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0.  PREÀMBUL 

L’estudi analitzarà quatre poblacions de gallines catalanes. Tres d’elles: 

Empordanesa, Penedesenca i Prat són reconegudes oficialment, des de l’any 2012, 

com a races autòctones en perill d’extinció i incloses en el “Catálogo Oficial de Razas 

de Ganado de España” (BOE Núm. 52, de l’1 de març de 2019), però de les quals, fins 

ara, mai no se n’havia realitzat una caracterització genètica exhaustiva de forma 

conjunta. Pel contrari, la Pairal, és una població autòctona –oficialment encara no 

reconeguda– en procés de recuperació a partir de 2012 i amb associació de criadors 

(Amics de la gallina Pairal –AGP–; https://www.gallinapairal.org/) des de l’any 2013. 

Per això que, els objectius fonamentals i bàsics de l’estudi seran dos. El primer, 

caracteritzar genèticament les poblacions, amb la finalitat última de contribuir a la 

seva conservació, foment i millora. El segon, i de forma pràctica i més important, 

realitzar la caracterització de la Pairal i les seves varietats, i entroncar-la 

filogenèticament amb altres races del seu entorn, com a requisit, necessari i 

imprescindible, per conformar la memòria global pertinent (històrica, morfològica, 

genètica, social, productiva i comercial...) i aconseguir el seu reconeixement oficial 

com a raça autòctona en perill d’extinció per part de l’organisme estatal competent. 

Per aquest motiu, l’orientació bàsica del treball versarà en funció de la gallina Pairal. 

 

1. INTRODUCCIÓ A LA PAIRAL 

Les Pairals són unes gallines nanes que des d’antuvi havien estat sempre presents en 

els nuclis rurals de Catalunya. S’ubicaven als voltants de la Serralada Litoral, 

principalment a les comarques del Maresme, Vallès i part nord del Barcelonès. 

Popularment eren conegudes com a “periques”, “quiques” –de forma similar també 

a   les  gallines  nanes  Flor d’Ametller–,  i  al  Maresme  com  a  “peleies”,  pel  caràcter  
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marcadament protector de la femella cap als pollets i l’altivesa del mascle. El seu tret 

més preuat, o si més no curiós, era la gran facilitat que tenien per a posar-se lloques. 

L’any 2012, en Jaume Berenguer –president de l’associació AGP– inicia el procés de 

recuperació de la població, després de detectar-ne alguns grups dispersos en cases 

de pagès que presentaven una forma i tipus molt semblant entre ells, i en redacta els 

principals trets morfològics. Posteriorment, amb el Dr. Amadeu Francesch, se’n 

defineixen les varietats i, l’any 2015, l’AGP en redacta l’estàndard racial. 

La Pairal és una au petita –nana– de tipus mediterrani, de port dret, tronc inclinat i 

temperament despert. Molt rústega, destacant especialment la seva aptitud materna. 

S’utilitza a les cases rurals per incubar tant els ous propis com els d’altres gallines o 

espècies d’aus. 

Aquesta gallina de pota groga i orelletes blanques presenta diferents varietats: 

Aperdiuada i Blat i, des del 2016, també la Blanca. El pes dels animals adults és de: 

0,9-1,1 kg el gall i de 0,7-0,9 kg la gallina. La cresta és senzilla amb 4 a 6 dents. Els 

ous són de color blanc amb un pes mig d’uns 35 grams. 

 

Figura 1. Varietats de la gallina Pairal. (a) Aperdiuada (b) Blanca i (c) Blat. 

Actualment, hi ha 50 criadors associats a l’AGP (38 socis criadors i 12 socis 

col·laboradors), localitzats en comarques de Barcelona,  Girona i  Tarragona.  El cens  

és minso, però creixent. Un total de 266 exemplars: 207 femelles i 59 mascles.  
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L’objectiu de l’AGP és augmentar-ne el nombre per consolidar el seu futur 

poblacional. 

Aquest any 2019 ha estat reconeguda per la FESACOCUR (Federación Española de 

Avicultura, Colombicultura y Cunicultura de Raza), –a la qual l’AGP hi consta com 

associació afiliada–, com a raça nana nacional d’au de corral (Codi: ESGE002). Queda 

pendent, no obstant això, el reconeixement oficial, per part del Ministeri, com a raça 

autòctona en perill d’extinció. 

 

Figura 2. (a) Empordanesa –varietat Rossa–, (b) Penedesenca –varietat Negra–, (c) Prat –

varietat Blanca–. 

 

2. OBJECTIUS ESPECÍFICS DE L’ESTUDI 

Tal com s’ha dit, l’objectiu general és caracteritzar genèticament les 4 poblacions 

avícoles catalanes, amb una consideració especial –en la discussió dels resultats– per 

a la gallina Pairal. Els marcadors genètics utilitzats (DNA) han estat del tipus 

microsatèl·lit (un total de 30). 

En primer lloc s’analitzarà la diversitat genètica de les races catalanes com a entitats 

particulars i es discutirà l’estructuració poblacional a partir de l’anàlisi jeràrquica de 

les seves varietats. Es realitzaran estudis comparatius, de diversitat i relacions 

genètiques, entre elles. 
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Posteriorment, es realitzarà la comparativa i s’entroncaran les races catalanes i la 

Pairal en particular, amb altres del seu entorn (12 ibèriques i 3 mundials). Es 

discutiran les relacions genètiques existents. 

 

3. MATERIALS I MÈTODES 

A través del senyor Jaume Berenguer (president de l’AGP i tècnic d’AVIRAUT1) es 

van obtenir les mostres de sang necessàries per a realitzar les analítiques. Un total 

de 88 pairals, 37 empordaneses, 31 penedesenques i 31 prats. La distribució per sexes, 

varietats i localització de les explotacions, es mostra a la Taula 1. Els individus van 

ser escollits a l’atzar i de diferents explotacions perquè la mostra fos el més 

representativa possible. De totes elles es va procedir a l’extracció del DNA. 

Per als estudis de diversitat i relacions genètiques entre les races catalanes es varen 

utilitzar 30 marcadors microsatèl·lits, escollits segons les recomanacions de la 

FAO/ISAG: ADL112, ADL268, ADL278, LEIO094, LEIO166, LEIO192, LEIO234, 

MCW014, MCW016, MCW020, MCW034, MCW037, MCW067, MCW069, MCW078, 

MCW080, MCW081, MCW098, MCW103, MCW104, MCW111, MCW123, MCW165, 

MCW183, MCW206, MCW216, MCW222, MCW248, MCW295 i MCW330. 

Les races emprades per a la comparativa van ser les ibèriques: Ibicenca, Mallorquina, 

Menorquina, Andaluza azul, Castellana negra, Combatiente español, Extremeña 

azul, Indio de León, Pita pinta asturiana, Sureña, Utrerana franciscana i Utrerana 

perdiz. Addicionalment, les mundials: Leghorn, Cornish i Cobb. Per als estudis 

comparatius es van emprar els 28 marcadors microsatèl·lits comuns entre elles, 

havent-se exclòs el LEIO234 i el MCW080. Totes les analítiques laboratorials foren 

realitzades per l’empresa Animal Breeding Consulting S.L., de Còrdova. 

                                                 
1 Avicultura de Races Autòctones; empresa 
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Per analitzar els paràmetres de diversitat genètica i els F-estadístics de Wright s’han 

emprat els programes POPGENE (Yeh and Boyle, 1997), GENEPOP (Raymond and 

Rousset, 1995), GENETIX (Belkhir et al., 2004) i FSTAT (Goudet, 1995). Per al càlcul 

de les distàncies genètiques entre poblacions, les representacions gràfiques 

(dendrogrames), els anàlisis factorials de correspondències (AFC) i els estudis de 

l’estructura de distribució genòmica dels individus de cada raça s’han utilitzat, 

addicionalment, els programes POPULATIONS (Langella, 1999), TREEVIEW (Page, 

1996) i STRUCTURE (Pritchard et al., 2000). 
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A la Figura 3a es mostra la localització geogràfica de les explotacions mostrejades 

per a cadascuna de les 4 races catalanes, i a la 3b la distribució geogràfica de les 16 

races ibèriques més les 3 d’àmbit mundial. 
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4. RESULTATS I DISCUSSIÓ 

4.1. La Pairal i les altres races catalanes 

4.1.1. La diversitat genètica 

A la Taula 2 es mostren, de forma resumida, els paràmetres de diversitat genètica 

obtinguts en les 4 poblacions aviàries catalanes, a partir d’una mostra total de 187 

individus per a un total de 30 marcadors genètics del tipus microsatèl·lit. 

 

En el global de les 4 races es van detectar un total de 198 al·lels, amb una mitjana de 

6,6±3,3 al·lels per locus. En la Pairal se’n varen detectar 126, en l’Empordanesa 130, 

en la Penedesenca 107 i en la Prat 106. Quant a riquesa al·lèlica (rarefactada a 25 

individus; AR25), l’Empordanesa va mostrar-ne el màxim (4,13 al·lels per locus) i la 

Prat el mínim (3,45 al·lels per locus), havent-se detectat un gran nombre d’al·lels 

privats (PA) entre elles, oscil·lant en un rang de 7 per a la Prat, fins a 23 per a 

l’Empordanesa.  
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Els valors d’heterozigosi esperada (diversitat genètica de Nei) foren mitjans-elevats 

(He en un rang de 0,46 a 0,53), i similars en grau als d’altres poblacions mundials 

(Berthouly et al., 2008; Bodzsar et al., 2009; Dávila et al., 2009; Cañón et al., 2013; 

Francesch i Cartañà, 2013; Ceccobelli et al., 2015; Toalombo et al., 2019).  

Totes quatre poblacions van mostrar dèficit significatiu d’heterozigots (FIS; entre 

0,138 i 0,291). Aquests valors de FIS els podríem entendre com estimacions 

aproximades, pel cap alt, de la consanguinitat. Però, no obstant això, la suposada 

correspondència s’hauria d’interpretar i discutir. Això ho farem al detall en apartats 

posteriors, i comprovarem que aquest dèficit no és pas atribuïble a la consanguinitat 

en cap de les quatre situacions (races). 

En les taules subsegüents (Taules 3 a 6) es mostren els paràmetres de diversitat 

genètica per a cadascuna de les races i per a cadascun dels 30 microsatèl·lits 

analitzats. De l’observació de cadascuna d’elles en podem extreure que:  

En la raça Pairal els marcadors més informatius van ser el ADL112 i el MCW034 

(PIC2 > 0,63) i els menys informatius el MCW206 i el MCW248 (PIC < 0,11). Tots els 

loci van ser polimòrfics i 11 van mostrar dèficit significatiu d’heterozigots. 

En la raça Empordanesa els marcadors més informatius van ser el MCW034 i el 

MCW080 (PIC  > 0,70) i els menys informatius el MCW103 i el MCW248 (PIC < 0,13). 

Tots els loci van ser polimòrfics i 17 van mostrar dèficit significatiu d’heterozigots. 

En la raça Penedesenca els marcadors més informatius van ser el ADL278 i el 

MCW037 (PIC  > 0,64) i els menys informatius el MCW103 i el MCW248 (PIC < 0,04). 

Tan sols 4 loci van mostrar dèficit significatiu  d’heterozigots i el locus  MCW098 va  

 

                                                 
2 Polymorphic Information Content 
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ser monomòrfic. Aquest podria ser d’interès com a marcador específic de raça, ja 

que, de les 19 races avícoles analitzades, fou l’únic que tenia l’al·lel 263 fixat. 

En la raça Prat els marcadors més informatius van ser el LEIO094 i el MCW206 (PIC  > 

0,65) i els menys informatius el ADL278 i el MCW080 (PIC < 0,15). Tan sols 5 loci van 

mostrar dèficit significatiu d’heterozigots. Els loci ADL112 (al·lel 130) i MCW103 

(al·lel 270) van ser monomòrfics. Les races Mallorquina i Leghorn també tenien fixat 

l’al·lel 270 del locus MCW103, però la Prat fou l’única amb l’al·lel 130 de l’ADL112 

fixat, la qual cosa seria d’interès com a marcador específic de raça. 
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4.1.2. Anàlisi jeràrquica de les varietats i els F-estadístics de Wright 

A la Taula 7 es mostren els valors de FIS per varietat, el nombre de loci observats amb 

dèficit significatiu i l’existència d’equilibri genètic o no dins la varietat. A la Taula 8 

es resumeix l’estructura genètica de les 4 races mitjançant els F-estadístics, a partir 

de l’anàlisi jeràrquica de les seves varietats. 
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El dèficit d’heterozigots de les races (FIS en població única, Taula 2; o FIT en anàlisi 

jeràrquica, Taula 8), ¿és atribuïble a la consanguinitat? Rotundament no. 

El grau de diferenciació genètica (FST ≈ θ) entre les varietats oscil·la de 0,125 (Pairal) 

a 0,338 (Empordanesa), i tots ells significatius. I a la Taula 7 podem observar que la 

gran majoria de varietats (per no dir totes) es troben en equilibri genètic (HWE). El 

dèficit d’heterozigots, elevat i significatiu per raça, és degut, fonamentalment, a 

l’estructuració jeràrquica de les poblacions en les seves varietats (unitats 

reproductives independents), que al mesclar-se en una unitat global anomenada raça 

comportarien el subseqüent dèficit (Efecte Wahlund). 

De la Taula 7 es podria interpretar que podria haver-hi, tan sols, un cert grau de 

consanguinitat en les varietats blanca de Pairal (FIS = 0,197***) i rossa d’Empordanesa 

(FIS = 0,268***). Però, no obstant això, continua sent molt dubtós pel reduït nombre 

observat de loci amb dèficit (Pairal blanca, 8 de 30; i Empordanesa rossa, 7 de 30). La 

veritable estimació de la consanguinitat s’hauria d’obtenir a partir de les dades dels 

parentius del Llibre Genealògic. 

A la Taula 9 es mostren els valors FST entre les races i el nombre de migrants efectius 

per generació (Nem) entre elles.  
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4.1.3. Distàncies genètiques entre les races i arbres de relació 

A la Taula 10 es mostra la matriu de distàncies genètiques DA (Nei et al., 1983) entre 

les races catalanes i a la Figura 4 les representacions gràfiques d’aquests valors de 

distància. 

 

 

Tots els resultats obtinguts fins ara ens indiquen l’estricta diferenciació genètica 

existent    entre   les  quatre  races,  amb   una   molt   lleugera   major   similitud  entre  
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l’Empordanesa i la Penedesenca. Quan realitzem el càlcul de les distàncies (DA) 

genètiques entre varietats (dades no mostrades) i confeccionem el corresponent arbre 

de relació (Figura 5) s’observa que la lleugera semblança és deguda a la varietat 

Aperdiuada d’Empordanesa. No obstant això, el grup que conformen les varietats 

de Penedesenca continua sent força consistent. 

 

El grup que conformen les varietats de gallina Pairal és rigorosament consistent (≈ 

100% de confiança bootstrap), genèticament molt homogeni i perfectament 

diferenciat de les altres races. 
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4.1.4. Anàlisi Factorial de Correspondències (AFC) i distribució genòmica 

poblacional (STRUCTURE) 

L’anàlisi AFC també confirma la manifesta diferenciació genètica entre les races 

catalanes i l’evident uniformitat de cadascuna d’elles. A la Figura 6 es representen, 

en format tridimensional, les relacions obtingudes de l’anàlisi estadística 

multivariant. 

 

I ja per últim, i així mateix, l’anàlisi de la distribució genòmica poblacional de les 

races avícoles catalanes (Figura 7) mitjançant STRUCTURE, també ens confirma el 

dit anteriorment. Les 4 poblacions corresponen a 4 races, homogènies i perfectament 

distingibles entre elles. 
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Quan s’assumeix l’existència d’únicament dues poblacions ancestrals (K=2) la 

població Pairal ja queda perfectament separada de les altres 3 catalanes, la qual cosa 

indica que els orígens racials són distints. Al considerar tres poblacions (K=3) es 

diferencia la Prat, i ja, a K=4, la diferenciació coincideix amb les quatre races. Aquesta 

seria l’estructuració poblacional més versemblant. S’observa, no obstant això, una 

lleugera introgressió gènica entre alguns individus de les diferents races. 
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Apartat addicional: Anàlisi de la distribució genòmica poblacional 

(STRUCTURE) entre les varietats de les diferents races catalanes. 

De la interpretació detallada de la Figura 7 en podem extreure altres conclusions que 

corroborarien resultats obtinguts amb anterioritat. La raça genèticament més 

homogènia seria la Penedesenca. La Prat també es mostraria molt homogènia. En 

l’Empordanesa es faria palesa una certa introgressió procedent de la Penedesenca, 

concretament dins la seva varietat Aperdiuada. I en la Pairal, fins a K=4, 

s’evidenciaria una lleugera introgressió de la Penedesenca dins la varietat Blanca.  

 

Però si ho analitzem tot més al detall, a partir de la distribució genòmica de les seves 

varietats, en podem extreure altres conclusions sobre l’origen i el flux gènic entre les 

races. A la Figura A es mostren els resultats de l’anàlisi STRUCTURE per a les 12 

varietats de les 4 races (Taula 1), i a la Figura B un detall, d’aquesta representació, 

per a K=4, K=6 i K=12, que tot seguit passarem a comentar. 

 

Quan s’assumeix l’existència de dues poblacions ancestrals (K=2) les varietats de 

Pairal es diferencien de totes les altres varietats de les altres 3 races catalanes, amb 

una lleugera introgressió gènica dins la varietat Blanca de Pairal, tornant a 

corroborar els distints orígens racials. En K=3 es diferencien, en població única, les 

dues varietats de la Prat. K=3 ens indica una major semblança genètica entre 

Empordanesa i Penedesenca, com ja havíem vist en resultats anteriors (Figures 4 i 7). 

En K=4, a “grosso modo”, es diferencien les 4 races com entitats particularitzades i 

homogènies, amb una certa introgressió gènica de la Penedesenca en la varietat 

Aperdiuada  d’Empordanesa,  tal com  queda  també reflectit  en el  dendrograma 

de distàncies genètiques de la Figura 5. També s’observa una suposada introgressió 

dins la varietat Blanca de Pairal, la qual discutirem tot seguit. 
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Segons el mètode d’Evanno (Evanno et al., 2005) la K òptima de distribució seria K=6 

(Figura B). En aquesta distribució més versemblant de les 12 varietats, observem una 

perfecta homogeneïtat entre les varietats de Penedesenca. Les tres varietats 

d’Empordanesa es diferenciarien entre elles, sent la varietat Aperdiuada, quant a 

semblança genòmica, comuna a la raça Penedesenca. La varietat Blanca de Pairal es 

diferenciaria de les altres dues, i compartiria semblança genòmica amb la varietat 

Blanca de Prat. 

No obstant això, a mesura que s’incrementen els valors de K (K=7 a K=12), aquestes 

suposades semblances es van aclarint. Ja a partir de K=7, es fa palès que l’origen 

genètic de la varietat Aperdiuada d’Empordanesa no procedeix de la Penedesenca, 

com havíem mantingut fins ara. A partir de K=10 les varietats de Penedesenca, que 

fins aleshores s’havien mantingut tan uniformes, es diferencien en dos grups: un 

format per les varietats Aperdiuada i Negra i l’altre per les varietats Barrada i Blat. 

Aquesta major interrelació entre les quatre varietats de Penedesenca ja havia estat 

descrita per Francesch i Cartañà (2013), que observen uns menors  valors de distancia  
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FST entre les varietats assenyalades. I de la mateixa manera (a partir de K=12 i 

posteriors;  dades no mostrades),  també es fa palès el distint origen racial de la 

varietat Blanca de Pairal del de la varietat Blanca de Prat. En K=12, la varietat Blanca 

de Pairal es descompon en tres grups diferenciats segons la seva distinta procedència 

genètica: Girona, Tarragona i Barcelona. 

A la Figura C es mostra l’arbre de relacions genètiques obtingut entre totes les 

varietats de les 4 races catalanes per a K=12 d’STRUCTURE.  

 

El cas particular de la varietat Blanca de Pairal el podríem discutir de la següent 

manera. Les altres dues varietats, l’Aperdiuada i la Blat, mantenen entre si una major 

semblança genètica que no pas amb la Blanca, i fins i tot podria semblar, fins a K=11,  
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que la Blanca podria ser producte  de  la  introgressió  gènica  d’altres  varietats de  

races catalanes,  preferentment  la varietat Blanca de Prat. Però a K=12, i sobretot en 

les relacions obtingudes a la Figura C, veiem que això no és així. A la Figura C 

observem que la varietat Blanca de Pairal amb qui més relació continua tenint és amb 

les altres dues varietats de Pairal. La interpretació que en podríem fer seria la d’un 

Efecte Fundador (coll d’Ampolla extrem) en aquesta varietat de Pairal. La varietat 

Blanca és relativament recent (2016) i es va formar a partir de molt pocs individus: 3 

galls i 8 gallines, procedents del Vallès Oriental, Maresme i Penedès (Com. Personal, 

Jaume Berenguer, president de l’associació AGP) havent-se mantingut des 

d’aleshores com una línia força tancada (amb alguna que altra entrada d’animals de 

plomatge blanc de la varietat Blat). Aquests animals, per atzar, haurien dut al·lels 

rars de la població Pairal en una freqüència relativament alta, la qual cosa hauria 

comportat la diferenciació genètica que actualment s’observa. Però les varietats 

Aperdiuada i Blat continuarien posseint aquests al·lels rars a baixes freqüències, els 

quals estarien absents en les altres tres races catalanes. Això comportaria que la 

varietat Blanca continuaria mostrant més relació amb les altres dues varietats de 

Pairal que no pas amb les altres catalanes. Tot això també ens ve corroborat a la 

Figura 5 de distàncies, a la Figura 6 de l’anàlisi factorial de correspondències (AFC) 

i a la Figura C de distàncies d’STRUCTURE per a K=12, de l’informe. 

I ja per últim, a la Taula A, mostrem, per a tots els individus de la població Pairal, el 

percentatge d’ascendència inferida segons la varietat de referència assignada 

(condició de membre d’un determinat grup), a partir d’STRUCTURE. 
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4.2. Els estudis comparatius amb altres races ibèriques i mundials 

Els paràmetres de diversitat de les races catalanes van ser comparats amb els 

obtinguts en 12 races ibèriques i 3 de distribució mundial (Taula 11). Perquè els 

resultats fossin equiparables es van utilitzar únicament els 28 marcadors comuns 

entre  totes  elles.   (Aquesta  seria  la  raó  que  explicaria  les  petites  diferències  que  
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s’observen en les races catalanes amb relació a la Taula 2). Els valors per a tots els 

paràmetres van ser similars a la resta de races. 

 

A la Taula 12 es mostra la matriu de distàncies genètiques DA (Nei et al., 1983) entre 

les races ibèriques i mundials i a la Figura 8 les representacions gràfiques d’aquests 

valors de distància. 

Els resultats obtinguts ens indiquen una gran diferenciació entre les poblacions, no 

conformant-se grups de relació clarament definits entre les races —tal com denoten 

els valors, extremadament baixos, de bootstrap en els nodes dels arbres, tant en 

l’arrelat  com  en el  no  arrelat, Figura 8 a i b—.  Únicament el  grup que  integren  la  
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Cornish i la Cobb seria rigorosament consistent (99% de confiança bootstrap). No 

obstant això, i sempre dins la gran diferenciació genètica observada, podem establir, 

pel que respecta a les races catalanes, unes relacions més properes de semblança 

entre l’Empordanesa i Penedesenca (25% bootstrap) i la Prat i Menorquina (32% 

bootstrap). Totes elles, conjuntament amb la Pairal i Mallorquina, conformarien un 

grup de relació més proper que amb qualsevol altre conjunt de races (encara que 

amb un percentatge de confiança bootstrap mínim). Aquesta agrupació no deixaria 

de ser purament anecdòtica. Per la qual cosa, tornem a remarcar l’elevat grau de 

diferenciació genètica existent entre totes elles. 

L’Anàlisi Factorial de Correspondències (AFC) ens permet visualitzar, en la seva 

representació tridimensional (Figura 9b), les tres poblacions que presentarien el 

major grau de diferenciació genètica respecte al pool de les races avícoles analitzades. 

Aquestes serien la Pita pinta asturiana (PPA), la Leghorn (LEGH) i, sobretot, la Pairal 

(PAI). 

Però és mitjançant el programa STRUCTURE, que analitza la distribució genòmica 

poblacional de les 19 races avícoles, on es visualitza de forma més concloent la 

perfecta diferenciació genètica existent entre totes elles (Figura 10). Totes les 

poblacions, a K=19, s’evidencien perfectament com a entitats separades, amb unes 

molt lleugeres introgressions gèniques procedents d’altres races. En l’altre extrem 

ens trobem les poblacions Cornish (CORN) i Cobb (COBB), que ja des de K=2 

presenten una distribució genòmica similar. Això no és gens estrany si tenim en 

compte que la línia de broilers Cobb (pollastres d’engreix) va tenir com a línia 

fundadora paterna la raça White Cornish. 

Si ens centrem en les races catalanes (Figura 11) ja a K=2 observem el diferent origen 

genètic de la Pairal respecte a les altres tres. Tots els individus s’apleguen en dos 

grups.  La Pairal, en aquest cas,  ho faria amb la Menorquina (MEN),  Andaluza azul  
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(AAZ), Castellana negra (CASN) i Combatiente español (CES), i les altres tres 

catalanes amb la resta de races. Però és ja a K=3 on la Pairal es diferencia, de forma 

inequívoca, de tota la resta, mantenint aquesta extrema diferenciació fins a K=19, i 

indicant-nos, de forma fefaent, el distint origen racial de la població. L’Empordanesa 

(EMP), Penedesenca (PEN) i Prat (PRAT), es diferencien, com a entitats uniformes i 

independents, a partir de K=13 fins a K=19, amb una molt lleugera introgressió 

gènica de la Penedesenca dins l’Empordanesa i de la Prat dins la Menorquina, que ja 

no es visualitza a K=19. Segons el mètode d’Evanno (Evanno et al., 2005) la K òptima 

de distribució seria K=14. 
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5. CONCLUSIONS 

Com a conclusions de l’estudi de caracterització genètica de les races catalanes, 

destaquem la gran uniformitat existent dins de cadascuna d'elles. Així mateix, 

s’observen uns nivells de diversitat comparables a les altres races ibèriques i 

mundials, i absència manifesta de consanguinitat. Els valors significatius de FIS no 

poden ser atribuïbles, en cap dels casos, a l’endogàmia, sinó, bàsicament, a l’efecte 

Wahlund d’estructuració reproductiva. Els valors de distància, l’anàlisi factorial de 

correspondències i l’anàlisi de distribució genòmica poblacional, confirmen la 

manifesta diferenciació genètica entre les races catalanes. Aquesta consistent 

diferenciació es manté, també, quan són comparades amb les altres races ibèriques. 
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Pel que respecta a la Pairal —població motiu preferent d’aquest estudi—, el grau de 

diferenciació amb totes elles és màxim, en tots els anàlisis realitzats. Però és 

mitjançant STRUCTURE on es conclou, de forma estrictament fefaent, l’extrema 

diferenciació genètica que hi ha amb la resta. Fins al punt que, a partir de K=3 i fins 

K=19, es corrobora el distint origen racial d’aquesta població. A nivell 

intrapoblacional, la Pairal és altament homogènia —comparada amb la resta de 

races—, i totes les anàlisis així ens ho indiquen, essent, en l’anàlisi per varietats de la 

Figura 5, l’únic grup que mostra uns percentatges de confiança bootstrap pròxims al 

100%. 

L’estudi genètic de la gallina Pairal, conjuntament amb les recopilacions històriques, 

material gràfic, i els estudis de caracterització morfològica i productiva que se’n 

puguin fer, ens han de permetre ser objectivament optimistes quant al possible 

reconeixement futur d’aquesta població avícola com a raça autòctona en perill 

d’extinció. 
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