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ESTRUTURA POPULACIONAL E ANÁLISE DE VARIABILIDADE GENÉTICA EM 

REBANHOS OVINOS BRASILEIROS 
 

 

RESUMO 
 
As raças ovinas deslanadas são parte do patrimônio genético do Brasil, formado por 

animais adaptados ao semiárido nordestino e com potencial de produção de carne e 
pele. No entanto tratam-se de raças de recente formação, ainda com poucos 
programas de melhoramento genético, e consequentemente, carente de estudos da 

estrutura populacional, variabilidade genética, endogamia e grau de conservação. 
Diante disso este trabalho teve dois objetivos: 1) analisar a variabilidade genética da 
raça Santa Inês no Brasil com base em informações de pedigree utilizando registros 

de animais da raça Santa Inês, provenientes da Associação Sergipana de Criadores 
de Caprinos e Ovinos (ASCCO) criados na Região Nordeste do Brasil e 2) avaliar a 
estrutura genética e variabilidade genética do núcleo de conservação da Embrapa 

Caprinos e Ovinos, localizada na cidade de Sobral, região do norte do estado do 
Ceará, controlado pelo Sistema de Gerenciamento de rebanho (SGR) dentro do 
dentro do programa de melhoramento genético de caprinos e ovinos de corte – 

GENECOC®. O arquivo de pedigree da raça Santa Inês (ASCCO) continha 29080 
animais e os arquivos de dados genealógicos pertencentes ao GENECOC 904 
indivíduos da raça Santa Inês, 972 indivíduos da raça Somalis e 1372 indivíduos da 

raça Morada Nova. Para a primeira análise dos animais Santa Inês a média da 
integridade do pedigree nas últimas quatro gerações foi maior que 50% e o número 
de gerações completas equivalente foi igual a 4,89. O valor do coeficiente 

endogâmico (F) foi de 0,32% e o coeficiente de parentesco obtido foi de 3,1%. O 
intervalo de geração foi de 5,75 anos. Os resultados dos parâmetros com base na 
probabilidade de origem do gene: número de fundadores (Nf), número efetivo de 
fundadores (fe), número efetivo de ancestrais (fa) e número efetivo de genomas 

remanescentes (fg) foram: (Nf) > (fe) > (fa) > (fg). A razão (fe)/ (fa) foi próxima de 1, 
indicando que não houve gargalo genético, já a razão (fg)/ (fe) foi de 0,30 e mais 
distante de 1, indica um processo rápido de deriva genética, pois quantifica a perda 

de alelos fundadores entre gerações. Enquanto que para os indivíduos Santa Inês, 
Somalis e Morada Nova o coeficiente de parentesco médio (AR) foram de 5,17%, 
4,98% e 4,98 e consanguinidade (F) foram de 1,81%, 0,78% e 0,78 

respectivamente. O intervalo de gerações (IEG) foi de 3,54, 3,40 e 4,08 anos e o 
tamanho efetivo médio (Ne) por geração foi de 30, 15 e 35 animais, sendo que o 
número efetivo de animais fundadores ( fe ) de 29,54, 38,60 e 29,43 e de ancestrais ( 

fa ) foi igual a (17, 13 e 19 respectivamente). Dentre os ancestrais, apenas 7 Santa 
Inês, 5 Somalis e 10 Morada Nova foram responsáveis por 50% da variabilidade 
genética das populações, o que indica perda de genes de origem. Concluindo-se 

que na população de ovinos da raça Santa Inês (ASCCO) a variabilidade genética 
permitirá a obtenção de ganhos genéticos adequados nas características de 
importância econômica. Enquanto que nas populações de conservação do 

GENECOC observa-se baixa contribuição dos animais fundadores ao longo das 
gerações. Os valores do coeficiente de endogamia de Wright indicam subdivisão da 
população em linhagens. Em geral, a consanguinidade e os valores médios do 

coeficiente de parentesco foram baixos e a variabilidade genética foi considera alta. 
Palavras Chave: Ancestrais. Consanguinidade. Conservação. Depressão 
endogâmica. Diversidade. Endogamia. Genética de Populações. 



 

 

 

ABSTRACT 
 
The wooless sheep breeds are part of the genetic heritage of Brazil, formed by 

animals highly adapted to semi-arid Northeast and high capacity of production of 
meat and skin. However it is of recent formation breeds, still few breeding programs, 
and consequently lacking in studies of population structure, genetic variability, 

inbreeding and degree of conservation. Therefore this study had two objectives: 1) to 
analyze the genetic variability of Santa Ines in Brazil based on pedigree information 
using animal records Santa Ines, from the Goat Breeders of Sergipana Association 

and Sheep (ASCCO) created in Northeast of Brazil and 2) evaluate the genetic 
structure and genetic variability conservation nucleus of Embrapa goats and sheep, 
located in Sobral, northern region of the state of Ceará, compiled by Management 

System for Livestock, part of the within the Breeding Program of Goats and sheep - 
GENECOC®. Santa Inês breed pedigree file (ASCCO) contained 29080 animals and 
genealogical data files belonging to GENECOC 904 individuals Santa Ines, 972 

individuals of Somalis breed and 1372 individuals of Morada Nova breed. For the first 
analysis of animal Santa Inês the average pedigree integrity in the last four 
generations was greater than 50% and the number of full generations equivalent was 

equal to 4.89. The value of endogamic coefficient (F) was 0.32% and the obtained 
relationship coefficient was 3.1%. The generation interval was 5.75 years. For the 
results of the parameters based on the probability of gene origin: number of founders 

(Nf), effective number of founders (fe), effective number of ancestors (fa) and effective 
number of remaining genomes (fg): (Nf)> (fe)> (fa)> (fg). The ratio (fg) / (fa) was close 
to 1, indicating no genetic bottleneck, as the ratio (fg) / (fe) was 0.30 and more distant 

from 1, indicating a rapid process of genetic drift, it quantifies the loss of founder 
alleles between generations. While for individuals Santa Inês, Morada Nova Somalis 
and the average relatedness coefficient (AR) were 5.17%, 4.98% and 4.98% and 
inbreeding (F) were 1.81%, 0.78 and 0.78% respectively. The generation interval 

(IEG) was 3.54, 3.40 and 4.08 years and the mean effective size (Ne) per generation 
was 30, 15 and 35 animals, with the effective number of founder animals (fe) of 
29.54, 38.60 and 29.43 and ancestors (fa) is equal to (17, 13 and 19 respectively). 

Among the ancestors, only 7 Santa Ines, 5 Somalis and 10 Morada Nova accounted 
for 50% of the genetic variability of populations, indicating loss of original genes. 
Concluding that the population of sheep Santa Inês (ASCCO) genetic variability will 

allow obtaining appropriate genetic gains in traits of economic importance. While in 
GENECOC conservation populations observed low contribution of animal founders  
over the generations. The values of Wright's inbreeding coefficient indicates 

subdivision of the population lineages. In general, inbreeding and the mean values of 
inbreeding coefficient were low and the genetic variability considered high. 
 

Keywords: Ancestors. Consanguinity. Conservation. Inbreeding depression. 
Diversity. Inbreeding. Population genetics. 
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CAPÍTULO 1 – CONSIDERAÇÕES GERAIS 

 

1 INTRODUÇÃO  

 

O Brasil segundo os dados divulgados pelo Instituto Brasileiro de Geografia e 

Estatística (IBGE, 2014) possui um efetivo de 17,291 milhões de cabeças de ovinos 

em seu rebanho, colocando o país na 18° posição no cenário mundial. O consumo 

individual de carne ovina no Brasil gira entre 0,7 e 1,5 kg por habitante por ano 

sendo atualmente, um mercado demandante. Essa produção de carne é uma 

atividade que vem se desenvolvendo gradativamente no país, sendo que no ano 

2012 sofreu com uma variação negativa causada principalmente por fatores 

relacionados ao clima, passando por uma grande seca nesse período (AGÊNCIA 

BRASIL, 2013). O crescimento foi retomado em 2013, principalmente nas regiões 

Norte e Nordeste, estimuladas por diversos segmentos da cadeia produtiva. (IBGE, 

2014). 

A criação de ovinos tem alto potencial de oferecer proteína animal de 

qualidade para as regiões semiáridas do Brasil, onde a bovinocultura pode enfrentar 

dificultadades pelas condições climáticas e as exigências de tal espécie. Assim, as 

raças ovinas deslanadas se destacam das demais devido a sua adaptação ao clima 

e ao tipo de manejo oferecido naquelas localidades. 

As raças Santa Inês, Somalis e Morada Nova apresentam grande potencial de 

criação no Brasil, sendo o rebanho da raça Santa Inês o maior do Brasil, enquanto a 

raça Somalis apresenta baixa mortalidade e a raça Morada Nova apresenta 

qualidade de boa habilidade materna e prolificidade. Todas essas características 

evidenciam que programas de melhoramento genético para estas raças são 

importantes profissionalizar a atividade e atender o mercado. 

Programas de melhoramento de ovinos no Brasil ainda são inexistentes ou 

pouco expressivos. A Embrapa Caprinos e Ovinos lançou em 2013 o programa de 

Melhoramento de Ovinos e Caprinos de Corte (GENECOC®). Por conta de sua curta 

existência, informações essenciais para a execução e manutenção dos processos 

de seleção e planejamento de acasalamentos como estimativas de variabilidade 

genética e níveis de endogamia são pouco conhecidos. 
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Os programas de melhoramento têm por objetivo maximizar o ganho genético 

para as características de importância econômica de forma que indivíduos de maior 

valor genético estejam rapidamente disponíveis para o mercado. Entretanto, a busca 

pela maximização do ganho, pode levar a rápidos incrementos no coeficiente de 

endogamia da população com consequente diminuição de variabilidade genética e 

dos ganhos genéticos com o passar das gerações. Além disso, o crescimento da 

endogamia sem controle pode levar ao aparecimento do efeito de depressão 

endogâmica, diminuindo o vigor dos indivíduos e tornando-os menos aptos ao 

sistema de produção de carne ovina. 

A perda de variabilidade genética também é um importante parâmetro sob o 

ponto de vista de conservação de raças/populações, uma vez que se a raça não 

mantém níveis mínimos de variabilidade genética ela tende a desaparecer, sendo 

inapropriado sob o ponto de vista da manutenção de bancos de germoplasma e a 

utilização futura desse material genético em cruzamentos com outras raças para 

exploração de complementariedade e heterose nas unidades produtoras.  

Portanto, estudos das populações de melhoramento da raça Santa Inês no 

Nordeste do Brasil por meio de seus pedigrees têm potencial de serem úteis, uma 

vez que podem fornecer informações sobre a variabilidade genética e níveis de 

endogamia das populações, fornecendo subsídios para a definição de estratégias de 

seleção e a utilização racional de reprodutores, a fim de manter a variabilidade 

genética em níveis altos o suficiente para a produção de ganhos genéticos 

adequados para características produtivas e reprodutivas de importância econômica 

dessa raça. 

Neste sentido, este trabalho teve como objetivos: 

1. Analisar a variabilidade genética de uma população de animais de comercias 

da raça Santa Inês com base em informações de pedigree. 

2. Analisar a variabilidade genética de três rebanhos de conservação das raças 

Santa Inês, Somalis e Morada Nova com base em informações de pedigree.  
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2 REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1 RAÇAS OVINAS DESLANADAS 

 

Ao contrário do que vem acontecendo na maioria dos países, a criação de 

ovinos no Brasil, tem atraído investidores e expandiu, tanto em quantidade quanto, 

em qualidade, desde o início da década de 2000 (RAINERI et al., 2015). O mercado 

impulsionado pelo aumento do poder aquisitivo da população permitiu uma 

expansão no rebanho em quase 24%, no período entre 2002 e 2011, atingindo 17,29 

milhões de cabeças no ano de 2013, e mantendo ainda perspectivas de crescimento 

(IBGE, 2014). 

A criação de ovinos tem ampla distribuição geográfica no território brasileiro, 

porém concentradas em grande número no estado do Rio Grande do Sul e na região 

Nordeste. É na região nordeste, em áreas semiáridas tropicais, que a produção de 

pequenos ruminantes vem se destacando apesar da baixa capacidade de 

investimento e alta exploração de raças adaptadas ao clima tropical, que 

apresentam alta rusticidade e produzem carne e peles (JUCÁ et al., 2014). 

Neste contexto a raça Santa Inês é apontada como uma alternativa 

promissora para programas de melhoramento genético visando o aumento da 

produção de cordeiros para abate. Segundo (Madruga et al., 2005), essa raça possui 

boa capacidade adaptativa, rusticidade e eficiência reprodutiva, assim como, baixa 

susceptibilidade a endo e a ectoparasitos, exercendo importante papel na produção 

de proteína em áreas de clima seco, como o semiárido do nordeste do Brasil. Em 

1990 a Embrapa Caprinos e Ovinos, localizada em Sobral/CE deu início ao primeiro 

trabalho efetivo de melhoramento da raça Santa Inês, entretanto o projeto foi 

encerrado em 1995, por falta de criadores e associações organizadas (MORAIS 

2000). 

 A raça Somalis Brasileira segundo Silva et al. (1986) possui pelagem branca, 

sem lã, com cabeça e pescoço pretos e aptidão para produção de carne e pele. 

Atualmente, os rebanhos desta raça encontram-se distribuídos nos Estados 

nordestinos, em núcleos fechados, pertencentes a instituições de pesquisa ou a 
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criadores de elite, e disponibilizados para venda em feiras e em exposições 

agropecuárias (SILVA; LÔBO, 2006).  

É bastante adaptada ao cenário nordestino, e caracterizada por acumular 

reserva de gordura na garupa durante a época de alimentação abundante, para ser 

utilizado como estratégia energética na época de escassez de forragem. Esses 

animais, além de adaptados, apresentam menor exigência nutricional quando 

comparados com os animais exóticos, permitindo menor custo de produção (ALVES 

et al., 2009). Porém, o conhecimento sobre a estrutura populacional dessa raça é 

escasso na literatura. 

A raça Morada Nova teve a sua origem no Nordeste do Brasil, sendo uma das 

principais raças nativas de ovinos deslanados (CUNHA et al, 2008), e explorada 

para produção de carne e pele com excelente aceitação no mercado, além de 

apresentar elevadas taxas de prolificidade mesmo sob condições menos favoráveis 

(FACÓ et al., 2008). Apesar da grande importância econômica social e cultural para 

região Nordeste, a raça Morada Nova ainda não tem sua estrutura populacional 

totalmente conhecida o que pode contribuir para perda da variabilidade genética e 

modificações na estrutura da população. 

 

2.2 ESTRUTURA POPULACIONAL 

  

A estrutura de uma população pode ser definida pela frequência dos alelos 

que compõem os diferentes genótipos dos diferentes indivíduos que a integram 

(CRUZ, 2005). O conhecimento dessa estrutura é indispensável, pois fornece as 

bases para a compreensão de como se processa a evolução dessa população.  

 A estrutura de uma população é determinada pela frequência dos genes que 

a compõem que por sua vez é afetada por forças sistemáticas (migração, mutação e 

seleção) e dispersivas (deriva genética e amostragem) (CRUZ, 2005). A forma e 

intensidade como essas forças atuam dependem basicamente da quantidade de 

animais fundadores, sua diversidade genética e forma como esses animais são 

usados para reprodução ao longo das gerações. 

Alguns fatores podem promover a fragmentação de uma população, como o 

isolamento geográfico ou o uso de determinados animais de maneira mais intensa e, 



16 

 

tais fatores atuam na fixação ou até mesmo na perda de certos alelos. Em pequenas 

populações mesmo havendo acasalamentos ao acaso ocorrerá o favorecimento de 

determinados genótipos (LAAT, 2001). 

Nos últimos anos, devido a pouca valorização das raças nativas, vem 

ocorrendo uma mudança rápida na composição racial da população caprinas e 

ovinas brasileiras, consequência da expressiva introdução de raças exóticas 

utilizadas intensivamente em cruzamentos (FIGUEIREDO, 1988). 

O conhecimento da variabilidade genética entre e dentro de populações tem 

recebido crescente atenção nos últimos anos. Portanto, é imprescindível conhecer 

os diferentes fatores que interferem potencialmente na estrutura das populações, 

principalmente quando esta faz parte do patrimônio genético de uma dada região.  

 

2.3 PARÂMENTROS PARA AVALIAÇÃO DA VARIABILIDADE GENÉTICA E 

NÍVEIS DE ENDOGAMIA 

 

Para determinar estratégias adequadas ao melhoramento é fundamental 

estabelecimento de parâmetros para características de crescimento nas diferentes 

idades, como as herdabilidades e as correlações genéticas entre elas (BEHZADI et 

al., 2007). Nesse contexto, o melhoramento genético deve se valer de um conjunto 

de processos de seleção e direcionamento de acasalamento com o intuito de 

aumentar a frequência de alelos específico ou de combinações genéticas desejáveis 

em uma população, e assim aperfeiçoar a capacidade produtiva dos animais. Utiliza-

se para tal objetivo, duas ferramentas básicas: seleção de progenitores e os 

métodos de acasalamento (FACÓ; VILELLA, 2005). 

O conhecimento gerado por essas informações é de vital importância para os 

programas de melhoramento, pois permite a predição do progresso genético, além 

de ser necessário para estimação de valores genéticos, para combinação de 

características em índices de seleção e para a otimização de esquema de seleção. 

(FIGUEIREDO, 2008). 

Contudo o aumento dos níveis de endogamia pode comprometer a 

variabilidade genética e consequentemente os ganhos genéticos dos programas. O 

aumento desses níveis produz um fenômeno chamado depressão endogâmica que 
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se manifesta pela diminuição geral do desempenho médio dos indivíduos 

consanguíneos, devido ao estado de homozigose de muitos genes que tem um 

pequeno efeito negativo sobre os caracteres quantitativos (SWALVE, 2000; DARIO e 

BUFANO, 2003). 

Segundo Boichard et al. (1997), um dos caminhos para descrever a 

variabilidade genética e sua evolução no tempo é a análise de informações contidas 

nos pedigrees dos animais. Sendo assim, a análise genealógica das populações 

ovinas se faz necessária para que não perca a variabilidade destas com a seleção 

ao longo das gerações. De acordo com Malhado et al (2009) as análises 

genealógicas são consideradas fundamentais para os estudos populacionais, uma 

vez que proporcionam vantagem econômica quando comparadas com os custos dos 

estudos com marcadores moleculares. 

A manutenção da diversidade genética é fundamental para a sobrevivência 

das populações, quanto maior a diversidade maior também será a chance de se 

obter indivíduos adaptados aos diferentes sistemas de produção e ambientes em um 

curto espaço de tempo (DELGADO et al., 2001; DOSSA et al., 2007). 

De acordo com a literatura, um alelo de um gene de qualquer loco 

autossômico de um animal escolhido aleatoriamente corresponde a uma 

probabilidade de 50% de ser de origem paterna ou materna e uma probabilidade de 

25% de ter sido originado de qualquer um dos quatro possíveis avós (BOICHARD et 

al., 1997). Esta regra aplicada ao pedigree completo fornece a probabilidade de que 

o gene seja oriundo de qualquer um de seus fundadores sendo eles ancestrais com 

pais desconhecidos. 

O número de animais fundadores está diretamente ligado com a variabilidade 

genética de uma população e a preservação da diversidade genética entre os 

fundadores pode ser medida pelo balanço das contribuições desse fundador (LACY, 

1989). Esta estimativa pode ser realizada através do número efetivo de fundadores 

(fe), ou seja, o número de fundadores que contribui para produzir a mesma 

variabilidade genética esperada na população em estudo.  

Quando cada um dos fundadores apresenta a mesma contribuição esperada, 

o fe passa a ser igual ao número real de fundadores. Em qualquer outra situação, o 

fe é menor que o número real de fundadores. Teoricamente, quanto maior o fe, maior 
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será a variabilidade genética da população (BARROS, 2009). A grande diferença 

entre o número total de fundadores e o número efetivo fundadores é um indicador de 

perda de variabilidade genética (GOYACHE et al., 2003). 

A instalação de uma população por um número pequeno de fundadores tem 

como principal resultado a redução do tamanho efetivo, da variação genética dentro 

da população, elevação da homozigose e, consequentemente, perdas de alelos pela 

oscilação genética, evento conhecido como gargalo genético (CARNEIRO et al., 

2007). 

Denomina-se gargalo genético a redução drástica no número de indivíduos de 

uma geração para outra, mesmo que, posteriormente, o tamanho original da 

população seja restabelecido. Devido à ocorrência do efeito gargalo, alelos 

presentes em baixa frequência podem ser perdidos (BARROS, 2009). Dos níveis de 

endogamia depende o sucesso do programa de melhoramento, que, com o passar 

dos anos, pode causar alterações na estrutura populacional inicial e gerar mudanças 

nas frequência gênica e genotípicas. Pois essas alterações estruturais podem 

proporcionar reduções da diversidade genética e do número de linhagens e de 

genomas fundadores (FARIA et al., 2002). Assim, informações sobre endogamia e 

tamanho efetivo populacional são úteis no monitoramento da variabilidade genética 

a longo prazo (BOICHARD et al., 1997). 

O conhecimento dos parâmetros genéticos populacionais deve servir como 

elemento norteador de ações futuras nos programas de melhoramento genético 

(MALHADO et al., 2008). No entanto, para que o cálculo dos parâmetros 

populacionais seja o mais acurado possível, maior deve ser o número de ancestrais 

considerados, ou seja, maior deve ser a integridade do pedigree (GOYACHE et al., 

2003). 

A implementação de programas de melhoramento genético, associada ao 

emprego de modernas tecnologias reprodutivas, tem favorecido a utilização intensa 

de poucos reprodutores e, consequentemente, o desequilíbrio entre as contribuições 

genéticas dos ancestrais ao longo das gerações (GUTIÉRREZ e GOYACHE, 2005; 

FARIA et al., 2010). 

Segundo Vozzi et al. (2006) o uso de parâmetros com base na probabilidade 

de origem do gene para verificar a variabilidade genética de uma população é 
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eficiente no sentido de controlar a variabilidade genética afim de evitar a perdas 

futuras de alelos que controlam características economicamente importantes.  

O número efetivo de ancestrais (fa) também é outro indicador que representa 

o número mínimo de animais (fundadores ou não) necessário para explicar a 

diversidade genética total da população estudada. Esse parâmetro complementa a 

informação oferecida pelo número efetivo de fundadores, uma vez que considera as 

perdas de variabilidade genética produzidas pelo uso desbalanceado de indivíduos 

para reprodução, causadas pelo “gargalo genético” (GUTIÉRREZ e GOYACHE, 

2005). 

Quanto maior a distância entre fa e fe, menor é a participação dos animais 

fundadores na população ao longo das gerações. O ideal é que o número efetivo de 

animais fundadores seja igual ao número efetivo de animais ancestrais, ou que a 

diferença entre eles seja sempre a menor possível (ALBUQUERQUE, 2010).  

Em estudo sobre a estrutura populacional de ovinos da raça Merino, Azor et 

al. (2008) verificaram que o número efetivo de fundadores e o número efetivo de 

ancestrais foram apenas 35,0% e 73,4% do número total de fundadores e de 

ancestrais, respectivamente. Em trabalho semelhante com ovinos da raça Morada 

Nova, Rodrigues et al. (2009) observaram que o número efetivo de fundadores (20) 

foi bem abaixo do número total de animais pertencentes à população fundadora.  

Nas situações em que o número efetivo de fundadores for muito baixo em 

relação à população fundadora, maior a necessidade de monitoramento e controle 

da endogamia do rebanho (MARCONDES et al., 2010). 

 

2.4 INTEGRIDADE O PEDIGREE 

 

A integridade das informações dos livros genealógicos depende da 

quantidade de descendentes presentes no pedigree, sendo de grande importância, 

uma vez que fornece as porcentagens de pais, avós, bisavós e demais ancestrais, 

dos antepassados conhecidos ao longo das gerações, por meio das vias paternas e 

maternas (NAVARRO, 2008). 

Numa dada população fechada, as perdas da variabilidade genética se 

acumulam por geração. A existência de sucessivas gerações e o conhecimento 
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genealógico desigual pelas vias paterna e materna dificulta a designação de 

indivíduos às suas respectivas gerações. Isso afeta os parâmetros genealógicos 

medidos já que os mesmos estão intimamente ligados à qualidade das informações 

contidas nos pedigrees (BOICHARD et al., 1997). 

O conhecimento de um maior número de gerações é importante porque todos 

os parâmetros estimados são consequência da integridade do pedigree, sendo que, 

quanto mais completo for o pedigree, mais precisas e confiáveis serão as 

estimativas. O número de gerações pode ser estimado através de três parâmetros, o 

número máximo de gerações, o número de gerações completas e o número de 

gerações equivalentes para cada animal. O número de gerações completas pode ser 

definido como o número de gerações que separam o indivíduo da ascendência mais 

distante em que os dois progenitores são conhecidos (BARROS et al., 2011).  

O número máximo de gerações é o número de gerações que separam o 

indivíduo do seu ancestral mais distante (MALHADO et al, 2010). O número máximo 

de gerações não fornece qualquer informação viável sobre lacunas no pedigree. 

Uma boa maneira de descrever a qualidade de um pedigree é o número equivalente 

de gerações (BAUMUNG e SOLKNER, 2003). 

O número de gerações equivalentes mede a profundidade do pedigree, 

considerando uma situação na qual não ocorreria sobreposição de gerações 

(GOYACHE et al., 2010), obtido pelo somatório dos termos (1/2)n de todos os 

ancestrais conhecidos, em que n é o número de gerações que separa o indivíduo de 

cada ancestral conhecido (BARROS et al., 2011). 

 

2.5 INTERVALO DE GERAÇÕES (IEG) 

 

Além dos parâmetros referentes ao número de gerações, também é possível 

calcular o intervalo entre as gerações. O intervalo de geração expressa a média de 

idade dos pais, quando nascem os descendentes destinados a se tornarem pais na 

próxima geração. O intervalo de geração pode ser obtido considerando as quatro 

passagens gaméticas: pai-filho, pai-filha, mãe-filho e mãe-filha (CARNEIRO et al., 

2010). 
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A otimização do intervalo de geração é de fundamental importância em 

programas de melhoramento genético, pois intervalos muito grandes diminuem o 

ganho genético anual quanto às características selecionadas, o que leva ao menor 

retorno econômico do programa (FARIA et al., 2001). Entretanto, para aumento nos 

ganhos genéticos, são necessários, além da redução do intervalo de geração, o uso 

de reprodutores avaliados e o controle dos acasalamentos de animais aparentados 

(MALHADO et al., 2008). 

A utilização de machos jovens avaliados em programas de melhoramento é 

uma ferramenta para a redução do intervalo de geração, principalmente, dos 

intervalos pai-filho e pai-filha (MALHADO et al., 2008). 

Já em programas de conservação genética, como o número de animais 

disponíveis é baixo, procura-se estender pelo maior tempo possível a permanência e 

uso de animais na reprodução, visando com isso à máxima exploração do seu 

potencial genético. Nesse tipo de situação, intervalos de gerações mais longos são 

esperados já que quanto maior tempo de permanência de um determinado 

reprodutor no rebanho, maior será a sua contribuição genética para a população, 

sendo essa, portanto, uma das principais metas em programas de conservação.  

Estudando três núcleos de criação da raça caprina Murciana-Granadina 

LEÓN et al. (2005) observaram que animais pertencentes ao núcleo Almería 

apresentavam IEG de 4,04 anos, valor bem elevado quando comparado os núcleos 

de Granada e Córdoba, que foram de 2,55 e 2,50, respectivamente. Tal valor foi 

atribuído a permanência ativa de alguns animais por mais de 10 anos no núcleo.  

 

2.6 COEFICIENTE DE ENDOGAMIA (∆F) 

 

A endogamia é dada pelo acasalamento de indivíduos cujo parentesco entre 

eles é maior do que o grau médio de relacionamento existente na população (LUSH, 

1945). Sendo capaz de modificar as frequências dos genótipos de uma população 

sem provocar alterações nas frequências dos genes. 

O grau de endogamia de um indivíduo é descrito pelo coeficiente de 

endogamia (F) que foi definido por Falconer (1987) como a probabilidade de dois 

alelos em qualquer loco de um indivíduo serem idênticos por descendência. A 
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consequência genética do aumento da endogamia é o aumento da homozigoze 

(FALCONER e MACKAY, 1996). É fundamental o conhecimento da taxa de 

endogamia dos indivíduos no decorrer das gerações, pois possibilita o 

desenvolvimento de estratégias para o manejo adequado dos reprodutores, visando 

minimizar os efeitos da depressão endogâmica no desempenho do animal.  

Em pequenas populações fechadas, mesmo com acasalamento aleatório, a 

consanguinidade aumenta a cada geração uma vez que os reprodutores possuem 

ascendentes comuns (GAMA, 2002). Como forma de minimizar as perdas de 

variabilidade, cada reprodutor e cada matriz deverá ser substituída por seu filho e 

sua filha, respectivamente, o que garante que o número de descendentes seja ao 

menos igual ao número de fundadores (BODÓ, 1990). 

O cálculo do coeficiente de endogamia (também conhecido com coeficiente 

de consanguinidade) é importante em estudos de estrutura populacional, porque sua 

estimativa permite avaliar o grau de variabilidade genética na população 

considerada. Este parâmetro, associado ao número efetivo (Ne) e intervalo de 

gerações permite avaliar a situação de risco ou grau de ameaça de uma raça 

(FALCONER, 1987). Essa associação se faz necessária já que, segundo Goyache 

et al. (2003), nenhuma ferramenta é útil, por si só, para caracterizar o status da 

variabilidade genética de uma população. 

A falta de programas de acasalamento eficientes constitui-se em importante 

fator no incremento das taxas de endogamia em rebanhos de produção (SILVA et 

al., 2001). Por outro lado, a intensificação do uso de métodos de avaliação genética 

que identificam os animais geneticamente superiores de forma mais precisa, e de 

biotécnicas reprodutivas que difundem o material genético superior mais 

rapidamente, têm contribuído para que os programas de melhoramento não apenas 

acelerem o progresso genético, mas também promovam o aumento da endogamia 

(CARVALHEIRO e PIMENTEL, 2004). Isso ocorre porque os métodos atuais de 

avaliação, ao utilizarem informações de pedigree, induzem a seleção mais frequente 

de parentes, uma vez que animais aparentados têm valores genéticos similares 

(QUEIROZ et al., 2000). 

Como principais efeitos genéticos negativos estão a perda parcial do ganho 

genético obtido por seleção e redução do valor fenotípico médio, evidenciado, 
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principalmente, pelos caracteres relacionados à capacidade reprodutiva ou eficiência 

fisiológica, sobrevivência e vigor dos animais, fenômeno conhecido por depressão 

endogâmica (BREDA et al., 2004). 

 

2.7 ÍNDICE DE FIXAÇÃO OU ESTATÍSTICA F 

 

Outros parâmetros também podem servir como indicativo da endogamia. As 

estatísticas de F de Wright são calculadas mediante três parâmetros, Fit, Fis e Fst, 

que avaliam a estrutura genética assumindo a subdivisão da população estudada 

em diversas subpopulações, que podem ser distinguidas de acordo com os aspectos 

geograficos ou de rebanho (NAVARRO, 2008). 

O Fit é o coeficiente médio de endogamia da população e mede o desvio das 

frequências genotípicas da população em relação ao equilíbrio de Hardy-Weinberg. 

Esses desvios resultam de cruzamentos não ao acaso dentro da população (CRUZ 

et al 2011). 

O Fis expressa o desvio da casualidade obtida nos acasalamentos atuais. Se 

Fis>0, então a endogamia real ultrapassa o nível esperado sob acasalamentos ao 

acaso, implicando que os acasalamentos estão acontecendo entre animais mais 

aparentados que a média, consequentemente, a população estará dividida em 

subpopulações. Quando Fis<0, evita-se a endogamia ou predomina o acasalamento 

entre subpopulações (CARNEIRO et al., 2009). 

O Fst designa o coeficiente médio de endogamia esperado se os reprodutores 

de cada período fossem acasalados aleatoriamente, ou seja, o Fst quantifica o grau 

de divergência entre populações. Quanto mais próximo de zero, os valores de Fst 

indicam que as subpopulações apresentam frequências alélicas iguais (OLIVEIRA, 

2007). Valores de Fst entre 0,05 - 0,15; 0,15 - 0,25 e acima de 0,25 indicam, 

respectivamente, moderada, alta e muito alta diferenciação entre as subpopulações 

(CARNEIRO et al., 2010). 

Em populações de ovinos sob seleção, são comuns valores negativos de Fis 

e baixos de Fst, indicando fluxo gênico entre os rebanhos e, consequentemente, 

pouca estruturação. Azor et al. (2008), estudando a raça Merino, verificaram valores 

para Fit, Fst e Fis de 0,02736; 0,03548 e - 0,00842, respectivamente. 
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Nas raças sob conservação, o fluxo de genes, geralmente, é limitado, visto 

que muitas subpopulações (rebanhos ou fazendas) são fechadas; a inseminação é 

pouco utilizada e o incremento de reprodutores reduzido (CARNEIRO et al., 2010). 

Em estudo com ovinos da raça Morada Nova, Rodrigues et al. (2009) observaram 

valor para Fst de 0,20031. A falta de programa de acasalamento eficiente constitui-

se em importante fator no incremento das taxas de endogamia em rebanhos de 

produção (SILVA et al., 2001).  

 

2.8 ÍNDICE DE CONSERVAÇÃO GENÉTICA (ICG) 

 

O índice de conservação genética (ICG) é um índice que estima o número 

efetivo médio de fundadores presente no pedigree de um determinado animal. Para 

uso do ICG, são considerados fundadores os animais existentes a partir do ponto 

em que se tem conhecimento da genealogia do rebanho ou população em estudo. 

Portanto, o ICG leva em conta a contribuição dos animais fundadores ao longo de 

gerações. 

Segundo Alderson (1992) como o objetivo de um programa de conservação é 

reter todos os alelos oriundos da população base, o ideal seria que o indivíduo 

recebesse igualmente as contribuições de todos os ancestrais fundadores da 

população. Nesse caso, na seleção dos reprodutores, o índice indicará que animal 

melhor manterá a variabilidade genética da raça. 

Quando não se tem o conhecimento da maioria dos progenitores ocorrerá 

uma equivalência de conceitos entre ICG e F, o que, segundo Almeida (2007), nos 

leva a considerar somente F como único parâmetro para descrever populações de 

tamanho pequeno, principalmente as não genealógicas. 

O ICG quando usado isoladamente, é um parâmetro pouco informativo, uma 

vez que seu valor representa apenas o número de animais fundadores presentes no 

pedigree do animal. No cálculo do ICG o grau de parentesco entre esses animais 

não é abordado, portanto os níveis de consanguinidade existente entre os indivíduos 

não são considerados. 

Este tipo de informação é de grande importância nos trabalhos que envolvem 

gestão de populações, uma vez que o objetivo principal é evitar ao máximo a 



25 

 

elevação dos níveis de consanguinidade, garantindo com isso a manutenção da 

variabilidade genética dentro da população. 

 

2.9 COEFICIENTE DE PARENTESCO (AR) 

 

Outra medida importante é o coeficiente de parentesco médio, definido como 

a probabilidade de que, dado um loco escolhido ao acaso, os alelos de dois 

indivíduos sejam idênticos por origem, sendo esta medida relacionada com o 

coeficiente de endogamia. Esse deve ser considerado na implantação de um 

programa de melhoramento genético para o controle do nível de endogamia geral da 

população. As populações que possuem altos índices de endogamia apresentam os 

efeitos de depressão endogâmica para uma característica (ANALLA et al., 1999); 

(RZEWUSKA et al., 2005 ), enquanto que outras populações podem não demonstrar 

este efeito (NEGUSSIE et al., 2002); (BARCZAK et al., 2009 ). 

O coeficiente de parentesco constitui-se de uma das informações mais 

importantes para medir a variabilidade genética e conhecer as consequências das 

estratégias de acasalamentos utilizadas em uma população (NAVARRO, 2008). O 

direcionamento dos acasalamentos pode promover redução nos níveis de 

endogamia e elevação do tamanho efetivo da população (VALERA et al., 2005).  

Por conta da abrangência desse parâmetro e das limitações apresentadas 

pelo índice de conservação genética e pela consanguinidade, Gutierréz e Goyache 

(2005) propuseram o seu uso na gestão de populações ameaçadas quando se 

dispõe de dados de pedigree, além dos parâmetros comumente utilizados. Pode ser 

útil em programas de conservação para prevenir aumentos da consanguinidade 

dentro da população (GOYACHE et al., 2003). A partir do conhecimento dos valores 

de AR dos reprodutores dentro e entre rebanhos, é possível determinar a 

proximidade genética entre esses animais, o que é essencial na hora de determinar 

o intercâmbio de reprodutores dentro dos rebanhos. Portanto, o AR pode ser usado 

como medida da distância genética entre rebanhos, pela comparação entre os 

coeficientes de parentesco médio de seus reprodutores.  

Assim como o coeficiente de endogamia, o coeficiente de parentesco 

apresenta relação direta com o aumento do número de gerações conhecidas. O 

http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0921448810001628#bib2
http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0921448810001628#bib21
http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0921448810001628#bib18
http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0921448810001628#bib3
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melhor conhecimento e controle da genealogia com o passar das gerações 

possibilita o cálculo mais acurado do coeficiente de endogamia e o coeficiente de 

parentesco. De modo que os resultados dos mesmos tornam-se mais precisos e 

aumenta a possibilidade de um ancestral importante aparecer diversas vezes no 

pedigree (QUEIROZ et al., 2000). 

 

2.10 TAMANHO EFETIVO 

 

O tamanho efetivo (Ne) é definido como sendo o número de indivíduos de 

ambos os sexos que estão contribuindo geneticamente numa dada população, isto 

é, o número efetivo representa a relação entre o número de machos e fêmeas que 

estão sendo usados na reprodução numa dada população. Esse conceito é 

importante porque o número de animais em idade reprodutiva em uma população, 

geralmente, é maior que o número de animais que realmente contribuem 

geneticamente para a próxima geração (CARNEIRO et al., 2010).  

O Ne é um importante parâmetro que serve como indicativo da variabilidade 

genética presente em uma população com número equivalente de animais não 

aparentados (CARVALHEIRO e PIMENTEL, 2004), constituindo-se em um 

parâmetro chave na conservação genética de populações devido à sua relação 

inversa com o aumento da endogamia, as perdas de variabilidade genética, à deriva 

genética e suas possibilidades de adaptação às mudanças ambientais (BARROS, 

2009; CARNEIRO et al., 2010). 

Os resultados da seleção praticada em populações com pequenos Ne podem 

ser influenciados pela oscilação genética, resultando em grandes variações nos 

ganhos genéticos (CARNEIRO et al., 2007). A intensidade de seleção e o tamanho 

efetivo são fatores antagônicos, ou seja, quando se prática alta intensidade de 

seleção, reduz-se o tamanho efetivo e, consequentemente, a diversidade genética 

(CARVALHEIRO e PIMENTEL, 2004; MALHADO et al., 2008). 

A intensidade de seleção restringe o número de animais a ser utilizado como 

reprodutores, podendo fazer uso de animais aparentados, fator esse que deve ser 

rigorosamente controlado devido ao possível aumento na endogamia e consequente 

redução na variabilidade genética (PEREIRA, 2012).  
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Valores de Ne encontrados para ovelha Xalda por Gutierréz et al. (2009), 

considerando as variâncias familiares, foram de 7,3 animais em um pedigree 

contendo 229 animais. 
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4 CONCLUSÕES 

 

 Os baixos coeficientes de relação e endogamia presentes nas populações 

estudadas podem ser atribuídos à ausência de estruturação e da tendência de 

elevação do tamanho efetivo das populações. A taxa de endogamia média vem 

diminuindo de um ano para outro, resultado este, que pode ser explicado pelo 

manejo eficiente dos rebanhos Morada Nova e Santa Inês. Valores, que podem ser 

úteis para o estabelecimento de um plano de gestão genética para os rebanhos. 
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