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Apresentação

No Brasil, a raça Brahman (Bos taurus indicus) destaca-se como 
uma das principais raças zebuínas adaptadas ao clima tropical, apre-
sentando alto potencial produtivo e reprodutivo e especialização na 
produção de carne de qualidade. No entanto, a frequência de animais 
mochos nessa raça ainda é relativamente baixa, estimada em 5%. 
Com a preferência do mercado consumidor por carne de animais pro-
duzidos em conformidade com diretrizes de bem-estar animal, há um 
incentivo entre os pecuaristas para buscar novos meios de produzir 
bovinos Brahman mochos. A seleção por animais naturalmente mo-
chos alinha-se às tendências globais de práticas de bem-estar animal, 
como a redução de métodos invasivos de descorna e a minimização 
de hematomas associados à presença de chifres, o que, consequen-
temente, beneficia a qualidade do couro e do tecido muscular. Além 
disso, há maior segurança para os colaboradores, programas de bo-
nificação para animais F1, entre outras vantagens.

Desse modo, estudos focados na compreensão da arquitetura 
genética — ou seja, no mapeamento e na identificação de marcado-
res e mutações causais que influenciam o desenvolvimento de chifres 

— vêm sendo realizados mundialmente com diferentes raças, visando 
o aumento da frequência alélica do caráter mocho em populações 
bovinas. Para tanto, é necessário o uso de ferramentas tecnológi-
cas avançadas, como o método do melhor preditor linear genômico 
não viesado de passo único (ssGBLUP), populações multirraciais e 
metafundadores, além dos estudos de Associação Genômica Ampla 
(GWAS). Esta pesquisa discute a importância do caráter mocho na 
pecuária bovina, os estudos relacionados à herança dessa caracte-
rística, bem como o impacto das ferramentas genômicas menciona-
das, aplicadas à predição genômica do caráter mocho em bovinos da 
raça Brahman.

Sebastião Pedro da Silva Neto
Chefe-Geral da Embrapa Cerrados
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Introdução

Em 2023, o rebanho bovino brasileiro foi estimado em 202 mi-
lhões de cabeças (Associação Brasileira das Indústrias Exportadoras, 
2023). O Brasil se destaca por possuir o maior rebanho comercial do 
mundo (Carvalho et al., 2023) e ser o principal exportador mundial de 
carne bovina (Usda, 2023). Esses dados, aliados ao baixo custo de 
produção, à vasta extensão territorial e ao grande volume de reba-
nho, comprovam o potencial da pecuária de corte nacional (Sbardella, 
2020).

O rebanho bovino brasileiro é majoritariamente composto por ra-
ças zebuínas (Bos taurus indicus), correspondendo, segundo a Asso-
ciação Brasileira de Criadores de Zebu (ABCZ), a mais de 170 milhões 
de cabeças com diversos graus de sangue zebuíno, o que representa 
cerca de 80% do rebanho bovino nacional (Associação Brasileira de 
Criadores de Zebu, 2022). Entre essas raças, destacam-se Nelore e 
Brahman, duas das principais zebuínas adaptadas ao clima tropical.

A raça Nelore é a que possui o maior número de cabeças no Bra-
sil e representa um dos maiores patrimônios genéticos para produção 
de carne em países tropicais, sendo altamente valorizada por seu 
desempenho produtivo e reprodutivo (Associação Brasileira de Cria-
dores de Zebu, 2017) e pela adaptabilidade ao clima tropical, combi-
nando rusticidade e resistência a parasitas (Sousa et al., 2018). Além 
disso, apresenta potencial genético para a produção de carne de qua-
lidade no Brasil (Silva; Bueno, 2020).

A raça Brahman, formada pelo cruzamento entre indivíduos das 
raças Nelore, Gir, Guzerá e Krishna Valley (Koufariotis et al., 2018), 
destaca-se pela adaptabilidade, habilidade materna e desempenho 
(Associação de Criadores de Brahman do Brasil, 2019). Segundo 
Turner (2019), o Brahman se distingue por sua precocidade e longe-
vidade. De acordo com Favero et al. (2018), devido à adaptabilidade 
ao clima tropical e ao bom desempenho em confinamento e carac-
terísticas de carcaça, a raça Brahman pode ser uma alternativa à 
Nelore na pecuária de corte, aumentando a variabilidade genética e 
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contribuindo para a resistência, rusticidade e longevidade em cruza-
mentos (Affeldt; Camargo, 2017). Adicionalmente, Pozo et al. (2019) 
relatam que fêmeas oriundas de cruzamentos Brahman com raças 
britânicas ou continentais apresentam maior fertilidade e produção de 
leite quando comparadas com as fêmeas puras dessas raças, eviden-
ciando seu potencial na pecuária de corte.

Nos bovinos de origem zebuína, a presença de chifres era his-
toricamente necessária para a autodefesa na vida selvagem. No en-
tanto, após a domesticação e o uso desses animais para produção, 
a presença de chifres se tornou desnecessária. Bovinos sem chifres 
ou mochos, além de trazerem benefícios econômicos à indústria de 
carne devido à redução de lesões e hematomas no couro e tecido 
muscular, melhoram as condições de bem-estar animal, reduzindo o 
processo de descorna e aumentando a segurança dos trabalhadores 
no manejo do rebanho (Gehrke et al., 2020).

Consequentemente, há um incentivo para o desenvolvimento de 
estratégias que promovam bovinos adaptados às condições tropicais, 
com bom desempenho produtivo e naturalmente mochos, como ocor-
re com a variedade Nelore Mocho (Stafuzza et al., 2018; Associação 
Nacional de Criadores e Pesquisadores, 2023). Recentemente, a As-
sociação Nacional de Criadores e Pesquisadores (ANCP) desenvol-
veu um manual sobre a metodologia de coleta de dados fenotípicos 
para essa característica na raça Nelore (Associação Nacional de Cria-
dores e Pesquisadores, 2023), fundamentado em informações cientí-
ficas e na coleta de dados a campo, garantindo a segurança e confia-
bilidade das informações coletadas. Para a raça Brahman, entretanto, 
ainda não há metodologia publicada para esse caráter, reforçando a 
necessidade de desenvolver e validar um protocolo específico.

Diversos estudos vêm sendo realizados com o objetivo de mapear 
e identificar os marcadores e as mutações causais que provocam o 
caráter mocho em diferentes raças (Rothammer et al., 2014; Medugo-
rac et al., 2017; Stafuzza et al., 2018). Segundo Schafberg e Swalve 
(2015), para as raças europeias, existem, no mínimo, duas diferentes 
mutações localizadas no cromossomo BTA01 que influenciam no ca-
ráter mocho: “Céltica” e “Frisean”.
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Para o gado Turano da Mongólia, segundo Medugorac et al. 
(2017), há a variante Mongolian (PM) associada ao fenótipo mocho. 
Em seguida, Utsunomiya et al. (2019), em estudos com a raça Nelore, 
localizaram uma variante para o caráter mocho denominada Guarani 
(PG). Mariasegaram et al. (2012), trabalhando com animais da raça 
Brahman, identificaram em seus estudos o alelo 303 do marcador 
CSAFG29 com forte associação com o alelo do caráter mocho, no en-
tanto, não encontraram mutações causais para este caráter. Ou seja, 
para a raça Brahman, a arquitetura biológica da expressão do caráter 
mocho ainda não foi totalmente elucidada (Randhawa et al., 2020). 

Gehrke et al. (2020) relatam que o modelo mais reconhecido para 
a herança dos chifres envolve três loci: o locus mocho, com o alelo 
P (ausência de chifres) dominante sobre p (presença de chifres); o 
locus “cicatrizes” (calo e batoque), com alelos Sc (presença de ci-
catrizes) e sc (ausência de cicatrizes); e o locus associado ao chifre 
africano, com alelos Ha e ha (presença de chifres). A interação entre 
esses loci na determinação dos diferentes fenótipos permanece in-
certa, indicando a necessidade de mais pesquisas para compreender 
plenamente o processo biológico e genético desse caráter.

Sabe-se que o desenvolvimento e a morfologia dos chifres são 
definidos por fatores fisiológicos, genéticos e variáveis entre raças, 
idade e interações epistáticas entre loci, conferindo alta complexida-
de à identificação de genótipos que influenciam a expressão dos fe-
nótipos (Grobler et al., 2021).

A seleção genética para animais naturalmente mochos e a identi-
ficação de genótipos são desafiadoras, pois envolvem múltiplos loci e 
interações complexas (Randhawa et al., 2020). Além disso, supõe-se 
que o sexo influencia no desenvolvimento de chifres, uma vez que 
“cicatrizes” são mais comuns em machos, enquanto o caráter mocho 
é mais frequente em fêmeas (Georges et al., 1993; Mariasegaram 
et al., 2012; Gehrke et al., 2020; Simon et al., 2022). Johnston et al. 
(2011) sugerem que a herança de chifres é dominante em machos e 
recessiva em fêmeas.

Bordin Temp et al. (2024) demonstram que, na raça Nelore, a pre-
dição genômica para o caráter mocho apresenta maior acurácia ao 



14 Documentos 412

incluir cromossomos não autossômicos e considerar quatro catego-
rias fenotípicas: ausência de chifres; mocho filho de pai com chifres; 
calos e batoques “cicatrizes”; e presença de chifres. Destacando a 
influência do sexo na expressão do fenótipo.

No Brasil, as avaliações genéticas baseiam-se comumente em in-
formações de uma única raça (Elzo; Borjas, 2004). Recentemente, os 
métodos de avaliação genética multirracial permitem incluir animais 
de diferentes grupos genéticos, obtendo predições mais acuradas 
e comparando diretamente composições raciais distintas (Prestes, 
2017).

Calus et al. (2018) apontam que, em estudos multirraciais, a acu-
rácia aumenta quando as raças são geneticamente relacionadas. As-
sim, a predição genômica para o caráter mocho na raça Brahman 
pode ser otimizada com informações da Nelore, dada a contribuição 
desta última para a formação da primeira. Com a era genômica, no-
vas possibilidades para avaliar relações genômicas independente-
mente do pedigree surgem, como o melhor preditor linear genômico 
não viesado de passo único (ssGBLUP), que permite incluir animais 
genotipados e não genotipados na predição dos GEBVs (Masuda 
et al., 2022), e o uso do modelo de metafundadores (MF) (Junqueira 
et al., 2017), uma solução para falta de informações de pedigree no 
ssGBLUP (Masuda et al., 2022).

Legarra et al. (2015) afirmam que metafundadores são pseudoin-
divíduos que relacionam indivíduos dentro e entre populações, com 
base na “compatibilidade” de relações genômicas e de pedigree. Mo-
delos de predição genômica com o uso de metapopulações se mos-
tram promissores para avaliação da raça Brahman, ao aproveitarem 
informações da Nelore e suas ligações ancestrais.

Diante disso, o objetivo desta revisão é discutir novas ferramen-
tas e perspectivas para a predição genômica do caráter mocho em 
bovinos da raça Brahman, além de apresentar estudos recentes so-
bre o comportamento biológico e genético dessa característica.
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A raça Nelore

Para contribuir com a discussão sobre a raça Brahman, é rele-
vante apresentar a raça Nelore, foco da maioria dos estudos sobre 
zebuínos no Brasil, incluindo pesquisas sobre o caráter mocho. Na 
raça Nelore, destacam-se dois grupos genéticos: o Nelore Padrão e o 
Nelore Mocho, que apresentam diferenças quanto à presença ou au-
sência de chifres (Evangelista et al., 2019). O Nelore Mocho, segunda 
maior raça em número de registros no Brasil (Associação Brasileira 
de Criadores de Zebu, 2021), é comumente criado separadamente 
do Nelore Padrão e caracteriza-se por várias vantagens, como maior 
segurança para os colaboradores durante o manejo, redução de per-
das de carcaça, facilidade no acesso ao alimento no cocho e melhor 
adaptação ao transporte (Barros et al., 2018; Rosa et al., 2020).

De origem indiana, a raça Nelore chegou ao Brasil em meados 
do século XIX (Associação Brasileira de Criadores de Zebu, 2017). 
Segundo Viacava et al.(2000), a introdução da raça no país ocorreu 
após a chegada a Salvador de um navio, cujo destino era a Inglater-
ra, transportando um casal de animais a bordo. Em 1878, Manoel 
Ubelhart Lembgruber, um dos pioneiros da raça no Brasil, importou 
um lote de animais Nelore, o que impulsionou a expansão da raça 
pelo país (Associação Brasileira de Criadores de Zebu, 2017). Entre 
1960 e 1962, novas importações foram realizadas, e nesse período 
chegaram ao Brasil os animais que formaram a base genética da pe-
cuária brasileira atual, entre eles, Kavardi, Golias, Rastã, Checurupa-
du, Godhavari, Padu e Akasamu (Centro de Referência da Pecuária 
Brasileira, 2015). Santos (1984) menciona em seu livro que as raças 
indianas Ongole, Hariana, Krishna Valley, Misoure (Nagori e Hallikar), 
Kangayan e Kankrej contribuíram para a formação do Nelore, sendo 
algumas delas também relevantes para a formação da raça Brahman.

Santiago (1957) descreve que a raça Nelore no Brasil se originou 
a partir de diferentes raças indianas que apresentavam pelagem bran-
ca, chifres longos e pontiagudos e orelhas curtas. No entanto, a raça 
com maior contribuição foi a Ongole. Atualmente, o Nelore representa 
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a maior riqueza genética entre as raças zebuínas e corresponde a 
cerca de 80% do rebanho zebuíno brasileiro, com desenvolvimento 
crescente devido ao seu desempenho produtivo, adaptabilidade ao 
clima tropical, bom desempenho em sistemas de pastejo, além de 
rusticidade e resistência a parasitas (Associação Brasileira de Cria-
dores de Zebu, 2017; Oliveira et al., 2002).

A raça Brahman

A origem da raça Brahman remonta ao século XIX, quando cria-
dores do Sul dos Estados Unidos buscavam desenvolver uma raça 
bovina com potencial competitivo e mercadológico, visando a uma 
crescente demanda por proteína animal. A seleção do Brahman se 
intensificou após as importações de zebuínos brasileiros, com notá-
vel influência das raças Guzerá, Gir e Nelore, cuja inclusão visava 
principalmente obter animais produtivos, mas também resistentes às 
condições de altas temperaturas, umidade, insetos, parasitas e pato-
logias típicas da região (Marques, 1988).

No Brasil, a introdução do Brahman ocorreu em 1994 (Associa-
ção de Criadores de Brahman do Brasil, 2013), impulsionada por ca-
racterísticas como versatilidade em diferentes sistemas de produção, 
adaptabilidade, habilidade materna, docilidade, fertilidade, longevida-
de, alto potencial de ganho de peso, precocidade de acabamento, 
rendimento (American Brahman Breeders Association, 2020) e ex-
cepcional desempenho em cruzamentos com raças europeias, como 
Braford, Brangus e Santa Gertrudes (Façanha et al., 2020). Atual-
mente, a raça Brahman está presente em mais de 70 países e, en-
tre os zebuínos, é a raça com maior número globalmente (American 
Brahman Breeders Association, 2020). Assim como a raça Nelore, o 
Brahman possui duas variedades: mocha e com chifres. No cenário 
nacional, a raça vem se destacando e ganhando espaço no reba-
nho bovino brasileiro, com o apoio de universidades, associações e 
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programas de melhoramento que, por meio de atuação técnico-cientí-
fica, identificam e aplicam novas tecnologias para promover o avanço 
da raça em termos produtivos, econômicos e sustentáveis.

O caráter mocho

Nos primórdios, a presença de chifres era desejável, uma vez 
que estes eram utilizados como ferramenta de proteção e defesa 
por ancestrais selvagens (Bos primigenius) dos bovinos domésticos 
Bos taurus e Bos indicus. Para os machos, essa característica es-
tava associada ao combate a predadores e à obtenção de domínio 
territorial; para as fêmeas, à habilidade materna (Mariasegaram et al., 
2012; Schafberg; Swalve, 2015). Após a domesticação dos animais 
de produção, a ausência de chifres passou a ser uma característica 
desejável entre os criadores, considerando-se os diversos benefícios 
dessa condição. Dentre eles, destacam-se a preferência pessoal e 
a segurança para os colaboradores da fazenda, além das melhores 
condições de bem-estar para os animais, devido à minimização da 
prática de descorna (Randhawa et al., 2020). Ademais, os consumi-
dores já demonstram preferência por alimentos que sigam normas de 
bem-estar animal, sendo os EUA um exemplo de país onde existe for-
te propensão dos consumidores a pagar mais por produtos oriundos 
de animais que tiveram melhores condições de bem-estar durante 
o período produtivo, passaram pelo processo de amochamento com 
controle da dor ou são geneticamente mochos (Bir et al., 2020).

Os frigoríficos também observam vantagens, como melhor quali-
dade do couro e da carne devido à redução de contusões e hemato-
mas durante o transporte ou manejo (Baco et al., 2020). Outra vanta-
gem está relacionada aos programas de bonificação, como no caso 
de animais da raça Aberdeen Angus, em que os frigoríficos só acei-
tam F1 mochos (Associação Nacional de Criadores e Pesquisadores, 
2023).
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De acordo com Rosa et al. (1992), os cornos ou chifres são estru-
turas derivadas de uma extensão da pele do animal, que apresentam 
variações. Entre elas estão o chifre propriamente dito, caracterizado 
como a extensão fixa do osso frontal do crânio, e o batoque ou calo, 
que é uma estrutura sem ligação óssea com a cabeça e se despren-
de do crânio em animais jovens, podendo se tornar fixo em idade 
avançada.

No Brasil, o primeiro registro de identificação de animais zebuínos 
naturalmente mochos ocorreu no final dos anos 1960, com o nas-
cimento de Caburey da marca OB, animal filho de pais puros que 
nasceu naturalmente sem chifres. Esse animal foi amplamente utili-
zado em fêmeas da raça Nelore, propagando essa característica em 
grande escala (Stafuzza et al., 2018). No entanto, registros do Ongole 
naturalmente mocho são encontrados na Índia antes da introdução 
desses animais no Brasil (Associação Nacional dos Criadores de 
Pesquisa, 2023).

Com o tempo, a crescente demanda por redução de preocupa-
ções econômicas e de segurança levou os criadores a buscarem es-
tratégias práticas para a descorna física dos animais. Contudo, além 
de acarretar altos custos com medicamentos e mão de obra, os mé-
todos frequentemente utilizados tendem a ser prejudiciais em termos 
de bem-estar animal e a aumentar as chances de perdas por infec-
ções (Randhawa et al., 2020).

Em uma pesquisa realizada por Thompson et al. (2017), que com-
parou os custos econômicos da descorna manual com a seleção para 
a ausência de chifres, os autores identificaram que, embora a descor-
na manual ainda apresente custos menores, a seleção para o caráter 
mocho é mais eficaz a longo prazo. Adicionalmente, Oliveira et al. 
(2023) destacam que, além de estar alinhada com as atuais diretrizes 
de bem-estar animal, a seleção fenotípica para animais naturalmente 
mochos é o método mais eficaz em termos de custo-benefício, de-
vido aos seus efeitos prolongados, à redução do tempo de manejo, 
ao aumento da produtividade e à promoção do acesso a mercados 
consumidores mais exigentes.
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Nesse sentido, para minimizar tais problemas, a seleção genética 
para a obtenção de animais naturalmente mochos e a identificação de 
genótipos que influenciam esse caráter são consideradas estratégias 
altamente relevantes (Randhawa et al., 2020).

Para a raça Nelore, a Associação Nacional de Criadores e Pes-
quisadores (ANCP) desenvolveu o Manual de Coleta de Dados para o 
caráter mocho. Esse manual preconiza a padronização e a qualidade 
dos dados, sistematicamente determinando um padrão de coleta de 
fenótipos em machos e fêmeas a partir dos 12 meses de idade (Asso-
ciação Nacional de Criadores e Pesquisadores, 2023).

Dentro da raça Nelore, são atribuídas quatro diferentes varieda-
des (Associação Nacional de Criadores e Pesquisadores, 2023):

1. Mocho: ausência total de chifre, calo ou batoque – “careca”.

2. Mocho com progenitor padrão: ausência total de chifre (“care-
ca”), mas filho de pai ou mãe com chifre.

3. Calo ou batoque: presença de resíduo ou protuberância no 
local de nascimento dos chifres.

4. Padrão: presença de chifre.

Por meio desse trabalho de coleta e análise de dados, o pecu-
arista obtém como benefício o desenvolvimento de uma diferença 
esperada na progênie (DEP) específica para o caráter mocho, cada 
vez mais robusta e precisa, visando à seleção e ao acasalamento 
direcionado, ao aumento da variabilidade genética e ao consequente 
ganho genético para a raça Nelore Mocho (Associação Nacional de 
Criadores e Pesquisadores, 2023).

Para bovinos da raça Brahman, ainda não existe um protocolo de-
finido para a avaliação desse caráter. Além disso, em nível produtivo, 
a frequência de animais mochos na raça Brahman, estimada em 5%, 
é relativamente menor que na raça Nelore. Esse fato levanta questio-
namentos quanto às variações fenotípicas e às frequências alélicas 
para esse caráter nas duas raças.

Atualmente, para as raças Nelore e Brahman, o processo de 
seleção do caráter mocho envolve acasalamentos baseados em 
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informações visuais e de pedigree. No entanto, com a implementação 
da DEP mocho, conforme mencionado anteriormente, será possível 
ao criador identificar reprodutores com maior probabilidade de pro-
duzir filhos naturalmente mochos e com potencial para transmitir o 
fenótipo mocho às próximas gerações, favorecendo o processo de 
seleção e o progresso genético dos rebanhos nessa perspectiva (As-
sociação Nacional de Criadores e Pesquisadores, 2024).

Estimação de componentes de 
variância e parâmetros genéticos 

Os componentes de variância são de fundamental importância no 
melhoramento genético animal. Segundo Paiva et al. (2019), a predi-
ção dos valores genéticos, o processo de construção de índices de 
seleção, a análise de modelos mistos para a predição linear do tipo 
melhor preditor linear não viesado (best linear unbiased predictor – 
BLUP) e a estimação dos parâmetros genéticos e fenotípicos depen-
dem desses componentes, sendo que a avaliação genética animal é 
fundamentada no método de equações dos modelos mistos desen-
volvido por Henderson (1963).

De acordo com Pereira (2008), diferentes modelos mistos são 
utilizados em uma avaliação genética. Dentre eles, destacam-se o 
modelo touro e o modelo animal. O modelo touro prediz o valor ge-
nético do reprodutor com base na inclusão de informações de suas 
progênies nas análises; ou seja, o foco deste modelo é a contribuição 
do touro para as próximas gerações, em que o touro é considerado o 
efeito aleatório principal (Henderson, 1988).

O modelo animal permite a inclusão de informações de todos os 
animais presentes na matriz de parentesco, assim como dados de 
consanguinidade, possibilitando estimativas mais precisas e acura-
das para cada indivíduo, com base em seu próprio desempenho e 
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no desempenho de todos os indivíduos relacionados a ele (Pereira 
et al., 2017). Neste modelo, o efeito aleatório é o próprio animal em 
análise (Henderson, 1988). Amaral et al. (2009) destacam que, entre 
os benefícios, o modelo animal possibilita a geração do valor genético 
e da diferença esperada na progênie (DEP) para indivíduos que não 
apresentam informações fenotípicas próprias, devido à utilização das 
informações de seus ascendentes, descendentes ou colaterais, além 
de permitir a comparação de animais nascidos em diferentes safras.

Atualmente, o modelo animal utilizado em notação matricial é 
(Equação 1):

Y = Xβ + Za + e (1)

em que
Y = vetor da característica observada.
X = matriz de incidência dos efeitos fixos.
β = vetor dos efeitos fixos.
Z = matriz de incidência dos efeitos aleatórios genéticos aditivos.
a = vetor dos efeitos aleatórios genéticos aditivos.
e = vetor dos efeitos aleatórios residuais.

A análise bayesiana é um método que interpreta a determinação 
do grau de incerteza em parâmetros e hipóteses sobre a probabilida-
de a priori da ocorrência de um evento. Segundo Gianola e Fernando 
(1986), isso possibilita o cálculo das frequências subsequentes do pa-
râmetro, incluindo a distribuição a posteriori e seus erros, resultando 
em maior acurácia nas estimativas dos parâmetros.

Segundo Gianola e Fernando (1986), a metodologia e a probabi-
lidade inversa são fundamentadas no Teorema de Bayes. De acordo 
com Faria et al. (2007), considerando um vetor não observável q e 
um vetor de dados observáveis y, com distribuições de densidade de 
probabilidade conjunta p (Y, q), da teoria básica de probabilidades, 
tem-se p(Y/q) x p(q) = p(Y, q) = p(q/y) x p(y), em que p(q) e p(Y) são 
densidades de probabilidade marginais de q e y, respectivamente.

Aliada à metodologia bayesiana, tem-se a Amostragem de Gibbs, 
um método que possibilita a obtenção de um valor para cada um dos 
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parâmetros desconhecidos a priori. Além disso, é uma metodologia 
de fácil aplicação dentro do modelo bayesiano, pois viabiliza a obten-
ção das frequências e distribuições subsequentes para o cálculo das 
estimativas dos componentes de variância e parâmetros genéticos 
(Faria et al., 2007).

Conforme citado por Blasco (2001), a partir da amostragem de 
Gibbs, faz-se uso de métodos de aproximação através de amostragens, 
com o intuito de gerar estimativas de variáveis aleatórias para cada 
um dos parâmetros observados. Para isso, o processo de obtenção 
de cada variável é reproduzido diversas vezes até a convergência 
para uma distribuição em equilíbrio, onde as amostras utilizadas a 
priori são consideradas aleatórias da distribuição subsequente e, 
consequentemente, utilizadas na estimação dos parâmetros.

Para a estimação dos componentes de variância de característi-
cas categóricas, como é o caso do presente trabalho com o caráter 
mocho, Faria et al. (2007) recomendam o uso de modelos de limiar, 
visto que, quando comparados aos modelos lineares, permitem uma 
melhor identificação da variabilidade genética, possibilitando a abor-
dagem bayesiana.

As estimativas de valores genéticos são realizadas com o uso 
do modelo threshold através do software GIBBSF90+ (Huang et al., 
2024) em notação matricial da seguinte forma (Kluska et al., 2018) 
(Equação 2):

u|θN(Wθ,Iσ2) e (2)

em que
N = notação padrão que representa a distribuição normal.
u = vetor da escala   subjacente com ordem r.
θ = vetor dos parâmetros de locação.
W = matriz de incidência de ordem r por s.
I = matriz de identidade de ordem r por r.
σ 2

e é a variância residual.
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O uso da genômica

Na seleção de bovinos de corte, o método tradicional utilizado 
para identificar o potencial genético de um indivíduo baseia-se nos 
valores genéticos preditos a partir de dados fenotípicos associados a 
informações de parentesco. Contudo, com o uso da genômica a favor 
dessa identificação, a predição do valor genético e a seleção para 
novas características têm sido fortemente aprimoradas (Costa, 2019). 
A utilização de marcadores moleculares, como os polimorfismos de 
nucleotídeo único (SNP), promoveu a inserção de modelos de análise 
genômica em programas de melhoramento genético animal (Legarra 
et al., 2009).

Os SNPs são polimorfismos que se diferem por um único par de 
nucleotídeos, seja por substituição, deleção ou inserção, e grande 
parte desses polimorfismos está localizada em regiões não codifica-
doras do genoma, devido a mutações em genes ligados a doenças e 
expressões fenotípicas (Turchetto-Zolet et al., 2017).

Altos níveis de desequilíbrio de ligação (DL) entre marcadores e 
entre marcadores com loci de características quantitativas (Quantita-
tive Trait Loci – QTL) são alcançados com a descoberta de diversos 
tipos de marcadores SNP, envolvendo um maior espectro do genoma 
bovino. Isso aumenta as chances de identificação de marcadores as-
sociados às características produtivas (Chiaia, 2017). 

Segundo Haley e Visscher (1998), o incremento do ganho gené-
tico em uma população utilizando dados moleculares varia entre 8 e 
38% quando comparado aos ganhos genéticos baseados apenas em 
dados fenotípicos e de parentesco. Além disso, em animais jovens, a 
seleção genômica possibilita um aumento na confiabilidade de 50 a 
67% em características de baixa herdabilidade e de difícil mensura-
ção, como fertilidade e longevidade (Silva et al., 2018).

Vantagens adicionais são observadas ao usar informações ge-
nômicas para avaliar características com poucas informações feno-
típicas coletadas, como no mapeamento da localização exata do lo-
cus mocho e das mutações causais desse caráter, considerando os 
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fatores fisiológicos associados à complexidade de herança na defini-
ção da morfologia e no crescimento dos chifres (Grobler et al., 2021).

Diversos procedimentos de análise de dados são utilizados nas 
predições de valores genéticos genômicos, entre os quais destaca-
-se o método de passo único ou melhor preditor linear genômico não 
viesado de passo único (ssGBLUP). Este método utiliza informações 
de pedigree, fenótipo e genótipo, alcançando maior grau de acurácia 
e menor viés em comparação com a seleção baseada exclusivamen-
te em informações genômicas ou apenas de pedigree. Para isso, é 
necessário remodelar a matriz de pedigree, ou matriz A, para incluir 
as informações genômicas, ajustando as informações de parentesco 
baseadas no pedigree por meio do uso de dados genômicos.

Além disso, o ssGBLUP permite a avaliação simultânea de ani-
mais genotipados e não genotipados (Legarra et al., 2009). O remo-
delamento da matriz A no ssGBLUP resulta na formação da matriz 
inversa H-1, que corresponde à matriz de relacionamento H, ou seja, 
à matriz de covariância de valores genéticos, combinando a matriz de 
relacionamento de pedigree (A) e a matriz de relacionamento genô-
mico (G) (Cesarani et al., 2022).

Além do aumento na acurácia, o ssGBLUP possibilita a inclusão 
de dados genômicos e de desempenho de animais com diferentes 
graus de parentesco, ajustes paralelos de informações genômicas e 
de efeitos, como grupos contemporâneos. Sem perder informações, 
o nível de acurácia obtido nos animais genotipados é transferido para 
demais parentes com ajustes simples para modelos complexos, uma 
vez que, através do uso de matrizes de parentesco ajustadas entre si, 
qualquer modelo pode ser incorporado (Legarra et al., 2014).



25Novas perspectivas para a predição genômica do caráter mocho em bovinos [...]

Novas perspectivas para a 
predição genômica do caráter 
mocho utilizando populações 
multirraciais e informações de 
metafundadores na raça Brahman

Em uma avaliação genômica, a relação entre fenótipos e marca-
dores moleculares SNP é fundamentada no tamanho da população 
de referência, que é um fator crucial para o aumento da confiabili-
dade da predição em uma população de validação. Nesse contexto, 
Goddard (2009) destacou a importância do tamanho da população 
de referência para a acurácia do valor genético genômico (GEBV). 
Corroborando essa hipótese, Hayes et al. (2009) mencionam que o 
tamanho efetivo da população (Ne) é um dos principais fatores que 
influenciam a habilidade de predição em análises genômicas.

Ma et al. (2024) enfatizaram que raças com maior tamanho amos-
tral tendem a apresentar níveis de acurácia mais altos nas estimati-
vas. No entanto, para atender aos criadores de raças com menor ta-
manho populacional, como é o caso da raça Brahman, a combinação 
de populações de múltiplas raças pode ser uma alternativa viável e de 
grande aplicabilidade para a seleção bovina (Lund et al., 2011; Hozé 
et al., 2014; Steyn et al., 2019; Cesarani et al., 2022; Ma et al., 2024). 
Além disso, com o aumento no número de informações na estimação 
de parâmetros e valores genéticos, o conhecimento da arquitetura 
genética de características de difícil mensuração pode ser melhor elu-
cidado (Xu et al., 2019).

Em um estudo realizado por Daetwyler et al. (2012) em uma 
população de ovinos, foi demonstrado que a acurácia do GEBV au-
menta com a utilização de uma população de referência, sugerindo 
que, conforme essa população cresce, a acurácia do GEBV tende 
a aumentar. Lund et al. (2011), ao trabalhar com a combinação de 



26 Documentos 412

quatro populações de referência de bovinos leiteiros para análise de 
predição genômica, observaram um ganho de 10% na confiabilidade 
quando comparado ao ganho obtido apenas com uma população.

Winkelman et al. (2015) relataram um alto ganho em confiabilida-
de de predição ao utilizar a metodologia de avaliação genômica mul-
tirracial, com animais das raças Holandês, Jersey e seus cruzamen-
tos, empregando diferentes modelos genômicos associados. Hayes 
et al. (2009), trabalhando com bovinos das raças Holstein e Jersey 
sob dois diferentes métodos bayesianos (BayesA e BAYES_SSVS), 
identificaram um aumento de até 13% nas acurácias dos GEBVs para 
a produção de gordura e proteína no leite em populações multirraciais.

Hozé et al. (2014) relatam que o compartilhamento de populações 
de referência, quando estas são geneticamente relacionadas, pode 
beneficiar raças com menor tamanho populacional. Nesse sentido, 
avaliações de populações que contemplam as raças Brahman e Ne-
lore podem ser vantajosas. Segundo Van Den Berg et al. (2019), esse 
relacionamento genético é importante, pois uma equação de predição 
utilizada para uma única raça só é bem aproveitada em outra raça se 
ambas apresentarem similaridades quanto ao desequilíbrio de liga-
ção (DL) entre SNPs e polimorfismos causais. Um exemplo é a raça 
Holstein, que, através do compartilhamento de DL com a raça Red 
Holstein, obtém estimativas de GEBV altamente confiáveis.

Para a raça Brahman, Porto–Neto et al. (2014) relatam r2 = 0,25, 
ou seja, valor equivalente ao DL para a raça Nelore, com nível de  
r2 = 0,20 a 0,34 para distâncias entre marcadores inferiores a 30 kb 
e r2 = 0,20 e 0,13 quando a distância aumentou de 30 até 100 kb 
(Espigolan et al., 2013). Na literatura, são escassos os trabalhos que 
mostram o compartilhamento de DL entre as raças Nelore e Brahman, 
no entanto, tendo em vista que ambas as raças são geneticamente 
relacionadas, supõe-se que os resultados obtidos em uma raça po-
dem ser facilmente aplicáveis na outra. 

Lund et al. (2011) demonstraram em seu trabalho que a confia-
bilidade na obtenção dos valores genômicos estimados de reprodu-
ção (GEBVs) em animais jovens sem expressão fenotípica depen-
de, além do tamanho da população de referência, da amplitude do 
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desequilíbrio de ligação (DL) entre marcadores e locais de caracterís-
ticas quantitativas (QTLs). 

Segundo Steyn et al. (2019), o método de compartilhamento de 
efeitos de SNPs entre raças é simples com o uso do modelo de ava-
liação genômica multirracial para raças puras e cruzadas; no entanto, 
menores níveis de acurácia e maior viés podem ser observados em 
decorrência de falhas no ajuste e da insuficiência do número de mar-
cadores. Não obstante, Ross et al. (2008) sugeriram que, na hipótese 
de SNPs suficientemente densos, há a possibilidade de compartilha-
mento destes entre raças. Contudo, as mutações causais que impac-
tam uma determinada característica devem ser equivalentes entre as 
raças. Em situações que utilizam o método multirracial, os SNPs e as 
mutações causais devem estar próximos para que haja a persistência 
dessas mutações e do desequilíbrio de ligação entre SNPs.

No melhoramento genético animal, o uso de informações de 
parentesco é considerado uma alternativa para obter maior acurá-
cia em avaliações genéticas. Porém, em algumas ocasiões, essas 
informações são incompletas, desconhecidas a priori, incorretas 
ou nem sempre bem estabelecidas (Junqueira et al., 2017). Nesse 
sentido, os grupos de pais desconhecidos (UPG) são utilizados para 
atender avaliações com pedigree incompleto. Contudo, esse método 
não apresenta uma população de base evidente e, do ponto de vista 
quantitativo, o uso de UPG não se justifica, uma vez que se assume 
que a variância genética não é alterada, seja por desvios seja por 
seleção (Bermann et al., 2023).

Segundo Legarra et al. (2015), o modelo metafundador (MF) é ba-
seado no modelo de UPG e é visto como uma possível solução para 
problemas relacionados à falta de pedigree no ssGBLUP. O MF tem 
como objetivo proporcionar a compatibilidade entre as matrizes ge-
nômica e de pedigree, abrangendo não apenas animais de uma po-
pulação relacionada, mas também raças e linhagens. Esses autores 
descrevem metafundadores como (pseudo)indivíduos adicionados ao 
pedigree como fundadores de uma determinada população base, que 
mantêm a associação dentro da população, fundamentando adequa-
damente a teoria da avaliação genômica.
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Conforme mencionado anteriormente, o método de melhor predi-
tor linear genômico não viesado de passo único (ssGBLUP) possibili-
ta incluir na análise as informações de pedigree, fenótipo e genótipo 
(Legarra et al., 2009), sendo um método baseado na inversa da ma-
triz de relacionamento (H-1), que é uma função da matriz de pedigree 
(A) e da matriz genômica (G) (Baccino et al., 2017) (Equação 3):

H =   A11 – A12 A22 A21 + A12 A22 GA22 A21        A12 A22 G
GA22 A21                                                     G

( (–1

–1

–1 –1 –1

(3)

em que
H = matriz de relacionamento resultante que combina as informações 
de pedigree e as informações genômicas.
G = matriz de relacionamento genômico.
A = matriz de relacionamento baseada em pedigree.
A11, A12, A21, A22 = submatrizes de A com indicação 1 e 2, indicando 
indivíduos não genotipados e genotipados, respectivamente.

Com inversa (Equação 4):

H –1 =  A    + [                        ]G     – A22 

–1
–1 –1

0 0
0 (4)

em que
H = matriz inversa de parentesco considerando informações de ani-
mais somente com fenótipos, com genótipos e fenótipos ou apenas 
com genótipos.
A-1 = matriz dos coeficientes de parentesco para todos os animais 
com base no pedigree.
G-1 = matriz de relação inversa de animais genotipados.
A-1

22 = matriz de parentesco para os animais que possuem genótipo 
conhecido.

Baccino et al. (2017), ao trabalharem com a simulação de uma 
população sob seleção, concluíram que o uso de metafundadores 
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permite uma definição clara de relações genômicas em uma popu-
lação, visto que essas relações não são dependentes de um pe-
digree inteiramente completo ou de alterações nas frequências 
alélicas à medida que novas informações são incorporadas. Além 
disso, os mesmos autores identificaram que a utilização de MF no  
ssGBLUP promoveu a obtenção de avaliações genéticas mais preci-
sas e menos tendenciosas, além da estimação de parâmetros gené-
ticos consistentes. 

Em pesquisa realizada por Masuda et al. (2022), foi concluído 
que o modelo MF é uma solução eficiente para situações em que há 
falta de pedigree, constituindo uma opção para avaliações multirra-
ciais de raças puras e animais mestiços. Os pesquisadores ressaltam 
que esse é um método eficaz para estimar o GEBV de animais jo-
vens com pais desconhecidos. Macedo et al. (2020), ao trabalharem 
com ovelhas leiteiras utilizando MF e grupos de pais desconhecidos, 
observaram menores vieses quando os MF foram incorporados em 
análises com pedigree ausente. 

Em estudo realizado por Junqueira et al. (2017), que focou em 
avaliar o impacto do uso de metafundadores na estimativa de GEBVs 
para resistência a carrapatos em uma população multirracial, foram 
encontrados menores níveis de viés e erro padrão (0,89 ± 0,19 ) em 
comparação ao modelo baseado no pedigree (0,76 ± 0,46) para a 
raça Hereford. Entretanto, para a raça Braford, o BLUP foi menos 
tendencioso, com o modelo baseado em MF ainda apresentando o 
menor erro padrão.

Segundo Porto-Neto et al. (2013), populações de diferentes ra-
ças apresentam fundadores comuns, o que sugere que o uso de MF 
no melhoramento genético animal pode ser útil para reduzir o viés e 
aumentar a confiabilidade e a acurácia das predições genômicas. É 
importante ressaltar que o uso de uma metapopulação associada aos 
seus MF na predição genômica para características qualitativas, bem 
como o caráter mocho em bovinos das raças Nelore e Brahman, pode 
trazer benefícios, uma vez que, devido ao relacionamento genético 
entre ambas as raças, elas tendem a ter ancestrais em comum.



30 Documentos 412

Estudo de associação 
genômica ampla (GWAS)

Estudos de associação genômica ampla (GWAS) vêm sendo re-
alizados para diversas características de interesse econômico, com 
vistas à busca por variantes genéticas associadas às suas expres-
sões fenotípicas e à consequente compreensão da arquitetura bio-
lógica dessas características (Jaton et al., 2016). A aplicação desta 
metodologia ocorreu pela primeira vez em 1996 por Risch, sendo 
considerada uma abordagem genética inteligente e poderosa na 
identificação de marcadores genéticos associados a diferentes ca-
racterísticas complexas (Risch; Merikangas, 1996).

Segundo Rocha et al. (2023), esses estudos são fundamentados 
no desequilíbrio de ligação (DL) entre marcadores moleculares e va-
riantes causais, que, quando em DL, tendem a apresentar maior den-
sidade nos painéis de marcadores. Em bovinos, o GWAS é realizado 
em nível de painéis de marcadores SNPs de alta densidade espalha-
dos por todo o genoma (Lemos et al., 2016).

A maioria das características de interesse econômico é de ori-
gem quantitativa, ou seja, apresenta influência de diversos genes que 
desempenham pequenos efeitos. Esses genes são distribuídos em 
loci por toda a extensão do genoma e são intitulados como loci de 
características quantitativas (QTLs) (Meuwissen et al., 2001). Nesse 
sentido, a genotipagem de marcadores do tipo SNP permitiu aos pes-
quisadores novas possibilidades para a identificação desses QTLs 
presentes em todo o genoma, evidenciando os QTLs que estão em 
DL, assim como os genes candidatos e as mutações causais (Berg; 
Coop, 2013).

O primeiro modelo desenvolvido para explicar a herança do cará-
ter mocho foi proposto por Bateson e Saunders (1902), sendo consi-
derado a primeira característica identificada em bovinos que expres-
sa herança mendeliana e completamente dominante para a condição 
mocha. A partir daí, diversos trabalhos têm sido realizados com o 
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objetivo de mapear marcadores para o caráter mocho em diferen-
tes raças (Georges et al., 1993; Harlizius et al., 1997; Schmutz et al., 
1995; Brenneman et al., 1996; Asai et al., 2004; Mariasegaram et al., 
2012; Medugorac et al., 2012; Seichter et al., 2012; Rothammer et al., 
2014; Medugorac et al., 2017; Stafuzza et al., 2018; Utsunomiya et al., 
2019; Gehrke et al., 2020), conforme demonstrado na Tabela 1.

Alguns autores fundamentaram a herança do caráter mocho em 
apenas um locus presente no cromossomo 1, por meio de pelo me-
nos quatro alelos que o definem, sendo todos autossômicos domi-
nantes (Long; Gregory, 1978; Medugorac et al., 2017). Schafberg 
e Swalve (2015) citam em seu trabalho a existência de pelo menos 
dois tipos de mutações localizadas no cromossomo BTA01 que pro-
vocam o caráter mocho: “Céltico”, descrito como uma duplicação de 
212 pb (1.705.834–1.706.045 pb) em vez de uma exclusão de 10 pb 
(1.706.051–1.706.060 pb), e “Frisean”, definido como uma duplicação 
de 80.128 pb (1.909.352–1.989.480 pb), ambas comuns em raças 
bovinas europeias.

Utsunomiya et al. (2019), a partir da definição e sequenciamento 
do genoma de três descendentes (avô, pai e prole) do primeiro tou-
ro Nelore mocho registrado no Brasil (Caburey) e de um touro pa-
drão (com chifres), identificaram uma variante para o caráter mocho, 
nomeada Guarani (PG). Segundo Grobler et al. (2021), esse caráter 
apresenta herança complexa e diferentes expressões fenotípicas, o 
que representa um grande desafio no mapeamento e identificação do 
locus e dos fenômenos que interferem em sua expressão fenotípica. 
Portanto, é fundamental obter registros fenotípicos precisos dentro 
das raças, associados a registros de pedigree de pelo menos três 
gerações consecutivas.

Adicionalmente, Asai et al. (2004) relatam que a presença de es-
truturas similares a chifres, como calos e batoques, dificulta o entendi-
mento da herança do caráter mocho. Neste estudo, utilizando marca-
dores microssatélites, os autores mapearam a localização genômica 
do batoque no cromossomo 19 (BTA19) e destacaram a influência 
do sexo na expressão fenotípica desta estrutura, onde o alelo Sc é 
dominante em machos e recessivo em fêmeas (Stafuzza et al., 2018).
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Gehrke et al. (2020) identificaram quatro loci significativos em 
todo o genoma que afetam o desenvolvimento de batoques: um no 
cromossomo BTA5 e três no cromossomo BTA12. Além disso, os 
mesmos autores detectaram associações sugestivas para este fe-
nótipo nos cromossomos BTA16, 18 e 23, enfatizando a influência 
do sexo sobre a expressão fenotípica desse caráter. No entanto, os 
resultados ainda são indefinidos (Capitan et al., 2009).

Outro desafio na definição da verdadeira arquitetura biológica do 
caráter mocho é seu padrão de herança dominante, dado que ani-
mais homozigotos e heterozigotos são comumente avaliados fenoti-
picamente, o que tende a prejudicar a definição precisa do processo 
de seleção para essa característica (Mariasegaram et al., 2012). Por-
tanto, a classificação prévia de progênies mochas com progenitores 
padrão deve ser um dos alicerces no processo de avaliação.

Novas ações na seleção do caráter 
mocho na raça Brahman no Brasil

A herança genética da ausência e presença de chifres e cicatri-
zes tem sido estudada desde o século XX (Bateson; Saunders, 1902; 
White; Ibsen, 1936). Compreender o padrão genético e biológico que 
influencia as diferentes expressões fenotípicas representou um desa-
fio para os primeiros pesquisadores devido à relação epistática entre 
o locus mocho e outros loci que interferem na determinação desses 
fenótipos (Aldersey et al., 2020). 

Além disso, mesmo com a subsequente identificação de variantes 
genéticas associadas à ausência de chifres (Medugorac et al., 2012; 
Rothammer et al., 2014; Medugorac et al., 2017; Utsunomiya et al., 
2019), a arquitetura genética para a definição dessa característica 
ainda permanece indeterminada, especialmente no que diz respei-
to a bovinos de origem zebuína. Neste sentido, e considerando a 
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demanda dos criadores por ferramentas fidedignas na identificação e 
seleção de animais Nelore Mocho, a ANCP, em conjunto com fazen-
das colaboradoras, vem realizando um trabalho estratégico de coleta 
de fenótipos e análises genômicas consistentes para o desenvolvi-
mento de uma DEP genômica para o caráter mocho, que expressa 
a probabilidade de um indivíduo transmitir o fenótipo mocho às suas 
progênies. Dessa forma, busca-se potencializar a seleção, aumentar 
a variabilidade genética dos rebanhos e, consequentemente, elevar o 
ganho genético do Nelore Mocho (Associação Nacional de Criadores 
e Pesquisadores, 2024).

Atualmente, a ANCP conta com um banco de dados genômicos 
e de pedigree de cerca de 53 mil touros e 1,3 milhão de matrizes 
da raça Nelore, dos quais 27 mil animais são fenotipados para essa 
característica. De maneira semelhante, os estudos estão sendo con-
duzidos para a raça Brahman, para a qual ainda não existem metodo-
logias de coleta e avaliação publicadas para esse caráter, sendo este 
um dos objetivos contemplados no presente estudo. A raça Brahman 
possui um banco de dados de cerca de 7 mil touros e 68 mil matrizes, 
entre os quais 2.059 animais apresentam informações válidas para 
essa característica. Atualmente, foi verificada uma frequência relativa 
de 5% de animais mochos nessa raça.

As análises estatísticas envolvendo a predição genômica para 
a raça Brahman, com o uso de uma população multirracial e meta-
fundadores, compreendendo bovinos Nelore e Brahman, viabilizam 
o conhecimento do comportamento biológico e genético do desen-
volvimento de chifres nessa raça. Dado que a raça Nelore apresenta 
um volume de dados genotípicos e fenotípicos cerca de dezoito vezes 
maior do que a raça Brahman, ela contribuiu para a formação gené-
tica da segunda raça, adicionando, portanto, consistência e robustez 
nas análises de predição genômica para o caráter mocho.
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Considerações finais

A seleção de zebuínos da raça Brahman, naturalmente mochos, 
é de grande importância para a pecuária de corte nacional, uma vez 
que se observa uma elevação na procura e utilização de animais mo-
chos neste meio produtivo. Ficam evidentes os benefícios econômi-
cos associados à redução de práticas dolorosas de descorna, resul-
tando em uma melhor condição de bem-estar para os animais. Sendo 
assim, compreender o comportamento biológico dessa característica, 
com o objetivo de elucidar seu padrão de herança, é fundamental 
para o aumento da incidência de alelos mochos em uma população.

Nesse contexto, o uso da tecnologia de avaliação genômica mul-
tirracial associada a metafundadores pode ser visto como uma ferra-
menta eficaz para difundir esse caráter, utilizando uma população da 
raça Nelore, que possui um maior tamanho amostral, como referência 
para a raça Brahman. Isso leva à obtenção de predições com confia-
bilidade acentuada e menores níveis de viés. Essa ferramenta facili-
tará a identificação de animais com maior probabilidade de produzir 
progênies mochas, promovendo um novo meio para produzir animais 
zebuínos adaptados às condições tropicais de criação, com bom de-
sempenho produtivo e naturalmente mochos.

Adicionalmente, ao considerar a raça Brahman, a identificação 
de animais naturalmente mochos por determinação genética é fun-
damental para o crescimento desta raça em âmbito nacional, propor-
cionando uma vantagem competitiva ao gerar facilidades de manejo, 
redução de lesões e hematomas, além de melhores condições de 
bem-estar para os animais e de segurança para os colaboradores. 
Essas práticas estão alinhadas com as diretrizes de bem-estar animal 
em nível internacional, visando uma moderna pecuária de corte.
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