maior percentagem de partos durante o
més de Abril (11%) e menor durante 0 més Novembro (6.3%). Confirma-se a
distribuicdo mensal regular acima dos 6% dos nascimentos (a maior incidéncia
dos nascimentos ocorrem nos meses de Marcgo, Abril, Maio e Dezembro). Esta
particularidade da raca e do sistema de producdo é util quando existe uma
denominacdo de origem protegida diretamente relacionada (DOP), como é o
caso da Carne Barrosd — DOP, de forma a ndo haver quebras de produto ao

longo do ano.

Constatou-se uma longevidade produtiva elevada. Comprova-se a capacidade
das fémeas da raca Barrosd em se manterem em producdo até idades avancadas.
30.8% das fémeas mantém-se em producdo para além dos 10 anos de idade, e
7.2% das fémeas apresentando idade igual ou superior a 15 anos.

Melhoria da informagdo genealdgica nos ultimos anos e, consequentemente,

um acrescimo significativo do nimero de geracdes conhecidas.



A distribuicdo do numero de descendentes por macho evidencia alguns
desequilibrios, sugerindo a necessidade de evitar que alguns machos tenham

um ndmero excessivo de descendentes.

As estimativas da consanguinidade sdo baixas, verificando-se valores acima
dos 5%, o que ndo sdo preocupantes. Contudo, os valores reais da
consanguinidade poderdo ser mais elevados. Esses valores poderdo estar

influenciados pela falta de informacéo genealdgica em anos mais longinguos.

Observa-se ainda um decréscimo do nimero de animais nascidos ndo

consanguineos ao longo dos anos.

Embora os valores da consanguinidade ndo sejam preocupantes, 0 acréscimo
anual da consanguinidade observado nos ultimos anos e o aumento dos do
nimero de animais nascidos consanguineos, sugere-se o delineamento de
acasalamentos com o objetivo de minimizar o parentesco entre reprodutores. A
AMIBA poderia disponibilizar este servico de aconselhamento aos criadores,

através da informacdo disponivel no Livro Genealdgico.

Perante os indicadores demograficos estimados, € recomendavel aumentar a
diversificacdo de machos a utilizar como reprodutores e evitar o namero

excessivo de descendentes por macho.

Tamanho efetivo da populacéo é reduzido (nos ultimos 10 anos foi de 26,19),
inferior ao valor recomendado pela FAO (50 ou AF/geragdo inferior a 1%),
para que o risco de erosdo genética da populacdo seja considerado aceitavel.
Contudo, é importante ter em consideracdo que 0s acréscimos de

consanguinidade por ano e por geragéo deveréo estar sobrestimados.

Numero efetivo de fundadores e nimero efetivo de ascendentes possivelmente
sobrestimados (devido ao insuficiente conhecimento das genealogias); observa-
se no entanto, uma contribuigdo bastante desigual dos ascendentes para o
patrimonio genético atual. Sendo necessario minimizar esta tendéncia, com o

uso eficaz do patriménio genético da raca Barrosa.
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De um modo geral, reconhece-se uma evolugdo muito positiva na monitorizacdo da raca
bovina Barrosd, particularmente no controle das pari¢des, registos de nascimentos e das
respetivas genealogias dos animais. A melhoria recente da informagdo genealdgica
disponivel foi essencial para a determinacdo de alguns indicadores demogréaficos
baseados neste tipo de informag&o, sendo importantissimo dar continuidade ao controlo
das genealogias de todos os animais a inscrever no Livro de Adultos e, dentro do
possivel, a respetiva confirmacéo por analise de ADN. Este controle é fundamental para

as acOes de conservacdo, melhoramento e promocao a desenvolver na raga Barrosa.

Relembra-se que utilizagcdo excessiva de alguns touros, tanto em monta natural como
em inseminagdo artificial, devera ser controlada, de forma a evitar a contribuicdo
genética desequilibrada. Sugere-se o reforco do delineamento de acasalamentos com o
objetivo de minimizar o parentesco entre reprodutores e, consequentemente, da
consanguinidade dos animais que irdo nascer nos préximos anos, evitando o

afunilamento genético da raca.

Confirma-se ainda que o nimero de fémeas adultas de uma raca ndo deve ser
generalizado como critério Unico para avaliar o risco de extincdo ou para estudar a
variabilidade genética duma populacdo. Ao ser utilizado como Unico critério para
definir o risco de extin¢do ou de erosdo genética de uma raca e, consequentemente, para
de atribuicdo de ajudas financeiras pode, em muitos casos, originar interpretacdes
incorretas. Em populagdes reais, as condicdes de uma populacdo ideal dificilmente
serdo conseguidas, pelo que um dnico critério de avaliacdo do risco de extingdo de uma

raca ndo sera o adequado para todas as situacdes.

De uma forma geral, os pardmetros estimados indicam que a raca bovina Barrosd, em
termos demograficos e estrutura genética, tem todas as condigbes para poder
desenvolver um programa de selecédo eficaz, que permita obter o progresso genético dos
caracteres mais importantes para a raga e que tenha em consideracdo a manutencdo da

variabilidade genética da populacéo.
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ANEXO 1
(Artigo 147)
Fspécios do ammais do caplomgao clogi- Lamiar abasxo do qual uma mxa local ¢
veis considerads em risco de abandano
Nimern do Smncos reprodutoras (')
Bovinos 7 500
Ovinos 10 000
Caprmos 10 000
Fquideos 5000
Suines 5 000
Aves de capoeira 25 000
) Né jculado no dos Estados-Membros da Uniio Europeia. do fémeas
reprodetons de wma doda rege que se Teproduzem om rEgs Pur, m-cnmmmmbnm
reconhocado pelo Esado-Membro (livro gencalégico ou livro )
Didrio da Reptiblica, 1.°série—N.*170—1 de setembro de 2015 6647
Espécre Raga Awoctone Grua de Risco Espécie Raga Auticuons Grau de Risco
Equina ... ..
Avicola. .. ..
Ovina ... ...
Espéaie Raga exotica
BOVIBR < b o s S S M S RS Frisia
Blonde d’Aquitaine
Charolesa
G ol S e Limse
2a Bragancana Preta. .. |Grau A Salers
Churra Galega Mirandesa ... Grau B ‘Aberdeen A
i i Simmental Fleckvieh
CM"“!" ok Quente: O Puro Sangue Inglés
M:: Ptr;r;ca ----- Puro Sangue Arabe
Merino da Beira Baixa. CUNROR o o v o SoNEA 19 Pe i35 Boer
Saloia VIR, 8z S i S sy e vads Merina Precoce
Serra da Estrela ... ... from s
Caprina ... |Algavia...................... Suina Duroc
Bravia... .. e B oA R e SRR RS AT NS Dandisce
Preta Mom}csmho Large White
ueira . . ..... Pietrain
Serpentina .........
Semrana............ 2 P
Suina ...... Alentejana .. ....... Grau de Risco de Erosdo Genética
BRI oo “ 5
M';N,,:do de Alcobaga. Grau A: Risco muito elevado
Asinina. ... Burro de Miranda. . v Qutro: Grau B — Risco elevado ou Grau C — Risco
Burro da Graciosa .............. moderado
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