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Resumo

Objetivou-se avaliar a estrutura populacional de 91.579 animais da raca Nelore criados no Semiarido
Nordestino, nascidos entre 1965 e 2011. Analisaram-se 0 pedigree e a estimacdo dos parametros
populacionais baseados na probabilidade de origem do gene. Nos primeiros anos, registraram-se
nascimentos superiores de fémeas, tendendo ao equilibrio entre os sexos com o passar dos anos. Os
nameros de efetivo de animais fundadores (fe) e ancestrais (fa) indicaram a utilizacdo reduzida de
animais na formac&o genética do rebanho. Dentre 24.676 ancestrais, 450 foram responsaveis por 50%
da variabilidade genética da populacdo. Dos 10 fundadores de maior importancia, 8 se apresentam
dentre os 10 ancestrais; o individuo com maior expressdo apresentou coeficiente de relagdo médio
(CR) de 1,31%, explicando 1,81% da variabilidade. 72% dos animais tém pais e maes identificados,
observando-se perda de informacao entre as geracGes. 100% dos rebanhos utilizam touros externos e
61% deles vendem touros, ndo havendo classificacdo nucleo ou isolado. Endogamia variou de 0,14%
na segunda geracéo a 0,73% na oitava, enquanto que o CR oscilou de 0,8% a 0,35% entre a primeira
e a quarta geracao, decrescendo a partir da quinta. Observou-se um intervalo médio de geracfes de
8,3 anos. O rebanho possui nimero reduzido de animais na formacao genética e pequena integralidade
do pedigree, dificultando a estimativa de alguns parametros populacionais.

Palavras-chave: endogamia; intervalo de geracGes; variabilidade genética; zebuinos.

Abstract

The objective of this study was to evaluate the population structure of 91,579 Nellore cattle reared in
the Northeast semi-arid, born between 1965 and 2011. We analyzed the pedigree and the estimation
of population parameters based on the probability of gene origin. In the early years, a higher number
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of female births occured, tending to gender balance over the years. The number of founder animals
(fe) and ancestors (fa) indicated the reduced use of animals in the genetic formation of the herd.
Among 2,4676 ancestors, 450 were responsible for 50% of the genetic variability of the population.
Of the 10 most important founders, 8 were among the 10 ancestors. The individual with the highest
expression presented a mean coefficient of relationship (CR) of 1.31%, explaining 1.81% of the
variability.72% of animals have identified fathers and mothers, revealing loss of information between
generations. 100% of the herds use external bulls and 61% of them sell bulls, with no core
classification or isolate. Inbreeding ranged from 0.14% in the second generation to 0.73% in the
eighth, while the CR ranged from 0.8% to 0.35% between the first and fourth generations, decreasing
from the fifth on. The average generation interval observed was of 8.3 years. The herd has a small
number of animals in the genetic make-up, and small completeness of pedigree, making it difficult to
estimate some population parameters.

Keywords: generation interval; genetic variability; inbreeding; Zebu.
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Introducéo

As projecOes, em milhdes de toneladas, para produgdo, consumo e exportacdo de carne bovina entre
os anos de 2010 a 2020 indicam aumento de 16,75%, 17,13% e 14,55%, respectivamente, e o
produtor deve adotar tecnologias em seu sistema de produgdo para torna-se competitivo nesse
mercado.

Uma das ferramentas para elevar a produtividade do rebanho é a selecio®®, na qual se prioriza o
acasalamento de individuos geneticamente superiores, de modo que as geragGes futuras sejam mais
eficientes, quando comparadas a geracdao atual. Adicionalmente, o conhecimento da estrutura da
populacédo e da variabilidade intrapopulacional por meio do pedigree pode nortear programas de
selecio mais eficazes, orientando a gest&o das estratégias de acasalamentos®. Neste sentido, diversos
autores™® recomendaram evitar acasalamentos endogamicos e inspecionar os acasalamentos, com
base no parentesco entre os individuos, visando manter as taxas de endogamia baixas.

Metodologias para anélises do pedigree e estimacdo dos pardmetros populacionais baseados na
probabilidade de origem do gene, endogamia, intervalo de geracGes, tamanho efetivo, coeficiente de
relacdo médio, integralidade do pedigree, nimero de geragdes e classificacdo dos rebanhos de acordo
com a origem e uso dos touros estdo descritas na literatura’-. Todavia, a literatura n&o relata estudos
avaliando a estrutura populacional de rebanhos bovinos no Semiarido nordestino brasileiro.

Produzir bovinos nesse bioma é um desafio, devido as condic¢Ges climaticas, com temperaturas
variando de 23 a 42 °C, umidade do ar baixa, regime de chuvas irregular e longos periodos de escassez
de alimento e agua®®. Portanto, fornecer informag@es quanto a estrutura populacional de bovinos
Nelore criados nessa sub-regido torna-se fundamental para auxiliar o pecuarista no melhoramento
genético de seu rebanho.

Cienc. anim. bras., Goiania, v.18, 1-14, e-38048, 2017



3 REZENDE, M.P.G. et al.

Objetivou-se avaliar a estrutura populacional do rebanho de animais da raca Nelore criados no
Semiarido do Nordeste Brasileiro nascidos entre 0s anos de 1965 a 2011.

Material e Métodos

Os dados sdo provenientes do Controle de Desenvolvimento Ponderal da Associagdo Brasileira de
Criadores de Zebu (ABCZ). Utilizaram-se informag6es do pedigree de 91.579 animais (machos = 35.664
e fémeas = 55.915), pertencentes a um rebanho de bovinos Nelore nascidos entre os anos de 1965 a
2011 na regido Semi-Arida do Brasil, que engloba 92,97% do territério do Rio Grande do Norte,
87,60% de Pernambuco, 86,74% do Ceara, 86,20% da Paraiba, 69,31% da Bahia, 59,41% do Piaui,
50,67% de Sergipe e 45,28% de AlagoasV.

As analises foram realizadas utilizando-se o software ENDOG®2), A estrutura do pedigree foi obtida
conforme sugerido por MacCluer et al.*®)., O nimero de geragdes completas tragadas (g), 0 nimero
méaximo de geracgdes tracadas e 0 nimero equivalente de gera¢fes completas foram definidos como a
geracdo mais distante em que todos os ancestrais (2% do individuo sdo conhecidos; individuos com
pais desconhecidos foram considerados fundadores (geragédo 0); o equivalente foi obtido por meio do
somatdrio sobre todos os ancestrais conhecidos (1/2)", em que n é o nimero de geragdes que separa
o individuo de cada ancestral conhecido®.

Para o calculo do coeficiente de endogamia (F), utilizou-se o algoritmo proposto por Meuwissen &

Luo®. O incremento de endogamia (AF), calculado para cada geragio, foi obtido por: AF = el =,
1

2AF
Ft1= coeficiente medio de endogamia estimado na geracgao anterior.

com rearranjos N, = em que: F = coeficiente médio de endogamia estimado na geragéo atual,

O Ne foi estimado baseado na variagdo de tamanho da familia como:

2 2
= g | 2o +2 (5) () ot +5am |2+ (5) b2 (5) ;

N = oML [2+0mm+2 - cov(mm,mf)+ =) Omm |+ |21 () Omt2 (5 cov(fm,ff)+of

Em que M e F sdo o namero de individuos masculinos e femininos, respectivamente, nascidos ou
amostrados na reproduc&o para cada periodo de tempo, L ¢ o intervalo médio de geragdo, 6%mm € 6%mf
sdo as variancias da prole masculina e feminina de um macho, 6%m e o’ s30 as variancias do sexo
masculino e feminino da prole de uma fémea, e cov (mm, mf) e cov (fm, ff) das respectivas

covariancias¥.

O coeficiente de relagdo médio (CR) foi definido como a probabilidade que um alelo escolhido
aleatoriamente a partir de toda a populacdo da linhagem pertenca a um determinado animal. Utilizou-
se um algoritmo para se obter um vetor ¢’ definido como: ¢' = (1/n) 1'A [1]; A: matriz de relacbes
sendo o numerador de tamanho nx n. Por outro lado, 0 numerador matriz de relagdes pode ser obtido
a partir da matriz P, em que pij € igual a 1 se j € pai de i, e 0, caso contrario, que define os pais dos
animais),
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O numero efetivo de fundadores (fe) foi dado por: fe = Ef—lqz; em que: fe = numero efetivo de
k

k=1

fundadores; g« = probabilidade do alelo ser originado do fundador k®. O niimero efetivo de ancestrais

(f=) foi determinado computando-se a contribui¢cdo marginal de cada ancestral por: fa = ﬁ em
19

que: fa = numero efetivo de ancestrais; gj = contribuicdo marginal de um ancestral j (ndo
necessariamente fundador), ou seja, a contribuicdo genética de ancestral que ndo é explicada por um
ancestral escolhido anteriormente.

Definiu-se o intervalo de geracGes (IEG) pela idade média dos pais no nascimento de sua progénie
mantida para a reproducéo ou no™®, calculado por meio de quatro passagens gaméticas (pai-filho,
pai-filha, mée-filho e mée-filha), utilizando-se as datas de nascimento de cada individuo e dos seus
pais, de acordo a seguinte formula: L = % (LPM + LPF + LMM + LMF); em que: LPM = intervalo
médio entre pais e filhos; LPF = intervalo médio entre pais e filhas; LMM = intervalo médio entre
mdes e filhos; LMF = intervalo médio entre maes e filhas.

Resultados e Discussao

Nos primeiros anos, houve superioridade nos registros dos nascimentos de fémeas, tendendo a um
equilibrio entre os sexos com passar dos anos (Figura 1). Todavia, em todo o periodo, as fémeas
obtiveram quase 20% de registros a mais que os machos e, como o esperado é 50% de cada sexo,
provavelmente, alguns machos podem néo ter sido registrados.
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Figura 1. Registros de nascimentos de fémeas e machos do rebanho Nelore no Semiando
Brasileiro.

Esse fato pode ocasionar acasalamentos de animais aparentados, principalmente nos primeiros anos,
pois, para que um animal seja registrado, ambos 0s pais devem ser registrados e esse menor registro
de machos pode ter limitado a utilizacdo de touros, alterando a frequéncia genotipica, mas ndo as
frequéncias génicas, acarretando a endogamia® 7).
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O numero efetivo de animais fundadores (fe = 959,35) foi superior ao numero efetivo de ancestrais (fa
= 482) (Tabela 1), sugerindo-se que houve contribuicdo de forma efetiva para composi¢do genética
do rebanho de animais além dos considerados fundadores. O ideal é que 0 nimero de animais efetivos
sejam os mais proximos possiveis do tamanho da populacéo fundadora®®.

Tabela 1. Pardmetros populacionais do rebanho Nelore criado no Semiarido Brasileiro

Parametros populacionais Niumero de animais
Populacio total 91.579
Numero de animais fundadores na populagio referéncia 25217
Numero efetivo de animais fundadores na populagédo referéncia 959.35
Numero de animais fundadores com um ou mais pais desconhecidos 25.587
Numero equivalente de animais fundadores (um pai desconhecido) 25414
Numero de animais na populagdo de referéncia 65.992
Numero de ancestrais na populacdo de referéncia 24.676
Numero efetivo de animais ancestrais na populagdo de referéncia 482
Numero de ancestrais que explicam 50% da variabilidade 450

A razdo fe/fa foi de 1,99, indicando a utilizagdo de um pequeno nimero de animais na formagéo
genética do rebanho, caracterizando o efeito fundador, resultando em reducdo da variabilidade
genética. Vozzi et al.*® analisaram a raca Nelore, Muniz et al.?? a raca Gir Mocha e Canaza-Cayo
et al.®Y a raga Girolando e verificaram menor efeito fundador em relagdo ao verificado no presente
estudo.

Dentre os 24.676 ancestrais, 450 foram responsaveis por 50% da variabilidade genética da populacéo.
Valores inferiores foram relatados na regio Nordeste para racas Gir Mocha®” e Indubrasil®® com
39 e 225 ancestrais, respectivamente, explicando 50% da variabilidade genética da populacdo. De
acordo com Faria et al.?®, a preservagio da variabilidade genética em determinada populacio é
fundamental para elevar o retorno a curto e longo prazo da selecdo, bem como para fins de
conservacéo.

Dos dez fundadores de maior importancia, oito se apresentam dentre os dentre ancestrais de maior
contribuigéo (Tabela 2). O fundador e ancestral com as maiores contribui¢des foi 0 1353767, macho,
com coeficiente de relagdo médio (CR) de 1,31%, explicando 1,81% da variabilidade para a raca.
Esses valores sdo inferiores aos verificados por Muniz et al.?9, que encontraram valores de CR de
35,25%, explicando 8,26% da variabilidade.
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Tabela 2. Descricdo dos 10 fundadores e dos 10 ancestrais (fundadores ou ndo) de maior
relevancia encontrados nos arquivos de pedigree dos amimais Nelore no Semiando
Nordestino, no qual se descrevem a identificacdo dos animais, de seus pais ¢ mies, 0 sexo, ©
ano de nascimento, o coeficiente médio de relacdo (CR) dos fundadores e a contribuicdo dos
ancestrais, ambos em porcentagem

Fundador Pai Mie Sexo Ano de CR (%) N° de Filhos
Nascimento /Reprodutor
1353767 - - Macho 1980 1,31 1197
1355385 - - Macho 1974 1,05 596
560557 - - Macho 1970 0,83 94
1843896 - - Macho 1992 0,80 1134
1491270 - - Macho 1976 0,78 932
115520 - - Fémea 1978 0,64 1
563196 - - Macho 1974 0,56 387
2860551 - - Macho 1997 0,56 847
2409174 - - Macho 1995 0,49 783
1144401 - - Macho 1990 0,47 679
Ancestral Contribuigdo
(%)
1353767 - - Macho 1980 1,81 1197
138577 560557 115520 Macho 1981 1,77 1020
1355385 - - Macho 1974 1,45 596
1843896 - - Macho 1992 1,12 1134
1491270 - - Macho 1976 1,08 932
563196 - - Macho 1974 0,78 387
2860551 - - Macho 1997 0,78 847
2409174 - - Macho 1995 0,69 783
1144401 - . Macho 1990 0,66 679
142884 - - Macho 1985 0,65 500

Dentre os 91.579 animais, 72,21% possuem maes identificadas e 72,29% pais identificados. Para a
linha paterna, as informac6es sdo menos completas em relacdo a linha materna, corroborando o que
foi apresentado na Figura 1. Foi observado que 72,25%; 20,74%; 5,98% e 1,46% apresentaram
ascendéncia conhecida na primeira, segunda, terceira e quarta geracdo, respectivamente. 1sso
demonstra expressiva perda de informacéo entre a primeira e a segunda geracao, pois a auséncia de
genealogia na primeira foi de 27,75% e na segunda de 79,2%. A elevacdo do aumento de geracOes
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conhecidas possibilita estimativas mais acuradas sobre a estrutura das populacgdes, fundamental para
procedimentos de melhoramento genético da raga® 2.

Quando ndo hé informacdes sobre a estrutura da populacéo e mediante a ocorréncia de acasalamentos
entre animais oriundos de um mesmo rebanho (linhagem genética estreita), pode ocorrer aumento no
grau de parentesco entre os individuos, elevando a endogamia®.

A baixa integralidade do pedigree se da pelo fato de que os registros genealdgicos, mesmo tendo sido
introduzidos no Brasil em 1919, s6 foi intensificado a partir de 1938, com as padronizagdes raciais
das racas Gir, Nelore, Guzerd e Indubrasil, mas ainda se registravam animais com genealogia
desconhecida de um ou ambos ascendentes®®®). Apenas por volta do ano de 1971, a ABCZ determinou
0 que se definiu como "Livro Fechado", no qual foram inscritos todos os zebuinos registrados até
aquela data e seus descendentes, ndo permitindo mais a entrada de animais com genealogia
desconhecida®¥.

Tal atitude favorece o aporte genético do rebanho, pois com o conhecimento genealdgico conciso
possibilita melhor ordenamento pelos programas de melhoramento, possibilitando estimativas de
parametros populacionais mais confiaveis daqui algumas décadas.

O pequeno namero de ancestrais conhecidos é corroborado pelo baixo nimero médio de geragdes,
demonstrando probabilidade de incremento na endogamia ao se conhecer maior numero de geracoes
(Tabela 3).

Tabela 3. Nimero médio de geragdes tragadas, incremento de endogamia (AF) e tamanho
efetivo (Ne) por tipo de geracdo

Tipos de geracdes Numero médio AF (%) Ne
Completas’ 0.81 0,42 118,61
Maximas? 1.33 0,18 27947
Equivalentes’ 1,01 0,33 151,12

IGeracio mais distante em que todos os ancestrais siio conhecidos.

INamero de geragdes que separam o individuo de seu ancestral mais remoto.

*Somatorio dos termos (1/2)® de todos os ancestrais conhecidos, em que » é 0 nimero de geragdes que separam
o individuc de cada ancestral conhecido.

Nas gera¢Ges maximas (ancestrais mais remotos), o nimero médio e o AF associado ao maior Ne das
trés geracbes confirmam que sdo inversamente proporcionais. Para geragdo equivalente, que
considera todos 0s ancestrais, observaram-se valores medianos para o nimero médio, o AF e 0 Ne.
Portanto, quando o pedigree é raso, subestima-se a endogamia e superestima-se o Ne.

Verificou-se que 100% dos rebanhos utilizam touros externos e que 61% deles vendem touros (Tabela
4). Classificou-se o rebanho registrado como 61,5% multiplicadores e 38,5% comercial. N&do houve
classificacdo como ndcleo ou sem ligagéo (isolado). Vale destacar que € fundamental a migracao e
fluxo génico entre os rebanhos, de modo a evitar subdivisdo, agravando os problemas de conservacao
de grupos genéticos®??,
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Tabela 4. Classificacdo dos rebanhos registrados dos bovinos Nelore no Semiarido Brasileiro

de acordo com o uso e ongem dos touros

Tipo de rebanho UTE UTP VT NR PTE
Niucleo Nao Sim Sim 0 0
Multiplicador Sim Sim Sim 255 65,73
Multiplicador Sim Nio Sim 10 100,00
Comercial Sim Sim Nio 81 82.18
Comercial Sim Nio Nao 85 100
Isolado Nio Sim Nao 0 0

UTE: utilizam touros extemos; UTP: utilizam touros proprios; VT: vendem touros; NR: nimero de rebanhos;
PTE: percentagem de touros externos.

Na avaliacdo dos parametros endogamicos, observou-se que o coeficiente de endogamia médio (F)
sofreu incremento gradativo até a sexta geracdo (Tabela 5); a mesma tendéncia ocorreu com a
porcentagem de individuos endogamicos. O coeficiente de endogamia médio (F) variou de 0,14% na
segunda geracdo a 0,73% na oitava, atingindo pico maximo na sexta geracdo (1,35%). Portanto,
quanto maior a profundidade do pedigree, melhor preciséo no calculo da endogamia.

Tabela 5. Coeficiente de endogamia médio (F%), percentagem de individuos endogdmicos
(End%), media de F para amimais endogamicos (FEend%s). coeficiente médio de relagio

(CE%%) e tamanho efetivo (Ne)

Geracies N F (%) End % FEnd%o CR% Ne
1 36041 0.00 - - 0,08 -
2 15372 0,14 0.77 18.33 0,19 3554
3 8107 0.45 4.85 9.36 030 1595
4 4475 0,78 13,94 5.62 035 1509
5 1790 0.88 22 85 3.85 034 3155
6 463 1.35 40,82 331 0,31 105
7 74 1,34 36,49 3.68 0.30 -
8 13 0.73 40.00 1.84 025 -

N: nomero de individuos.

Efeitos desvantajosos do processo de endogamia nos rebanhos vém sendo apresentados na literatura
em relacdo a habilidade reprodutiva de vacas e novilhas associadas ao valor adaptativo®, como
também a taxa de crescimento e consequentemente ao desempenho dos animais®.

Carvalheiro e Pimentel®® reforcam que um motivo que justifica a utilizagdo da endogamia ¢ garantir
a uniformidade racial (padronizages) e fixacdo de caracteristica intrinseca a determinadas linhagens
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de touros, sendo praticada comumente por criadores que possuem animais registrados (ragas puras).
Todo esse processo foi intensificado apds o desenvolvimento de biotecnologias reprodutivas,
tornando os rebanhos mais favoraveis ao incremento da endogamia®V,

O coeficiente de relagdo médio (CR) apresentou valores de 0,8% a 0,35% entre a primeira e a quarta
geracdo, voltando a decrescer a partir da quinta geracdo. O coeficiente de relacdo médio (CR) de cada
individuo define-se como a probabilidade de um alelo escolhido ao acaso na populagéo pertencer a
determinado animal®”,

Barros et al.*® relataram que uma maneira mais eficiente para o controle da endogamia a longo prazo
é dar preferéncia ao uso de reprodutores com valores de coeficiente de relacdo médio (CR) baixos.
Para Goyache et al.?®, baixo coeficiente de relagido médio (CR) representa animais que compartilham
porcentagem pequena de alelos com a populacéo. Essa hipdtese pode ser reforgada considerando os
relatos de Gutiérrez & Goyache*? de que o coeficiente de relagdo médio (CR) pode ser interpretado
como a representacdo do animal em todo o pedigree; portanto, ele pode ser utilizado como
complemento ao coeficiente de endogamia.

O valor médio da endogamia foi de 0,05% a partir de 1982 (0,8 geragdes equivalentes), elevando-se
rapidamente para 0,16% no ano de 1985 (Figura 2). Nos anos seguintes, os valores oscilaram até
atingir 0,36% em 1995 (1,17 geragOes equivalentes).

04 18
0.35 16
iy 14
3\3 03 ¢
e, 12 €
O 025 [}
U —
1 [
< o2 =
L—
S 0% §
0.15 “
g o6 §
o LY
5 o 04 O
& o
0.05 02 ©
0 0
33 8RR2R252858558583885883
L= = - T = T~ - T = T = I = O = O T - T =~ - T - = - =]
L i B T I e I I I I I I B I I I B I T o I T O o I ]

Ano de nascimento

Figura 2. Vanagdo média da endogamia (F; quadrados verdes), coeficiente médio de relagdo
(CR; tridngulos vermelhos), ambos em porcentagem e valores médios de geragdes

equivalentes (circulos azuis) em ammais da Raga Nelore no Semidrido Brasileiro.

O mesmo comportamento pode ser observado entre 1996 a 2011, quando ocorreu um incremento da
endogamia (0,25% - 1,53 geracOes equivalentes). Percebe-se que a flutuagdo dos valores de
endogamia segue os valores das geracOes equivalentes, uma vez que, quanto mais se conhece as
geragdes que separam o individuo de cada ancestral conhecido, melhor a estimativa da endogamia.

De acordo com Queiroz et al.®, o efeito da endogamia acarreta a elevagio da frequéncia de genétipos
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envolvendo genes recessivos, comumente encobertos pelos alelos dominantes. Estes alelos recessivos
podem tanto gerar disfuncGes e ma formacdo nos animais, como interferir no desempenho das
caracteristicas de importancia econémica. Vasconcelos et al.®® reforcam a perda de variabilidade
genética e consequente diminuicdo das oportunidades para realizacdo da selecdo e melhoramento
como aspecto importante gerado pela elevacdo da endogamia.

Apos 0 ano de 1994, o coeficiente de relagdo médio (CR) passou por oscilagdes que acompanhavam
as geracOes equivalentes, atingindo seu ponto maximo em 0,20% neste ano (1,0 geragédo equivalente).
O Ne pode apresentar valores maiores ou menores conforme a utilizagdo de reprodutores no rebanho,
ou seja, a sua reducdo pode se dar a partir da intensificagdo do uso de alguns reprodutores no rebanho
associada, assim, ao aumento da progénie por reprodutor. Durante os anos de 1965-2007, obtiveram-
se 36 periodos considerando-se intervalos de 8 anos, em que os Ne variaram de 74,9 a 607,3, entre
1974-81 e entre 1998-2005, respectivamente.

Vale ressaltar que Ne da presente pesquisa foi calculado pela variancia da familia e, de acordo com
Gutierrez et al.®%, o Ne computado a partir de variancias de tamanho das familias n&o é (til para
caracterizar o “real effective size”. No entanto, esses autores afirmaram que Ne calculado desta forma
reflete uma politica de acasalamento temporaria e pode ser Gtil quando o conhecimento do pedigree
é limitado e/ou a subdivis&o ainda néo ocorreu.

Durante os anos avaliados, foi notdrio o decréscimo na proporcdo fémea:macho a partir de 1992,
sendo acentuada em 1998 a diminuicdo da utilizacdo de fémeas e machos, semelhante aos valores
encontrados anteriormente a 1974, bem como o numero de filhos por reprodutor (4,3; 4,1 e 4,3) nos
trés Ultimos periodos (Tabela 6).

Tabela 6. Numero de reprodutores, média de filhos por reprodutor e tamanho efetivo, em
intervalos de 8 anos, de 1965 a 2007, em bovinos Nelore no Semuarido Brasileiro

Periodo Touros Média de filhos por Vacas Meédia de filhos por Tamanho
ano ano efetivo

1965-

1972 121 5.8 548 1,2 2397

1972-

1979 230 84 1240 1,3 151,9

1979-

1986 264 9.8 1727 1.4 121,0

1986-

1993 230 8.7 1701 1.4 295,0

1993-

2000 308 6.8 1687 1.3 304.3

2000-

2007 99 43 554 1,2 345.9
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O rebanho Nelore criado no Semiérido Nordestino apresentou intervalo medio de geragdes de 8,3 + 4,1
anos, em que os menores valores foram obtidos entre os intervalos méae-filho e mae-filha (7,5 + 3,3 e
7,7 £ 3,5) (Tabela 7). Para as estimativas do intervalo de geracdes, Malhado et al.® verificaram nos
rebanhos Nelore no estado da Bahia valores de 9,1+4,6 (pai-filho), 9,0+4,5 (pai-filha), 7,6£3,6 (mée-
filho), 7,5+3,5 anos (mae-filha).

Tabela 7. Intervalo médio de geracSes e idade dos pais ao nascimento da progémie, das

quatro passagens gameéticas, para o rebanho Nelore no Semiarido Brasileiro

Intervalo de geracies

Intervalos Desvio-Padrio
Passagens Gaméticas N°. de Observacies (anos) (anos)
Pai-filho 505 9.6 52
Pai-filha 8285 8.9 4.4
Mae-filho 505 1.5 3.3
Mae-filha 8272 1,7 3,5
Total 17567 83 4.1

Idade dos pais ao nascimento da progénie

Pai-filho 33350 8,7 4,2
Pai-filha 32848 8,7 4.2
Mae-filho 33312 7.6 3.5
Mae-filha 32819 7.5 3.5
Total 132329 8.1 3.9

Otimizar o intervalo médio de geragBes é essencial em programas de melhoramento genético,
considerando que intervalos grandes diminuem o ganho genético anual quanto as caracteristicas
selecionadas, 0 que leva a menor retorno econdmico do programa. Malhado et al.®? reforcam, que
para elevar os ganhos genéticos, é fundamental a diminuicdo do intervalo de geracdo, o aumento do
tamanho efetivo, o uso de reprodutores avaliados e o controle dos acasalamentos de animais
aparentados.

Prolongar a utilizagéo de reprodutores permite que animais com idades avancadas sejam aproveitados
por longos periodos. Esse processo é demonstrado em todas as passagens gaméticas, principalmente
na pai-filho e pai-filha (8,7+4,2, em ambos), que obtiveram os maiores valores.

Conforme estudo de Faria et al.®®?, a utilizagdo de touros por longos periodos na reproducio e em
centrais de inseminacdo contribuem na elevacdo dos niveis de endogamia e acarretam a redugdo do
tamanho efetivo da populagéo de bovinos Nelore, pardmetros essenciais para 0 monitoramento da
variabilidade genética ao longo dos ciclos seletivos.

Falcdo et al.?® enfatizam que, apesar de apresentar ganho na produtividade do rebanho, é preocupante
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0 Uso extensivo de poucos touros, pois isto pode levar a reducéo da variabilidade genética e a efeitos
deletérios decorrentes da endogamia. Portanto, sugere-se uma cautela ao considerar a longevidade
reprodutiva no sistema de producdo, pois quando ha auséncia de uma estratégia de acasalamento
criteriosa, hd um risco de ocorrerem cruzamentos consanguineos, o que pode gerar um incremento
endogamico e uma diminuicdo do Ne e do ganho genetico.

Conclusao

O rebanho possui nimero reduzido de animais na formacgdo genética e pequena integralidade do
pedigree, dificultando a estimativa de alguns parametros populacionais. Recomenda-se a diminuicao
do intervalo de geracdo. O menor numero de registros de machos nos primeiros anos pode ter
contribuido para o acasalamento de animais aparentados.
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