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por meio de analise de pedigree
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Resumo — O objetivo deste trabalho foi analisar a variabilidade genética da raga Brahman no Brasil, por meio
da andlise de 15.851 pedigrees. O arquivo de dados foi dividido em dois periodos: 1998-2001 e 2002-2005.
A variabilidade genética foi avaliada por parametros baseados na probabilidade de origem do gene: ntimero efetivo
de ancestrais, nimero efetivo de fundadores, nimero efetivo de genomas remanescentes e coeficientes de parentesco
e de endogamia. Os valores encontrados quanto ao numero de fundadores mostraram que a populacdo estd em
expansdo, embora o niimero efetivo de fundadores tenha diminuido de um periodo para outro. Os resultados foram
diferentes em relagdo ao nimero de ancestrais € genomas remanescentes, que apresentaram crescimento de 23%
nos periodos avaliados. O coeficiente de endogamia diminuiu nos periodos estudados, porém o coeficiente de
parentesco “inter se” cresceu. Poucos ancestrais apresentaram grande contribuigdo genética para a populacdo, o que
evidencia a utilizagdo de poucos individuos na reproducdo. A raga Brahman, no Brasil, encontra-se em expansao,
caracterizada pela diminui¢do do coeficiente de endogamia e aumento nos niimeros efetivos de fundadores e de
genotipos remanescentes. Entretanto, a variabilidade genética da ragca mostra aumento do parentesco “inter se” e
grande concentragao do patrimonio genético de poucos individuos na populacao.

Termos para indexagao: coeficiente de parentesco, endogamia, nimero efetivo de ancestrais, nimero efetivo de
fundadores, numero efetivo de genomas remanescentes.

Genetic variability detection in Brahman cattle in Brazil
trough pedigree analysis

Abstract — This work aimed to analyse the genetic variability of Brahman breed in Brazil, through the analysis of
15,851 pedigrees. The data file was divided into two periods: 1998-2001 and 2002-2005. The genetic variability
was evaluated by the following parameters, based on the probability of gene origin: number of ancestors, effective
number of founders, effective number of remaining genomes, and the relationship and inbreeding coefficients.
The values for the number of founders showed that the population is expanding, although the effective number of
founders has been reduced from one period to the other. The results were different for the number of ancestors and the
remaining genomes, which grew by 23% in the studied periods. The inbreeding coefficient decreased in the studied
periods, but the “inter se” relationship coefficient increased. Few ancestors showed great genetic contribution to the
population, which indicates the use of small number of individuals in the reproduction. Brahman breed population in
Brazil is expanding, characterized by the decreasing of the inbreeding coefficients and the increasing of the effective
number of ancestors and remaining genotypes. Nevertheless, the breed genetic variability shows increasing “inter se”
relationships and a great concentration of gene heritage of few individuals in the population.

Index terms: relationship coefficient, inbreeding, effective number of ancestors, effective number of founders,
effective number of remaining genomes.

Introducio

Um programa de melhoramento genético eficaz
proporciona propagagdo de alelos desejaveis, e
os avangos nas tecnologias reprodutivas, como
inseminacao artificial, ovulagdo multipla, transferéncia
de embrides e producdo in vitro de embrides podem

permitir a aplicacdo de alta intensidade de selecdo,
tanto em machos quanto em fémeas, ¢ contribuir
para um rapido progresso genético (Kinghorn, 2000).
Um pequeno e seleto nimero de individuos ¢ capaz
de deixar uma grande progénie, mas a disseminacgdo
intensiva do material genético melhorado pode levar a
reducdo da diversidade genética (Van der Werf, 2000).
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O fluxo de genes na populagao, considerando-se um
sistema piramidal, é determinado pela transferéncia
de genes dos nucleos de selecdo, caracterizados
pela contribuicdo genética de poucos individuos aos
rebanhos multiplicadores e comerciais (Carneiro et al.,
2009). Logo, com a implementacdo de programas de
melhoramento genético e o emprego de modernas
tecnologias reprodutivas, a estrutura genética de
uma populagdo pode ter, como consequéncia, uma
contribui¢do genética desigual e prolongada de alguns
reprodutores. Isto, associado a permanéncia desses
mesmos reprodutores por longos periodos nas centrais
de inseminagdo, pode causar aumentos no intervalo de
geracdo e nos niveis de endogamia dos rebanhos, com
consequente decréscimo no ganho genético. Estima-se
que aproximadamente 50% dos mais de 5.000 touros
jovens da raca Holandesa, submetidos anualmente
a testes de progénie no mundo, sejam filhos de dez
touros, usados de forma intensiva em diferentes paises
(Weigel, 2001).

Um dos caminhos para descrever a variabilidade
genética e sua evolucdo no tempo ¢ a andlise de
informag¢des contidas nos pedigrees dos animais
(Boichard et al., 1997). O método proposto por Lacy
(1989), para populagdes de animais de programas
de conservacdo, ¢ por Boichard et al. (1997), para
populagdes bovinas selecionadas, foi aplicado com
sucesso na andlise de diversidade genética de ragas
bovinas francesas e austriacas (Maignel et al., 1996;
Solkneretal., 1998) e em ragas zebuinas no Brasil (Faria
et al., 2004, 2009; Vozzi et al., 2006). Os parametros
baseados na probabilidade de origem do gene, como
os numeros efetivos de fundadores, de ancestrais e
de genomas remanescentes, sdo Uteis para descrever
a estrutura genética populacional da raga apds um
pequeno niimero de geracdes (Vozzi et al., 20006).

A raca bovina Brahman teve sua origem no século
XIX, no Sul dos Estados Unidos da América, a partir
do cruzamento entre individuos das ragas Nelore, Gir,
Guzera e Krishna Valley (Faria, 2006). No Brasil,
sua introdugdo ocorreu em 1994, com a importacao
de animais originarios dos Estados Unidos e,
posteriormente, da Argentina, Colombia e Paraguai,
no total de 976 animais vivos, que entraram no pais
até abril de 1994 (Associacdo Brasileira de Criadores
de Zebu, 2010). Desde sua introducao, a raca esta em
constante crescimento, o que pode ser observado por
meio de dados estatisticos da Associagdo Brasileira
dos Criadores de Zebu (ABCZ). No periodo de
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1995 a 2009, o volume de registros genealogicos de
nascimento cresceu, em média, 129% ao ano, ¢ o total
de animais com registro definitivo nesse periodo ¢
de aproximadamente 64 mil individuos (Associagdo
Brasileira de Criadores de Zebu, 2010). A expansao
desse recurso genético vem sendo feita, principalmente,
por meio do uso de sémen, de fertilizacdo in vitro e
de transferéncias de embrides, além da realizacdo de
cruzamentos absorventes de fémeas das racas Nelore
e Guzera com touros Brahman PO e POI (Associagdo
Brasileira de Criadores de Zebu, 2010). Entretanto, em
razdo de sua recente introdugdo no pais, poucos estudos
foram efetuados com essa raca, e ndo foram localizadas
pesquisas referentes a analise da variabilidade genética
presente nessa populagao, com o intuito de subsidiar a
elaboragdo de diretrizes ao programa de melhoramento
da raga.

O objetivo deste trabalho foi analisar a variabilidade
genética da populagdo de bovinos Brahman no Brasil,
por meio da andlise dos dados de 15.851 pedigrees,
obtidos junto a Associacdo Nacional de Criadores e
Pesquisadores, dos periodos de introducdo (1998—
2001) e expansao (2002-2005) da raca.

Material e Métodos

Foram utilizados dados de pedigree do Programa de
Melhoramento Genético da Raca Brahman (PMGRB),
gerido pela Associacdo Nacional de Criadores e
Pesquisadores (2010), em Ribeirdo Preto, SP.

O conjunto de dados proveio de 16 rebanhos
participantes do PMGRB, criados nos estados de
Sao Paulo, Minas Gerais, Mato Grosso, Mato Grosso
do Sul, Tocantins ¢ Goias (Tabela 1). A maioria das
fazendas, ao ingressar no PMGRB, adotou estag@o de
acasalamentos, cuja durag¢do variava de 60 a 90 dias,
no periodo de outubro a marco, conforme a regido
e o nivel de manejo do rebanho. A utilizagdo de
técnicas de reprodugdo, como inseminagdo artificial,
fertilizagdo in vitro e transferéncia de embrides, como
também repasse de touros apos a primeira ou segunda
oportunidade de acasalamento, foram praticas comuns
nos rebanhos analisados. Essas informacdes foram
submetidas a rigorosa averiguagdo, antes de serem
incorporados ao arquivo de dados, e foram eliminadas
aquelas discrepantes e biologicamente incorretas.

As fazendas participantes do programa tinham
manejos diferenciados de acordo com as atividades
realizadas em cada uma, pois alguns criadores
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participam de exposi¢des ¢ leildes de elite. Assim,
alguns rebanhos foram manejados exclusivamente em
pastagens, outros em pastagens e suplementados, ou
em pastagens e confinados (Tabela 1). As pastagens
mais comuns eram compostas por gramineas dos
géneros Urochloa, Andropogon, Panicum e Cynodon.
Alguns criadores adotaram técnicas de adubagdo e
irrigacdo de pastagens, com pastejo rotacionado. Nos
locais das fazendas ocorrem os tipos climaticos Aw e
Cw de Koppen.

O arquivo de dados analisado continha informagdes
de 15.851 pedigrees, referentes aos animais nascidos
de 1998 a 2005, cadastrados no PMGRB, no total
de 35.180 individuos. As informag¢des incluidas no
arquivo foram: animal, pai, mae, sexo, raca, ano de
nascimento ¢ nome do animal. Os parametros baseados
na probabilidade de origem do gene ¢ os coeficientes de
parentesco e endogamia foram estimados por meio da
utiliza¢dao do pacote Pedig (Boichard, 2002), em dois
periodos, de 1998 a 2001 e de 2002 a 2005, buscando-
se caracterizar os periodos de introdugao e de expansio
da raca Brahman no Brasil, respectivamente.

O coeficiente de endogamia (F) de um individuo foi
calculado segundo a definicdo de Malécot (1948), ou
seja, como a probabilidade de que dois genes presentes
no individuo em um dado loco sejam idénticos por
descendéncia, isto ¢, igual ao coeficiente de parentesco
de seus pais. O coeficiente de parentesco foi obtido de
acordo com a definicdo de Wright (1921).

Tabela 1. Distribuicdo de bovinos da raga Brahman, de
acordo com rebanho, estado da federagao e tipo de manejo.

Estado  Rebanho  Ne¢total Ne de animais por tipo de manejo
Pasto Semi-intensivo  Intensivo

GO 1 75 23 30 22
MG 2 59 59 0 0
MG 3 1.102 604 403 95
MG 4 64 54 2 8
MS 5 139 139 0

MS 6 552 543 9 0
MS 7 284 193 36 55
MT 8 3.403 3.200 155 48
MT 9 5.134 4.830 291 13
SP 10 35 35 0 0
SP 11 70 70 0 0
SP 12 926 670 177 79
SP 13 3.193 2.381 504 308
SP 14 420 52 268 100
SP 15 43 21 0 22
TO 16 352 280 8 64

O numero médio de geracdes, que quantifica a
contribui¢ao dos principais reprodutores, foi definido
pela soma, entre todas as geragdes, da propor¢do de
ancestrais identificados em cada geragao.

O tamanho efetivo da populacao (N.) foi estimado
por meio da taxa de variacao dos coeficientes médios de
endogamia, entre os periodos estudados, que conforme
Falconer & Mackay (1996), ¢ dada por:

_ (Fl-Ft-])
AT,

em que: F, ¢ o coeficiente médio de endogamia,
estimado no segundo periodo; F., € o coeficiente
médio de endogamia, estimado no primeiro periodo,
que resulta em:

= 1 )
° 2AF

O numero efetivo de fundadores (Ny,,), que representa
o numero de animais com igual contribuicdo e que
produziria a mesma variabilidade genética encontrada
na populagdo estudada, foi obtido como:

1

fun= 2
b i

B

em que: p; € a propor¢ao de alelos da populagao de
referéncia contribuida pelo i-ésimo fundador (Lacy,
1989).

A determinagdo do numero efetivo de ancestrais
(Nune), que representa o minimo de ancestrais,
fundadores ou ndo, necessarios para se explicar a
diversidade genética total da populacdo estudada, foi
obtida por:

= 1 b
anc Zpi

em que: py € a contribui¢do marginal do k-ésimo
ancestral na populacdo (Boichard et al., 1997).

O numero efetivo de genomas remanescentes (Nge,),
ou seja, o numero de fundadores com igual contribuigio
que ndo ocasionaria perda de alelos fundadores e que
produziria a mesma diversidade genética encontrada
na populagdo, foi estimado como:

1
N =———,
1 S(pi/r)
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em que: r; € a proporcao esperada de alelos do i-ésimo
fundador que permaneceria na populagdo referéncia;
e p;i ¢ a propor¢ao esperada de alelos do i-ésimo
fundador que contribuiu para a populacao referéncia
(Lacy, 1989).

O Ny, avalia a contribui¢ao do patrimonio genético
dos fundadores entre as geragdes, por meio da
reproduc¢ao, levando-se em consideracao a selegdo e o
tamanho de familia. No entanto, ao se estimar N,,, €
considerado o decréscimo do niimero de reprodutores
em determinado periodo, que ¢ uma das causas da
perda de genes nas populagdes, enquanto N, avalia
o numero de genes fundadores para determinado loco,
que ¢ mantido na populacao.

A dimensdo da deriva genética foi obtida por
Ngen/Npy. Quanto menor o valor dessa razdo, maior
esse processo. Deriva genética ¢ o nome que se da a
alteracdo das frequéncias alélicas de uma populagao
de pequeno tamanho, em razdo unicamente do
acaso, a qual ocorre com maior intensidade quando
a populacdo sofre uma reducdo drastica do seu
tamanho efetivo (Falconer & Mackay, 1996).

A integralidade do pedigree foi calculada somente
para individuos com pelo menos um progenitor
conhecido (Boichard, 2002), de acordo com o sexo ¢
ano do nascimento do animal, pelo método proposto
por MacCluer et al. (1983) por:

21, 1,

1 d
I — pa‘ ‘mat e .
T, 41 Sdx

pat dmat

em que: d é o numero de geracdes consideradas no
calculo do pedigree; k representa a linha paterna (pat)
ou materna (mat) de um individuo; e a; ¢ a propor¢ao de
ancestrais conhecidos na geragdo i. A integralidade do
pedigree corresponde a propor¢do média de pedigree
completo, para cada geragdo por ano, cujos valores
variam de 0 a 1. Assim, se todos os ancestrais de um
individuo em uma geracdo especifica sao conhecidos,
I1=1, caso contrario, 0<I<I.

Resultados e Discussao

O ntmero médios de geragdes, obtido no periodo
de 1994 a 2005, foi igual a 2,26 ¢ 1,83, para machos
e fémeas, respectivamente, € 0 nimero maximo para
ambos os sexos foi proximo de 3 (Figura 1), o que
evidencia a recente introdugdo da raga no pais. Do total
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de 15.851 pedigrees analisados, 49% sdo de machos e
51% de fémeas. O nimero médio de filhos por touro
foi 23,23, enquanto as fémeas, em média, tiveram
1,98 filhos. Faria et al. (2004) pesquisaram a raca
Sindi e encontraram nimero maximo de seis geragdes
para ambos os sexos, enquanto Faria et al. (2009)
analisaram dados da Associacao Brasileira de Criadores
de Zebu (ABCZ) e relataram 10, 12 e 13 geracdes,
respectivamente, para as racas Gir, Guzerd e Nelore,
entre os anos de 1979 e 1998.

Considerando-se o periodo estudado de 12 anos
(1994-2005), pode-se calcular os intervalos médios
de geragdo, de machos e fémeas de bovinos Brahman,
em aproximadamente cinco e seis anos. O intervalo
de geracdo mede o tempo médio de permanéncia
dos mesmos genes na populacdo e ¢ inversamente
proporcional ao ganho genético, ou seja, quanto maior
o intervalo, menor o ganho. Esses resultados foram
menores do que os mencionados por Queiroz & Lobo
(1993), que relataram valor de 8,02 anos para a raca Gir,
por Faria et al. (2009), que reportaram intervalo de oito
anos para as ragas Nelore, Gir e Guzerd, e por Carneiro
et al. (2009), que estimaram o intervalo em 7,23 anos
na raca Indubrasil. No entanto, o valor obtido para a
raca Brahman ficou acima dos intervalos estimados por

Numero médio de geragdes

1994 1995 1996 1997 1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005
Ano de nascimento

| M Machos [] Fémeas |

Figura 1. Numero médio de geragdes, de acordo com sexo e
ano de nascimento de bovinos da raga Brahman.
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Razook et al. (1993), de 3,66 e 3,74 anos, para bovinos
Nelore e Guzera, respectivamente.

A integralidade do pedigree (I) foi apresentada até a
sexta geragdo (Tabela 2). A partir dai, os valores de |
foram proximos de zero. A estimativa de I € importante,
pois o coeficiente de endogamia (F) de um individuo
depende de quanto sua ascendéncia ¢ conhecida,
de modo que, quanto maior for esse conhecimento,
mais confiavel sera seu F estimado em relagdo a base
populacional estudada. Observa-se que os valores
médios de I, em todas as geragdes, cresceram no
decorrer dos anos, o que indica melhora na qualidade
das informagdes genealdgicas, com excecdo dos valores
referentes ao ano 2000 (Tabela 2). Esse resultado pode
ser atribuido ao acréscimo acentuado de animais que
ingressaram no programa de melhoramento nesse ano,
possivelmente com pedigrees incompletos. Em geral,
os resultados de integralidade indicam que o controle
de informagdes genealdgicas dos rebanhos Brahman,
considerando-se a recente introducdo da raga no
pais, ¢ de razoavel qualidade, com varias geracoes
controladas.

O coeficiente de endogamia médio, estimado no
primeiro periodo estudado (1998-2001), em 7.291
animais, foi igual a 0,69% com F maximo de 25%,
valor maior de que o do segundo periodo (2002—
2005), estimado em 8.560 animais, que foi de 0,42%
com F maximo de 37,5%. A percentagem de animais
endogamicos decresceu do primeiro para o segundo
periodo de 13,24 a 10,71%, o que representa pequena
queda da endogamia. O decréscimo da endogamia,
em torno de 0,27%, embora pequeno, se deve,
provavelmente, ao aumento populacional da raga e,
consequentemente, ao incremento de animais novos na
populagdo, além da possivel inclusdo de animais sem
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pedigree conhecido no programa. Esses resultados sao
corroborados pelos apresentados na Tabela 2.

Do total de 35.180 animais presentes no arquivo
de genealogia, 5.170 (14,69%) tiveram coeficiente de
endogamia (F) diferente de zero (Tabela 3) e estimativa
de F médio igual a 3,43%, com valor méaximo de
37,5%. Embora tenha ocorrido diminui¢do no nimero
de animais endogamicos, a percentagem de animais
com F maior que zero foi relativamente alta, isto €,
14,7% tiveram algum grau de endogamia, o que indica
o acasalamento de individuos aparentados. Isto pode ter
acarretado alguma diminuigao da variabilidade genética
da populacdo estudada. Entretanto, a grande maioria
dos animais endogamicos (83,85%) na populacao teve
F de pequena magnitude (até 5%) (Tabela 3).

Oliveira et al. (1999) estudaram a raca Guzera, em
um rebanho isolado, e obtiveram valores de F médio de
1,08 e 1,36%, para machos e fémeas, respectivamente.
Resultados também superiores aos encontrados no
presente trabalho foram obtidos por Faria et al. (2009),
que avaliaram dados da Associagdo Brasileira de
Criadores de Zebu (ABCZ) e relataram aumento no
coeficiente médio de endogamia no decorrer dos anos
(1979-1998), que alcancaram valores de 2,13, 2,28 ¢
1,75%, respectivamente, para as racas Nelore, Gir e
Guzera.

Os coeficientes de parentesco médios entre os
individuos da populagdo (parentesco “inter se”’) da raca
Brahman foram iguais a 3,6 e 4,8%, respectivamente,
no primeiro e segundo periodos. Esses valores foram
superiores aos estimados por Queiroz & Lébo (1993),
naraca Gir, e denotam a necessidade de se monitorarem
os acasalamentos entre os animais dessa raca, para
evitar acasalamentos entre individuos aparentados e
restringir os acasalamentos entre parentes, pela fixagao

Tabela 2. Média da integralidade (I) do pedigree, até a sexta geragdo, por ano de nascimento de bovinos da raca Brahman.

Ano NM NF NG NA Primeira Segunda Terceira Quarta Quinta Sexta

geragdo geragdo geragdo geragao geragao geragao
1998 300 844 1,84 16,9 0,59 0,43 0,39 0,28 0,08 0,02
1999 707 1.189 1,59 14,7 0,54 0,35 0,30 0,23 0,08 0,02
2000 1.797 7.220 0,86 8,3 0,29 0,17 0,12 0,09 0,03 0,01
2001 976 1.521 2,19 28,4 0,70 0,43 0,39 0,29 0,17 0,06
2002 1.485 2.375 2,23 31,4 0,71 0,45 0,35 0,29 0,18 0,09
2203 2.140 1.929 2,92 41,9 0,96 0,62 0,49 0,39 0,26 0,21
2004 3.375 3.194 2,69 38,2 0,99 0,53 0,41 0,34 0,23 0,11
2005 954 984 3,40 54,0 0,99 0,72 0,57 0,50 0,37 0,15
Total 11.734 19.256

NM, numero de machos; NF, nimero de fémeas; NG, numero médio de geragdes conhecidas; NA, nimero médio de ancestrais por individuo.
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de um valor maximo para o coeficiente de endogamia
esperado.

O tamanho efetivo estimado (N.) para a populacao
Brahman foi de aproximadamente 184 individuos. Este
valor representa o tamanho da populagdo geneticamente
ativa, isto é, que poderia gerar a mesma taxa de
endogamia ou variancia nas frequéncias alélicas, como
a observada na populagdo sob consideragdo, caso
esses animais fossem criados nas condigdes de uma
populagdo idealizada (Falconer & Mackay, 1996).
Faria et al. (2009) estimaram valores menores para
populagoes das ragas Nelore, Gir e Guzera, que variaram
de 45 a 117. Essas racas sdo mais tradicionais ¢ com
maior expressdo comercial no Brasil. Meuwissen &
Woollians (1994) sugeriram tamanho efetivo entre 31 e
250, para prevenir declinio nos valores adaptativos dos
animais como consequéncia da depressdao endogamica,
intervalo esse que inclui o resultado observado no
presente trabalho.

Houve aumento de aproximadamente 2,5 vezes no
numero de fundadores (animais com progé€nie, mas
sem ascendéncia conhecida), no segundo periodo
considerado (2002-2005), em relagdo ao primeiro
(Tabela 4), o que pode ser explicado pela expansao da

Tabela 3. Frequéncia de bovinos endogamicos da raca
Brahman, de acordo com a classe de endogamia (F).

Classe de endogamia (F %) Numero de animais

0-5 4.335
5-10 285
10-15 177
15-20 8
20-25 353
25-30 1
30-35 11
Total 5.170

F médio dos animais endogamicos: 3,43%.

Tabela 4. Estimativas de parametros, baseadas na
probabilidade de origem do gene na raga Brahman, por
periodo.

Periodo 1998-2001 2002-2005
Numero de fundadores™ 3.164 7.973
Niun 7183 183,3
Nane 41,0 50,2
Nen 33,2 40,9

(Numero de fundadores, animais com progénie, mas sem ascendéncia
conhecida; Ng,, nimero efetivo de fundadores; N, nimero efetivo de
ancestrais; N,.,, numero efetivo de genomas remanescentes.

Pesq. agropec. bras., Brasilia, v.45, n.10, p.1133-1140, out. 2010

raca no Brasil na época. Essa expansao esta associada
a incorporagdo, no programa de melhoramento
genético, de animais registrados no livro aberto da
raga, com poucas geragdes de ancestrais conhecidos,
oriundos de cruzamentos absorventes, em que foram
usadas matrizes das racas Nelore e Guzera com touros
Brahman PO ou POI.

Houve diminui¢do nos valores dos parametros
estimados, em ambos os periodos, que exprimem
reducdo na variabilidade na seguinte ordem:
Niun>Nane>Ngen (Tabela 4).

As estimativas de Ny, foram maiores, por expressar
apenas a contribui¢do de fundadores, e as de N,
menores, por levar em conta todas as possibilidades
de perdas de alelos fundadores. A representacdo de
fundadores nos animais analisados, demonstrada
pelo Ny, indica diminui¢do do valor entre os
periodos estudados, apesar de o valor referente ao
ultimo periodo ser também relativamente alto. Essa
diminui¢do pode ser consequéncia da maior utilizagao
de poucos individuos ou do fato de alguns individuos
terem deixado maior niimero de descendentes do que
outros, isto ¢, tiveram maior sucesso reprodutivo.
A presenga de animais de outras ragas zebuinas, como
Nelore e Guzera, como fundadores pode também
explicar os valores estimados para o pardmetro Ny,,.
Segundo Boichard et al. (1997), a presenca de algumas
geracdes com informacdes incompletas de pedigree
pode superestimar o Ng,. No presente trabalho, o
niumero de fundadores (animais com ambos os pais
desconhecidos) foi alto, o que caracteriza a presenga
de pedigrees incompletos. Assim, o valor obtido para
Nin pode estar superestimado. Entretanto, em razao
da recente introdugdo da raga Brahman no pais, esses
resultados eram esperados.

Os valores estimados para o numero efetivo de
ancestrais (N,,.) indicam intenso uso de poucos
reprodutores, nos dois periodos estudados (Tabela 4),
provavelmente em consequéncia de predominéncia de
inseminacao artificial, produg¢ao in vitro e transferéncia
de embrides, resultado confirmado pela contribui¢do
marginal acumulada dos principais ancestrais da
raca Brahman, em que se constata que apenas dez
reprodutores contribuiram com aproximadamente 30%
dos genes, em cada periodo de referéncia (Tabela 5).
Observou-se pequeno crescimento no numero efetivo
de genomas remanescentes (Ng,), estimado entre
os dois periodos (Tabela 4), provavelmente em
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virtude do aumento de alelos fundadores entre 2002
e 2005. De modo similar ao observado em relacdo ao
pardmetro N,,., 0 numero de genomas remanescentes
(Ngen) foi maior no tltimo periodo considerado, mas
as proporcdes entre Ny, € Ny, de aproximadamente
81%, foram semelhantes nos dois periodos.

Os valores de diversidade genética na raca,
representados pelo N, foram menores do que os
encontrados por Perez Torrecillas et al. (2002) nas ragas
italianas Chianina e Maremmana, e por Boichard et al.
(1997) na raga Simental, na Franga, a qual apresentou
o maior valor de N, relatado na literatura consultada.
Neste ultimo caso, as fazendas, em sua maioria,
utilizavam monta natural. No Brasil, Faria et al. (2009)
relataram, em trabalho com ragas zebuinas, que os
valores de N, tenderam a decrescer no decorrer de
quatro periodos, entre 1979 e 1998, de 80 a 34, 301 a
211 e 365 a 166, para as ragas Nelore, Gir ¢ Guzera,
respectivamente. Vozzi et al. (2006) reportaram como
70 a estimativa de N,,. para a raca Nelore, no ano de
2002.

Os valores encontrados no presente trabalho para
a 1razdo Ng,/N,, foram 17,5 e 3,7, no primeiro e
segundo periodos estudados, respectivamente, o que
caracteriza diminui¢do no numero de reprodutores ao
longo dos periodos, em consequéncia da utilizagdo de
poucos individuos por meio de inseminagao artificial
e outras técnicas reprodutivas. Esse resultado indica,
provavelmente, perda de alelos na populagdo e,
consequentemente, redu¢do da diversidade genética
do suprimento génico original. Processo inverso foi
observado por Vercesi Filho et al. (2002) na raca
Tabapua, cuja razdo passou de 1,02 a 1,44 ao longo
dos anos. Boichard et al. (1997) relataram, sobre a raca
Normanda, razdo igual a 3, também atribuida a intensa
utilizagdo de poucos animais, pelo uso da inseminacéo
artificial.

Poucos reprodutores foram responsaveis pela
variagdo genética na populacdo participante do

Tabela 5. Contribuigdo marginal acumulada (%) dos
principais ancestrais da raga Brahman, por periodo.
Periodo

Propor¢éo da contribuicdo de alelos

1998-2001 2002-2005
Principal ancestral 14,53 11,33
Primeiros 5 ancestrais 23,49 24,48
Primeiros 10 ancestrais 28,78 33,80
Primeiros 50 ancestrais 41,32 49,80

programa de melhoramento genético dessa raca
(Tabela 5). Nos ultimos quatro anos, dez reprodutores
responderam por quase 34% dos alelos presentes na
populagdo, e o principal ancestral contribuiu com
mais de 10% dos genes, em cada periodo considerado.
A elevada utilizagdo de poucos ancestrais, nos
periodos analisados, pode ter sido responsavel pela
elevacdo do parentesco médio entre os animais da
populagdo, o que levaria ao aumento da endogamia
na populacdo estudada, a perda de alelos fundadores
por deriva genética e, consequentemente, a reducdo da
variabilidade genética.

A r1azdo Ng/Nyg, indica a dimensdo da deriva
genética: quanto menor o seu valor, maior esse
processo. Os valores obtidos no presente trabalho para
a raca Brahman, nos periodos de anos subsequentes,
aumentaramde 0,05, no primeiro, para 0,22, no segundo,
o que indica uma diminui¢ao da deriva genética, embora
ambos os valores mostrem participacdo importante
dessa raca na variabilidade genética da populagdo
avaliada. Processo inverso foi observado por Faria
et al. (2004) na raga Sindi, cujos valores decresceram
de 0,81 a 0,43, o que indica aumento da deriva genética
ao longo de quatro periodos. Na raga Tabapua, Vercesi
Filho et al. (2002) relataram a razdo de 0,54, no periodo
de cinco anos.

Apesar de se tratar de pesquisa preliminar sobre a
populagdo de bovinos Brahman no Brasil, por incluir
apenas rebanhos pertencentes ao extrato elite, os
resultados do presente trabalho indicam que, embora
essa raca esteja em expansdo, hd necessidade de
monitoramento da diversidade genética, mediante o
controle de acasalamentos entre individuos aparentados
e o uso de maior numero de reprodutores de diferentes
origens, para evitar que, no futuro, o progresso genético
quanto a caracteristicas de importancia econdmica seja
comprometido pela perda de variabilidade genética.

Conclusoes

1.A ragca Brahman no Brasil encontra-se em
expansao, caracterizada pela diminuicao do coeficiente
de endogamia e aumento nos numeros efetivos de
fundadores e de genoétipos remanescentes, entre os
periodos de introdugdo e expansdo da raga.

2. Avariabilidade genética, nos rebanhos analisados,
apresenta aumento do parentesco “inter se” ¢ grande
concentracdo do patrimonio genético de poucos
individuos na raga.
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