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Sistemas de acasalamento: endogamia

1 - Introdução

No melhoramento genético clássico, existem duas formas básicas para se alterar a constituição genética de uma população. Uma é por meio da escolha dos indivíduos que serão pais da próxima geração, das decisões sobre quantos descendentes eles vão produzir e por quanto tempo eles permanecerão na população de reprodução. Estas são as decisões de seleção. Outra forma é por meio da decisão de quais machos serão acasalados a quais fêmeas. Isto é, são as decisões relacionadas aos sistemas de acasalamento.

Os sistemas de acasalamento podem ser realizados com base no fenótipo dos indivíduos, que são os acasalamentos preferenciais positivos – somente animais de mesmo fenótipo são acasalados – ou negativos – somente indivíduos de fenótipos diferentes são acasalados. Os acasalamentos podem ainda ser realizados com base no parentesco entre os indivíduos. Quando os indivíduos acasalados são menos aparentados que a média da população nós temos a exogamia, que inclui os cruzamentos. Quando os indivíduos acasalados são mais aparentados que a média da população nós temos a endogamia.

Dois indivíduos são considerados parentes quando possuem um ou mais ancestrais comuns ou têm uma linha de descendência direta. A conseqüência de dois indivíduos terem um ancestral comum é que eles podem ter em comum réplicas dos genes presentes no ancestral, e se eles forem acasalados podem passar essas réplicas para seus descendentes. Portanto, indivíduos endogâmicos – isto é, descendentes produzidos por endogamia – podem carregar dois alelos em um locus que sejam réplicas daquele mesmo alelo na geração prévia.

Existem dois tipos de identidade entre genes alelos, e dois tipos de homozigose, como definido por Malécot (1948):

· genes idênticos em estado – são genes fisicamente idênticos, que têm uma identidade funcional.

· genes idênticos por descendência – é um novo tipo de identidade, aquela que se origina por replicação. Dois genes que tenham se originado da replicação de um gene em uma geração prévia são considerados idênticos por descendência. Genes idênticos por descendência também são idênticos em estado.
Homozigotos de genes idênticos são chamados homozigotos idênticos ou autozigotos. O termo alozigoto é usado para descrever homozigotos que não são autozigotos.
2 - Conseqüências da endogamia

2.1 - Alteração de freqüência genotípica

Como o animal endogâmico é filho de indivíduos parentes, e estes têm genes que são réplicas idênticas dos genes do ancestral comum, há uma probabilidade que esses genes venham a se encontrar no indivíduo endogâmico, levando a um aumento da homozigose.

Para exemplificar vamos considerar um único locus com dois alelos A e a com freqüências gênicas p e q, respectivamente, sendo q = 1 – p; em uma população em equilíbrio de Hardy-Weinberg; veja tabela abaixo. O coeficiente de endogamia, F, para uma população pode ser definido como a fração de decréscimo na freqüência de heterozigotos que resulta em um aumento das freqüências dos homozigotos. Portanto, os genes de uma fração F dos 2pq heterozigotos serão transferidos para os homozigotos. A freqüência de Aa torna-se:
f(Aa) = 2pq – 2pqF = 2pq (1 – F)

Dos 2 x 2pqF genes que saíram da subpopulação de heterozigotos para a subpopulação de homozigotos, metade deve ser de alelos A e metade de alelos a, isto é, 2pqF são alelos A e 2pqF são alelos a.

Os 2pqF alelos A ocorrerão aos pares no estado homozigoto, assim o número de homozigotos AA formado é pqF. O mesmo acontece com os homozigotos aa. Esses homozigotos são acrescidos aos homozigotos já existentes na população p2AA e q2aa, que não resultam de endogamia. Portanto, as freqüências  dos homozigotos se tornam:

f(AA) = p2 + pqF

substituindo q = 1 – p   (   p2 + p(1 – p)F = p2 + pF – p2F

f(AA) = p2(1 – F) + pF

e

f(aa) = q2 + pqF    e, da mesma forma:

f(aa) = q2(1 – F) + qF

Em resumo:

	Genótipo
	Freqüência inicial com acasalamento ao acaso
	Freqüência com coeficiente de endogamia = F

	AA
	p2
	p2 + pqF = p2(1 – F) + pF

	Aa
	2pq
	2pq – 2pqF = 2pq(1 – F)

	aa
	q2
	q2 + pqF = q2(1 – F) + qF


Observando a tabela acima, podemos verificar que:
· a freqüência de heterozigotos decresce em 2pqF;
· aumenta a freqüência de cada homozigoto pela mesma freqüência pqF, embora o aumento proporcional dependa de p2 e q2;
· não se alteram as freqüências gênicas;
· quando a endogamia é máxima (F = 1 e 1 – F = 0) a população é completamente homozigota com uma fração p de indivíduos AA e q de indivíduos aa;
· quando a endogamia é mínima (F = 0) e as condições de Hardy-Weinberg existem, as freqüências são as usuais sob equilíbrio de Hardy-Weinberg.

2.2 - Depressão pela endogamia

Uma das conseqüências mais importantes da endogamia é a redução do valor fenotípico médio principalmente de características associadas à capacidade reprodutiva ou eficiência fisiológica. Este fenômeno é denominado depressão pela endogamia. As pesquisas mostram que a endogamia tende a reduzir o valor adaptativo dos animais. Portanto, características que são componentes do valor adaptativo tais como características reprodutivas, viabilidade, mostram uma maior redução pela endogamia do que as características produtivas.

Endogamia diminui a freqüência de heterozigotos e aumenta a freqüência de homozigotos, portanto a depressão na média deve estar associada com a diferença em valor genotípico entre homozigotos e heterozigotos.

Considerando a população abaixo:

	Genótipo
	Freqüência genotípica F = 0
	Freqüência genotípica F ≠ 0
	Valor genotípico

	AA
	p2
	p2 + pqF
	+ a

	Aa
	2pq
	2pq – 2pqF
	d

	aa
	q2
	q2 + pqF
	– a


Média da população F = 0:

M0 = p2a + 2pqd – q2a   =   a(p – q) + 2dpq

Média da população F ≠ 0:

MF = (p2 + pqF)a + (2pq – 2pqF)d – (q2 + pqF)a

 = a(p2 + pqF – q2 – pqF) + 2pqd – 2pqdF


 = a(p – q) + 2dpq – 2dpqF

MF = M0 – 2dpqF

Assim, a mudança na média devido à endogamia é –2dpqF. Com vários loci:

MF = ∑a(p – q) + 2∑dpq(1 – F)


= M0 – 2F∑dpq

Esta expressão mostra que:

· A depressão da endogamia depende da direção da dominância. Se os genes que aumentam o valor da característica são dominantes sobre os alelos que reduzem o valor, então a endogamia irá resultar em uma redução na média, isto é, uma mudança na direção dos alelos mais recessivos;

· A depressão pela endogamia depende das freqüências gênicas em cada locus, aqueles com freqüências intermediárias tendo um maior efeito sobre a mudança na média (p = q = ½);

· Quando os loci combinam aditivamente, a mudança na média devido à endogamia é diretamente proporcional ao coeficiente de endogamia. Em outras palavras, a mudança na média com o aumento de F é linear. Se existir interação epistática entre os loci a relação entre a média e o coeficiente de endogamia não é linear.

3 - Aplicações da endogamia

Endogamia aumenta as chances de expressão de genes recessivos deletérios, os quais irão permitir o descarte de indivíduos afetados e a identificação e descarte dos animais portadores, diminuindo a freqüência dos genes recessivos deletérios. Entretanto o custo para isto deve ser levado em conta;

Permite a formação de linhagens endogâmicas para posterior cruzamento com a formação de indivíduos mais heterozigotos que os da população não endogâmica, para exploração da heterose;

Endogamia pode ser usada para fixar um tipo desejável (se a taxa reprodutiva for suficiente para permitir seleção para eliminar os genes indesejáveis) e conseguir uma maior uniformidade. Por exemplo, espera-se que a progênie seja mais semelhante a um pai endogâmico que a um pai não endogâmico. O parentesco de um pai não endogâmico com a sua progênie é ½, enquanto que o parentesco de um pai endogâmico e sua progênie é ½(1 + F). Da mesma forma, progênie de um pai endogâmico será mais semelhante que a progênie de um não endogâmico: com meio irmãos seria (1 + F)/4 em lugar de ¼; com irmãos completos com os dois pais endogâmicos (FP e FM) mas não aparentados, seria [½ + ¼( FP + FM)] versus ½. Entretanto, a uniformidade fenotípica para características quantitativas é mais difícil de atingir, uma vez que essas características são poligênicas e dependem muito dos efeitos de ambiente.

4 - Coeficiente de endogamia

O nível de endogamia de um indivíduo é medido pelo coeficiente de endogamia (Fx).

O coeficiente de endogamia é a probabilidade que dois alelos presentes em um determinado locus sejam idênticos por descendência.

O coeficiente de endogamia pode ser interpretado de duas formas: (1) como a fração esperada de loci que estejam em autozigose (dois alelos idênticos por descendência) em um animal; (2) como a fração de animais com o mesmo padrão de ancestrais tendo genes idênticos por descendência em um locus em particular.

Como o coeficiente de endogamia é uma probabilidade, ele varia de zero para animais não endogâmicos a 1,0 para animais com endogamia máxima, ou de zero a 100 em termos de porcentagem.

Por exemplo, se um animal tem um coeficiente de endogamia de 0,25 então ele é dito ser 25% endogâmico. Isto significa que em um dado locus no indivíduo, a probabilidade que dois genes naquele locus sejam idênticos por descendência é 0,25. E se a probabilidade de existirem dois genes idênticos por descendência em qualquer um dos loci é 0,25 então podemos esperar que 25% dos loci do animal contenham pares de genes que são idênticos por descendência. O coeficiente de endogamia pode ser definido de forma equivalente como a proporção de loci individuais contendo genes que são idênticos por descendência.

O nível de endogamia do descendente é determinado pelo parentesco entre seus pais. O coeficiente de parentesco segundo Wright (1921) é a porcentagem provável de genes de um indivíduo que são idênticos por descendência aos genes de um segundo indivíduo. Ou porcentagem provável de genes idênticos por descendência que dois indivíduos possuem a mais que a população de onde provieram. Como é uma proporção, o coeficiente de parentesco de Wright varia de zero – animais não aparentados – a 1 para gêmeos idênticos ou parentesco do indivíduo com ele mesmo.

O coeficiente de parentesco de Wright também pode ser definido como a correlação entre os valores genéticos de dois indivíduos devida exclusivamente ao parentesco. Pode-se esperar que, como indivíduos parentes têm genes e portanto efeitos independentes daqueles genes em comum, eles devem possuir valores genéticos que são, em média, semelhantes, ou pelo menos mais semelhantes que valores genéticos de indivíduos não aparentados. O coeficiente de parentesco de Wright mede esta semelhança como uma correlação.

Cálculo do coeficiente de endogamia usando o método dos coeficientes de passagem (Wright, 1921)

A fórmula para o coeficiente de endogamia do animal X é:
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onde:

AC = ancestral comum aos pais de X;

k = número de ancestrais comuns no pedigree de X;

n1 = número de gerações separando o ancestral comum do pai de X;

n2 = número de gerações separando o ancestral comum da mãe de X;

FAC = coeficiente de endogamia do ancestral comum.

E o coeficiente de parentesco entre os animais X e Y (RXY), segundo Wright (1921) é:
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Neste caso:

n1 = número de gerações entre o ancestral comum e X;

n2 = número de gerações entre o ancestral comum e Y.

Como exemplo, considere o pedigree abaixo:

O animal Z é endogâmico já que seus pais são parentes, pois têm um ancestral comum A.
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Este método baseia-se na relação pai-filho que é ½, já que o pai ou mãe transmite ½ de seus genes para os filhos. Assim, em cada passo, existe esta relação entre pai-filho.

Este método é intuitivamente óbvio e fácil de calcular quando os animais não são endogâmicos e quando são necessários os graus de parentesco de poucos animais.

5 - Cálculo do coeficiente de endogamia usando o método tabular

É um método para calcular o coeficiente de endogamia e parentesco envolvendo a construção e atualização de uma tabela relacionando todos os membros de uma população.

É um método mais eficiente que o dos coeficientes de passagem para pedigrees complicados e quando são necessários os coeficientes de parentesco de muitos animais. Outra vantagem deste método é que quando nascem novos animais, os parentescos entre os animais mais velhos e mais novos podem ser facilmente adicionados à tabela.

Neste método, o que se calcula é o numerador do coeficiente de parentesco, ao que Van Vleck e cols. (1987) chamaram de “parentesco aditivo” (a), que dá a covariância entre os valores genéticos de dois animais.

O parentesco aditivo é mais utilizado na prática que o coeficiente de parentesco, uma vez que é utilizado para avaliação genética entre animais.

O método tabular se baseia no fato de que, se dois animais são aparentados, então um ou ambos os pais de um deles é aparentado ao outro animal do par. Assim, as regras são:

O parentesco aditivo (a) entre os indivíduos X e Y é igual ao parentesco aditivo médio entre X e os pais de Y (ou Y e os pais de X)

Matematicamente, se PY e MY forem os pais de Y, então o parentesco aditivo entre X e Y será:
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Então, conhecendo-se o parentesco aditivo entre os animais mais antigos, é fácil calcular para os mais recentes.

O parentesco aditivo de um animal com ele mesmo é 1 mais o seu coeficiente de endogamia. Assim:
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O coeficiente de endogamia de um animal é metade do parentesco aditivo entre seus pais. Assim:
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        onde PX e MX são o pai e mãe de X.

As regras básicas para montar a tabela são:

· Determinar os animais que serão incluídos.

· Escrever os nomes ou números dos animais por ordem de nascimento, os mais velhos primeiro, no topo da tabela (coluna) e à esquerda (linha).

· Acima da identificação dos animais no topo, colocar a identificação do pai e da mãe dos animais, quando forem conhecidos.

· Colocar 1 na diagonal e somar a endogamia dos animais base (pais desconhecidos) caso seja conhecida.
· Calcular o parentesco de acordo com:
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     sendo PY e MY pai e mãe de Y.

· Na diagonal, somar o coeficiente de endogamia do indivíduo calculado como:
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· Repetir regras 5 e 6 até completar a tabela.

Assim, no exemplo anterior teríamos:

	
	–
	A
	A
	X

	
	–
	–
	–
	Y

	
	A
	X
	Y
	Z

	A
	1
	1/2
	1/2
	1/2

	X
	1/2
	1
	1/4
	5/8

	Y
	1/2
	1/4
	1
	5/8

	Z
	1/2
	5/8
	5/8
	1 + 1/8
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Os dois métodos calculam os coeficiente de endogamia e parentesco em relação a uma população base, considerada como o zero. Quando se usa o método dos modelos mistos, a matriz de parentesco utilizada é a do parentesco aditivo, que dá a covariância entre os valores genéticos dos animais.

6 - Endogamia em uma população finita

Endogamia pode ocorrer em pequenas populações fechadas, já que animais aparentados irão acasalar-se por acaso. Uma população fechada é aquela em que nenhum animal de fora (e portanto não aparentado) é introduzido. O aumento de endogamia nestas populações é relacionado ao número de machos e fêmeas usados para reprodução. O decréscimo na fração de heterozigotos de uma geração para a próxima em uma população fechada será simbolizado por ΔF. Uma fórmula aproximada para ΔF é:
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    onde Ne é o número efetivo de animais na população.

e


[image: image17.wmf]f

m

e

N

4

1

N

4

1

N

1

+

=


onde:

Nm e Nf são os números de machos e fêmeas usados como pais, respectivamente.

Portanto,
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Para a maioria das espécies domésticas o número de machos é o fator mais importante no aumento da endogamia, uma vez que utiliza-se um número menor de machos que de fêmeas.

O coeficiente de endogamia médio na geração t é uma função de ΔF:
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Isto reflete a perda de uma fração ΔF de heterozigotos a cada geração com correspondente aumento da fração de homozigotos. A perda de heterozigotos tem várias conseqüências.

Como já vimos, endogamia tende a expor os genes recessivos deletérios, que irão aparecer em homozigose.

Uma segunda conseqüência que não foi ainda discutida é que endogamia reduz a variação genética dentro de linhagens endogâmicas. Considerando σ2g0 a variação genética na população base, a variância genética dentro de uma linhagem endogâmica  na geração t será:
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Onde Ft é o coeficiente de endogamia médio dos animais na geração t. Quando F se aproxima de 1, σ2gt aproxima-se de zero, teoricamente todos os animais seriam geneticamente idênticos quando Ft = 1.

Entretanto, a diferença genética entre linhas endogâmicas aumenta como função de Ft, sendo igual a 2Ft σ2g0. Assim, a variância total na geração t é (1 + Ft) σ2g0.

Em resumo, na geração t:
	Variância dentro de linhas
	:
	(1 – Ft) σ2g0

	Variância entre linhas
	:
	2Ft σ2g0

	Variância total
	:
	(1 + Ft) σ2g0


O terceiro fenômeno do decréscimo na heterozigose, já discutido, é a diminuição na média.
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