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RESUMO

A equinocultura brasileira desempenha um importante papel na economia do pais. Os equinos
sdo usados em uma ampla variedade de atividades, tais como lida na pecudria, recreagao,
transporte, exposigdes, esportes € competicoes, entre outras funcdes. A raga Mangalarga
Marchador, origindria do Brasil, destaca-se como uma das racas de equinos mais populares
e valorizadas no pais, reconhecida por suas caracteristicas de resisténcia, docilidade e pelas
marchas picadas e batidas que a tornam unica. O objetivo do presente estudo foi expor, por
meio de uma revisdo de literatura, os principais aspectos relacionados a evolugao, diversidade
genética, parametros demograficos e marcadores moleculares na raga Mangalarga
Marchador. Por conta da ampla distribui¢ao da raca no pais, a compreensao desses aspectos
sdo fundamentais para o desenvolvimento de estratégias de conservagdo e melhoramento
genético, por intervencdo de cruzamentos estratégicos e selecdo criteriosa dos animais.

Palavras-chave: Genes, Marcha, Populagdo, SNPs



ABSTRACT

Brazilian equine farming plays an important role in the country's economy. Horses are used in
a wide variety of activities, such as livestock farming, recreation, transportation, exhibitions, sports
and competitions, among other functions. The Mangalarga Marchador breed, originally from
Brazil, stands out as one of the most popular and valued equine breeds in the country, recognized
for its characteristics of resistance, docility and the choppy and stomping gaits that make it unique.
The objective of the present study was to expose, through a literature review, the main aspects
related to evolution, genetic diversity, demographic parameters and molecular markers in the
Mangalarga Marchador breed. Due to the wide distribution of the breed in the country,
understanding these aspects is fundamental for the development of conservation and genetic
improvement strategies, through strategic crossings and careful selection of animals.

Keywords: Genes, Gait, Population, SNPs
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1 INTRODUCAO

O Mangalarga Marchador (MM) ¢ uma raga de cavalo originaria do Sul de Minas Gerais,
resultante de cruzamentos com cavalos da raca Alter h4d aproximadamente 200 anos
(ABCCMM, 2023). A raca MM ¢ popular no Brasil por suas docilidade, agilidade e rusticidade,
sendo utiliza nas diversas modalidades de esportes, trabalho e lazer (ABCCMM, 2023). Em
2014, por meio da Lei n.° 12.975 (D.O.U. DE 20/05/2014, P. 1), o MM foi oficialmente
reconhecido como uma raga nacional.

A formacao da raca MM no Brasil corresponde a diversos cruzamentos, sendo grande
parte proveniente dos acasalamentos de garanhdes de origem Ibérica, Andaluz e Berbere, com
éguas originarias de animais trazidos pelos colonizadores (COSTA, 2002). O cruzamento de
diferentes racas deu inicio ao material genético para sele¢do dos animais marchadores (COSTA
et al., 2005).

A morfologia do MM est4d diretamente ligada a categoria de marcha, se tornando
indispensavel para analise da qualidade dos movimentos do animal para o trabalho e esportes
em geral (NASCIMENTO, 1999). Define-se marcha um andamento de quatro tempos, natural,
simétrico, no qual o equino ndo perde totalmente o contato com o solo durante 0 movimento,
oscilando em bipedes laterais e diagonais, intercalado com triplice apoio (PROCOPIO, 2005).

A Associacdo Brasileira dos Criadores de Cavalos Mangalarga Marchador (ABCCMM)
¢ responsavel por realizar o registro genealdgico oficial da raga. Fundada em 16 de julho de
1949 em Belo Horizonte - MG. No Brasil sdo mais de 22 mil criadores associados e 50 nucleos
distribuidos pelos estados brasileiros (ABCCMM, 2023). O MM supera as fronteiras, visto que
J& possui representantes em quatro paises: Alemanha, Argentina, Estados Unidos e Italia
(ABCCMM, 2023).

As competi¢cdes de marcha, salto, adestramento, provas de rédeas, vaquejadas,
exposi¢des nacionais, campeonatos esportivos, entre outras atividades com equinos passaram a
ser mais valorizadas pelos admiradores, empresas de turismo equestre e criadores da espécie
(CARVALHO, 2020). O agronegécio do cavalo ¢ um ramo importante na economia,
movimentando 16,5 bilhdes de reais no Brasil, proporcionando cerca de 3 milhdes de empregos,
de modo direto ou indireto (ABCCMM, 2021).

Por sua importancia na economia brasileira, estudos sdo necessarios sobre a evolugao,
diversidade genética, parametros demograficos e marcadores moleculares das populacdes de

Mangalarga Marchador no Brasil. Diante do exposto, objetivou-se, por meio da consulta de
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trabalhos publicados na literatura fornecer informagdes detalhadas para a comunidade cientifica

e a sociedade rural da raca Mangalarga Marchador sobre os temas anteriormente mencionados.

2 REVISAO DE LITERATURA

2.1 CARACTERISTICAS GERAIS E EVOLUCAO DA RACA MANGALARGA
MARCHADOR

O surgimento do cavalo Mangalarga Marchador estd associado a histéria do Brasil,
visto que em 1808, a invasdo de Napoledo Bonaparte na coroa portuguesa provocou a fuga de
Dom Jodo VI para coldnia brasileira. Os cavalos da Coudelaria Real conduzidos juntos com a
Familia Real Portuguesa eram da raca Puro Sangue Lusitano (PSL) com origens da Peninsula
Ibérica, Germanicos e Berberes (PEREIRA, 2008). Em 1821, a familia real presenteou Gabriel
Francisco Junqueira, proprietario de uma fazenda no Brasil, com um de seus garanhdes PL.
(ABPSL, 2023).

Desse modo, Gabriel Francisco Junqueira comecou a realizar cruzamentos entre o
garanhdo PSL e suas éguas, que eram nativas de sua propriedade. O resultado desses
cruzamentos foi o surgimento da raca Mangalarga Marchador, originando em animais de porte
médio, temperamento docil e ideal para montarias. A fazenda Campo Alegre estabelecida no
Sul de Minas Gerais, que pertence ao Bardo de Alfenas, como era conhecido Gabriel
Francisco Junqueira, ficou conhecida como o ber¢o do MM, pela sua importancia na criagdo da
raca (SOUZA, 2017).

De acordo com COSTA et al. (2004), em seu estudo sobre caracterizagdo demografica
da raga MM, foram analisados animais registrados entre os anos de 1949 a 2000, concluindo
que os estados de Minas Gerais, Rio de Janeiro, Sdo Paulo e Bahia apresentavam 80% dos
animais registrados. Somente no estado de Minas Gerais eram cerca de 39,1%, representando a
maior porcentagem do rebanho de equinos entre os estados.

O intervalo médio de geracao (IG) € um parametro calculado a partir da idade média
dos pais quando seus descendentes nascem levando em consideragdo todo o periodo reprodutivo
de um reprodutor (PEREIRA, 2008). O IG nessa raca ¢ considerado longo, através dos dados
populacionais até 2020, em que Baena (2020) encontrou valor médio de IG em machos e fémeas
¢ igual a 8,4 anos. Isso implica em limitagdes relacionadas ao ganho genético pela selegdo.

Os parametros demograficos dos equinos MM registrados entre os anos de 1950


https://www.sinonimos.com.br/descendentes/
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a 2020 apontaram aumento a partir de 1977 (Figura 1), porém com dois grandes declinios
presentes neste espago de tempo por conta das adversidades na economia brasileira
e mundial. Isso mostra que flutuagdes na economia podem ter influéncia no desenvolvimento
populacional de uma raca. Os aumentos e as redugdes continuaram, e em 2014 a raga
registrou recordes de 10.884 fémeas e 9.720 machos, por outro lado, em 2015 houve uma
queda drastica, com o nimero de fémeas decrescendo para um total de 6.511¢&guas, enquanto os
machos ficaram com um total de 5.987 garanhdes. A diminui¢do do nimerode fémeas pode
representar uma contragdo populacional. Por outro lado, Lima (2015) mencionou que a

tendéncia ¢ que o nimero de cavalos diminua e a qualidade aumente.

Figura 1 - Numero de fémeas, machos, reprodutores (¢guas e garanhodes) e potros nascidos e registrados a
cada ano para a populagdo de cavalos Mangalarga Marchador.
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—W¥— Machos
15000 —@—  Garanhdes
—©—  Fguas
—&—  Potros

10000

Numero de Animais

5000
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Fonte: Grafico retirado de BAENA (2020) e adaptado.

O padrdo da raga para registro pela Associagdo tem como parametros gerais as seguintes
caracteristicas: altura dos machos, entre 1,47 - 1,57 m, e para fémeas entre 1,40 - 1,54 m;cabeca
triangular com fronte larga e plana; perfil retilineo na fronte e subconcavo no chanfro; olhos
afastados e expressivos; orelhas médias, moveis, paralelas e ligeiramente voltadas para dentro;
pescoco de formato piramidal; temperamento ativo e calmo, estrutura musculosa e bem
proporcionada, andamento de marcha picada ou batida (ABCCMM, 2023). Esses sao os
requerimentos necessarios para registro na ABCCMM.

Em 2019, a ABCCMM contabilizava 613.370 animais registrados na América Latina e
no exterior, se tornando a raga que detém o maior nimero de registros entre 0s equinos no
Brasil. O MM conta como principal caracteristica referente a aptidao, a marcha, a qual ¢

subdividida em marcha batida (MB) ou marcha picada (MP) (NACIMENTO, 1999).
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A cinemadtica ¢ uma parte da fisica, na qual tem como objetivo descrever os movimentos
dos corpos diante do tempo e espaco e ¢ a base para quantificar as propriedades de varios tipos
de movimento (ALBERNAZ, 2010). Esta ferramenta permite avaliar os deslocamentos
segmentares do corpo, além de medir os angulos articulares nos equinos (ALBERNAZ, 2010).
A literatura relata diferenga entre MB e MP com associagdes de caracteristicas morfométricas,
cinematicas, genéticas e metabolicas (FONSCECA, 2018).

Os equinos sdo animais quadrapedes, portanto demonstram quatro tipos de apoios,
sendo eles: apoio quadrupedal, tripedal, bipedal, monopedal ou suspensdo. Conforme
estabelecido em Clayton (2004) apud Fonseca (2018), estas possibilidades estdo ilustradas na
Figura 2.

Figura 2 - Tipos de apoios possiveis no andamento dos equinos.
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Fonte: CLAYTON (2004), apud FONSECA (2018).

A MB expressa predominancia pelo deslocamento dos bipedes em diagonais com
intervalo de apenas um triplice apoio, assegurando uma maior estabilidade ao cavaleiro. Em
contrapartida, a MP tem predomindncia de movimentos com os bipedes laterais e diagonais
com intervalo de dois triplices apoios semelhante a andadura (LAGE et al., 2009).

Santiago et al. (2014) realizaram um estudo que objetivou comparar as medidas
morfométricas de equinos MM das categorias de marcha batida e marcha picada. As
caracteristicas estudadas foram: medidas de altura na cernelha, comprimento da cabeca,

pescogo, garupa, dorso e costado, membro anterior, dorsolombo, garupa, coxa, espadua, brago,
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antebrago, canela e quartela,da largura da cabega, escapuloumeral, umerorradial,
metacarpofalangeano, pelvessolo, pelvefemoral, perna, canela do membro posterior e corpo,
largura da cabega, peito e garupa, perimetro, toracico e da canela do membro anterior, angulo
femorotibial e tibiotarsometatarsiano. Os autores concluiram que as medidas lineares, que sdo
medidas realizadas em linha, sendo no estudo usado como métrica o programa Sistema Eclético
de Proporg¢des para o cavalo de sela, apresentaram valores semelhantes em equinos MB e MP;
indicando uniformidade no rebanho, independente da categoria de marcha. Porém as variagdes
nas angulagdes dos membros anteriores e posteriores foram relacionadas com as diferencas na
flexdo dos membros, no comprimento e na frequéncia das passadas entre as duas categorias de
marcha. Na Figura 3 foram apresentadas as varia¢des de tipos de apoios para a marcha em

equinos, o que permite comparar as MB das MP.

Figura 3 - Sequéncia de apoios da marcha completa — pode ser Batida, Picada ou Ideal. A mecanica ¢ similar
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Fonte: Imagem modificada de ANDRADE, L.S. A. “A MARCHA DO CAVALO CAMPOLINA: PASSADO — PRESENTE —

FUTURO”.
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Anualmente acontece o Campeonato Brasileiro de Marcha (CBM) Batida e Picada, mas
ambas com um Unico objetivo que € revelar os animais de destaque em cada categoria. Além
dos concursos de marcha, os equinos participam da Exposi¢do Nacional do Mangalarga
Marchador, que ocorre anualmente em diferentes cidades, desde 1982 (ABCCMM, 2023),
expressando a beleza (como na Figura 4), a marcha, a qualidade de sela e a evolugao da raca.
Nessas exposi¢oes, o garanhdo Luar do Malboro, representado na imagem, teve destaque com

47 titulos nos eventos do MM (Figura 4).

Figura 4 — Exemplar da raca Mangalarga Machador.

o L : -5 . L ’_

o o
S o _

Fonte: ABCCMM (2019) - LUAR DO MALBORO.

Observa-se a importancia cultural do MM nas diversas expressoes artisticas brasileiras.
Em 2013, o cavalo foi apresentado, cantado e homenageado pela Escola de SambaCarioca
Beija Flor de Nilopolis com o tema "Amigo Fiel: Do Cavalo do Amanhecer ao Mangalarga
Marchador” e conquistou o titulo de vice-camped no carnaval. Ademais, se construiu o Museu
Nacional do Cavalo Mangalarga Marchador localizado em Cruzilia, uma cidade no Sul do
Estado de Minas Gerais. O local expoe detalhadamente sobre a historia de formagao da raca

brasileira e sua importancia para regido, economia e cultura.
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Figura 5 — Museu Nacional Mangalarga Machador.

Fonte: ABCCMM (2023).

O Mangalarga Marchador vem despertando interesse da comunidade cientifica hd anos
e muitos estudos foram realizados para conhecer a evolucdo da raca e sua relagdo com a ciéncia
e importancia social (BAENA et al., 2020; SANTIAGO et al., 2014; COSTA et al., 2005;
FONSCECA, 2018; NACIMENTO, 1999; BAENA, 2019). Os pesquisadores da UFLA —
Universidade Federal de Lavras e da UNESP — Universidade Estadual Paulista, Campi Botucatu
e Jabuticabal apresentam-se em relevancia, devido ao foco e desenvolvimento de estudos
cientificos na raga, os quais buscam desenvolver pesquisas com objetivos de ampliar as

possibilidades e conhecimentos na raga MM, de forma intelectual, académica e social.
2.2 DIVERSIDADE GENETICA

Pesquisas no melhoramento genético em equinos eram escassas na literatura, mas
atualmente pela presenca de novas ferramentas moleculares aplicadas a sele¢do, estudos nessa
area de pesquisa vem crescendo de forma exponencial (PEREIRA et al., 2017). A selecao
causada pelo clima, categoria de solo, altitude, parasitas, recursos alimentares, doencas
endémicas, manejos, demanda de mercado, estética e admiracdo criou diversas ragas com
variagdes genotipicas e espécies que apresentam composi¢do genética propria adaptada aos
nichos ecologicos especificos (ROSA, 2005).

A definicdo de raca ¢ um grupo de animais pertencentes a uma espécie especifica que
se tornaram uniformes em aparéncia, desempenho e historia de selecao, ao longo das geragdes
de reproducdo seletiva (OLDENBROEK & DERWAALI 2014). O aumento no nimero de
equinos das racas Marchadoras vem crescendo devido aos dois pilares presentes no

Melhoramento Genético: objetivo de selecdo e adaptacdo ao ambiente. Uma vez que os dois
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pilares atuam na evolugdo das espécies e desenvolvimento das ragas (PEREIRA, 2008).

Uma defini¢do possivel para diversidade genética ¢ a modificagdo biologica hereditario
resultado de um processo evolutivo promovida pela mutagao na sequéncia nucleotidica, que ¢
um suporte do conhecimento de um gene ou genoma, na qual contém as informagdes sobre as
propriedades hereditarias, essa mudanga acontece durante a replicagdo do 4cido
desoxirribonucleico, DNA (SANTOS, 2009). As alteragdes entre a populagdo de uma mesma
espécie sao nomeadas de polimorfismo ou diversidade intraespecifica, ou seja, mudangas que
ocorrem entre individuos de mesma espécie (SANTOS, 2009).

A composi¢ao genética de uma populacio estd relacionada ndo apenas a composicao
dos individuos, mas também a transmissdo de genes entre as geracdes subsequentes e a
subdivisdo populacional resulta inevitavelmente em diferencas genéticas entre as
subpopulagdes (PEREIRA, 2008). A diversidade pode ser mensurada considerando o nimero
de alelos existentes e a frequéncia com que eles ocorrem em uma populagdo, portanto, quanto
mais alelos diferentes existirem maior serd a diversidade genética (FILHA et al., 2022).

Visto que a diversidade genética dentro de uma populacdo tem importancia para o
conhecimento ¢ o monitoramento da biodiversidade em uma perspectiva genotipica e
fenotipica, se a diversidade genética ficar reduzida, também diminui a capacidade adaptativa
da populagdo em relagdo as mudancas ambientais, expondo os individuos desta determinada
populacdo ao risco de extingdo (MINTER, 2021).

A comparagdo de alelos por microssatélite entre ragcas equinas tem sido utilizada na
investigacao da diversidade genética do MM, em funcao de verificar as diferencas genéticas
com as ragas pertencentes ou ndo de sua historia evolutiva. Os microssatélites permitem
identificar cada alelo por um locus e obter dados populacionais para calcular frequéncias
alélicas, que podem ser usadas para determinar distancias genéticas entre populagdes e até
mesmo entre individuos da mesma populagdo, além de realizar andlises filogenéticas
(CAVALCANTE, 2010).

Uma estimativa da singularidade genética de uma determinada raca ¢ geralmente obtida
medindo a distdncia genética e construindo uma arvore filogenética simples que expressa
graficamente as relagdes entre diferentes populagdes (BAENA, 2019). Um estudo da variagao
genética envolvendo varias populagdes e varios genes permite estimar a quantidade de variagdo
compartilhada entre as populagdes. Essas variagdes comuns entre grupos sdo chamadas de
distancias genéticas e permitem visualizar as relacdes entre grupos de individuos (BAENA,

2019).
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Baena et al. (2020) realizaram um estudo com objetivo de investigar a diversidade
genética da raga MM e relaciond-la com as racas que fizeram parte da sua historia de criagao.
Foram usados dados de genotipagem de 13 locis microssatélites, espalhados porl2 diferentes
cromossomos em 2.829 equinos das populagdes de Mangalarga Marchador e das demais racas:
99 - Arabe; 54 - Puro Sangue Inglés; 67 - Andaluz; 43 - Puro Sangue Lusitano; 61 — Campolina
e 40 - Mangalarga.

Os autores descreveram maior distanciamento genético entre as ragas brasileiras e
ibéricas comparadas as racas arabe e inglesa (Figura 6). Nos resultados de Baena et al. (2020),
ficou evidente o maior compartilhamento de alelos entre as racas brasileiras Campolina,
Mangalarga e Mangalarga Marchador por serem provenientes de ancestrais comuns e pela
ocorréncia de fluxo génico entre elas. A diferenca na estrutura genética dentro de cada uma
dessas racas pode eventualmente estar relacionada a métodos de manejos diferentes (BAENA,

2020).

Figura 6 — Dendrograma de analise de agrupamento que mostra o nivel de relagdes genéticas entre as sete ragas
equinas estudadas.

Andaluz

Puro Sangue Lusitano

Campolina .

Mangalarga

Mangalarga Marchador

Arabe -

Puro Sangue Inglés s

Fonte: Dendrograma retirado de Baena et al. (2020) e adaptado, em que a arvore filogenética foi
construida a partir da analise de microssatélites, repeticdo de sequéncia simples - SSR, pelos estudos de
equinos descendentes dos principais ancestrais do MM.
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Segundo COSTA et al. (2005), a diferenciagdo genética observada entre
subpopulagdes, pode ser atribuida a existéncia de equinos que pertencem aos grupos familiares
que sdo os principais ancestrais da raga. Essa distingdo genética pode resultar em
subpopulagdes heterogéneas se ocorrer a dispersdo populacional em novos territorios ou
fluxo génico, sendo este segundo a inser¢do de individuos com algum tipo de diferenca
genética na populagdo original (FABRICIO, 2014); desde que esses eventos tenham
acontecido hd muito tempo. Na presenca dessa subdivisdo populacional as frequéncias
alélicas entre as subpopulagdes tendem a se tornar diferentes como resultado de processos
aleatérios na transmissao dos alelos de uma geracao para a proxima ou de diferencas casuais

na frequéncia alélica entre os fundadores iniciais das subpopulacdes (GIBBON, 2016).

23 PEDIGREE

Na genética, uma populacio ¢ uma coleg@o de genes, que se acumulam ao longo dos
anos e estdo sujeitos a diversos processos, incluindo mutacgdo, selecdo, migragdo e deriva
genética (RODRIGUES, 2009). Os genes que pertenceram na origem de uma determinada
populagdo vao continuar influenciando também na estrutura das longas geragdes
(RODRIGUES, 2009). Denomina-se populacdo fechada aquela cujo seu tamanho se mantenha
constante durante um periodo, utilizada para atingir um nivel de conservacdo da diversidade
genética, atraveés de estimativas com base na probabilidade de origem genética (COELI, 2000).

Com o surgimento das diferentes Associagdes de Criadores, foram definidos setores
para realizagdo de Registros Genealogicos em cada uma delas. Esses setores eram responsaveis
por publicar os pedigrees de cada animal registrado para documentar a pureza das ragas
(PEREIRA, 2008). A combinacao de informagdes das linhagens e os dados fenotipicos permite
avaliacdes genéticas, de maneira que facilita o trabalho dos produtores nos programas de
melhoramento genético (ROSA, 2013). No passado, a genealogia apresentava vantagens em
relacdo aos marcadores moleculares por causa do seu baixo custo e facilidade de aquisi¢@o
(DEON, 2009). No entanto, com a diminui¢ao dos custos e a inovagdo das ferramentas de
genotipagem, uma gama de estudos em populagdo animais tornaram-se possiveis para entender
melhor a diversidade, genealogia e endogamia populacional, entre outros aspectos.

Estudos em equinos tém sido realizados para avaliar a estrutura populacional dos

animais a partir do pedigree, revelando informagdes sobre a historia genética desses animais. A
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integridade da linhagem ¢ crucial para determinar o nimero de descendentes em cada geragao
e obter estimativas precisas dos parametros populacionais (BAENA, 2019). A presenca de
erros, pedigrees incompletos e a introducdo recente de animais podem distorcer a estimativa de
endogamia e dificultar a interpretacdo dos resultados (BAENA, 2019). Alguns critérios que
podem ser usados para inferir sobre parametros populacionais € o gene de origem e o tamanho
efetivo populacional (NE). As andlises baseadas nos parametros de probabilidade de origem
do gene oferecem maior eficiéncia na previsdo da variabilidade genética, sendo menos
susceptiveis a falhas ou perdas de informagdes nos pedigrees (CUNHA, 2008).

O principio da variagdo genética ¢ as mutacdes aleatdrias que acontecem no material
genético, ou seja, no genoma de um ser vivo. Essas alteragdes ocorrem na sequéncia dos
nucleotideos no genoma de uma célula, desse modo podem causar mudangas no céddigo
genético, sendo capaz de mudar o produto génico ou o quanto esse gene & expresso
(SOUZA et al., 2011). Nesse sentido, busca-se estipular um tamanho ideal de uma populagao
para garantir a variabilidade genética. O NE ¢ o tamanho que uma determinada populacao
idealizada deveria ter para causar a mesma quantidade de oscilagdo genética que a populagao
sob consideracdo, seja pelo mesmo numero de endogamia ou pela variacdo nas frequéncias
de disturbios alélicos (SEBBENN; SEOANE, 2005). A avaliagio do NE ¢ um
importante parametro para se compreender as estratégicas seletivas de reprodugdo na
evolugdo de uma populacgao, utilizado para determinar o tamanho de uma populacio para que
ela seja suficiente para manter a variacao genética (SANTOS, 2019).

Baena et al. (2020) evidenciou que a raga MM enfrenta desafios relacionados a
endogamia, que podem prejudicar diversidade genética da raca e afetar negativamente a satde
e o desempenho dos animais. Nos resultados dos estudos, notou-se que o NE foi calculado a
partir das taxas de endogamia, sendo considerado baixo para as populagdes, indicando uma
reducdo na diversidade genética (BAENA et al., 2020). Além disso, o coeficiente de endogamia
na raga apresentou um aumento gradativo ao longo dos anos, indicando maior acasalamento
entre parentes proximos. Apods 2014, o nimero de animais consanguineos diminuiu (BAENA
et al.,, 2020). Estes parametros representam uma preocupacdo para a raca, em termos de
manutengdo da variabilidade genética. Conclui-se, portanto, que a diversidade genética
do MM deve ser monitorada regularmente, por meio de acasalamentos, em que deve se evitar
0 uso de parentes proximos.

O resultado da redug@o do tamanho efetivo ¢ a queda da variabilidade, limitando o ganho

genético, aumentando a endogamia, podendo levar a extingdo de ragas ou rebanhos
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(SEBBENN; SEOANE, 2005) em populagdes pequenas ou de baixo NE. A endogamia ¢ a
consequéncia do acasalamento de individuos com certo grau de parentesco, sendo assim ocorre
um aumento no porcentual para que recebam os mesmos genes de seus pais, resultando em
animais com homozigose. E um dos maiores erros que os criadores de cavalos costumam
cometer, porque a endogamia pode causar a reducdo no sucesso reprodutivo e perdas de
caracteristicas desejadas na sele¢ao (PEREIRA, 2008).

Entende-se que quanto maior a variacdo genética disponivel, maior a possibilidade de
evolucao (SOUZA et al., 2011). No entanto, ¢ sempre importante desenvolver estratégias de
reproducdo que possam manter a variagdo genética para evitar efeitos futuros de depressao
endogamica. A realizagdo de acasalamentos assistidos e dirigidos possibilitam realizar um

programa de melhoramento e conservagdo da raga MM (BAENA, 2019; MORALIS, 2018).

24 MARCADORES MOLECULARES

Marcadores moleculares sdo variagdes encontradas no genoma que podem descrever as
diferengas genéticas entre individuos. Diversas técnicas de biologia molecular estdo disponiveis
para identificar e analisar essas variagdes, como os microssatélites e os Polimorfismo de
Nucleotideo Unico (SNP). Se os marcadores moleculares estiverem associados a uma
caracteristica de produgdo ou doenca genética, eles podem contribuir para o processo de
melhoramento genético (ROSA, 2013). Dessa forma, os marcadores moleculares se tornaram
ferramentas adicionais para aumentar a eficiéncia dos processos de sele¢do, proporcionando
maior seguranga na escolha dos reprodutores (ROSA, 2013).

Os marcadores moleculares sdo altamente numerosos, além de realizar papel
significativo como marco genOmicos auxiliando na localizacdo dos genes de interesse
(GRIFFITHS, 2010). Os projetos de mapeamento gendomico em animais tém como objetivo
principal localizar genes envolvidos com a variagdo gendmica associados a caracteristicas
econOmicas importantes. Isso permite diagnosticos diretos dos genes ou por marcadores
genoOmicos, além da introdugdo dessas regidoes gendmicas em populagdes receptoras por meio
de cruzamentos seletivos ou a selegao contra loci desfavoraveis (PEREIRA, 2008).

No momento em que os marcadores seguem as leis de Mendel para caracteristicas
monogénicas ou tém a distribuicdo esperada de caracteristicas poligénicas, eles sdo
considerados marcadores genéticos (FERREIRA, 1998). Um marcador genético ideal deve
exibir alta diversidade genética nos individuos de uma populacdo, ser estavel em diferentes

ambientes, detectar um grande numero de loci independentes e ter heranca simples.
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(CALVACANTE, 2010).

Existem varios marcadores genéticos diferentes que podem ser usados em equinos.
Como ja mencionado anteriormente, existem dois marcadores principais utilizados nas
variagdes moleculares do DNA: microssatélites, relacionados as regides repetitivas do DNA,

e o outro marcador ¢ conhecido pelas alteragdes de uma unica base no DNA, chamado

SNP (MARCHIORI, 2018).

2.5 MICROSSATELITES

Os microssatélites sdo sequéncias repetitivas de DNA encontrados no material genético
dos animais. Dessa forma sdo distribuidas aleatoriamente em ¢éxons, introns, regides
reguladoras e sequéncias ndo funcionais do DNA, porém s3o mais frequentes em regioes
transcritas (GRIFFITHS, 2010). Esses marcadores sdo altamente polimoérficos e podem ser
usados para identificar individuos, analisar a diversidade genética e realizar estudos
exploratorios de parentesco genético, o teste de parentesco. Além de microssatélites, também
sdo conhecidos como: “SSR” (Simples Sequence Repeats) ou “STR” (Short Tandem Repeats)
(GRIFFITHS, 2010).

Ao longo do processo de replicagdo do DNA, podem ocorrer erros que resultam em
locais com tamanho diferente e alto polimorfismo. Isso possibilitando o uso do microssatélite
como marcadores genéticos, ja que representam alelos de genes e sdo amplificados usando
primers complementares. Duas técnicas podem ser utilizadas para identificar microssatélites:
construgdo e selegdo de bibliotecas gendmicas e a busca de sequenciais em bancos de dados
gendmicos disponiveis (TANURE, 2009).

Os marcadores microssatélites apresentam diversas vantagens, como alta
reprodutibilidade, utilizagdo de pequenas quantidades de DNA. Além disso, essa técnica ¢é
de baixo custo, simples e rapida, proporcionando uma alta resolu¢do (OLIVEIRA, 2008). As
limitagdes encontradas ao uso de microssatélites estdo na necessidade de um trabalho
preparatorio para desenvolver os marcadores, pela constru¢do de bibliotecas gendmicas
compostas, através de pequenos fragmentos de DNA. Contudo, para os animaisde produgao,
existem microssatélites disponiveis para amostragem em laboratdrios de referéncia (PEREIRA,
2008).

Giacomoni (2007) publicou um trabalho sobre estudos da variabilidade genética em
equinos utilizando marcadores microssatélites. O autor citou o primeiro Workshop

Internacional de Mapeamento Gendmico Equino que ocorreu em 1995. No evento cientifico,
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foram mapeados cerca de 12 racas diferentes de equinos com 161 marcadores. Este foi um
acontecimento importante na area de pesquisa, pois proporcionou o desenvolvimento das
ferramentas para os estudos da genética equina. Em torno de 1500 microssatélites ja foram
sequenciados até os dias de hoje nessa espécie, aplicados como principais marcadores genéticos
em populagdes de cavalos intensamente endocruzadas, contribuindo para reconhecimento de
doencas infecciosas, alérgicas e problemas musculoesqueléticos (GIACOMONI, 2007).

De forma interessante, Baena et al. (2020) construiram um dendrograma que representa
a proximidade genética entre 8§ ragas de cavalos, incluindo o MM. O dendograma foi construido
a partir da analise de microssatélites em um total de 3.193 equinos. Foi evidenciada a maior

proximidade genética do MM com as populagdes das racas Mangalarga e Campolina.

2.6 POLIMORFISMO DE NUCLEOTIDEO UNICO (SNP)

O SNP ¢ uma alteracdo que ocorre no DNA, mas especificamente em seus pares de bases
(pb), isto é, mutacdes em suas bases nitrogenadas, assim sendo: Adenina, Citosina, Timina e
Guanina (CAETANO, 2009). Os SNPs estdo presentes de forma uniforme por todo ogenoma
dos individuos, responsaveis pelas diversas variagdes do DNA, nas quais as mais comuns sao
transcrigdo e transversao, encontrando-se com uma frequéncia préxima de um em
1.000 pb por todo o genoma (SHASTRY, 2009).

As mudangas ocorrem de forma indeterminada, de modo que podem acontecer em
regides codificadoras (éxons), ou seja, representam uma informagao genética que serd expressa
no DNA (BOLELI, 2004; LINO, 2009) ou em regides nao codificantes. Os SNPs, também
podem ocorrer em regides intergénicas (introns), os quais sao transcritos, mas nao traduzidos,
dessa forma ndo apresentam uma fun¢ao conhecida (BOLELI, 2004; LINO, 2009), mas podem
ter relagdo na expressdo génica.

As caracteristicas dos SNPs sdo determinadas pela transmissdao de uma geracdo para
outra, mas € necessario que sua frequéncia na populagdo seja superior a 1% (0,01) para se
distinguir de uma mutacdo simples e receber uma nomenclatura especifica (BORSTING;
MORLING, 2013). Os SNPs desempenham um papel importante na identificacdo dos genes
responsaveis por uma caracteristica genética de alto interesse econdmico, utilizados também
para realizacdo de mapeamento genético, evolugao do genoma, deteccao de doencas, niveis de
polimorfismo e diversidade genética (CAETANO, 2009) entre as populagdes e espécies.

A andlise do genoma dos equinos resultou no sequenciamento completo (EquCab2.0) e
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na identificagdo de 1.162.753 SNP entre diferentes ragas. O uso de métodos avancados de
sequenciamento de proxima geragao permitiu a identificagdo em massa desses polimorfismos
de DNA, levando ao desenvolvimento de arranjos de SNP, também conhecidos como chips de
genotipagem de SNP em larga escala (MARCHIORI, 2018).

Atualmente as ferramentas gendmicas avangadas permitem pesquisas em animais
domésticos. Para os equinos existem cerca de trés plataformas de genotipagem disponiveis,
incluindo Illumina EquineSNP50 Bead Chip (50k), Illumina Equine SNP70 Bead Chip (65k) e
Affymetrix Axiom Equine genotyping array (670k SNPs), sendo que este ultimo ¢ mais
informativo, ou seja, contém maior nimero de SNP. A imputacdo de genotipos € usada para
superar a perda de informagdes entre os chips de genotipagem. Essas tecnologias tém sido uteis
no estudo da variabilidade genética e no melhoramento genético dos equinos (McCoy &
McCue, 2014; Pereira et al., 2018; Classier et al., 2018; Frisch Knecht et al., 2014; Schaefer et
al., 2017).

Santos et al. (2021) usaram genotipagem de alta de densidade de SNP para identificar
regides de assinatura de selecdo no genoma de cavalos MM, ou seja, uma regido no genoma
que foi modificada por eventos da domesticagdo ou selecdo artificial. Os pesquisadores
acompanharam as varreduras gendmicas para identificar assinaturas de sele¢do, que sdo padroes
de variacdo genética que indicam pressao seletiva em uma determinada regido do genoma. Essas
varreduras ajudaram a identificar regides do genoma que podem estar relacionadas a
caracteristicas desejaveis principalmente relacionadas ao tipo e qualidade da marcha,
temperamento, conformagao e aparelho locomotor da raga Mangalarga Marchador (SANTOS
et al., 2021). O uso do painel de alta densidade de SNP permitiu uma analise abrangente e
precisa das variacdes genéticas associadas a selecdo na raca equina em estudo.

Em adigdo aos estudos com SNP na raga, o painel de genotipagem por SNP foi usado para
verificar o equilibrio de ligacdo (LD) em cromossomos individuais e para realizar uma
abordagem de estrutura populacional (Santos et al., 2019). Neste trabalho, 192 cavalos MM
foram genotipados usando o Axiom® Horse Genotyping Array (670k) e o Equine SNP70
BeadChip (65k). Critérios de controle de qualidade foram aplicados a dados genotipicos,
SNPs tnicos de cromossomos sexuais, SNPs sem locus definido e taxas de chamada
inferiores a 0,9. A imputacdo dos gendtipos foi feita entre os painéis de genotipagem. Os
resultados fornecem informagdes valiosas sobre a diversidade genéticae estrutura

populacional da raga Mangalarga Marchador.
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2.7 BIOINFORMATICA

A bioinformatica ¢ um ramo das ciéncias computacionais que aplica as técnicas da
informatica a biologia. Nesse sentido, a bioinformatica pode ser utilizada como uma ferramenta
para se obter informagdes genéticas e gendmicas(GRIFFITHS, 2010). A bioinformatica
gendmica € responsavel por desenvolver softwares e algoritmos com o objetivo de explorar
grandes sequéncias de biomoléculas, sendo uma aliada na busca de informagdes dentro desse
meio de pesquisa (GRIFFITHS, 2010).

Com o auxilio da bioinformatica torna-se possivel o desenvolvimento de plataformas
que permitem a contextualizagcdo de algumas categorias de dados bioldgicos, como sequéncias
de DNA, estruturas de peptideos, vias metabdlicas e vias de sinalizacdo. Dessa maneira, a
compreensdo dos fendmenos genéticos ¢ facilitada, através da ampliacdo da qualidade de
resolucdo dos modelos biologicos e do desenvolvimentos destes. Assim, processos como:
mudangas na expressao génica; identificacdo de genes em diferentes organismos e a localizagdo
de proteinas que interagem com os genes sdo explicados com mais exatidao, contribuindo
diretamente com o estudo das relagdes evolutivas por rastreamento de sequéncias de DNA e
para a construcdo de arvores filogenéticas (FERREIRA, 2017).

Com o uso da bioinformatica ¢ possivel identificar quais marcadores estio em
sobreposi¢cdo com genes, 16cus de caracteristicas quantitativa (quantitative trait loci, QTL), e
partir dai realizar analise de enriquecimento funcional para verificar com quais vias metabolicas
estes genes estdo relacionados. Os programas comumente empregados nos estudos de SNP, que
foram mencionados no tdpico anterior, s3o o pacote Biomart do programa R, integrado coma base

de dados do Ensembl, e o programa DAVID v6.8 (https://david.ncifcrf.gov/).

2.8 GENE DMRT3

DMRT3 (Doublesex and Mab-3-related transcription factor 3) € um gene que codifica
uma proteina associada a habilidade e comportamento de andar dos cavalos. Identificou-se que
o gene esta envolvido no processo locomotor, ligado a transmissdo de impulsos nervosos e na
deteccdo de interneuronios na medula espinhal ventral. O gene encontra-se presente na
cromatina, mas ¢ ativo no nucleo (DATABASE, 2023). Estudos em cavalos mostraram que
variantes especificas no gene DMRT3 estdo associadas a diferentes marchas, como de quatro

marchas (caminhada, t6lt, trote e galope) e de cinco marchas (caminhada, tolt, trote, galope e
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passo) (ANDERSSON et al., 2012).

Os alelos C, tipo selvagem, e A, mutante, do gene DMRT3 foram identificados em
cavalos (ANDERSSON et al., 2012). Os autores encontraram que variantes facilitaram a
coordenagdao dos membros e como os cavalos se movem (ANDERSSON et al., 2012).
Considera-se que o alelo A do gene DMRT3 esta ligado 4 marcha picadano
Mangalarga Marchador, apresentando-se, por meio de dois gendtipos AA e CA, em
contrapartida, a marcha batida ¢ expressa pelos gendtipos CC. Contudo, entende-se que o
gene DMRT3 demonstra uma  associagdo com a marcha, porém ndoa
determina completamente em equinos da raga MM (SANTOS, 2021).

Estudos realizados por Filho et al. (2015) verificaram a presenca de alelos mutantes
DMRT3 em cavalos Campolina e Mangalarga Marchador. O gene DMRT3 esta associado a
caracteristicas de locomogdo. Os autores analisaram amostras de DNA de cavalos de ambas as
racas e identificou a preseng¢a do alelo mutante DMRT3 em um individuo com marcha batida e
picada. Concluiu-se que o alelo mutante esta relacionado a expressao dessas caracteristicas de
marcha nas racas treinadas. Com essas descobertas compreende-se melhor a genética por tras
das diferentes marchas em equinos e assim podemos realizar a sele¢do e o melhoramento dessas
ragas.

Embora o gene DMRT3 desempenhe um papel importante na coordenagdao dos membros
em equinos, seus efeitos sobre o tipo de marcha na raga Mangalarga Marchador ainda ndo sao
bem compreendidos. A presenga de parentesco € endogamia em uma populagdo afeta as
frequéncias genotipicas de um gene. No entanto, a influéncia da selecdo e da estrutura da
populacdo pode causar confusdo na interpretagdo dos efeitos do DMRT3. Futuros estudos de
associacdo gendmica com marcadores genéticos podem ajudar a elucidar a genética dessa

caracteristica da marcha (FONSECA, 2018).

2.9 A IMPORTANICIA DOS CROMOSSOMOS SEXUAIS

O DNA armazena as informacgdes genéticas dos seres vivos e ¢ formado por
nucleotideos organizados em uma estrutura de dupla hélice. O material genético, encontra-se
armazenado e organizado nos cromossomos, que sao formados por molécula de DNA e
moléculas proteicas, localizando-se no nucleo das células dos animais. Os cromossomos sao
compostos por pares homologos sendo herdados por parte materna e parte paterna (BOLELI,
2004).

Os cromossomos autossdmicos sdo aqueles que nao sdo sexuais, isto ¢, todos os
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cromossomos que os individuos carregam exceto os cromossomos X € Y, no caso dos
mamiferos. O cromossomo X proporciona a capacidade de entender situagdes sobre os efeitos
da demografia e selecdo no genoma dos equinos, os quais ndo conseguem ser detectados pelos
cromossomos autossomicos (LIU et al., 2018).

Os pares de cromossomos homoélogos exibem o mesmo comprimento e forma e
englobam as mesmas informagdes genéticas para uma caracteristica. Ja os cromossomos X e Y
sdo diferentes em sua densidade, tamanho e quantidade de genes. Os equinos domésticos
apresentam 64 cromossomos nas células somaticas e 2 cromossomos sexuais, X ¢ Y. O
cromossomo X (ECA X) mede aproximadamente 124 Mpb, sendo o segundo maior
submetacéntrico e representando ~5% do genoma equino (LIU et al., 2018). A determinagao do
seX0 nos equinos, assim como no dos humanos ¢ pelos cromossomos sexuais, de forma que
individuos XX sdo biologicamente fémeas e individuos XY sdao machos (NETO et al., 2005).

A heranga ligada ao sexo, refere-se aos genes localizados em cromossomos sexuais que
estdo envolvidos na determinacdo de caracteristicas. No entanto quando se tem um gene
existente no cromossomo X, porém nao no cromossomo Y ¢ denominado de ligado ao X, ou
seja, aqueles ligados no X vao demonstrar heranca diferente dos genes que estdo nos
cromossomos autossomos (RYE, 2016). Visto que, estes genes estdo presentes em numeros
diferentes de copias divididos em fémeas e machos.

As diferengas genotipicas entre os sexos ocorrem, pois o macho tem apenas um
cromossomo X que ¢ pareado com 0 Y, ou seja, ele terd apenas uma copia do gene que estiver
ligado ao X, ao qual foi herdado de sua mae. Deste modo, nota-se que caracteristicas recessivas
ligadas ao cromossomo X, manifestam-se frequentemente no sexo masculino que no feminino,
pois precisam de apenas um gene para desenvolver ou manifestar-se (BOLELI, 2004). Por outro
lado, as fémeas sdo XX possuindo uma grande quantidade de genes ligados ao cromossomo na
determinagdo de alguma caracteristica, sendo uma copia do cromossomo X herdada do pai e
outra copia herdada por parte materna.

Com intuito de compreender melhor o conhecimento sobre o cromossomo X dada sua
importancia e conserva¢do em mamiferos, ¢ relevante conhecer sobre variabilidade genética,
assinaturas de selegdo, genes e QTL. Os estudos gendmicos até entdo existentes para marcha
sdo focados no gene DMRT3, localizado no cromossomo autossdmico 23 do genoma equino.
Este gene foi um dos focos de assinaturas de selecao em equinos MM no estudo realizado por
Santos et al. (2021).

HEYER et al. (2010) abordaram em sua pesquisa evidéncias de padrdes demograficos

e adaptacao genética exclusiva do cromossomo X na espécie humana. Os autores destacaram
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que por meio de andlises foi possivel determinar regides genOmicas no cromossomo X
responsaveis por apresentarem caracteristicas opostas em relacdo a demografia populacional e
adaptacao local. As diferengas genéticas entre populagdes humanas para o cromossomo X
foram atribuidas a eventos migratdrios e da historia populacional. A parte relevante deste estudo
e que cabe ressaltar ¢ que o cromossomo X ser um importante objeto de estudos nos equinos
uma vez que pode guardar informagdes gendmicas sob adaptacao local em diferentes condigoes.
Liu et al. (2018) investigaram caracteristicas de selecdo no cromossomo X do ponei chinés
Debao, identificando regides com sele¢do positiva associadas a caracteristicas adaptativas e de
interesses econdmicos na raga. No estudo foram comparados trés grupos de cavalos chineses,
incluindo cavalos Debao como grupos de estudo e cavalos Yili e mongdis como grupos de
referéncia. O resultado dos pesquisadores demonstraram que cinco regides do cromossomo X
estdo sobre selecdo envolvendo aproximadamente 95 genes, alguns desses genes estdo
envolvidos no desenvolvimento ésseo, no estresse do hormonio do crescimento e na deposicao
de gordura. Havia uma diferenca de altura entre os grupos estudados. O objetivo dos autores
era comparar as alturas dos equinos, dessa forma, foram obtidas amostras de sangue de 21
cavalos Debao (altura média = 99,2 cm), 16 cavalos mongois (altura média

=134,1 cm) e 27 cavalos Yili (altura média= 141,3 cm). Entretanto, para se ter certeza que
as éguas nao eram parentes de sangue, utilizou-se da extragdo do DNA gendmico das amostras
de sangue e o gendtipo usando o Equine SNP70 BeadChip, que contém mais de

65.000 SNPs uniformemente distribuidos. Genes relacionados a resisténcia de doencas,
adaptagdo ambiental e diferentes caracteristicas fenotipicas também foram descobertos. Esses
achados sdo relevantes para o melhoramento genético de ragas e ampliam o conhecimento sobre

diversidade genética e adaptacdo em equinos, com relagcdo ao cromossomo X.
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3 CONSIDERACOES FINAIS

O continuo crescimento do numero de equinos da raga MM no Brasil, desde o seu inicio
até os dias atuais € por conta da grande admiracdo de seus criadores, pela sua importancia no
agronegdcio e ampla distribuicdo por todo o pais. Constantemente utilizado para trabalho,
lazer, terapia mediante passeios equestres e turismo. O mercado relacionado a equinocultura
movimenta um ramo importante do agronegocio, ofertando diversas vagas de emprego e
refletindo positivamente na economia brasileira.

Os trabalhos publicados mostram em relagdo a diversidade genética do MM, existe
maior proximidade genética com as racas Mangalarga e Campolina, pode ser proveniente
de eventos historicos da formacdo da racas e cruzamentos iniciais, como os aqui destacado.
Através da observagdo dos trabalhos com foco em tamanho efetivo na populacdo Mangalarga
Marchador, verifica-se que o nimero de alteragdes no tamanho das familias sofremflutuagdes
periddicas. No entanto, a endogamia e tamanho populacional ndo ¢ critica na raga, porém
sempre deve ser monitorada. A implementagdo de um programa de melhoramento genético da
raca para maximizar sua variabilidade genética, preservar genes uteis e estabelecer objetivos
de selecdo poderia ser interessante para o melhoramento genético do populagdo atual.

Os marcadores moleculares do tipo SNP destacam-se pela cobertura mais abrangente e
detalhada do genoma equino do que microssatélites. Estudos vem surgindo para caracterizar a
estrutura populacional do MM, levando-se em consideragdo esses aspectos de estudos genéticos
por genotipagem de SNP em larga escala podem fornecer uma imagem abrangente da
diversidadegenética da raga e suas relacdes com outras populagdes de cavalos.

O gene DMRT3 ¢ importante devido a sua associacao com a locomoc¢ao do cavalo, mas
estudos mais detalhados sdo necessarios para obter uma melhor compreensdao dos alelos
DMRTS3 e seu potencial como ferramentas para programas de melhoramento genético. Como
os estudos gendomicos da espécie equina sao escassos, ¢ necessario entender as diferencgas entre
as populagdes equinas brasileiras da raga Mangalarga Marchador em nivel gendmico. Essas
descobertas mais abrangentes e detalhadas ajudardo projetos futuros a entender e aplicar melhor
os recursos genéticos da raca MM. Diante dos fatores observados, estudos sobre as
caracteristicas de selegdo e diversidade genética no cromossomo X na populacdo Mangalarga
Marchador poderiam fornecer informagdes sobre a histéria evolutiva e variagdo genética na
raca. Desta forma, se tem a possibilidade de um campo de pesquisa para melhor compreender

as subestruturas populacionais no MM.
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