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Resum

La Cabra Catalana és una poblacié caprina autoctona de les comarques pirinenques i interiors de
Catalunya, historicament abundant perd considerada extingida fins a la seva redescoberta el 2005.
Aguest estudi té com a objectiu principal analitzar-ne la biodiversitat genética i morfologica per
avaluar la seva viabilitat a llarg termini i aportar evidéencies per al seu reconeixement oficial. Es van
mostrejar 258 individus de cinc explotacions, dels quals 215 (amb més de 2 anys de vida) van ser
avaluats morfologicament segons |'estandard racial, i 192 van ser genotipats amb la matriu Axiom

Goat Genotyping v2 (~59.000 SNPs).

La valoracié morfologica mostra una raca de format mitja, capa blanca i banyes en arc, amb alta
uniformitat al nucli fundador i variabilitat moderada en alguns ramats periférics, especialment en
cap-coll i capa. La mitjana global (81,7 punts) situa la poblacid dins la categoria “Molt Bona”, amb

Vilanova de Meia i Solsona com a referents de tipicitat.

En I'analisi genomica, la homozigosi mitjana (~40 %) i la consanguinitat genotipica (F) baixa (~75 %
dels animals < 4 %) indiquen un bon estat genétic global. Els runs of homozygosity (ROH) es
concentren en longituds intermeédies (4 — 16 Mb), atribuibles a creuaments en la fase inicial de

recuperacio, sense evidencies de consanguinitat recent elevada.

Els resultats suggereixen que la Cabra Catalana combina identitat racial definida i diversitat geneética
suficient per mantenir la seva salut poblacional. Es proposa consolidar la tipicitat mitjancant
aparellaments dirigits, intercanvi de reproductors i monitoratge periodic de F i ROH, assegurant un

creixement sostenible i I'adequacid als requisits normatius per al seu reconeixement oficial.

Paraules clau: Cabra Catalana, biodiversitat genética, morfologia, consanguinitat, conservacié de

races autoctones.






Llista de sigles i acronims

Sigla/Acronim

Significat complet (original)

Traduccié / Explicacié

ADN

Acid desoxiribonucleic.

ANOVA Analysis of Variance Analisi de la variancia.
CEE Comunidad/Comunitat Econémica Antiga Comunitat Economica
Europea Europea (referida en directives).
CNR Comisidon Nacional de Razas Comissio Nacional de races
Comissio Nacional de Zootecnia
CNz Comision Nacional de Zootecnia
(Espanya).
DOUE Diario/Diari Oficial de la Unién Europea | Publicacio oficial de la UE.
EDTA Ethylenediaminetetraacetic acid Anticoagulant en tubs de sang.
. . . Espai Economic Europeu (mencid en
EEE Espacio/Espai Econémico Europeu P peu (
el Reglament).
F Inbreeding coefficient Coeficient de consanguinitat.
Organitzacio de 'ONU per a
FAO Food and Agriculture Organization , g e P
I’Alimentacio i I’Agricultura.
Federacion Espainola de Asociaciones de | Federacié espanyola de bestiar
FEAGAS
Ganado Selecto selecte.
He Expected heterozygosity Heterozigositat esperada.
IMP . Programari d’analisi estadistica
(grafiques/taules).
LD Linkage Disequilibrium Desequilibri de lligament genetic.
MAF Minor Allele Frequency Freqiéncia de I'al-lel minoritari.
MAPA Ministerio de Agricultura, Pesca y Ministeri d’Espanya d’Agricultura,
Alimentacion Pesca i Alimentacié.
Milions de parells de bases (longitud
Mb Megab
egabase ADN).
Ne — Mida efectiva de la poblacid.
PLINK . Progrémarl per al tractament de
genotips.
ROH Runs of Homozygosity Trams continus d’homozigosi.
SNP Single Nucleotide Polymorphism Polimorfisme d’un sol nucleotid.
UE Unién/Unid Europea Unié Europea.







1 - Introduccio

1.1 La Cabra Catalana: historia i situacid actual

La Cabra Catalana és una poblacié caprina propia de les comarques pirinenques i interiors de
Catalunya, documentada des del segle XIV i descrita amb detall al Diccionari d’Agricultura de Matons
i Rossell (1928) (Alvarez, et al., 2010). Considerada extingida el 2005, la raca va ser redescoberta el
mateix any al Montsec de Rubies; I'adquisicid d’aquest nucli per part de I'associacié Cultures
Trobades va permetre establir un ramat de conservacid a Vilanova de Meia (Parés, et al., 2015). En
I’dltim document publicat sobre la raga el 2016 els cens rondava els 120 exemplars reproductius, als
quals cal afegir una seixantena d’animals dispersos en petits ramats mixtos dels Pallars i I'Alta
Ribagorca (Jordana, et al., 2016). Els estudis morfologics confirmen la seva uniformitat faneroptica,
pelatge blanc, banyes en forma d’arc, orelles caigudes, mentre que les analisis de 24 microsatel-lits
la situen com una poblacié geneticament diferenciada dins el grup de races ibériques, amb nivells
de diversitat comparables als de poblacions molt més nombroses (Parés, et al., 2015). Malgrat
aquests indicis de rellevancia zootécnica, la Cabra Catalana encara no disposa de reconeixement

oficial i, per tant, no rep suport especific dels programes publics de conservacid.

1.2 Biodiversitat genética en races autoctones: context i importancia

La pérdua progressiva de races locals constitueix una de les principals amenaces per a la
biodiversitat domeéstica mundial; es calcula que, de les més de 8.800 poblacions caprines
registrades, prop d’un 18 % es troben en risc d’extincié (FAO, et al., 2007). Les races autoctones
actuen com areservoris de variacié adaptativa davant del canvi climatic, contribueixen a la seguretat
alimentaria de zones marginals i configuren paisatges culturals i economics de gran valor
patrimonial (Jordana, et al., 2016). Mantenir la seva variabilitat genética no és només una questio
de nostalgia etnografica, sind una asseguranca evolutiva: cada al-lel rar conservat pot contenir
solucions futures a malalties emergents o a condicions ecologiques extremes. En el cas concret de
la Cabra Catalana, el seu bon nivell de diversitat, reforcat per un patré de consanguinitat molt baix,
ofereix una oportunitat singular d’estudi sobre com poblacions petites poden mantenir variacid
funcional quan es gestionen amb criteris de seleccié minimament intervencionistes (Jordana, et al.,

2016).
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1.3 Objectius del treball

Atesa la singularitat historica i genéetica de la Cabra Catalana, aquest Treball de Final de Grau es fixa
com a objectiu principal analitzar la seva biodiversitat genética per avaluar la viabilitat a llarg termini
de la raga i proporcionar evidéncies que avalin el seu reconeixement oficial pel Ministerio de

Agricultura, Pesca y Alimentacion. Per assolir-lo, es plantegen cinc objectius especifics:

Actualitzar el cens de cabres i explotacions amb presencia de Cabra Catalana
Caracteritzar morfologicament els animals utilitzant I'estandard racial ja definit

Identificar la diversitat genética intrapoblacional mitjancant marcadors moleculars.

H wonNoe

Reunir i sintetitzar la informacid técnica necessaria per justificar la candidatura de la
raca al Catdlogo Oficial de Razas de Ganado de Espaia.
5. Proposar recomanacions de conservacid, tant in situ com ex situ, que assegurin la

preservacio i la millora genetica d’aquesta poblacid.

Amb aquesta estructura, la introduccié pretén situar el lector en la realitat actual de la Cabra
Catalana, contextualitzar la rellevancia de la biodiversitat genética en races autoctones i, finalment,
mostrar com els objectius marcats connecten amb la necessitat de protegir un recurs zoogenétic

tan valués com amenacat.

11



2 — Marc teoric

2.1 Origens i evolucio de la Cabra Catalana

Les primeres referencies escrites que permeten identificar la Cabra Catalana daten del segle XIX,
quan Rossell (1919) en descrigué I'existéncia a les valls pirinenques i la vincula a un tronc centre-
europeu. La descripcié més completa, pero, la trobem al Diccionario de Agricultura, Zootecnia y
Veterinaria de Matons i Rossell (1928), on es parla d’una cabra blanca, de talla mitjana i amb banyes
en forma d’arc, distribuida «des dels altiplans lleidatans fins al Pirineu» (Matons, et al., 1928).
Durant la primera meitat del segle XX la raca mantingué un cens notable: fonts locals situen en més
de quinze mil els exemplars que transhumaven entre el Montsec i els prats subalpins (Alvarez, et al.,

2010).

La decadéncia s’inicia amb la mecanitzacid de I'agricultura i la substitucié del cabrum per especies
més productives. A mitjans de la década dels 70 del segle passat, la practica totalitat dels ramats
havien desaparegut o s’havien creuat amb races de llet com la Murciano-Granadina (Parés, et al.,
2015). L’any 2005, quan Parés i col-laboradors la donaven per extingida, I'enginyer agronom
Santiago Alvarez localitza, gracies al testimoni de pastors jubilats, un nucli residual d’una

cinquantena d’animals a Sant Salvador de Told, al Montsec de Rubies (Alvarez, et al., 2010).

La compra d’aquest ramat per part dels ramaders de Cultures Trobades i el seu trasllat a Vilanova
de Meia marcaren l'inici d’'un programa de recuperacid que encara avui és la base de la raga. Els
estudis morfomeétrics realitzats sobre vint-i-tres femelles adultes mostren una poblacié forga
homogeénia: capa blanca, banyes robustes de seccio el-liptica i perfil frontonasal recte (Parés, et al.,
2015). D’altra banda, I'analisi de trenta microsatel-lits en setanta-tres individus revela una
heterozigositat esperada (He = 0,67) comparable a la de races espanyoles amb censos molt
superiors, i unes distancies genétiques que emmarquen la Cabra Catalana dins el gran grup

celtibéric, pero com a node clarament separat (Jordana, et al., 2016).

L'interés cientific que desperta aquesta combinacié d’uniformitat fenotipica i riquesa geneética ha
propiciat una breu pero intensa produccid bibliografica: des de la nota tecnica inicial de FEAGAS
(Alvarez, et al., 2010), passant pels treballs de morfometria geometrica de Parés i Kucherova (2013
- 2015), fins al TFG d’Irina Kucherova (2017) sobre diversitat molecular. En conjunt, aquesta
literatura subratlla que la Cabra Catalana és avui una «poblacié reliquia» amb prou consistéencia

historica, cultural i biologica per ser declarada raca autoctona en risc de desaparicid.
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2.2 Conservacio de races autoctones i marc nhormatiu

La Comissid Intergovernamental de la FAO recorda que el 18 % de les races domesticades del
planeta ja s’ha extingit i un altre 17 % es troba en risc (FAO, 2007). La perdua de diversitat en bestiar
menor és especialment delicada per dues raons. D’'una banda, les races adaptades a ambients
marginals, com la Cabra Catalana, habituada a pendents pedregosos i fortes oscil-lacions termiques,
constitueixen un recurs genetic insubstituible per afrontar el canvi climatic (Jordana, et al., 2016).
D’altra banda, aquestes poblacions mantenen serveis ecosistéemics essencials: control de
combustible vegetal, fertilitzacid de pastures pobres i produccié d’aliments locals d’alt valor

cultural.

Conscients d’aquesta realitat, la Unié Europea aprova el Reglament (UE) 2016/1012 sobre
condicions zootécniques i genealogiques, que estableix els requisits perque una poblacié de petits
remugants sigui reconeguda oficialment i pugui disposar d’'un programa de cria autoritzat

(Parlament Europeu, et al., 2016). Els punts més rellevants per al cas catala sén:

- Societat de criadors reconeguda: ha d’existir una associacid legalment constituida que
gestioni el llibre genealogic i redacti un programa de cria (art. 4).

- Llibre genealogic d’origen: la societat ha de portar el registre de naixements, filiacions i
caracteristiques morfologiques de tots els reproductors (Annex |, part 1).

- Programa de cria aprovat: cal descriure objectius, criteris de seleccid, métodes de control
de parentiu i estratégies per conservar la variabilitat (art. 8).

- Sistema de marcatge i tragabilitat: cada animal ha d’estar identificat d’acord amb Ia
normativa de benestar i salut publica (art. 22).

- Transpareéncia i no-discriminacid: I'accés al llibre ha d’estar obert a tots els criadors que

compleixin els requisits sanitaris i de puresa (art. 5).

A més, el Protocol de la Comissié Nacional de Zootecnia espanyola fixa un cens minim «flexible» per
a races autoctones en perill: en casos de poblacions reliquia, no s’exigeix un nombre concret sempre

que I'objectiu principal sigui la conservacio (MAPA, 2025).
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L’aplicacié del marc normatiu a la Cabra Catalana presenta avantatges clars: existeix una associacio
de criadors operativa i el ramat de Vilanova de Meia continua actuant com a nucli de referéncia per
a l'ordenacié reproductiva. Tanmateix, en l'inici d’aquesta nova etapa el registre d’animals i
d’explotacions no era complet ni plenament actualitzat. La dada de 176 animals s’ha d’entendre
com un tall de 2016 reportat a la bibliografia (Jordana, et al., 2016); des d’aleshores s’han incorporat
nous ramats i exemplars, de manera que cal una actualitzacié censal i genealogica abans d’establir

els parametres definitius del programa de cria.

No obstant aix0, el reconeixement oficial requereix complir estrictament els criteris de I'art. 8:
definicid clara d’objectius (conservacié vs. seleccié productiva), control de la variabilitat (coeficients
F, efectiu poblacional) i pla de col-lecta de material genétic per a bancs de germoplasma. Es

precisament en aquest punt on el present estudi vol aportar dades i arguments tecnics.

2.3 Sintesi del marc i connexid amb els objectius del treball

La trajectoria historica de la Cabra Catalana testimonia I'evolucié mateixa de la ramaderia de
muntanya a Catalunya: des d’una espeécie clau en I'economia domestica pagesa fins a un reducte
genetic quasi oblidat. Les recerques recents han demostrat, tanmateix, que aquesta raga manté un
reservori de variabilitat que pot resultar decisiu per a la sostenibilitat dels agrosistemes
mediterranis, especialment davant escenaris d’aridesa creixent. Paral-lelament, el Reglament (UE)
2016/1012 i la normativa espanyola ofereixen un cami juridic clar perqué races minoritaries
obtinguin proteccid institucional, sempre que acreditin un programa de cria coherent i un cens

minim viable.

D’aqui es despren la necessitat de complir els objectius que vertebren aquest Treball de Final de
Grau: caracteritzar en profunditat la diversitat genética intrapoblacional, establir criteris
morfologics univocs, comparar la Cabra Catalana amb altres races ibériques per determinar el seu
grau de singularitat i, finalment, generar un paquet d’informacid tecnica que sustenti la seva
candidatura davant el MAPA. Només aixi es podra garantir que aquesta raca, historicament
menystinguda pero biologicament valuosa, rebi el reconeixement i els recursos necessaris per

assegurar-ne la supervivéncia a llarg termini.
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3- Materials i metodes

3.1 Disseny general

L’estudi integra dues fonts d’informacio sobre la Cabra Catalana:

- Valoracié morfologica detallada de tots els animals adults disponibles.
- Caracteritzacié genomica amb la matriu Axiom Goat Genotyping v2 (= 59 000 SNPs) a partir

de mostres de sang extretes immediatament després de la inspeccio visual.

3.2 Animals i mostreig de camp

Entre desembre 2024 i maig 2025 es van visitar cinc explotacions amb animals inscrits a I’Associacio
de Pastors de la Cabra Catalana: Vilanova de Meia (la Noguera), Gandesa (Terra Alta), Solsona

(Solsoneés), Rivert (Pallars Jussa) i Casa Quina (Pallars Jussa).

En total es van mostrejar totes les cabres presents amb morfologia compatible amb I'estandard
racial, 258 cabres (entre 1i12 anys). Als animals de més de 2 anys (n =215) es va realitzar la valoracio
morfologica; els 43 joves restaren només per a mostreig sanguini degut a que la falta de
desenvolupament corporal no permet una correcta valoracié morfoldgica. A més d’aquestes
explotacions, I'associacié té registrades 5 explotacions més amb preséncia d’animals susceptibles
de ser considerats Cabra Catalana. Dos d’aquestes explotacions tenen animals encara molt joves (en
total uns 100 animals procedents de I’explotacid de Vilanova de Meia) i per tant no es podien valorar
morfologicament, i tres no van poder ser mostrejades en el termini de realitzacié d’aquest TFG (unes

30 cabres en total).

Per a la seqlienciacié gendmica només es van analitzar 192 mostres. El processament es fa en blocs
de 96 mostres i no hi havia prou individus per completar un tercer bloc, per la qual cosa es van
excloure alguns exemplars de les explotacions més grans, mantenint la representacié de totes les

explotacions.

De cada individu es van obtenir 2 — 8 mL de sang de la vena jugular en tubs vacuitainer amb EDTA.
Les mostres es mantingueren refrigerades (< 4 h) fins a la congelacié a =20 °C en un congelador
comercial i, un cop completada la serie, s’enviaren al laboratori Xenetica FONTAO mitjangant

transport isoterm. Cada tub anava identificat amb el codi Unic de I'animal i la granja corresponent.
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3.3 Valoracié morfologica

La classificacid visual va seguir I’estandard racial aprovat el 15-01-2016 per I’Associacié. S’avaluaren

vuit regions corporals amb escala 1 — 10 i la ponderacio seglent:

Regié Pes
Capicoll 2

Tronc 1,5
Extremitats i aploms 1,5
Desenvolupament corporal | 1,5

Regio Pes
Pell, pél i mucoses 0,5
Caracters sexuals 0,5
Capa 1,5
Harmonia general 1,5

L'examen el van dur a terme entre tres i vuit membres entrenats de I'associacid, assegurant consens

mitjangcant sessions prévies de calibratge; no s’utilitza instrumental zoometric, ates que I'objectiu

era la qualificacié per al Llibre Genealogic.

3.4 Seqiienciacid i recuperacid de genotips

La sequenciacié de les mostres es va realitzar al laboratori mitjangant la matriu Axiom Goat

Genotyping v2 (59 150 SNPs). Els resultats es van processar amb el programari Axiom Analysis Suite,

qgue permet la recuperacié dels genotips a partir dels fitxers lliurats pel laboratori.

3.5 Depuracid i control de qualitat de les dades SNP

Els fitxers generats amb Axiom Analysis Suite es van analitzar amb PLINK 1.9. Es va aplicar la

depuracio seglient:

- Eliminacio d’individus amb call rate < 0,97.

- Eliminacié de SNPs amb call rate < 0,95 o MAF < 0,05.

- Filtrat per desviacié de I'equilibri Hardy—Weinberg (p < 1 x 107%) només per a analisi de

diversitat; per a altres estudis (p. ex. LD) es van conservar.

Després del filtrat es van obtenir dades de 44 807 SNPs i es van poder mantenir els 192 animals.
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3.6 Analisi estadistica

Per a l'analisi de les dades morfologiques, es va utilitzar el programa JMP per generar les
representacions grafiques i resumir la distribucié de les puntuacions per regions corporals i la

classificacio final.

En I'analisi genomica, els genotips recuperats amb Axiom Analysis Suite es van processar amb PLINK
1.9 per aplicar els filtres de qualitat i calcular la consanguinitat genotipica, considerada més fiable
que la genealogica. Les dades resultants es van analitzar de forma descriptiva i representar

graficament amb JMP.

3.7 Estimacio de la mida efectiva (Ne)

La mida efectiva (Ne) es va estimar a partir del desequilibri de Iligament (LD) entre SNPs autosomics
del conjunt post-cribratge, amb I'objectiu d’obtenir una mesura del Ne recent coherent amb la
dinamica demografica de la raga. En primer lloc, es va calcular el r? per a parelles de marcadors,
aplicant la correccid per grandaria mostral, i es van agrupar les parelles en finestres de distancia
fisica per descriure el decaiment del LD amb la distancia. A partir dels valors mitjans de r? de cada
finestra es van derivar estimacions de Ne associades a diferents horitzons temporals (relacionats
amb la distancia genética), informant de manera especifica el Ne contemporani i, quan escau, valors
per a periodes més allunyats. Per minimitzar biaixos, I'analisi es va efectuar amb marcadors i
individus de qualitat, evitant I'efecte de SNPs amb error o baixa freqiiéncia i controlant la influéncia

de parelles excessivament proximes que podrien inflar el LD per raons purament fisiques.

Aguesta aproximacié assumeix, de manera aproximada, aparellaments a l'atzar i absencia de
subestructura forta dins del conjunt analitzat; per aix0, la interpretacié de Ne es fa integrada amb
la resta d’indicadors genomics (F i ROH) i amb la informacié demografica disponible. Cal recordar
que el Ne via LD és especialment sensible al passat recent i pot veure’s afectat per mostreig desigual
entre explotacions, mescla genetica entre subpoblacions o contribucions desproporcionades
d’algunes linies; en consequeéncia, els valors reportats s"acompanyen d’una discussid sobre la seva
coheréncia biologica i es proposa el seu seguiment periodic en cohorts futures per verificar

I’estabilitat o millora de la mida efectiva al llarg del temps.
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4- Resultats

4.1 Cens

La taula de localitzacions recopilada el 2025 registra ~380 caps repartits en una desena

d’explotacions, pero, per prudéncia i atés que a les explotacions no mostrejades no podem garantir

gue tots els individus compleixin integrament I'estandard racial, adoptem la xifra aproximada de

350 com a referéncia de treball. En aquest mapa d’efectius, destaquen nuclis com Vilanova de Meia

i Gandesa, seguits per conjunts mitjans a Rivert, Beguda i Rajadell, entre d’altres.

Taula 1. Cens Cabra Catalana.

LOCALITAT Animals
Vilanova de Meia | 89
Gandesa 87
Rivert 52
Beguda 49
Rajadell 49
Solsona 19
Casa Quina 11
Corroncui 10
Beguda 9
Rubid 5

Aquest volum representa un augment dels censos en els darrers anys, un senyal especialment

positiu si es té en compte que es tracta d’una raga encara no reconeguda, en un context on diverses

races reconegudes pateixen retrocessos sostinguts. L'expansioé recent s’ha produit de manera

distribuida en diferents comarques, apuntant a una base productiva activa i a una capacitat

d’atraccid de nous ramats malgrat I'abséncia de suport especific associat al reconeixement oficial.
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4.2 Morfologia

Abans d’entrar en la introduccié, convé situar el marc poblacional i metodologic d’aquest estudi. El
cens referenciat el 2016 era de 176 caps (Jordana, et al., 2016); en I'actualitat hem mostrejat 258
cabres amb morfologia compatible procedents de 5 explotacions treballades en aquest TFG, i
I’Associacié registra 5 explotacions addicionals amb prop de 130 animals que no es van poder visitar
dins el periode de treball. Aquest augment de cens, en una raca encara no reconeguda, és
especialment significatiu en un context on diverses races reconegudes i subvencionades han vist

disminuir els seus efectius.

En aquesta discussié morfologica es consideren 215 individus qualificats procedents de cinc
explotacions: Vilanova de Meia, Gandesa, Rivert, Solsona i Casa Quina. Dels 43 exemplars no
puntuats, alguns presentaven trets incompatibles amb I'estandard racial, mentre que d’altres eren
massa joves i encara no mostraven un desenvolupament anatomic definitiu; per coheréncia

estadistica resten exclosos de I'analisi.

Taula 2. Explotacions i individus analitzats.

ESTAT
EXPLOTACIO No Valorades Valorades TOTAL
Casa Quina 0 11 11
Gandesa 25 62 87
Rivert 16 36 52
Solsona 2 18 20
Vilanova de Meia 0 88 88
TOTAL 43 215 258

Per a cada regid corporal s’ha aplicat I'escala oficial de 0 a 10 punts descrita en el Reglament del
Llibre Genealogic (Jordana, et al., 2016). D’acord amb aquest document, la classe Bona (70 — 79
punts ponderats) correspon a 7 punts o més en cada caracter, de manera que adoptarem 7 punts

com a llindar d’adequacio plena a I'estandard.
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L’avaluacié de cada caracter se centrara en la proporcié d’animals que superen el llindar, la mediana
i el rang interquartilic per situar el nivell tipic i la dispersié real, i només es comentaran les
diferéncies entre explotacions quan resultin rellevants. Aquest enfoc ens permetra identificar de

forma precisa quins trets estan ja consolidats i en quins encara persisteix variabilitat dins la raca.

4.2.1 Capicoll

Taula 3. Estadistic resum caracter cap i coll.

Mitja 7.49
Desviacid estandard 1.48
Error estandard de la mitja 0.10
N 215

Figura 1. Distribucio caracter cap i coll.

En aquesta regid, ponderada amb coeficient 2 al Reglament del Llibre Genealogic, el 75 % dels 215
animals qualificats assoleix o supera el llindar d’adequacié plena (> 7 punts). Tot i aixi, és el caracter
amb la dispersié més gran, perque les diferéncies en banyes i perfil frontonasal continuen sent
notories. Segons I'estandard racial, el cap ha de ser mesocéfal amb perfil frontonasal ortoide, front
ample i pla, orelles caigudes i banyes en arc aegagrus, mentre que el coll es requereix musculat en
els mascles i més llarg i estilitzat en les femelles; qualsevol desviacié, banyes primes o tancades

sobre el coll, perfil convex o orelles dretes, és penalitzable (Jordana, et al., 2017).
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Lectura per explotacio

- Vilanova de Meia. Encara que encapcala la mediana (8 — 9 p.), s’"han anotat una quarantena
d’observacions negatives: banyes massa fines o poc arquejades, lleugeres asimetries, algun
cas de prognatisme o manca de pigmentacié al musell. Es a dir, el nucli fundador és
homogeni, pero el coll d’ampolla de la poblacié fa que qualsevol defecte en banya es noti
molt.

- Solsona. Mostra petita perd regular: escasses incidencies (8) i totes lleus, banyes
primes/estriades o orelles altes. La major part d’animals manté el perfil ortoide; confirma
que l'aportacié periodica de bocs de Vilanova ha funcionat.

- Rivert. Es el ramat amb més anotacions critiques (33); abunden les banyes primes, verticals
o asimetriques i diversos perfils convexos que penalitzen la nota. Part d’aquesta variabilitat
prové de ramats mixtos antics i de la introduccié de linies Pirenaiques abans del 2010
(Alvarez, et al., 2010).

- Gandesa. Registra 27 comentaris: banyes massa corbades o dirigides cap amunt i perfils
lleugerament convexos sén el motiu recurrent de péerdua de punts. El quartil inferior cau
sota 6,5 p., fet que reflecteix la persisténcia d’introgresions Murciano-Granadina que
tendien a un front més arrodonit (Alvarez, et al., 2010).

- Casa Quina. Tot i el nombre reduit, la meitat dels animals queden per sota de 7 p. Els
comentaris (8) parlen de perfils convexos i banyes primes—estriades, sovint acompanyats
d’orelles horitzontals. Corrobora els resultats de variabilitat morfometrica descrits per

Parés-Casanova i Kucherova (Parés-Casanova, et al., 2015).

En sintesi, banyes excessivament corbades, fines, verticals o asimetriques i perfils convexos
expliquen la major part de les notes baixes. Vilanova i Solsona ja ofereixen una morfologia molt
propera a |'estandard, mentre que Rivert, Gandesa i sobretot Casa Quina concentren la variabilitat
que caldra reduir mitjancant aparellaments dirigits i descart de reproductors amb defectes cornials

marcats.
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4.2.2 Tronc

p— Taula 4. Estadistic resum caracter tronc.
[ ]
Mitja 8.32
Desviacié estandard 0.90
Error estandard de la mitja 0.06
N 215

Figura 2. Distribucio caracter Tronc

Amb un coeficient de ponderacié de 1,5 punts dins la nota final, el tronc ha de presentar, segons
I’estandard, un torax ample i profund, creu lleugerament destacada, linia dors-lumbosacra recta i
gropa curta pero caiguda, lleugerament més llarga que ampla (Jordana, et al., 2017). En la nostra
mostra, el 90 % dels 215 animals supera el llindar d’adequacid plena (= 7 p.) i la mediana global se

situa en 8,3 p., indicador que aquest caracter ja esta forga consolidat.

Quant a les anotacions de camp, practicament totes les observacions negatives es concentren en
tres defectes repetits: tronc massa estret o poc profund, linia dorsal no recta i gropa excessivament

llarga o plana.
Lectura per explotacio

- Vilanova de Meia és I'Unica explotacid amb un nombre apreciable de comentaris, una
dotzena aproximadament, i tots giren al voltant de gropa llarga o tronc estret Tronc. Tot i
aixi, el 95 % dels seus animals superen els 7 p.

- Rivert presenta només dues anotacions: tira cap a alpina i estreta, perd confirmen
I’existéncia d’alguns torsos més esvelts que recorden la cabra pirinenca, coherent amb els
antics creuaments detectats en aquesta zona (Alvarez, et al., 2010). La majoria, tanmateix,

manté puntuacions adequades (88 % > 7 p.).
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- Gandesa, Solsona i Casa Quina no registren comentaris al full de camp, pero difereixen en
el percentatge d’animals adequats: Solsona s’acosta al nivell de Vilanova (94 % > 7 p.),
Gandesa es queda al 82 % i Casa Quina baixa al 70 %. L’absencia d’anotacions suggereix que
els exemplars menys puntuats presenten desviacions lleus i generals, normalment torsos
insuficientment amples, que no han merescut observacio especifica, perd que encara resten

punts a la nota final.

En conjunt, el Tronc és el caracter més avancat cap a la uniformitzacié racial: nou de cada deu cabres
ja assoleixen I'estandard morfologic, i les anotacions apunten a detalls de proporcidé (ample i gropa)

qgue poden polir-se amb una seleccié moderada, especialment als ramats periférics.

4.2.3 Extremitats i aploms

— Taula 5. Estadistic resum caracter extremitats
o o 8| (o] .
i aploms.
Mitja 8.27
Desviacid estandard 0.92
— Error estandard de la mitja 0.06
4 5 6 7 8 9 10
N 215

Figura 3. Distribucio caracter Extremitats i

aploms.

Amb un coeficient de ponderacio de 1,5 punts, aquest caracter avalua la solidesa i I'alineacio de les
extremitats. L'estandard especifica potes de longitud mitjana, musculoses i verticals, articulacions
netes i pelilles grans i robustes per garantir una locomocié correcta (Jordana, et al., 2017). En Ia
nostra mostra, la mitjana és de 8,27 punts i només un 8 % dels animals baixa de 7 punts, cosa que

confirma que les extremitats i els aploms son un dels trets més ben fixats del ramat.

Els fulls de camp recullen incidéncies puntuals concentrades en quatre patrons negatius: potes

primes o curtes, cames lleugerament obertes, pota massa llarga i algun cas de pota curta.
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Patrons de variabilitat entre explotacions

Al ramat de Vilanova de Meia les notes altes sén majoritaries; els pocs descensos es deuen

sobretot a potes lleugerament primes o curtes, sense afectar la verticalitat general.

- Solsona manté un perfil gairebé idéntic, tot i que en alguns exemplars la pota és més llarga
i dona una silueta més esvelta; la postura continua funcional i dins el patrd.

- A Rivert apareixen puntualment potes primes i cames una mica obertes, pero la gran
majoria d’animals se situa per sobre del llindar.

- Gandesa presenta alguns casos de cames obertes o massa separades que rebaixen la nota
d’alguns individus, sense implicar una desviacio estructural generalitzada.

- ACasaQuina les pérdues de punts responen a lleus primeses de pota i aploms no totalment

verticals; caldra un seguiment especific per concretar la causa i reduir la dispersié interna.

Amb nou de cada deu cabres ja dins de I'adequacié plena, les extremitats i aploms mostren un grau
de consolidacié molt alt. Les millores futures hauran d’incidir sobre punts concrets, evitar potes
massa primes, controlar I'excés d’alcada en animals molt esvelts i corregir tendencies a obrir les

cames, per acabar d’homogeneitzar el ramat sense comprometre la seva funcionalitat.
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4.2.4 Desenvolupament corporal

— Taula 6. Estadistic resum  caracter

desenvolupament corporal.

Mitja 8.31
Desviacio estandard 0.98
Error estandard de la mitja 0.07
4_ s_ 6 7 8 9 10 N 215

Figura 4. Distribucio desenvolupament

corporal.

Aguest caracter, amb un coeficient de ponderacié d’1 punt, mesura I'eumetria de I'animal: algada a
la creu, profunditat toracica i musculatura equilibrada. L’estandard indica que la cabra Catalana ha
de ser de talla mitjana-gran, amb torax profund i bona amplitud costal, sense desproporcions entre
longitud corporal i algada (Jordana, et al., 2017). En la nostra série, el 88 % dels exemplars supera el
llindar d’adequacié plena (2 7 p.), amb una mediana proxima als 8 p. i un interval interquartilic

estret, fet que el situa entre els trets més homogenis del ramat.

Les fitxes de camp només registren quatre anotacions negatives, (“petita” o “una mica baixa”) que
indiquen talla o volum insuficients en animals concrets, sense cap altra desviacié estructural
significativa. Al nucli de Vilanova de Meia aquests casos son anecdotics, mentre que a Gandesa i
Solsona les perdues de punts responen a lleugera manca de profunditat toracica en alguns
exemplars. Rivert presenta puntualment alguna cabra “una mica baixa”, i a Casa Quina la mencié

“petita” és més freqiient, cosa que explica el seu percentatge d’adequacié més modest.

En conjunt, el desenvolupament corporal es troba practicament fixat; I'esfor¢ de millora hauria de
centrar-se a incrementar la talla i I'amplada toracica dels animals que encara queden curts,
especialment als lots de Casa Quina, mantenint I’homogeneitat ja assolida en la resta

d’explotacions.
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4.2.5 Pell, pél i mucoses

— Taula 7. Estadistics resum caracter Pell, pél i
* ' | Lol ] i mucoses.
Mitja 8.33
Desviacio estandard 0.90
Error estandard de la mitja 0.06
4_ 5 6 7 8 9 10 N 215

Figura 5. Distribucié caracter Pell, pél i

mucoses.

Aguest item, valorat amb 0,5 punts en la ponderacié global, avalua la qualitat del mantell, I'estat de
la pell i la pigmentacid de les mucoses. L'estandard requereix un pel fii llustrés, pell ben adherida i
mucoses uniformement pigmentades, sense taques despigmentades ni zones d’hiperpigmentacio
(Jordana, et al., 2017). A escala de raga, més del 90 % dels animals supera el llindar d’adequacié

plena (27 p.), de manera que és un dels trets més homogenis.

L'examen detallat de les fitxes de camp mostra que el defecte que es repeteix amb més freqiiencia
és una pigmentacié insuficient a les mucoses; expressions com «poca pigmentaciéo», «mucoses no
pigmentades» o simplement «sense pigmentacié» apareixen sobretot a Vilanova de Meia i Gandesa,
i de manera menys intensa a Solsona i Casa Quina. A Rivert es registren casos a I'extrem oposat,
mucoses hiperpigmentades, encara que la seva incidencia és baixa i no afecta de forma rellevant la
nota final. El mantell es descriu gairebé sempre com a «bo» o «kamb bon pel», i només es documenta

«pell pobra» en algun exemplar aillat de Gandesa, sense configurar un problema general.

Pel que fa als trets positius, la preséncia de faldd, preséncia d’un plomall de pél a la zona distal de
les extremitats posteriors, es fa constar en diversos individus dels ramats de Vilanova de Meia, Rivert
i, puntualment, Casa Quina. Encara que no és obligatori, aquest tret esta recollit com a tipic al

prototip i, per tant, suma valor d’autenticitat racial (Jordana, et al., 2017).
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En sintesi, la variabilitat observable es redueix principalment a diferencies de pigmentacio: la
hipopigmentacié és moderada pero recurrent i explica la major part de les pérdues de punts, mentre
que la hiperpigmentacid és esporadica i sense impacte significatiu. Donada la bona qualitat general
del pel i I'efecte favorable del faldd, la millora futura hauria de centrar-se en equilibrar la
pigmentacid, evitant tant I'absencia total com I'excés, per assolir una uniformitat encara més gran

sense comprometre la diversitat fenotipica que confereix personalitat a la raca.

4.2.6 Caracters sexuals

Taula 8. Estadistics resum caracter Caracters

sexuals.
Mitja 9.10
Desviaci6 estandard 0.79
Error estandard de la mitja 0.05
4 5 6 7 8 9 10 N 215

Figura 6. Distribucio caracter Caracters

sexuals.

Amb un coeficient de ponderacié de 0,5 punts, aquest item avalua la conformacié dels organs
reproductors: testicles simetrics i ben inserits en els mascles; mamella globosa, insercions altes i
exactament dos mugrons funcionals en les femelles, condicid que I'estandard considera
imprescindible per garantir la aptitud reproductiva i la facilitat de munyida (Jordana, et al., 2017).
Gracies al seu menor pes i a la pressid selectiva mantinguda, és el caracter amb la puntuacié mitjana
més alta de I'avaluacié (9,1 p.) i amb un 98 % d’animals per sobre del llindar d’adequacio plena (més

de 7 punts).
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Tot i la mitjana excel-lent, les fitxes de camp revelen que les poques péerdues de punts es concentren

en |'excés de mugrons:

Vilanova de Meia registra diversos casos de “tres mugrons” o “mugro extra” que rebaixen

lleugerament la nota perd no comprometen la uniformitat de la mamella.

- A Gandesa es descriuen repetidament “doble mugrd” i algun cas de “tres mugrons”; aquests
exemplars expliquen la practica totalitat dels valors inferiors a 9 p.

- Rivert presenta un Unic comentari de “mugrd extra”, indicant una incidéncia gairebé
anecdotica.

- A Casa Quina apareix la mencidé “popa grossa”, una mamella desproporcionada, i “mugré
malament”, que fa baixar la qualificacié d’algunes femelles.

- Solsona no registra observacions, i tots els seus animals mantenen puntuacions d’Excel-lent

o Molt Bo.

La distribucié d’aquests defectes confirma que I'excés de mugrons és I'Unica desviacio rellevant:
afecta pocs individus pero és suficient per explicar gairebé totes les notes inferiors a 9 p. Ateés el pes
reduit de I'item, I'impacte sobre la valoracié global és limitat; no obstant aixo, el estandard racial
recomana descartar reproductores amb més de dos mugrons funcionals per evitar la transmissio del

tret (Jordana, et al., 2016).

Els caracters sexuals es troben practicament fixats en la cabra Catalana. El control d’exemplars amb
mugrons addicionals, especialment a Gandesa i, en menor mesura, Vilanova de Meia i Casa Quina,
sera suficient per mantenir la qualificacid excel-lent d’aquest caracter sense comprometre la

diversitat global de la poblacid.
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4.2.7 Capa

— Taula 9. Estadistics resum caracter capa.
e 8 /3T H
Mitja 8.43
Desviacié estandard 1.37
Error estandard de la mitja 0.09
N 215
r=a A
4 5 6 7 8 9 10

Figura 7. Distribucio caracters capa.

La capa, ponderada amb 1 punt dins la qualificacié final, és un tret visualment molt rellevant.
L’estandard racial estableix que la cabra Catalana ha de ser blanca uniforme; les variants crema i
sabinarda (blanc amb veta grisenca) es toleren, pero s’hi aplica una forta penalitzacid, i qualsevol

taca marrd, negra o de crema concentrada redueix la nota (Jordana, et al., 2017).

En el conjunt analitzat, la puntuacié mitjana és 8,43 p.; tot i aix0, és el segon caracter amb més
dispersio: al voltant del 15 % dels animals cau per sota del llindar d’adequacio plena (> 7 p.) (Jordana,

et al., 2016). Les fitxes de camp mostren que la variabilitat es concentra en dos tipus d’anotacions:

- Tonalitats crema o blanc trencat, que suavitzen el color general pero resten punts.
- Taques localitzades (coll, orelles, ulls, cap), especialment marrons o negres, que es

penalitzen més severament.

Patro per explotacions

- AVilanova de Meia apareix el nombre més alt d’'observacions (crema al coll, taques petites,
blanc trencat). Tot i aix0, la majoria d’animals mantenen notes de 8 - 9, cosa que indica que
les taques sén menors pero encara penalitzen.

- Rivert concentra moltes mencions de “crema”, “clapes crema” i algun cas de “taques

negres”; aquesta freqiiencia explica que alguns exemplars baixin de 7 p.
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- A Gandesa es documenten taques marrons puntuals i diversos animals “crema”, la qual cosa
justifica una mediana lleugerament inferior.

- Solsona mostra pocs comentaris (una taca, alguna orella tacada) i manté un percentatge
d’adequacid alt.

- Casa Quina registra una sola “ullerada de crema”; amb tan poca mostra, cada cas pesa molt

en la nota general, pero la resta d’animals es mantenen dins el llindar.

El tret Capa és majoritariament correcte, pero continua sent un dels punts febles de la raca perque
les tonalitats crema i, sobretot, les taques fosques resten punts de manera immediata. Fomentar la
reproduccio d’animals completament blancs o, com a maxim, amb crema molt lleu, ajudara a reduir
la dispersid i a reforgar la imatge tipica de la cabra Catalana, sense renunciar a la variacié genética

que aporten les capes secundaries acceptades.
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4.2.8 Harmonia general

Taula 10. Estadistic resum cardacter Harmonia

o [ ]
general.
Mitja 8.33
Desviacié estandard 0.87
Error estandard de la mitja 0.06
— A
4 5 6 7 8 9 10 N 210

Figura 8. Distribucio caracter Harmonia

general.

Amb un coeficient de ponderacié de 2 punts, el mateix pes que Cap i coll, I'item Harmonia general
sintetitza I'encaix de tots els caracters: proporcionalitat entre cap, tronc i extremitats, continuitat
de linies, aploms correctes i un biotip global que permet reconeéixer la cabra Catalana d’un sol cop
d’ull (Jordana, et al., 2017). La mitjana d’aquest apartat és de 8,33 punts i el 86 % dels animals supera
el llindar d’adequacié plena (2 7 p.), amb un rang interquartilic estret que confirma la cohesid

morfologica del conjunt.

Ateés que Harmonia general és una valoracid integradora, els fulls de camp no recullen observacions
especifiques: la puntuacié reflecteix automaticament el balang dels caracters ja comentats. Les
diferéncies entre explotacions, per tant, reprodueixen les tendencies descrites anteriorment: notes
més altes i dispersié minima als ramats amb cap—coll i tronc plenament consolidats, i valors

lleugerament inferiors alla on persisteixen variacions en capa o desenvolupament corporal.

En conjunt, I'alta mitjana i la distribucié compacta indiquen que la cabra Catalana ja projecta una
imatge fenotipica coherent i reconeixible, resultat directe de les millores assolides en la resta

d’items morfologics.
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4.2.9 Valoracio global

40

Taula 11. Estadistics resum valoracio global.

Mitja 81.73
Desviacio estandard 7.64
Error estandard de la mitja 0.52
N 215

50 60 70 80 90 100

Figura 9. Distribucio valoracié global.

El parametre TOTAL integra tots els caracters ponderats, de manera que reflecteix la qualitat

morfologica final de cada animal. El resultat global mostra una mitjana de 81,7 + 7,6 punts, amb

valors compresos entre 40,0 i 96,8. Donat que el Reglament classifica com a Molt Bona la franja 80

— 89 punts i Excel-lent la de = 90 punts (Jordana, et al., 2016), podem concloure que la poblacié

estudiada ja se situa, de mitjana, dins la categoria Molt Bona.

Estructura de la distribucio

La mediana general s’aproxima a 82 punts i [linterval interquartilic s’estén
d’aproximadament 77 a 88 punts, indicant que la meitat dels individus es concentra en una
forquilla relativament estreta i per sobre del llindar de 80.

Els extrems inferiors (40 — 65 p.) representen un grup molt reduit; coincideixen amb
exemplars que havien puntuat per sota de 7 en més d’un caracter clau (cap-coll, capa o
desenvolupament corporal).

A I'altre extrem, només un petit percentatge supera els 90 p.: animals que obtenen 9 o més

en practicament tots els caracters i que, per tant, es classifiquen com a Excel-lents.
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CAP | COLL & 3 més frente a EXPLOTACIO
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Figures 10 i 11. Distribucid diferents caracters segons explotacio.

Comparaciod entre explotacions (box-plots)

- Vilanova de Meia mostra la caixa més alta i compacta (mediana al voltant de 88 p.) amb
escassos valors baixos, evidenciant la consolidacié fenotipica del nucli fundador.

- Solsona se situa lleugerament per sota (mediana propera a 85 p.), pero manté una dispersio
reduida i cap outlier a la zona de risc.

- Rivert presenta una mediana entorn dels 80 — 82 p. i una caixa més ampla: la preséncia de

diversos individus a 70 — 75 p. respon a les variacions observades en capa i cap-coll.
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- Gandesa mostra el rang vertical més extens: la mediana cau a prop de 78 p. i diversos valors
baixen fins als 65 p.; aquesta heterogeneitat replica els punts febles detectats en cap-coll i
capa.

- Casa Quina se situa clarament per sota de la resta (mediana al voltant de 70 p.) i és I'Unica
explotacié amb la majoria d’outliers negatius, resultat de puntuacions discretes en diversos

caracters basics.

Interpretacio global

- Estandard assolit: amb una mitjana superior 80 p. i un 75 % d’animals dins o per sobre de
la classe Molt Bona, la raca presenta una morfologia coherent i, en conjunt, ajustada al patré
oficial.

- Variabilitat residual: les diferéncies entre explotacions retornen al patré detectat caracter
per caracter: Vilanova i Solsona concentren els millors resultats; Rivert i Gandesa exhibeixen

dispersié moderada; Casa Quina encara mostra un marge ampli de millora.

- Prioritats selectives: la reduccid de la variabilitat a Gandesa i Casa Quina passa per reforgar
els punts critics (uniformitat de capa i cap-coll) i, sobretot, per introduir reproductors
procedents dels lots amb puntuacié superior 85 p. sense comprometre la diversitat

genetica.

En sintesi, la puntuacié TOTAL confirma que la cabra Catalana avanga cap a la consolidacié
fenotipica: el gruix de la poblacid ja és Molt Bona o Excel-lent, i només cal polir els punts febles

particulars de cada explotacié per reduir la dispersié i elevar, encara més, la mediana global.
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4.3 Analisi genomic

En aquest estudi vam mostrejar 258 cabres d’entre 1i 12 anys, procedents de totes les explotacions
implicades. Per a I’analisi genomica es van genotipar 192 mostres, organitzades en blocs de 96. Com
gue no hi havia prou animals per completar un tercer bloc, es van excloure alguns individus de les
explotacions més nombroses, perdo mantenint la representativitat de totes les explotacions en el

conjunt final.

Taula 12. Distribucioé de mostres seqlienciades per explotacio.

Explotacio Mostres seqiienciades
Casa Quina 11

Gandesa 60

Solsona 16

Rivert 50

Vilanova de Meia | 55

Total 192

El genotipat es va realitzar amb la matriu Axiom Goat Genotyping v2, i els genotips es van processar
i depurar per garantir-ne la fiabilitat. En aquest context, val a dir que es va aplicar un cribratge de

qualitat estandard, de manera que I’analisi es va fer finalment sobre 192 animals i 44.807 SNPs.

Aquest conjunt de dades és la base sobre la qual estimem la consanguinitat genomica i
caracteritzem els runs d’homozigosi (ROH), amb I'objectiu de descriure I'estat genétic actual de la
poblacié i orientar estrategies de creuament que ajudin a minimitzar I'augment futur de la

consanguinitat.
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4.3.1 Consanguinitat genomica

La consanguinitat mesura quant de parentiu hi ha entre els progenitors d’'un animal; com més
emparentats sén els pares, més probabilitat té la descendéencia de rebre dues copies idéntiques d’un
mateix fragment d’ADN. Operativament, aix0 es tradueix en més homozigosi al genoma: per aixo,
en aquest context, podem considerar I’homozigosi com el correlat directe (o “sindnim funcional”)

de la consanguinitat.

Taula 13. Estadistics resum consanguinitat

:l—|¢.°.,°..| ® o [ L]

Media 0.03
Desviacion estandar 0.06
Error estdndar de la media 0.004
— N 192

0 005 01 015 02 025 03 035

Figura 12. Distribucié consanguinitat.

En la nostra mostra, la homozigosi mitjana se situa al voltant del 40%, un valor bo a escala
poblacional: en termes generals, les poblacions es consideren sanes quan la homozigosi global es
mou entre el 40 —50%. A més, la gran majoria d’animals presenten consanguinitats molt baixes: tres
de cada quatre individus queden per sota del 4%, un rang que s’associa a animals sans (al voltant
del 3 — 5%). Fent una mirada encara més conservadora, nou de cada deu animals tenen una
consanguinitat inferior a I'11%, ben per sota del 12,5%, punt a partir del qual la consanguinitat

tendeix a ser nociva (Frankham et al., 2014).

Aquests indicadors dibuixen un escenari favorable: com a conjunt, la poblacié no mostra signes d’un
augment generalitzat de la consanguinitat (F). La distribucié de valors, concentrada a la franja baixa,
suggereix que els creuaments molt estrets han estat excepcionals i/o puntuals. Aixdo no exclou
I’existéncia d’alguns individus amb valors més elevats (que cal monitorar i gestionar amb cura), pero

I’estat global és el d’una poblacié geneticament sana en termes de consanguinitat.
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Figura 13. Distribucié consanguinitat per explotacio.

Taula 14. Comparacio de la consanguinitat per explotacio (model log(F))

Error
Terme Estimacio Rado t Prob > |t|
estandard
Constant del model -3.02 0.19 -16.05 <.0001*
Casa Quina 0.03 0.57 0.05 0.96
Gandesa -0.20 0.27 -0.76 0.45
Pep Solsona 0.65 0.32 2.02 0.05*
Rivert -0.28 0.36 -0.78 0.44
Vilanova de Meia -0.19 0.27 -0.70 0.49

Després de la lectura global, per valorar si hi ha diferéncies entre ramats, comparem les explotacions
mitjancant una ANOVA sobre log(F) amb t de Student per als contrastos de mitjanes (n = 192). El
resultat és clar: I'Ginica explotacié que difereix significativament és Pep Solsona, amb consanguinitat
més elevada que la resta. L'explicacié més plausible és demografica: es tracta d’'un ramat petit en
qué molts individus estan emparentats, fet que incrementa la probabilitat de creuaments entre

parents i, en conseqiéncia, ’homozigosi.
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En Casa Quina la variabilitat és molt alta per dues raons combinades: nombre d’animals reduit i
preséncia de I'individu amb consanguinitat més alta de tota la mostra (~34%). Aquesta combinacié
distorsiona qualsevol estimacio i fa que no puguem valorar el ramat amb prou fiabilitat; tot i aixi, el
conjunt no s’allunya gaire de la mitjana poblacional, de manera que cal prudéencia abans d’extreure

conclusions.

La resta d’explotacions, Gandesa i Rivert, no mostren diferencies significatives entre elles ni respecte

del conjunt, i es mantenen en nivells compatibles amb una consanguinitat modesta.

Finalment, Vilanova de Meia mereix una mencid especifica per ser el ramat fundador. Malgrat que
es podria esperar consanguinitat alta, per I'inici amb pocs efectius, no presenta valors elevats. Aixo
posa envalor la bona gestié dels creuaments i la planificacid reproductiva aplicades, que han permés

fer créixer la poblacié de manera sana i sostenible.
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4.3.2 Runs of Homozygosity (ROH)

Fins ara hem mirat el grau d’homozigosi global del genoma. Un pas més és preguntar-nos on es
concentra aquesta homozigosi: els ROH (Runs of Homozygosity) sén trams continus en que totes
dues copies del genoma son iguals. Quan apareixen ROH llargs, vol dir que les dues copies provenen
d’un avantpassat comu recent; si son curts, I'origen compartit és més llunya en el temps. Per aixo la
longitud del ROH és un bon indicador de “quan” es van produir creuaments consanguinis, i

operativament s’empren llindars de longitud per classificar-los (Peripolli et al., 2017):

>16 Mb - recents (creuaments molt propers en les darreres generacions).

4 — 16 Mb - intermedis (creuaments fa uns quants anys/generacions).

<4 Mb - antics (consanguinitat remota, de fons).

Frecuencia

N

N
0 5 10 15 20

Longitud ROH (Mb)

Figura 14. Distribucid de longituds ROH.
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A la figura s’observa que la major part dels ROH se situen entre 4 i 16 Mb. Aixo indica que el gruix

de la consanguinitat que detectem no és recent, sind intermedia: fa uns anys perd no d’ara mateix.

Aguest moment encaixa amb l'inici de la recuperacié del ramat, quan el nucli de Vilanova de Meia

treballava amb pocs efectius que ja estaven emparentats, fet que explica I'aparicié d’aquests ROH

d’extensid intermédia.

Els resultats del ROH no entren en conflicte amb el que hem vist a la consanguinitat global: el nivell

d’homozigosi és saludable i la gran majoria d’animals mostren F baix. En conjunt, els ROH

suggereixen episodis consanguinis concentrats en la fase de rescat, pero sense evidencia d'un Us

recent i sistematic de creuaments molt estrets (que haurien deixat molts ROH >16 Mb).

4.3.3 Estimacié mida efectiva poblacié (Ne)

L’estimacio via LD situa el nimero efectiu contemporani (Ne) de la cabra catalana en ~38 individus,

valor que implica una taxa d’increment esperada de consanguinitat d’aproximadament AF =

1/(2:Ne) = 1,3% per generacié. Aquest ordre de magnitud indica un coixi genétic moderat: I'estat

actual és compatible amb la salut observada, pero el sistema és sensible a la deriva si no es consolida

en els propers cicles.
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La série temporal de Ne aporta context a aquesta fotografia. En el rang complet (Figura 15) els valors
augmenten cap al passat fins a situar-se en milers d’individus, mentre que en el zoom de les darreres
20 generacions (Figura 16) s’observa un pas de 320 a 210 Ne en retrocedir en el temps, de manera
que el presentimmediat es troba per sota dels nivells d’algunes generacions anteriors. Aquest patré
és coherent amb la resta de resultats genomics: F generalment baix i predomini de ROH intermedis
(4 —16 Mb), indicatius d’endogamia no recent associada a la fase de rescat i d’una expansié posterior

encara insuficient per elevar el Ne actual.

4.3.4 Aplicabilitat per a la gestid i creixement de la raga.

El conjunt de resultats, Ne contemporani ~38, nivell global de F baix i predomini de ROH intermedis,
indica una poblacid sana avui, pero sensible a la deriva si no es consolida la mida efectiva. Aquests
indicadors proporcionen la base objectiva per orientar la gestié reproductiva i el seguiment

genomic.



5- Discussio

Fa uns anys es va presentar una primera proposta de reconeixement oficial de la Cabra Catalana. La
Comissié Nacional de Races (CNR) va concloure que, en aquell moment, no era possible i va formular
diversos comentaris técnics. Entre els més rellevants per a aquest treball, va assenyalar que a
morfologia no s’explicitava com s’havia fet el mostreig ni les relacions de parentiu dels individus, i
gue pel que fa al cens poblacional no s’aportaven dades de parentiu ni estimacions del cens efectiu

(Ne), inferint que podria ser molt reduit.

En aquesta discussié valorarem si les noves dades i I'enfocament del present estudi responen
aquests punts i reforcen els arguments per al reconeixement de la raga, integrant |'evidencia

morfologica i genodmica i destacant les accions de gestié que se’n deriven.

5.1 Morfologia

L’avaluacié morfologica descriu una raga de format mitja, capa blanca i cornamenta en arc, amb
uniformitat faneroptica notable al ramat nucli i variabilitat morfoestructural moderada entre
individus. Aquest patré és coherent amb una fase de reconstruccié a partir d’efectius reduits: encara
hi ha marge per millorar I’"harmonia i fixar trets, pero sense senyals d’una deriva cap a fenotips
extrems. En conjunt, el perfil morfologic és el d’una entitat recognoscible i consistent, emmarcada

dins del mosaic ibéric pero clarament diferenciada (Jordana et al., 2016; Jordana et al., 2017).

En aquest estudi, a més, explicitem el mostreig morfologic (explotacions i criteris d’inclusid) i el
vinculem amb la informacié genomica (F i ROH) per documentar els parentius entre individus,
resolent aixi el comentari de la CNR sobre la manca de detalls de mostreig i de parentiu i assegurant

la representativitat del conjunt.
Queé vol dir a efectes practics?

- Lavariabilitat moderada és un recurs: permet seleccionar sense empobrir la base.

- Consolidar el prototip racial (cap, orelles, cornament, capa) es pot fer amb poca pressio i
prioritzant sempre la salut i la diversitat.

- El nucli de Vilanova de Meia actua com a referencia de tipicitat i pot nodrir altres ramats
amb reproductors que ajudin a homogeneitzar cap a I'estandard sense augmentar la

consanguinitat.
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5.2 Genomica

La poblacié presenta una homozigosi mitjana =40% i una distribucié de F centrada en valors baixos:
~75% dels animals se situen per sota del 4%, i ~90% no superen I'11%. Aquests llindars sén
compatibles amb una poblacié “sana”, perque els riscos biologics significatius s’accentuen a partir
de ~12,5% (Frankham et al., 2014). En termes simples: no s’observa un augment generalitzat de la
consanguinitat (F). Com a pega complementaria, I'estimacié del numero efectiu contemporani situa
el Ne al voltant de 38, un valor que confirma I’estat actualment “sa” pero assenyala sensibilitat a la
deriva si no es consolida la mida efectiva; alhora, aporta I'’element que mancava en la primera
avaluacio i dona resposta al comentari de la CNR sobre la necessitat d’estimacions de cens efectiu.
A més, estudis recents en cabres europees ja consolidades reporten valors de Ne contemporani en
rangs similars, la qual cosa contextualitza el nostre resultat com a compatible amb poblacions
reconegudes i gestionables (Vostry, L., et al., 2024). Aixi mateix, aquest bloc genomic aporta per
primer cop informacid directa de parentiu a escala d’individu i d’explotacié (F i patré de ROH, amb

comparacié entre ramats), resolent el comentari de la CNR sobre la manca d’informacio de parentiu.

De les explotacions, Pep Solsona és I'inica amb consanguinitat significativament més alta que la
resta, la qual cosa s’explica de forma demografica (ramat petit i parentius interns elevats). Casa
Quina no es pot avaluar amb fiabilitat per la combinacié de n reduit i la preséncia de I'outlier de F
més alt; tot i aix0, el conjunt no s’allunya de la mitjana i cal prudéncia interpretativa. La resta

(Gandesa, Rivert i Vilanova de Meia) es mantenen en rang moderat.

La distribucié de ROH es concentra a 4 — 16 Mb (categoria intermedia), amb pocs trams >16 Mb
(recents). Aixo indica que els episodis consanguinis principals es van produir fa unes generacions,
coincidint amb la fase inicial de rescat, perdo no hi ha evidéncies d’'un Us sostingut i recent de
creuaments molt estrets (Peripolli et al., 2017). En coheréncia amb aquesta lectura, un Ne recent
modest reforca la necessitat de mantenir la contencié de I'endogamia mentre creix el cens, de
manera que el missatge combinat (F baix + ROH intermedis + Ne = 38) és de contencid de la

consanguinitat en un context d’expansié que cal consolidar.
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Queé vol dir a efectes practics?

- Planificar creuaments amb minim parentiu esperat, utilitzant la informacié genomica.

- Rotar mascles de ramats amb perfils més “lleugers” (F baix, pocs ROH >16 Mb) cap als que
tendeixen a F més alt (p. ex., Pep Solsona).

- Vigilar els outliers i no convertir-los en reproductors “populars”.

- Monitorar F, ROH i Ne per cohort: estabilitat o descens de ROH >16 Mb, F global estable i

Ne en increment mentre creix el cens.

5.3 Conjunt

La morfologia i la genomica expliquen una mateixa historia vista des de dues finestres
complementaries. D’una banda, la morfologia confirma que ens trobem davant d’una entitat racial
recognoscible (format mitja, capa blanca, cornamenta en arc, orelles caigudes), amb uniformitat
faneroptica especialment clara al nucli fundador i amb una variabilitat morfoestructural moderada
gue encara dona joc per seleccionar tipicitat sense empobrir la base. Aquest patrd és coherent amb
el procés de recuperacid: s’ha consolidat el tipus racial sense caure en una reduccié drastica de Ia
variabilitat fenotipica, i amb indicis previs de subestructura poblacional que cal gestionar (nucli més
“pur” a Vilanova i ramats mixtos amb certa introgressié) (Jordana et al., 2016; Jordana et al., 2017).
A més, en aquest estudi hem fet explicit el mostreig morfologic i I’hem connectat amb la informacio

genomica, resolent la manca de detalls de mostreig i de parentiu assenyalada per la CNR.

De l'altra, la genomica posa xifres a aquesta impressid: una homozigosi global al voltant del 40% i
una distribucié de F situada majoritariament en valors baixos indiquen que, com a conjunt, la
poblacié és geneticament sana. El perfil de ROH reforga aquesta lectura: predominen els trams
intermedis (4—16 Mb), compatibles amb episodis consanguinis d’ara fa unes generacions, quan el
ramat es va reimpulsar amb pocs efectius, pero sense empremta extensa de creuaments molt
estrets recents (ROH >16 Mb) (Peripolli et al., 2017). Aquest bloc s’arrodoneix amb I’estimacio del
numero efectiu contemporani (Ne = 38), que confirma l'estat actualment “sa” pero apunta
sensibilitat a la deriva si no es consolida la mida efectiva, aportant també I'evidéncia de cens efectiu
qgue la CNR havia demanat. Aixi mateix, aquest Ne se situa dins del rang reportat per altres races
europees consolidades quan s’estima amb metodologies basades en LD, fet que en contextualitza

la magnitud i reforca que és gestionable (Vostry, L., et al., 2024).
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Aguesta concordanca entre el que veiem (morfologia) i el que mesurem (genoma) té implicacions
clares. Primer, es pot avancar en la fixacié del prototip sense pressionar en excés: el marge
morfologic existent permet escollir sobre salut i funcionalitat abans que sobre “perfeccié” estética.
Segon, la planificacié de creuaments ha demostrat ser eficag: el nucli fundador no presenta F elevat
malgrat I'origen reduit, la qual cosa avala que la tipicitat s’ha perseguit sense sacrificar diversitat.
Tercer, la subestructura detectada historicament i la que s’entreveu avui (diferencies discretes entre
explotacions, casos puntuals d’outliers) no contradiuen I'escenari de salut, perd0 demanen
governanca: cal seguir equilibrant contribucions de mascles, evitar I'efecte “mascle popular” i

promoure intercanvi dirigit de reproductors quan calgui.

En aquest punt, morfologia i gendmica s’agafen la ma: la primera defineix el que (identitat racial,
funcionalitat, harmonia), i la segona vigila el com (nivell d’homozigosi, cronologia dels ROH,
parentius entre linies i mida efectiva recent). Integrar-les vol dir seleccionar per tipicitat només
entre candidats amb bon perfil genomic (F baix, pocs ROH llargs compartits), i reservar per a difusié
de linia aquells mascles que aporten tipicitat perd no concentren homozigosi recent; el Ne serveix
aqui com a marc de referéncia per calibrar el ritme de creixement i la distribucié de contribucions.
En paral-lel, la monitoritzacio periodica (F, %F>0, ROH <4 / 4-16 / >16 Mb per cohort i Ne) dona el
feedback que evita desviacions: si la tipicitat millora pero pugen els ROH >16 Mb o cau Ne, cal
reajustar; si la tipicitat millora amb ROH >16 Mb baixos i Ne en estabilitat/augment, la direccio és

bona.

Finalment, aquesta lectura integrada enforteix I'argument per al reconeixement oficial: una raca
definida morfologicament i sostinguda genomicament, amb estat de consanguinitat adequat, Ne
recent quantificat i mecanismes de gestid ja en practica, compleix les bases d’un programa de
conservacié i millora modern. En sintesi, aquest estudi dona resposta als principals comentaris
tecnics de la CNR i aporta un marc operatiu per a la seva esmena continuada, de manera que la
cabra catalana mostra consisténcia de raca al terreny i consistencia de dades al laboratori,
exactament la combinacié que cal per créixer en nombre i consolidar identitat sense comprometre

la salut genética.
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6- Conclusions

El cens actual de la Cabra Catalana, sumant explotacions mostrejades (5) i no mostrejades (5), se
situa al voltant de 350 animals. En I'ambit morfologic, els resultats confirmen un biotip cada cop
més cohesionat: la puntuacié total mitjana és de 81,7 punts (classe Molt Bona). Es consoliden
especialment el tronc, el desenvolupament corporal, la qualitat de pell-pél-mucoses, les
extremitats i els aploms, aixi com I’harmonia general. Els caracters sexuals mantenen una expressié
correcta i coherent amb I'estandard. Els principals punts febles es concentren en cap i coll: banyes
fines, verticals o asimeétriques, perfils frontonasals convexos i alguns casos de prognatisme, i en la

capa, on apareix certa variabilitat cromatica.

En genoOmica, els resultats indiquen una consanguinitat global moderada i compatible amb la
situacié demografica actual de la raca: la majoria d’animals presenten F baix i els ROH es concentren
en trams intermedis (4 — 16 Mb), la qual cosa apunta a episodis consanguinis antics associats a fases

prévies de rescat i sense evidéncia d’encreuaments molt estrets recents (pocs ROH >16 Mb).

Pel que fa a la mida efectiva, I'estimacié via LD situa el Ne contemporani al voltant de 38, un nivell
baix i sensible a la deriva, amb tendéncia decreixent en les darreres generacions. Per mitigar riscos
i reforcar la base geneética, cal augmentar el cens i implementar emparellaments dirigits entre
explotacions (rotacié de mascles, evitar “efecte mascle popular”) amb seguiment periodic de

F/ROH/Ne.
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