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RESUMO 

 

METODOLOGIAS PARA OTIMIZAR A VARIABILIDADE GENÉTICA DE 
NÚCLEOS DE CONSERVAÇÃO DE RAÇAS LOCALMENTE ADAPTADAS 

 
Autora: Helena Carneiro 
Orientadora: Concepta McManus 
 
 

Dois rebanhos, um de suínos da raça Moura e outro ovino da raça Bergamácia Brasileira, 

pertencentes a núcleos de conservação ligados ao Programa Nacional de Conservação de 

Recursos Genéticos Animais foram usados nesse estudo. Foram feitas Análise de Viabilidade 

Populacional (PVA) e de Pedigree, usando os programas VORTEX e ENDOG, 

respectivamente. O objetivo desse estudo foi validar e aprimorar uma metodologia de 

avaliação para a conservação de rebanhos de pequeno efetivo populacional, a partir da 

integração de ferramentas de simulação do risco de extinção, marcadores moleculares e 

análise de pedigree. Foram usadas informações demográficas, genéticas e registros de 

pedigree de 412 suínos e de 1559 ovinos. Esses dados foram obtidos diretamente com os 

curadores dos rebanhos. Nas duas populações analisadas, a entrada de animais foi 

fundamental para a viabilidade da população. Entretanto, na população de ovinos, a 

mortalidade de animais, especialmente de fêmeas adultas, também foi considerada prejudicial 

para a persistência do núcleo de conservação. Nos suínos, a prolificidade da raça é 

fundamental para a viabilidade da população. Nos dois casos, percebeu-se que a frequência 

das catástrofes foi determinante para a sobrevivência dos animais, até mais do que a gravidade 

desses eventos. O estudo conjunto da PVA e da análise de pedigree permitiu o 

enriquecimento da análise e a extração do melhor de cada uma das metodologias. A análise 

genealógica é mais precisa para informações como coeficiente de endogamia, intervalo entre 

gerações e variabilidade genética. Por outro lado, com a PVA parece ser possível inferir o 

destino da população (persistência ou extinção) e testar o impacto de diferentes opções de 

manejo.  

 

Palavras chave: Conservação de Recursos Genéticos; Análise de Viabilidade Populacional; 

Análise de Pedigree. 
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ABSTRACT 

 

METHODOLOGIES TO OPTIMIZE THE GENETIC VARIABILITY OF 
CONSERVATION NUCLEI OF LOCALLY ADAPTED BREEDS 

  
Author: Helena Carneiro 
Supervisor: Concepta McManus 
  
  
Two animal populations were examined, a Moura pig herd and Bergamasca sheep flock, both 

belonging to conservation nuclei of the Brazilian National Program for Animal Genetic 

Resources.  Pedigree and Population Viability (PVA) Analyses were carried out using 

ENDOG and VORTEX programs respectively.  The aim of the study was to validate and 

improve an evaluation methodology for the effective conservation of small populations, 

integrating simulation tools, molecular markers and pedigree analyses to evaluate the risk of 

extinction.  Demographic, genetic and pedigree records of 411 pigs and 1559 sheep were 

used. Data were obtained from the herd curators.  In both populations, the entrance of animals 

into the herds was vital for their viability.  In the sheep flock, the survival of adult females 

was also considered essential for nucleus conservation. In pigs, the prolificacy of the breed is 

vital for its survival.   In both cases, the frequency of the catastrophe was determinant for the 

herd survival, more than the severity of these disasters.  The study of pedigree and PVA 

together enriched the analysis and defined the best conservation methods in each case. 

Genealogical analysis gave more precise results for inbreeding, generation intervals and 

genetic variability. On the other side, with PVA it was possible to infer the fate of the 

population (persistence or extinction) and to test different management options. 

 
Key words: Genetics resource conservation; Population viability Analysis; Pedigree Analysis. 

 



ix 
 

ÍNDICE DE TABELAS 
 

 

TABELA PÁGINA 

CAPÍTULO 2  

Tabela 1. Parâmetros demográficos usados para similar a população da raça 

Bergamácia Brasileira utilizando o VORTEX 

58 

Tabela 2. Informações dos locos da raça Bergamácia Brasileira 59 

Tabela 3. Resumo do Coeficiente de Endogamia, do Coeficiente de Parentesco 

Médio e do Tamanho Efetivo da População por geração em um núcleo de 

conservação da raça Bergamácia Brasileira  

63 

Tabela 4. Intervalo entre geração (L) em um núcleo de conservação da raça 

Bergamácia Brasileira 

66 

Tabela 5. Resumo dos resultados obtidos nas simulações com o VORTEX para 

um rebanho de Bergamácia Brasileira, considerando o cenário base e os 

alternativos 

70 

Tabela 6.  Resumo dos resultados dos cenários alternativos obtidos nas 

simulações com o VORTEX para um rebanho de Bergamácia Brasileira. 

71 

CAPÍTULO 3  

Tabela 1. Parâmetros demográficos de entrada no VORTEX usado para simular a 
população de Suínos Moura 

90 

Tabela 2. Frequência alélica do núcleo de conservação dos Suínos Moura da 
Embrapa Suínos e Aves 

91 

Tabela 3. Resumos dos valores da análise de pedigree. 93 

Tabela 4. Resumos dos valores da análise de pedigree do rebanho atual. 94 

Tabela 5. Resumo dos parâmetros de integridade do pedigree dos Suínos Moura 96 

Tabela 6. Intervalo entre geração do Núcleo de Conservação dos suínos Moura  97 

Tabela 7. Intervalo entre geração do Núcleo de Conservação dos suínos Moura 
considerando os animais da população atual 

97 

Tabela 8. Resumo dos resultados obtidos na simulação com o programa 
VORTEX 

99 

Tabela 9. Análise de viabilidade populacional do rebanho Suíno Moura, 
considerando o cenário base e adicionais 

100 

  

CAPÍTULO 4  

Tabela 10. Resumo de estudos utilizando ENDOG em suínos e ovinos 121 



x 
 

ÍNDICE DE FIGURAS 
 

 

FIGURA PÁGINA 

CAPÍTULO 1  

Figura 1. Centros de domesticação das principais espécies 17 

Figura 2. Mouflon asiático  18 

Figura 3. Hambúrguer de cordeiro ovino  22 

Figura 4. Ovinos da raça Bergamácia  26 

Figura 5. Suíno Moura 27 

Figura 6. Esquema do Vortex de extinção 32 

  

CAPÍTULO 2  

Figura 1.  Proporção entre pais e mães conhecidos por geração em um núcleo de 
conservação da raça Bergamácia Brasileira. P- pais, GP – avós GGP – tataravós 

61 

Figura 2.  Tamanho efetivo da população por ano de nascimento em um núcleo de 
conservação da raça Bergamácia brasileira 

64 

Figura 3. Índice de Conservação Genética (ICG) por ano de nascimento em um 

núcleo de conservação da raça Bergamácia Brasileira 

66 

Figura 4.  Diferença entre as taxas de crescimento determinística (Det.r) e 

estocástica (Stoch.r) em um núcleo de conservação da raça Bergamácia brasileira 

69 

Figura 5.  Número médio total de animais obtido ao final da simulação com o 

VORTEX, considerando somente a taxa de crescimento estocástico de um núcleo 

69 

Figura 6.  Número médio total de alelos obtidos ao final da simulação em um 

núcleo de conservação da raça Bergamácia brasileira 

73 

  

CAPÍTULO 3  

Figura 1. Tamanho efetivo da população de Suínos Moura do Núcleo de 
conservação entre os anos 1998 a 2008 

94 

Figura 2. Comparação entre as taxas de crescimento Det r e Stoch r 97 

Figura 3. Representação do coeficiente de endogamia no cenário sem entrada de 
animais 

100 

Figura 4. Comparação da evolução do coeficiente de endogamia em diferentes 
cenários 
 

100 

Figura 5. Comparação da evolução do número médio final de alelos em diferentes 
cenários 

102 

Figura 6. Comparação do número médio final de alelos entre diferentes cenários 103 



xi 
 

Figura 7. Comparação da taxa de crescimento, Stoch r, entre diferentes cenários 

de mortalidade de leitões 

104 

Figura 8. Comparação da evolução da diversidade genética entre diferentes 
cenários de catástrofes. 
 

105 

Figura 9. Comparação da evolução da diversidade genética entre diferentes 
cenários de catástrofes. 
 

105 

Figura 10. Comparação da evolução da diversidade genética e da endogamia no 
cenário de 500 anos. 
 

106 

  

CAPÍTULO 4  

Figura 1. Recorte da reportagem publicada na revista National Geographic de 
julho de 2011 

116 

Figura 2.  Produtos brasileiros listados na Arca do Gosto 117 



12 
 

 

INTRODUÇÃO 

 

A evolução dos animais domésticos tem sido influenciada pelo homem ao 

longo das gerações, bem como a expansão e a localização geográfica das mais diferentes 

espécies seguiram a rota migratória e o estabelecimento do ser humano nas diferentes regiões 

do planeta (Egito et al., 2002). 

Alguns animais domésticos foram trazidos para o Brasil na época da 

colonização das Américas pelos portugueses e espanhóis. Entre eles, várias raças ibéricas de 

ovinos e suínos que, ao longo desses cinco séculos, ficaram sob a ação da seleção natural em 

determinados ambientes, adquirindo características únicas como rusticidade, prolificidade, 

doenças encontradas nas mais distintas regiões brasileiras e, provavelmente, resistência a endo 

e ectoparasitas (Mariante & Cavalcante, 2000). 

A partir do início do século XX na América Latina, algumas raças exóticas 

foram importadas por serem mais produtivas, apesar de terem sido selecionadas para regiões 

temperadas e não apresentarem as características de adaptabilidade das raças naturalizadas. 

Mesmo assim, elas substituíram algumas raças nativas de tal maneira que várias, atualmente, 

encontram-se em perigo de extinção (Mariante & Egito, 2002). 

Atualmente, boa parte das raças naturalizados tem populações pequenas e 

dispersas. Pequenas populações são instáveis, uma vez que estão mais expostas aos fatores 

estocásticos que podem levar à extinção, tais como estocacidade demográfica, variação 

ambiental, deriva genética e depressão endogâmica (Armstrong et al., 2006). 

Esses animais têm potencial para a produção no modelo de agricultura 

sustentável, uma vez que representam a consequência do processo local de adaptação. Ao 

contrário das raças comerciais, fortemente selecionadas para a produção, as raças locais 

evoluíram como resultado da seleção natural de séculos, tornando-se fonte de variabilidade 

genética (Henson, 2004).  Mesmo com as raças comerciais, Carneiro et al. (2009) alertam 

para o modismo, que  pode causar sérios problemas. De acordo com esses autores, algumas 

raças surgem e são utilizadas intensivamente, mesmo sem avaliação genética adequada. 

Posteriormente, deixam de ser utilizadas e passam a correr risco de extinção, necessitando de 

programas de conservação genética e de medidas objetivas que visem a sua utilização futura. 

A diversidade genética pode ser considerada o pilar da conservação, pois é a 

base do potencial evolutivo das espécies para que possam responder a mudanças ambientais. 

A maior parte das populações ameaçadas está subdividida em diferentes grupos de reprodução 
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e em diferentes fragmentos do habitat, reservas naturais ou em grupos de diferentes raças ou 

linhagens, ou, no caso de animais domésticos, estão subdivididos em unidades de reprodução 

mais ou menos interconectadas (Toro & Caballero, 2005). 

Atualmente, muitos países estão perdendo seus recursos genéticos, o que é 

crítico tanto para a segurança alimentar quanto para o desenvolvimento sustentável. Mais de 

20% das raças documentadas foram classificadas como em risco de extinção. Um exemplo 

disso é que, nos últimos cinco anos, 60 raças de animais domésticos foram perdidas, cerca de 

uma por mês. Muitas outras ainda têm que ser formalmente identificadas e várias podem 

desaparecer antes mesmo de sabermos qualquer coisa sobre elas (FAO, 2007). Para acabar 

com essa perda, todas as raças ameaçadas deveriam ser conservadas, mas, devido a restrições 

financeiras, só é possível estabelecer planos de conservação para aquelas consideradas 

relevantes para a diversidade. O pré-requisito para a identificação dessas raças é a aplicação 

de uma medida de diversidade adequada juntamente com as probabilidades de extinção das 

raças (Simianer et al., 2003). 

A falta de informação não justifica a falta de ação, bem como há indicação de 

que a conservação ex situ é de uso limitado para os recursos genéticos animais (Wollny, 

2003). Animais dos trópicos possuem baixa produtividade, e seu uso no passado pelas 

sociedades tradicionais era diferente do atual, pois se passou a atuar em uma economia de 

mercado. O aspecto mais importante em relação aos animais adaptados aos trópicos é a sua 

capacidade de sobrevivência em condições difíceis, causadas pelas doenças, pelo calor e pela 

falta ou baixa qualidade de alimentos (Wollny, 2003). 

Nos últimos anos, cresceu o interesse pela preservação de raças menos 

produtivas, principalmente com a possibilidade de transmissão de alelos de características 

adaptativas para animais altamente produtivos. Assim sendo, é necessário reunir um volume 

maior de informações sobre as raças naturalizadas para identificar possíveis alelos 

relacionados com características quantitativas de interesse, visando desenvolver programas de 

melhoramento, bem como para auxiliar programas de conservação de germoplasma 

(McManus et al., 2009a). 

Além da conservação, é necessário identificar, caracterizar e disponibilizar 

esses recursos genéticos. Mas, para isso, é necessário definir um sistema de produção em que 

essas raças demonstrem um potencial produtivo melhor do que as raças exóticas melhoradas, 

criando-se assim interesse por parte dos criadores, que perceberão que podem utilizar as raças 

locais e obter retorno financeiro com menor investimento (Mariante & McManus, 2004). 
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1.1 Problemática e Relevância 

 

A biodiversidade da agricultura engloba a diversidade de plantas cultivadas e 

animais domésticos utilizados para a produção de alimentos e outros bens e serviços. A 

capacidade do sistema agrícola em manter e aumentar a sua produtividade e de se adaptar a 

mudanças circunstanciais é vital para a segurança alimentar da população de todo o mundo 

(FAO, 2007). 

O estabelecimento de um sistema de criação economicamente viável em 

determinada região requer a escolha de raças ou variedades que sejam adequadas às condições 

ambientais locais. A diversidade entre as raças de animais domésticos de produção tem sido 

exposta a uma alta taxa de erosão, como consequência de mudanças no sistema de produção, 

nas condições de criação e nas demandas do mercado. Devido à velocidade desse processo, a 

extinção ultrapassou a criação de novas raças e variedades, levando a uma grande perda na 

variabilidade genética (Gandini et al., 2004). 

Os objetivos da conservação das raças podem mudar ao longo do tempo com as 

condições da população: desde o mais básico, de evitar a extinção e manter a diversidade 

genética ou o valor cultural da raça, até assegurar condições para sua evolução (Gandini et al., 

2004). Um argumento comum para a conservação das raças naturalizadas é a resistência a 

doenças, pois afeta a conservação de várias maneiras. Raças ou populações ameaçadas são 

frequentemente as que têm grande variabilidade de adaptação a ambientes hostis ou 

resistência a enfermidades (McManus et al., 2009a, 2009b, 2009c; Amarante et al., 2004). 

Outro argumento para a conservação da diversidade genética é o de que essa 

diversidade pode ser necessária para atender às demandas futuras do mercado e mudanças no 

ambiente de produção (Gandini et al., 2004). 

A biologia da conservação tem dois objetivos, a avaliação e o manejo da 

diversidade, que podem ser realizados no nível das populações, comunidades ou do 

ecossistema. A avaliação envolve definir o estado atual de ameaça da população, projeções 

futuras e a identificação de ameaças à persistência dessa população. O manejo da diversidade 

genética abarca a identificação e a implementação de soluções para garantir a persistência, 

considerando que um dos objetivos do estudo da conservação é prevenir a extinção das 

populações (Gerber & González-Suárez, 2010). 

A análise de viabilidade populacional (PVA) é um processo que abrange a 

avaliação de dados demográficos da população e faz um modelo para estimar a probabilidade 

de extinção e outras medidas, por um período arbitrariamente escolhido no futuro (Boyce, 
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1992). Geralmente, é realizada por meio de análises em um programa de computador que 

incorpora ameaças identificáveis para a sobrevivência e transformam as análises em modelos 

do processo de extinção (Boyce, 1992; Miller & Lacy, 2005). 

O estudo da genética molecular tem sido utilizado para a análise de populações 

de animais domésticos (Spritze et al., 2003; Serrano et al., 2004; Egito et al., 2005; Carneiro 

et al., 2007a; Egito et al., 2007; Paiva & McManus, 2012). Entretanto, as informações de 

pedigree continuam sendo importantes para esses estudos e têm a vantagem do baixo custo e 

da simplicidade de obtenção em comparação ao uso de marcadores moleculares (Carneiro et 

al., 2009).  

 

1.2 Objetivos 

 

1.2.1 Objetivo Geral 

 

Validar e aprimorar uma metodologia de avaliação para a conservação de 

rebanhos de pequeno efetivo populacional, a partir da integração de ferramentas de simulação 

do risco de extinção, marcadores moleculares e análise de pedigree. 

 

1.2.2. Objetivos Específicos 

 

a) Avaliar a viabilidade populacional de um rebanho ovino naturalizados 

da raça Bergamácia Brasileira a partir da modelagem dos seus índices demográficos e 

genéticos; e 

b) Avaliar a viabilidade populacional de uma granja de suínos 

naturalizados da raça Moura a partir da modelagem dos índices demográficos e genéticos. 
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REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1. Origem e Domesticação dos Ovinos e Suínos 

 

As mais de 40 espécies de animais que contribuem atualmente para a produção 

de alimento foram modeladas por uma longa história de domesticação e desenvolvimento. As 

pressões de seleção resultantes de fatores ambientais, a reprodução e o acasalamento impostos 

pelos homens se combinaram para produzir uma grande variedade de raças geneticamente 

distintas (FAO, 2007). Durante os anos subsequentes após as primeiras domesticações, as 

forças evolucionárias foram principalmente a mutação, o cruzamento seletivo, a adaptação, o 

isolamento e a deriva genética. Essas forças criaram a enorme diversidade das populações 

locais (Groenveld et al., 2010). 

Essa diversidade, desenvolvida por milhares de anos, é um recurso valioso para 

os criadores de animais de hoje. Os rebanhos com maior variabilidade genética oferecem mais 

possibilidades para atender futuras mudanças, sejam associadas a mudanças ambientais, novas 

doenças, nova necessidade nutricional humana, flutuações das condições de mercado ou 

mudanças nas necessidades da sociedade (FAO, 2007; Edmands, 2007). 

A domesticação dos animais e das plantas se iniciou há aproximadamente 12 

mil a 14 mil anos durante a revolução do início do neolítico. Esse controle sobre a produção 

de alimento levou a grandes mudanças na demografia, tecnologia, política e nas guerras. A 

domesticação de animais e plantas é considerada um dos mais importantes desenvolvimentos 

da história e um dos pré-requisitos para o surgimento da civilização humana (Diamond, 

2002). 

Dentre as 148 espécies do mundo de animais não carnívoros que pesam mais 

do que 45 kg, somente 15 foram domesticadas. Dessas, 13 são originárias da Europa e Ásia e 

duas da América do Sul (Figura 1). Somente seis estão localizadas em todos os continentes: 

bovinos, ovinos, caprinos, suínos, equinos e asnos. A proporção é ainda menor no caso das 

aves, com somente 10 espécies domesticadas dentre, aproximadamente, as 10 mil espécies 

catalogadas. As espécies de aves domesticadas são: galinha, pato doméstico, pato Muscovy, 

ganso, galinha da angola, avestruz, pombo, codorna e peru. Com a exceção do javali selvagem 

(Sus scrofa), os ancestrais e os parentes selvagens da maior parte dos animais de rebanho 

domesticados estão extintos ou altamente ameaçados. Nessas espécies, os animais 

domesticados são os únicos detentores da grande diversidade dos ancestrais selvagens (FAO, 

2007). 
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As características essenciais para o sucesso da domesticação incluem 

características de comportamento, como a ausência de agressividade contra humanos; um 

forte instinto gregário, incluindo uma hierarquia com um líder, o que permite ao humano 

substituir esse líder; uma tendência de não entrar em pânico quando confinado; a habilidade 

de reproduzir em cativeiro; características fisiológicas como uma dieta que possa ser 

facilmente fornecida pelos humanos (herbívoros e não carnívoros); rápida taxa de 

crescimento; e intervalo entre nascimentos relativamente curtos (Diamond, 2002). 

 

                      
Figura 1. Centros de domesticação das principais espécies domésticas (Fonte: FAO, 2007). 

 

Espécies de animais: 1 – Peru; 2 – Lhama, alpaca; 3 – Porco, coelho; 4 – 

Bovino, jumento; 5 – Bovino, porco, cabra, ovelha, camelo; 6 – Bovino, cabra, galinha, 

búfalo; 7 – Cavalo; 8 - Yaki ; 9 – Porco, búfalo, galinha; 10 – Galinha, porco, bovino; 11 – 

Dromedário; 12 – Rena  

 

Os ovinos foram provavelmente primeiro domesticados no Crescente Fértil, 

aproximadamente há 8 mil a 9 mil anos. Três espécies de ovinos selvagens foram propostas 

como as ancestrais dos ovinos domésticos: A Urial, Ovis vignei; a Argali, Ovis. ammon; e a 

Mouflon Eurasiático,  Ovis. musinomiorientalis. Entretanto, estudos genéticos recentes 

indicam que o Mouflon asiático (Ovis. orientalis), (Figura 2), que é encontrado em uma vasta 

região que vai da Turquia ao Irã, é o único ancestral do ovino doméstico (Taberlet et al., 

2008). 
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Figura 2. Mouflon asiático (Fonte: http://www.think-differently-about-
sheep.com/sheep_Breeds.htm). 

 

O ancestral do suíno doméstico é o javali (Sus scrofa), e estudos indicam que 

ele foi domesticado há aproximadamente 9 mil anos no Oriente Próximo. Estudos 

arqueológicos e genéticos indicam um segundo grande e independente centro de domesticação 

no leste da Ásia. Pelo menos 16 subespécies diferentes de javalis foram descritas na Eurásia e 

no norte da África, o que pode explicar a existência de pelo menos cinco ou seis centros 

distintos de domesticação dessa espécie (Larson et al., 2006). 

A expansão das espécies domésticas seguiu a rota migratória e o 

estabelecimento do ser humano nas mais diversas regiões. Assim sendo, quando a América foi 

colonizada, as raças ibéricas foram trazidas pelos portugueses e espanhóis. Elas evoluíram, ao 

longo dos séculos, adaptando-se às condições sanitárias, de clima e de manejo encontradas 

nos diferentes habitats, dando origem às raças naturalizadas brasileiras (Egito et al., 2002). 

 

2.2. Importância dos Recursos Genéticos Animais no Brasil e no Mundo 

 

A população mundial de ovinos é de um pouco mais de 1 bilhão de animais, 

quase um para cada seis pessoas. Cerca de metade desse total está na Ásia e no Oriente 

Médio, e somente 8% se encontram na América Latina e no Caribe. Os ovinos são a espécie 

com o maior número de raças registradas, contribuindo com 25% do total global de 

mamíferos de produção. As Américas concentram 15% da população mundial de suínos. Essa 

espécie contribui com 12% para o número total de mamíferos registrados no mundo (FAO, 

2007). 

No Brasil, o efetivo de ovinos em 2010 foi de 17,4 milhões de cabeças, com 

aumento de 3,4% em relação a 2009 (IBGE, 2012). O maior aumento do rebanho de ovinos 

foi registrado na região Centro-Oeste do Brasil, 12,4%, alavancado pelo crescimento de 
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24,1% em Mato Grosso, cujo efetivo em 2011 ultrapassou o de Mato Grosso do Sul, até então 

o estado mais representativo nessa região. O maior efetivo nacional de ovinos é o da região 

Nordeste, representando 56,7% de todo o País. Esses animais são, na sua maioria, para a 

produção de carne, com raças deslanadas. A região Sul tem o segundo maior rebanho, com 

28,1% desse plantel, sendo o Rio Grande do Sul o estado com o maior número de animais 

(IBGE, 2012). 

O efetivo de suínos no ano de 2010 foi de 38,957 milhões de animais, um 

aumento de 2,4% com relação ao ano anterior (IBGE, 2010). Desde 2003, o rebanho desses 

animais apresenta expansão constante. Os estados do Sul respondem por 48,5% do efetivo 

brasileiro. O estado de Santa Catarina, com 20,1%, tinha o maior efetivo de suínos do País. 

Entretanto, aumentos significativos de efetivos foram observados nas regiões Centro-Oeste e 

Sudeste, respectivamente, 7,6% e 6,6% (IBGE, 2010). 

No ano de 2010, a economia brasileira cresceu 5,4% e teve a seguinte 

composição: o Produto Interno Bruto (PIB) da agropecuária cresceu 5,3%, o PIB da indústria 

teve expansão de 4,9% e o PIB de serviços aumentou 4,7% (Estadão, 2011). Naquele ano, 

houve um aumento de 6,6% no abate de suínos em relação ao ano de 2009. Em 2010 um total 

de 8 milhões de cabeças foram abatidas e, desde o 3º trimestre de 2008, o volume de suínos 

abatidos vem superando o de bovinos (IBGE, 2012). 

 

2.3. Situação Atual e Importância das Raças Naturalizadas 

 

Por aproximadamente 10 mil anos, os criadores manejaram seus rebanhos em 

ambientes diferentes, levando à adaptação dos animais às condições locais (Ajmone-Marsan 

& The Globaldiv Consortium, 2010). Nos últimos séculos, a variabilidade genética presente 

nos animais de produção possibilitou a formação de raças com padrões bem estabelecidos 

para vários propósitos, com diferentes níveis de desempenho (Groenveld et al., 2010). Os 

animais passaram a ser selecionados por características uniformes e visíveis, e os cruzamentos 

eram, na maioria, entre animais com fenótipos parecidos (Ajmone-Marsan & The Globaldiv 

Consortium, 2010). Durante as últimas décadas, o foco dado em programas de seleção mais 

eficientes acelerou o melhoramento genético de algumas raças, principalmente com o uso de 

biotecnologias como inseminação artificial e transferência de embriões. Adicionalmente, 

melhorias nas tecnologias de alimentação e nos sistemas de transportes e comunicação 

levaram a um sistema de produção controlado e uniforme, acelerando a substituição das raças 

locais por outras altamente produtivas (Groeneveld et al., 2010). 
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Espera-se que a demanda por produtos pecuários nos países em 

desenvolvimento dobre nos próximos 20 anos devido ao crescimento populacional e à 

urbanização (FAO, 2007). O maior desafio para a produção de alimentos na agricultura será o 

crescimento da população humana dos atuais seis bilhões para nove bilhões em 2050 

(Oldenbroek, 2007). 

Devido ao aumento da demanda por alimentos e produtos de origem animal, 

produtores de vários países em desenvolvimento decidiram estabelecer programas de seleção 

e melhoramento genético, que, inevitavelmente, levaram à diluição do germoplasma local por 

meio do intenso cruzamento com raças exóticas, altamente produtivas, desenvolvidas para os 

países de clima temperado. Muitos desses programas falharam, uma vez que os animais 

introduzidos apresentaram índices produtivos menores do que os naturalizados (Mariante & 

Egito, 2002). 

De acordo com McManus et al. (2005), em muitos desses casos a introdução de 

um recurso genético necessariamente promoveu desenvolvimento econômico e ainda 

potencialmente reduziu a diversidade genética. Para determinar a adequação de uma raça em 

um sistema de produção, é necessário entender a capacidade e a função dela como parte do 

sistema, determinando um nicho de mercado. A seleção de raças importadas tem sido baseada 

em análises parciais, em que as raças produzem maior ou menor quantidade de leite, carne ou 

lã. Frequentemente, faltam considerações ambientais ou produtividade vitalícia. 

Em geral, as raças exóticas são escolhidas em detrimento das naturalizadas, e 

os esforços para desenvolvê-las são limitados (Paiva & McManus, 2012). Os governos, as 

cooperativas ou associações muitas vezes favorecem a introdução e propagação de 

determinadas raças; entretanto, os agricultores precisam alimentar melhor e, muitas vezes, 

cuidar de forma mais intensa dos animais exóticos. Com frequência, a ocorrência de um 

desastre natural, como seca prolongada, demonstra que os animais exóticos são 

frequentemente os primeiros a adoecer ou morrer em condições adversas (Paiva & McManus, 

2012). 

Vários estudos mostram as vantagens dos animais naturalizados sobre os 

comerciais (Amarante et al., 1999; Matika et al., 2003; Baker et al., 1999). A raça exótica 

pode ser superior quando monitoramos cada componente de produção, como tamanho de 

ninhada, produção de leite ou taxa de crescimento, mas, mesmo assim, os produtores são 

induzidos a usar machos exóticos nos seus rebanhos (McManus et al., 2011). Estudos com 

medidas de fertilidade, mortalidade de animais jovens e longevidade em adultos verificaram 

que animais de raças naturalizadas resultaram em maior retorno econômico para os criadores 
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(Setshwaelo, 1989), consequência, em parte, da resistência a ectoparasitas e outras doenças, 

tolerância ao calor e capacidade de uso de alimentos em menor quantidade e qualidade. De 

acordo com Hill (2000), a manutenção da variabilidade genética em uma população, 

doméstica ou selvagem, justifica-se na importância de garantir respostas à seleção no curto e 

longo prazo e para fins de conservação. 

Os animais de fazenda são adaptados a desafios específicos, algumas raças são 

mais adaptadas ao perfil atual de exigências e, portanto, são localmente ou globalmente mais 

bem sucedidas do que outras raças. Analisando economicamente as espécies de animais de 

fazenda mais importantes, bovinos, suínos e galinhas têm aproximadamente meia dúzia de 

raças ou linhagens comerciais que são competitivas globalmente (Simianer, 2005). 

A diversidade genética dos rebanhos está continuamente diminuindo em todo o 

mundo, com uma perda rápida de recursos genéticos não caracterizados. De um total de 1491 

raças registradas, 20% estão classificadas como “em risco” (FAO, 2007). De acordo com a 

FAO (2007), os bovinos são a espécie de mamífero com o maior número de raças em perigo, 

seguido pelos equinos, coelhos e suínos. Dentre as espécies de animais domésticos, várias 

raças não têm o grau de ameaça conhecidos. Essa falta de dados é uma limitação grave para a 

priorização e o planejamento eficaz de medidas de conservação de raças (FAO, 2007). 

Para minimizar a ameaça de extinção enfrentada pelas raças naturalizadas 

brasileiras, a Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia (Cenargen) incluiu, em 1983, a 

conservação dos recursos genéticos animais no seu programa de conservação com o objetivo 

de evitar que a variabilidade genética das raças brasileiras em perigo de extinção seja perdida 

(Egito et al., 2002). 

De acordo com McManus et al. (2005), o estabelecimento de um sistema de 

criação economicamente viável em determinada região requer a escolha de raças ou 

variedades que sejam adequadas às condições ambientais locais. É importante que o uso 

econômico de cada uma das raças conservadas seja identificado. A pesquisa sozinha não será 

capaz de conservar as raças ameaçadas, sendo fundamental uma parceria com criadores 

particulares para o sucesso desse programa. 

A habilidade das raças locais de produzirem e serem criadas em ambientes não 

favoráveis, como montanhas ou regiões áridas, devido à rusticidade, deve ser avaliada, bem 

como a produtividade delas em relação ao ambiente. A adaptação única a um ambiente 

específico é bem ilustrado pelo caso das raças crioulas. Essas populações combinam 

características herdadas dos seus ancestrais, moldadas pelas condições do ambiente e de 

manejo em que elas foram criadas (Verrier et al., 2005). 
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Ainda de acordo com esses autores, os produtos locais têm apelo, pois 

combinam a dinâmica da conservação da raça e lucratividade econômica. Quando tais 

produtos são bem recebidos no mercado, a produção tende a crescer. O risco nesse caso é a 

queda da qualidade de produção, o que pode ser evitado com a organização dos criadores e o 

estabelecimento de padrões de qualidade. 

Um bom exemplo desse tipo de produto é o hambúrguer de carne de cordeiro 

da raça Somali, produzido no interior de São Paulo, que pode ser encontrado no mercado 

brasiliense (Figura 3). Na embalagem desse produto, fica, além de clara a origem, é fornecido 

um breve histórico e uma explicação sobre a raça.  

 

                           

                  
Figura 3. Hambúrguer de cordeiro ovino (Fonte: arquivo pessoal). 

 

O ambiente para a produção animal mudou nos últimos 50 anos e tudo indica 

que irá continuar mudando nos próximos 50 da mesma forma. O mesmo se aplica para as 

exigências do mercado, como, por exemplo, há 50 anos a demanda era por suínos do tipo 

banha e, atualmente, são mais valorizados os do tipo carne (Simianer, 2005).  Estudos sobre 

produção animal em diversos países têm mostrado que haverá necessidade de substituir raças 

e espécies em sistemas de produção nos próximos 30 anos (Seo & Mendelsohn, 2008; Wolfe 

et al., 2008; Yahdjian & Sala, 2008), devido a mudanças no ambiente e nas demandas de 

mercado. 

O valor econômico dos recursos genéticos animais tem um papel central no 

desenvolvimento das decisões políticas e de manejo, bem como no desenvolvimento de um 

programa de reprodução e conservação. O valor do melhoramento genético em um programa 

de produção intensivo é maior para características de produtividade, sobrevivência e 
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reprodução (Ajmone-Marsan & The Globaldiv Consortium, 2010). Esses autores ainda 

observam que, ao contrário, em sistemas de produção extensivos, é dado maior valor para a 

adaptação: resistência a doenças, força de tração e melhor aproveitamento nutricional. 

Dependendo do ambiente, genótipos diferentes podem responder de maneiras 

diferentes. Sem estresse ambiental, os genótipos de raças altamente produtivas e selecionadas 

podem se expressar. Em ambientes adversos, animais selecionados/adaptados para 

características de “fitness” podem produzir melhor. Essas características incluem os desafios a 

carrapatos, parasitas internos, à forragem de baixa qualidade e à nutrição altamente variável 

em termos de quantidade ou qualidade, bem como temperatura ambiental (McManus et al., 

2005). 

Entretanto, o espaço no mercado para os produtos locais ou de raças 

naturalizadas ainda é limitado, e o número de produtos não é grande. Como resultado, o 

marketing pode se tornar um ponto crítico no sucesso do novo projeto. Além disso, os 

produtos locais geralmente são mais caros e seu êxito irá depender do poder de compra dos 

consumidores (Verrier et al., 2005). 

De acordo com Notter (1999), as oportunidades para utilização de uma grande 

quantidade de raças variam entre as diferentes espécies domésticas. Para espécies de pastoril 

(bovinos, ovinos e caprinos), as oportunidades de uso e manutenção da variabilidade genética 

continuam altas. A diversidade de ambientes de produção, a grande adaptação para 

alimentação desses animais e a variedade de produtos (carne, leite e lã) garantem demanda 

para o uso de animais com características diversificadas. 

A diversidade genética nas espécies de animais de produção é a fonte para 

realizar mudanças nas características fenotípicas de uma população. Essas características 

podem ser divididas em características de produção (quantidade e qualidade) e de “fitness” 

(adaptação, conformação, fertilidade e resistência a doenças). A variabilidade genética para a 

produção é a base para a seleção aplicada em programas de reprodução para o melhoramento 

genético da população. A variabilidade genética em “fitness” pode ser afetada pela seleção 

nos programas de reprodução, por exemplo, a seleção para a produção de leite tem um efeito 

negativo na fertilidade de vacas leiteiras. A variabilidade genética é a base para a seleção 

natural, que facilita a adaptação da população ao ambiente e é a base para a seleção nas 

populações comerciais (Oldenbroek, 2007). 

Outro ponto importante para a conservação genética é a resistência a doenças. 

A resistência a doenças é concebida como um dos desafios futuros para a genética e o manejo 
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animal, com possíveis soluções para muitos problemas atuais e futuros presentes nas 

populações (McManus et al., 2010a).  

Não existe um sistema de reconhecimento e definição dos fatores que medem o 

status da ameaça de uma raça de animal de produção. Muitos fatores têm sido identificados e 

detalhados (Ruane, 2000), mas ainda falta a padronização da definição e das medidas mais 

significantes. Os procedimentos adotados pelas agências governamentais de vários países e 

por diversas ONGs empregam diferentes princípios, o que dificulta a interpretação e, em 

alguns casos, propõe princípios conflitantes para a identificação e categorização da ameaça 

(Alderson, 2009). 

De acordo com Blasco (2008), não existe um consenso sobre a definição do 

que é uma raça. Isso tem uma série de implicações, como, por exemplo, não é possível 

determinar quantas raças existem no mundo. A informação do programa DAD-IS da FAO de 

que existem mais de 13 mil raças de animais pode estar incluindo nesse número suínos 

híbridos comerciais ou raças que existem em outras regiões, mas que receberam nomes 

diferentes, por exemplo. 

Atualmente, a movimentação de animais, seja em nível local, regional ou 

transcontinental, está aumentando devido ao comércio de raças altamente produtivas, a novas 

tecnologias de reprodução e ao aumento da demanda por produtos animais. Essa dispersão 

está restrita a algumas raças e, quase exclusivamente, envolvendo a transferência dos países 

desenvolvidos para os em desenvolvimento, representando uma grande ameaça à conservação 

e utilização dos recursos genéticos animais nativos (FAO, 2007). 

Uma gestão eficaz dos recursos genéticos dos animais requer o conhecimento 

abrangente das características raciais, incluindo dados sobre a dimensão e estrutura da 

população, distribuição geográfica, o ambiente de produção e a diversidade genética dentro 

das raças e entre elas (Groeneveld et al., 2010). 

Historicamente, a maior parte das raças é localizada em uma região e várias 

raças locais adaptadas ao local de origem permaneceram concentradas em uma área 

geográfica restrita. A distribuição geográfica de algumas raças pode torná-las vulneráveis.  

Elas estão em risco, caso a área for suscetível a alguma doença endêmica, sem mencionar a 

possibilidade de maiores taxas de endogamia (Alderson, 2009). 

Como princípio geral, o tamanho da população é negativamente relacionado 

com a perda da diversidade genética. Entretanto, algumas raças com uma população global ou 

regional grande podem ter a diversidade ameaçada devido ao uso de reprodutores 

relacionados, como, por exemplo, as principais raças zebuínas criadas no Brasil: Nelore, Gir e 
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Guzerá. Trabalhando com essas raças, Faria et al. (2009) perceberam que elas estão sofrendo 

uma perda da variabilidade genética e redução do tamanho efetivo da população (Ne), 

principalmente devido à utilização em larga escala de um pequeno número de reprodutores. 

Esses mesmos autores observaram uma redução no Ne de 85 para 68 para a raça Nelore; de 70 

para 45 na Gir; e para a raça Guzerá manteve-se constante em 104 pelo período do estudo, 

registros entre os anos de 1938 a 1998. 

Trabalhando com as cinco principais raças leiteiras dos Estados Unidos, 

Weigel (2001) observou que as taxas de endogamia em raças numericamente pequenas, como 

a Guernsey, não são substancialmente diferentes daquelas numericamente maiores, como a 

Holstein. As estimativas do tamanho efetivo da população das raças Ayshire, Brown Swiss, 

Guernsey, Holstein e Jersey são, respectivamente, 161, 61, 65, 39 e 30. De acordo com esse 

mesmo autor, o tamanho efetivo da população global dessas raças não deve ser muito 

diferente, pois os reprodutores de elite são fortemente usados por diversos países. 

Segundo Blasco (2008), o argumento geral para a manutenção da variabilidade 

genética entre as raças e dentro das raças é que algumas dessas têm alelos que outras não têm 

e esses podem ser úteis no futuro. Entretanto, os recursos para a conservação são limitados, e 

o uso deles deve ser organizado em ordem de preferência, não sendo possível a conservação 

de todas as raças ameaçadas. 

Com recursos limitados, não é possível impor esquemas de conservação em 

todas as raças. Muitas dessas são membros de grupos de raças, como os ovinos Merino e os 

suínos Landrace, que podem ser facilmente substituídos por outras raças (Simianer, 2005). 

Uma raça altamente ameaçada com apenas alguns poucos animais pode estar tão 

geneticamente erodida, devido à endogamia e à deriva genética, que o esforço de manutenção 

não teria relação com sua contribuição genética para a diversidade dentro da espécie (Ruane, 

2000). Entretanto, objetivando a conservação para maximizar a diversidade futura, a decisão 

racional seria sacrificar raças altamente ameaçadas e assegurar a permanência das que estejam 

em uma posição mais segura (Simianer, 2005). 

Priorizar o esforço da proteção à biodiversidade é um desafio ambiental e 

político. Métodos para determinar as prioridades da conservação são importantes, um vez que 

a recuperação e a proteção de espécies ou raças ameaçadas irão depender em grande parte dos 

recursos disponíveis para a conservação. Uma maneira é utilizar esses recursos financeiros 

nos projetos de conservação ou nas localidades em que se tenha o maior retorno biológico por 

dólar investido (Newbold & Siikamaki, 2009). 
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2.4.  Caracterização das Raças Naturalizadas 

 

2.4.1. Raça Bergamácia Brasileira 

Dentre as raças lanadas naturalizadas, a Bergamácia Brasileira (Figura 4) pode 

ser considerada mista, produzindo tanto lã, quanto leite e carne. É uma raça rústica originária 

da região da Lombardia na Itália  (Oklahoma State University, 2012) que se adaptou bem às 

regiões Sudeste, Centro-Oeste e Nordeste do Brasil (Vieira, 1967). Contudo, sua introdução 

no Brasil é relativamente recente, datando do início do século XX (Miranda, 1990). 

 

           
Figura 4. Ovinos da raça Bergamácia (Fonte: Landim, 2005) 

 

Acredita-se que foram introduzidos no Brasil na década de 1930 juntamente 

com a imigração italiana (Paiva et al., 2005) e, uma vez difundidos no País, foram 

gradualmente substituídos por outras raças, especialmente deslanadas, tanto que atualmente 

estão em perigo de extinção. No Brasil, a raça Bergamácia é considerada de tripla aptidão, 

carne, leite e lã, entretanto, na Itália, é considerada somente para a produção de carne e lã 

(Oklahoma State University, 2012). Recentemente, houve certo interesse nessa raça para a 

produção de queijo, o que não é tradicional nos rebanhos remanescentes brasileiros (Paiva et 

al., 2005). 

 

2.4.2. Raça Suíno Moura 

A raça de suíno Moura (Figura 5) está disseminada principalmente nos estados 

do Sul do País. Suas principais características são a prolificidade, o comprimento e a 

rusticidade (McManus et al., 2010b). 
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O Ministério da Agricultura reconheceu essa raça em 1990 e ela foi registrada 

no livro “Pig Book” Brasil. Entre os anos de 1990 e 1995 foram registrados 1668 animais na 

Associação Brasileira de Criadores de Suínos (ABCS) no estado do Paraná. Entretanto, em 

1995, nenhum registro da raça foi emitido pela ABCS. Em 2003, a Embrapa Suínos e Aves 

iniciou a formação de um plantel de suínos dessa raça a partir de 12 fêmeas e três machos. A 

partir de então, novos registros foram expedidos pela ABCS, mas, nos últimos quatro anos, 

não houve registro genealógico da raça (McManus et al., 2010b). 

 

              
Figura 5. Suíno Moura (Fonte: www.centraldocampo.com.br/animais). 

 

2.5. Dinâmica de Pequenas Populações 

 

A maior parte das raças locais persiste como populações pequenas e dispersas. 

Pequenas populações são instáveis, estando mais expostas aos fatores estocásticos que podem 

levar à extinção (Armstrong et al., 2006). Fator estocástico é algo determinado por um 

elemento aleatório, apresentando resultados variáveis descritos por uma distribuição de 

probabilidades (Frankham et al., 2008). 

Os processos estocásticos que impactam sobre as populações são divididos nas 

seguintes categorias, de acordo com Frankham et al. (2008): 

1) Estocacidade ambiental: flutuações naturais nas condições ambientais, 

como chuvas, disponibilidade de alimento, competidores, temperaturas no inverno, entre 

outros; 

2) Estocacidade demográfica: flutuações naturais nas taxas de nascimento 

e morte e na razão sexual. Assumindo que a determinação dos nascimentos e das mortes são 

processos de amostragem aleatórios, a variação anual no número de nascidos e mortos e a 

razão sexual seguem a distribuição binomial. Tal estocacidade demográfica pode ser mais 

importante para a viabilidade populacional em populações com menos do que poucas dezenas 
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de indivíduos. Nesses casos, a frequência anual de nascimentos, mortes e razão sexual pode 

desviar bastante da média esperada; 

3) Catástrofes: eventos ambientais extremos, como ciclones, terremotos, 

queimadas, enchentes, ataques, erupções vulcânicas e epidemias; e 

4) Estocacidade genética (deriva genética): efeitos genéticos em pequenas 

populações que têm um elemento aleatório, incluindo o endocruzamento, o que causa a perda 

da diversidade genética.  

 

Populações de tamanho reduzido estão expostas a flutuações aleatórias das 

frequências dos alelos (Gandini et al., 2004). Os filhos recebem metade do material genético 

de cada progenitor, logo, os alelos passados para a próxima geração são uma amostra dos 

alelos da geração parental, e quanto menor for o número de pais, maior será a variação da 

amostragem (Falconer, 1987). Existe um importante elemento aleatório nessa transmissão de 

alelos entre as gerações, o que pode ocasionar que alguns alelos dos pais nunca sejam 

transmitidos para os filhos, enquanto outros podem ser frequentes (Simm, 1998). Dessa 

forma, a frequência alélica está sujeita à variação causada pela amostragem entre gerações 

sucessivas (Falconer, 1987). 

Esse processo de flutuação das frequências dos alelos de uma geração para 

outra é chamado de deriva genética. A deriva genética é a alteração das frequências alélicas 

de uma população, em razão unicamente do acaso, que ocorre com maior intensidade quando 

a população sofre uma redução drástica do seu tamanho efetivo (Falconer & Mackay, 1996). 

A deriva genética causa impactos importantes sobre a evolução de populações 

pequenas, determinando maior importância do acaso em populações pequenas do que nas 

grandes. A amostragem dos gametas dentro de pequenas populações pode causar a perda da 

diversidade genética e fixação de alelos dentro das populações com consequente redução do 

potencial evolutivo e da diversificação entre subpopulações (Crow & Kimura, 1970). 

Em uma população grande, na ausência de migração, seleção ou mutação as 

frequências alélicas permanecem inalteradas, de geração em geração. Essa propriedade de 

estabilidade não se mantém em uma pequena população devido à amostragem dos gametas. A 

deriva genética pode ter três importantes consequências, de acordo com Falconer (1987): 

1) Diferenciação entre subpopulações. Os indivíduos de uma grande área 

acasalam com os habitantes da mesma região. Portanto, populações naturais são mais ou 

menos subdividas, e o processo amostral tende a causar diferenças entre elas; 
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2) Redução da variabilidade genética dentro de uma pequena população. 

Os indivíduos da população tornam-se, gradualmente, mais semelhantes com frequências 

genotípicas parecidas; e 

3) Aumento na frequência dos homozigotos e um decréscimo na 

frequência dos heterozigotos. Os heterozigotos são mais frequentes quando as frequências 

alélicas são intermediárias. O afastamento das frequências em direção aos extremos (fixação 

ou perda de alelos) leva a um decréscimo na frequência de heterozigotos.  

 

Nas condições de reprodução dos animais de fazenda, o equilíbrio de Hardy-

Weinberg é raramente encontrado, portanto, esperam-se mudanças nas frequências alélicas e 

nos genótipos nesses animais (Simm, 1998). 

Em populações pequenas, o acasalamento entre indivíduos aparentados é 

inevitável. Com o tempo, todos os indivíduos tornam-se relacionados de tal maneira que não é 

mais possível o acasalamento entre indivíduos não relacionados. Isso pode ser não apenas 

uma consequência do reduzido tamanho populacional (Frankham et al., 2008), mas também, 

o, resultado do uso intensivo de inseminação artificial (Garnero et al., 2008). 

O acasalamento de indivíduos relacionados por ascendência é denominado 

endogamia. Para ser considerado um cruzamento endogâmico, qualquer par de indivíduos 

deve ser relacionado por um ou mais ancestrais comuns no passado, e quanto menor for o 

tamanho da população, em gerações anteriores, menos remotos serão os ancestrais comuns. 

Portanto, pares acasalados ao acaso são mais proximamente aparentados em uma população 

pequena do que em uma população grande (Falconer, 1987). 

A endogamia tende a fixar alelos, sejam favoráveis ou desfavoráveis, em 

alguns locos. Espera-se, portanto, que a resposta total e sua duração sejam reduzidas, causadas 

pela redução na variância genética aditiva. Teoricamente, quando a resposta à seleção 

diminui, a população pode estar no limite da seleção, que, ao ser alcançado, indica que todos 

os locos foram fixados (Carneiro et al., 2007a). Vários autores mostraram que a endogamia 

pode ser reduzida evitando-se o acasalamento entre parentes (Toro & Peres-Enciso, 1990; 

Leitch et al., 1994; Caballero et al., 1996; Wang, 1997; Cunha et al., 2003), enquanto 

Carvalheiro et al. (2007) ressaltaram a possibilidade de combinação de acasalamento 

preferencial positivo e imposição de restrição sobre endogamia como meio de se alcançar 

maior progresso genético. 

A endogamia é importante no estudo da conservação, pois causa redução na 

heterozigosidade, redução da reprodução e sobrevivência (vigor reprodutivo) e aumento do 
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risco de extinção (Frankham et al., 2008). A endogamia não é um componente da deriva 

genética, mas está correlacionada com pequenas populações (Edmands, 2007). Por esse 

motivo, as propriedades das pequenas populações podem ser tratadas como consequências da 

endogamia (Falconer, 1987). 

A endogamia não altera a frequência dos alelos; somente dos genótipos 

(Edmands, 2007; Falconer, 1987). Dessa forma, aumenta a frequência de homozigotos e 

expõe alelos recessivos deletérios (Frankham et al., 2008). Logo, uma mudança na média da 

população está ligada a uma diferença de valor genotípico entre homozigotos e heterozigotos 

(Vasconcelos et al., 2005). 

A consequência mais perceptível da endogamia é a redução do valor médio 

fenotípico, percebida pelas características relacionadas com a capacidade reprodutiva ou 

eficiência fisiológica. A perda do vigor reprodutivo devido à endogamia pode ser denominada 

como depressão endogâmica (Falconer, 1987). A depressão endogâmica de uma característica 

refere-se ao valor médio das linhagens dentro de uma população básica. A média da 

população refere-se à população como um todo, e a depressão endogâmica refere-se à redução 

dessa média da população (Schenkel et al., 2002; Queiroz et al., 2000; Swalve et al., 2003). 

A endogamia é um processo difícil de ser evitado em populações fechadas 

(Oliveira et al., 1999), particularmente naquelas em que a seleção é praticada para apenas uma 

característica. Hudson & Van Vleck (1984) mencionaram que a endogamia pode reduzir a 

produção de leite e gordura, aumentar a taxa de mortalidade de bezerros, bem como 

influenciar adversamente a habilidade reprodutiva de novilhas e vacas. Smith et al. (1998) 

relataram diminuições nas produções de leite, gordura e proteína de, respectivamente, 37,2, 

1,2 e 1,2 kg para cada acréscimo de 1% de endogamia.  De acordo com Franck (1997), o nível 

de 6,25% é considerado por muitos autores o nível máximo de endogamia individual, a partir 

do qual haveria comprometimento dos desempenhos reprodutivo e produtivo dos animais. 

Existem duas hipóteses para a base genética da depressão endogâmica: 

sobredominância e dominância. De acordo com a hipótese da sobredominância, a depressão 

endogâmica pode ser atribuída à superioridade dos indivíduos heterozigotos sobre os 

homozigotos. A hipótese da dominância determina que a depressão endogâmica é causada 

pela expressão de alelos deletérios recessivos quando em homozigose (Edmands, 2007; 

Frankham et al., 2008). A contribuição de cada loco vai depender também das frequências 

alélicas, uma vez que aqueles com frequências intermediárias terão o maior efeito na mudança 

do valor médio (Falconer, 1987). Segundo Muir (2000), o primeiro impacto da endogamia é a 
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perda de alelos decorrente da deriva genética, que é diretamente proporcional aos níveis de 

endogamia. 

Mesmo que a perda imediata de “fitness” dos animais endogâmicos não seja 

grande, a perda da variação genética que resulta da deriva genética pode reduzir a habilidade 

de adaptação da população a futuras mudanças no ambiente (Miller & Lacy, 2005). 

Segundo Caballero (1994), Sanchez et al. (1999) e Bijma & Woolliams (2000), 

a seleção artificial acarreta decréscimo no tamanho efetivo da população. A redução no 

tamanho efetivo pode ter importância considerável na conservação genética das populações de 

pequenos núcleos ou daquelas submetidas à seleção (Carneiro et al., 2007b). Existe uma perda 

da variabilidade genética em todas as raças como resultado da seleção e da deriva genética, 

mas raças com uma pequena população reprodutiva correm maior risco de uma rápida erosão 

genética. O resultado é o aumento da endogamia, o que pode ter consequências indesejáveis, 

como a depressão endogâmica ou, menos frequentemente, a expressão maior de defeitos 

genéticos (Alderson, 2009; Swalve et al., 2003). 

Outra categoria de fator que pode levar à extinção de uma espécie são os 

fatores determinísticos, que são aqueles processos que têm uma direção e magnitude 

relativamente consistentes. A maioria desses fatores que causam declínio e extinção está 

direta ou indiretamente associada às ações humanas, como: destruição do habitat para 

desenvolvimento urbano ou da agricultura, superexploração de uma espécie para uso 

comercial ou recreativo, poluição inadvertida, aplicação deliberada de produtos químicos e 

introdução de espécies exóticas intencionalmente ou por acidente (Miller & Lacy, 2005). 

A pressão humana no ambiente está tornando as populações de animais 

selvagens e domésticos fragmentadas e vulneráveis à depressão endogâmica e perda do 

potencial evolutivo (Edmands, 2007), com redução nas taxas de nascimento e sobrevivência 

(Taberlet et al., 2008). Pequenas populações tendem a ser endogâmicas, demograficamente 

instáveis e vulneráveis a flutuações ambientais, o que reduz ainda mais o tamanho 

populacional (Gilpin & Ssoulé, 1986). Todos esses fatores causam a redução do tamanho 

populacional, o aumento da instabilidade demográfica e um mergulho cíclico para a extinção, 

chamado vórtex de extinção (Figura 6), que também pode ser definido como efeitos 

sinérgicos desestabilizantes do processo estocástico que agem sobre pequenas populações 

(Miller & Lacy, 2005; Frankham et al, 2008; Taberlet et al., 2008). 
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Figura 6. Esquema do Vortex de extinção (Fonte: Frankham et al, 2008). 

 

A causa primária do declínio de muitas espécies é determinável: as populações 

são sobre-exploradas, o habitat é alterado e perdido, o meio ambiente poluído ou numerosos 

predadores, competidores ou parasitas exóticos são introduzidos. A causa primária é 

facilmente compreendida e, com frequência, pode ser facilmente estudada, mas muitas vezes é 

difícil de ser revertida. Mesmo que a causa original do declínio seja removida, uma população 

pequena e isolada se torna vulnerável a forças adicionais, intrínsecas às dinâmicas de 

pequenas populações, podendo até chegar à extinção (Miller & Lacy, 2005). 

Ainda de acordo com esses autores, pequenas populações (ou amostras) têm 

maior variância em torno da média do que as grandes, de tal forma que as pequenas vão sofrer 

maiores flutuações nos nascimentos, nas mortes, na razão sexual e variação genética. O 

problema fundamental que as pequenas populações enfrentam é causado pelas flutuações 

experimentadas por elas nos múltiplos estágios de amostragem de cada geração, tornando 

mais provável que a população decline a zero. Os processos estocásticos em geral têm pouco 

impacto em populações dinâmicas, desde que ela seja abundante e ocupe uma considerável 

área geográfica e diferentes habitats. 

A extinção pode ser vista como um processo em que uma população antes 

comum e difundida na região se reduz a fragmentos pequenos e isolados devido a fatores 

extrínsecos. Quando essa população pequena remanescente é submetida a grandes flutuações, 

causadas por fatores intrínsecos, poderá, ocasionalmente, entrar em extinção. O resultado 
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cumulativo das extinções é o eventual desaparecimento de um táxon de parte ou de toda a sua 

região original (Frankham et al., 2008).   

 

2.6. Análise da Variabilidade Genética pelo Pedigree 

 

O estudo da estrutura das populações pode definir importantes circunstâncias 

que afetam seu histórico genético (Valera et al., 2005), e, em populações comerciais, pode  

monitorar o progresso genético (Euclides Filho et al., 2000). A estrutura da população é um 

fator importante em estudos de associação genética e pode levar a associações hipotéticas 

(Cardon & Palmer, 2003; Marchini et al., 2004; Clayton et al., 2005). Embora os métodos 

estejam disponíveis para diagnosticar e corrigir a estratificação da população a partir de dados 

de marcadores do genoma, é desejável que os pesquisadores estejam cientes da estratificação 

potencial antes de iniciar tais estudos (Caboli et al., 2008). 

O estudo da estrutura da população pode ser feito a partir da análise do 

pedigree sem a necessidade de genotipagem de animais. Assim como a endogamia pode ser 

mensurada por meio da proporção de genótipos homozigotos ou pela análise do pedigree, a 

estrutura da população pode ser estudada utilizando essas duas metodologias (Caballero & 

Toro, 2000, 2002). 

De acordo com Vozzi et al. (2006), os parâmetros baseados na probabilidade 

de origem do alelo, como os números efetivos de fundadores, de ancestrais e de genomas 

remanescentes, são úteis para descrever a estrutura genética populacional da raça após um 

pequeno número de gerações. O estudo da estrutura das populações por meio de informações 

de pedigree pode esclarecer importantes circunstâncias que afetam o histórico genético 

(Valera et al., 2005). 

A diversidade genética pode ser definida como a variedade de alelos e 

genótipos presentes em uma população e isso reflete em diferenças morfológicas, fisiológicas 

e comportamentais entre os indivíduos e a população (Frankham et al., 2008). De um ponto de 

vista funcional, a diversidade genética pode ser classificada como neutra, deletéria ou 

adaptativa. Geralmente, as variantes neutras são usadas com o objetivo de conservação, mas 

variações deletérias e adaptativas são também importantes no contexto da sobrevivência e 

importância econômica de características dos animais e das plantas domésticas (Toro & 

Caballero, 2005). 

O parâmetro mais usado para medir a diversidade dentro das populações é a 

heterozigozidade, definida como a probabilidade de que dois alelos escolhidos ao acaso de 
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uma população sejam diferentes. Baseado na informação do pedigree, o jeito mais usual de 

estimar a diversidade é calcular 1-F e 1-f, onde F é endogamia e f é coancestralidade. F e f são 

a probabilidade de que dois alelos escolhidos ao acaso de um ou mais indivíduos sejam 

idênticos por descendência. Mas elas correspondem à heterozigozidade observada e esperada 

em um modelo no qual todos os alelos na população inicial sejam diferentes (Toro & 

Caballero, 2005). 

Em programas de monitoramento da conservação, um parâmetro-chave é o 

acompanhamento da diversidade genética ou endogamia, estando o tamanho efetivo da 

população (Ne) inversamente relacionado à endogamia (Edmands, 2007). Ne é definido como 

o número de animais reproduzindo que levaria ao atual nível na endogamia caso eles 

contribuíssem igualmente para a próxima geração (Gutiérrez & Goyache, 2005). 

O Ne é um parâmetro muito usado para monitorar as raças e os programas de 

reprodução, uma vez que tem relação com a depressão endogâmica e a perda da variabilidade 

genética. De acordo com Groeneveld et al. (2010), o Ne é a medida preferencial para 

determinar o risco de extinção de uma população. A determinação desse parâmetro permite 

inferir a taxa de endogamia e a perda da variabilidade genética dentro da população. Segundo 

Carneiro et al. (2007b), com o uso de populações com pequenos tamanhos efetivos em 

processos seletivos, os resultados podem ser muito influenciados pela oscilação genética, 

podendo ocasionar grandes variações nos ganhos genéticos como visto em Carneiro et al. 

(2009). 

O Ne da população ideal varia entre autores (Carneiro et al., 2009).  Goddard e 

Smith (1990) sugeriram um tamanho efetivo mínimo de 40 animais por geração para 

aumentar o retorno econômico, e Meuwissen & Woolliams (1994) recomendaram entre 31 e 

250 animais para prevenir decréscimos no valor adaptativo da população. Frankham (1995) 

sugeriu um Ne da ordem de 500 animais para a manutenção do potencial evolutivo 

indefinidamente, mas frisou que o Ne de 50 animais seria suficiente para a prevenção de 

depressão endogâmica, mesmo nível recomendado pela FAO (1998) para populações de 

conservação. 

A diversidade alélica é um critério alternativo para medir a diversidade 

genética e pode ser considerado o mais relevante em programas de conservação, uma vez que 

um grande número de alelos implica uma fonte de variações de locos para características 

importantes, como o Complexo Principal de Histocompatibilidade (MHC), responsável pelo 

reconhecimento de patógenos. A diversidade alélica também é importante, pois, a partir de 

uma perspectiva de longo prazo, o limite da resposta da seleção é determinado pelo número 
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inicial de alelos (Hill & Rabash, 1986). Esse parâmetro ainda é mais sensível a gargalos do 

que a heterozigosidade esperada, refletindo melhor flutuações passadas do tamanho da 

população (Caballero & Toro, 2002). 

A variação entre populações pode ser considerada mais importante, porque as 

características mais “valiosas” são aquelas provavelmente nas quais os alelos estão fixados ou 

em altas frequências dentro da população que apresenta essas características. A diversidade 

entre as populações pode também ser mais valiosa se o plano for usá-las como parte de um 

programa de cruzamento ou introgressão. Entretanto, para a futura criação de uma nova 

população pura, capaz de lidar com um ambiente desafiador ou com condições de produção 

diversificadas, a diversidade dentro da população deve ser a mais relevante (Notter, 1999). 

Vercesi Filho et al. (2002b), utilizando registros genealógicos de animais Indubrasil de todo o 

território nacional, observaram um processo de subdivisão na raça devido à baixa utilização 

de inseminação artificial aliada à baixa intensidade de seleção e postularam que as 

subpopulações estariam sendo formadas regionalmente. 

Alguns parâmetros importantes na genética populacional incluem o cálculo do 

Coeficiente de endogamia (F) e o Coeficiente de Parentesco Médio (AR). F é definido como a 

probabilidade de um indivíduo ter dois alelos idênticos por descendência e o ?F é o aumento 

da endogamia por geração. O parâmetro ?F pode ser usado para calcular o Ne a cada geração 

para caracterizar o efeito da endogamia (Gutiérrez & Goyache, 2005). 

Os parâmetros baseados na origem do gene são menos sensíveis a um pedigree 

incompleto e podem ser mais informativos do que o Ne para efeitos de curto prazo na 

variabilidade genética da população. Após algumas gerações com o pedigree incompleto, o 

Ne pode ser superestimado, agravando com o aumento do número de gerações (FARIA et al., 

2009). 

O coeficiente de endogamia depende do tamanho efetivo da população, 

considerando que quanto menor a população, em gerações anteriores, maior o número de 

ancestrais comuns e maior o coeficiente de endogamia (Breda et al., 2004). Os níveis ideais 

de endogamia vão de um intervalo de 0,05 (Nicholas, 1989) a 0,01 (FAO, 1998) por geração. 

Existem vários estudos em espécies domésticas e raças diferentes, como em 

bovinos (Faria et al., 2002; Vercesi Filho et al., 2002a; Pereira et al., 2005; Vozzi et al., 2006; 

Hammami et al., 2007; Vozzi et al., 2007; Martínez et al., 2008), em cavalos (Costa et al., 

2005), em ovinos (Goyache et al., 2003), em suínos (Toro et al., 2000) e até mesmo em burros 

(Gutiérrez et al., 2005), com base em algum tipo de análise do pedigree. 
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O coeficiente de parentesco médio (AR) de cada indivíduo é definido como a 

probabilidade de um alelo escolhido ao acaso na população pertencer a um determinado 

animal. O AR pode ser interpretado como a representação de um animal na população 

(Gutiérrez & Goyache, 2005). A média de coeficiente de parentesco fornece informações 

adicionais para explicar as relações entre parentes (Gutiérrez et al., 2003). O conhecimento de 

parentesco é necessário para otimizar as estratégias de conservação. A coancestralidade é 

expressa em relação à população base, em que todos os alelos não são definidos como sendo 

idênticos por descendência, de modo que a base de coancestralidade da população é zero, por 

definição (Falconer & Mackay, 1996). 

O nível de integridade do pedigree pode ser avaliado pelos seguintes fatores: 

1) O número de gerações completas é definido como a geração mais distante 

do animal na qual todos os ancestrais são conhecidos; 

2) O número máximo de gerações é o número de gerações separando o 

indivíduo do ancestral mais distante. Os ancestrais sem registros dos genitores são 

considerados fundadores; e 

3) O equivalente de gerações completas é calculado como a soma de (1/2)n, em 

que n é o número de gerações separando o indivíduo de cada ancestral conhecido (Gutiérrez 

& Goyache, 2005). 

Os seguintes parâmetros podem ser computados para estimar a concentração da 

origem dos animais e dos alelos, de acordo com Gutiérrez & Goyache (2005): 

1) Número Efetivo de Fundadores (fe): representa o número esperado de 

fundadores que igualmente contribuiriam para produzir a mesma diversidade genética da 

população em estudo. Esse parâmetro tem uma importante limitação, pois ignora potenciais 

gargalos no pedigree; 

2) Número Efetivo de Ancestrais (fa): representa o número mínimo de 

ancestrais (fundadores ou não) que explica a diversidade genética completa da população em 

estudo. Esse parâmetro complementa a informação do fe, pois leva em conta contribuições 

desiguais de fundadores produzindo gargalos; e 

3) Equivalente de Genoma Fundador (fg):  número de fundadores que 

seria esperado para produzir a mesma diversidade genética da população se os fundadores 

estivessem igualmente representados e não houvesse perda de alelos. 

O Número de Fundadores (Nfun) avalia a contribuição do patrimônio genético 

dos fundadores entre as gerações, por meio da reprodução, levando-se em consideração a 

seleção e o tamanho de família. No entanto, ao se estimar o Número de Ancestrais (Nanc), é 
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considerado o decréscimo do número de reprodutores em determinado período, o que é uma 

das causas da perda de alelos nas populações. O Número de Genética (Ngen) avalia o número 

de alelos fundadores para determinado loco, que é mantido na população. A dimensão da 

deriva genética pode ser obtida por Ngen/Nfun. Quanto menor o valor dessa razão, maior esse 

processo (Falconer & Mackay, 1996). 

O índice de conservação genética (ICG) para cada animal da população é 

baseado na ideia de que o objetivo de um programa de conservação é reter a maior variedade 

de alelos presentes na população inicial. Ainda nesse sentido, o indivíduo ideal deveria 

receber contribuições iguais de todos os fundadores. Quanto maior o ICG, maior é o valor do 

animal para a conservação (Gutiérrez & Goyache, 2005). 

O ICG pode ser usado tanto por criadores individuais como uma ferramenta de 

seleção do reprodutor do rebanho ou dentro de uma política de cruzamento para formular um 

programa de melhoramento genético do grupo. Entretanto, esse índice tem limitações, como 

não considerar qualquer concentração de criação de animais não-fundadores em gerações 

subsequentes no pedigree e não ser aplicável aos casos sem registros de pedigree (Alderson, 

2009). 

O intervalo entre gerações, definido como a idade média dos pais no 

nascimento dos filhos, é calculado para os quatro caminhos: pai-filho; pai-filha; mãe-filho; e 

mãe-filha; para os filhos que produziram descendentes e os que não produziram (Gutiérrez & 

Goyache, 2005). Esse parâmetro tem alta variação entre espécies, raças e tipos de criação 

(Paiva et al., 2011). 

A estatística F de Wright (1965) é usada para descrever a estrutura da 

população e mede a redução da heterozigosidade em qualquer nível da hierarquia 

populacional relativa ao nível mais inclusivo (Faria et al., 2009). Na genética de população, a 

“F-statistics”, também chamada de índice de fixação, descreve o nível de heterozigosidade de 

uma população. Mais especificamente, o grau da redução da heterozigosidade quando 

comparada com o equilíbrio de Hardy-Weinberg. Essa correlação é influenciada por diversos 

processos, como migração, mutação e endogamia, mas foi originalmente descrita para medir a 

fixação alélica devido à deriva genética (Wright, 1965). FIS é o coeficiente de endogamia de 

um indivíduo relativo à própria subpopulação e indica o quanto os cruzamentos não foram 

aleatórios. FST é a endogamia média da subpopulação relativa à população total, expressando 

o coeficiente de endogamia esperado sob cruzamentos aleatórios. FIT  é o coeficiente de 

endogamia do indivíduo em relação à população total sem subdivisão (Faria et al., 2009; 

Wright, 1965).  
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2.7. Análise de Viabilidade Populacional 

 

Para inferir o quanto da diversidade genética presente estará na diversidade 

futura esperada, as probabilidades de extinção das raças têm de ser levadas em consideração. 

Simianer et al. (2003) mostraram como as probabilidades de extinção podem ser combinadas 

com uma medida de diversidade a fim de estimar a diversidade esperada futura e, 

consequentemente, a perda esperada. Além disso, essa estratégia permite a estimativa da 

diversidade marginal de uma raça, que é definida como a variação da diversidade no final de 

um horizonte de tempo definido, quando a probabilidade de extinção da raça teria de ser 

alterada por uma unidade (Simianer et al., 2003). 

Assim, embora as medidas de diversidade adequadas estejam disponíveis para 

raças de gado, até agora pouco se sabe sobre a determinação de probabilidades de sua 

extinção. Reist-Marti et al. (2003) atribuíraram valores relativos a dez diferentes variáveis 

específicas de raça e definiram a probabilidade de extinção de uma raça como a soma dos 

valores que a raça particular obteve. 

A análise de viabilidade populacional (PVA) é um processo que abrange 

avaliação de dados e faz um modelo de uma população para antecipar a probabilidade dela 

persistir por um período arbitrariamente escolhido no futuro (Boyce, 1992). A PVA estima a 

vulnerabilidade à extinção e explora a gestão para assegurar a persistência (Lacy, 1993; Brook 

et al., 2000). Uma grande variedade de métodos de PVA foi desenvolvida para lidar com as 

situações diferentes (por exemplo, a disponibilidade de dados diferentes) que podem ser 

encontradas em espécies selvagens (Beissinger & Westphal, 1998). 

Como modelo de uma metodologia para estimar a probabilidade de extinção de 

uma espécie, a PVA necessariamente deve começar com uma compreensão ou com um 

modelo do processo de extinção (Miller & Lacy, 2005). As vantagens de PVA são a sua 

avaliação do risco, que desvenda a incerteza em dados de informação (Reed et al., 2002). O 

objetivo final por trás da PVA é desenvolver previsões para a sobrevivência das espécies para 

o propósito de preservar a diversidade genética. 

De acordo com Bennewitz & Meuwissen (2005), é necessário fazer a 

estimativa de probabilidades de extinção de um conjunto de horizontes de tempos futuros em 

vez de uma única possibilidade de tempo ou de cenários. É conhecido que um pequeno 

efetivo populacional pode reduzir a variabilidade genética por meio da deriva genética. Além 

disso, a variabilidade genética pode ser essencial para garantir a adaptação a doenças, 

competição ou predadores. Mas o que não se sabe é o quanto ou qual tipo de variação 
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genética é mais importante para a preservação. A solução para esse dilema pode, em último 

caso, abranger a previsão do tipo de ameaça que a espécie é provável de enfrentar. Caso a 

subpopulação possa ser ameaçada pela destruição do habitat, talvez seja extremamente 

importante manter as variações geográficas para garantir que a espécie possa continuar a 

sobreviver em outras localidades. Entretanto, caso as ameaças esperadas sejam doenças ou 

parasitas, talvez seja mais interessante manter a maior diversidade alélica possível (Miller & 

Lacy, 2005; Boyce, 1992; Ballou & Lacy, 1995). 

Uma PVA é formalmente uma avaliação da probabilidade de extinção 

(Newbold & Siikamaki, 2009), mas os métodos geralmente focam em outros indicadores da 

saúde da população, como média e variância do crescimento populacional e mudanças na 

distribuição e ocupação do habitat; com isso, as perdas na variabilidade populacional podem 

ser analisadas e monitoradas (Miller & Lacy, 2005). O modelo mais apropriado para uma 

PVA depende da disponibilidade de dados e das características essenciais da ecologia do 

organismo (McCarthy et al., 2003). 

Várias abordagens podem ser usadas para determinar o risco de pequenas 

populações entrarem em extinção, sendo a análise de viabilidade populacional a mais 

amplamente utilizada. PVAs são modelos feitos em computador que permitem simular as 

dinâmicas do processo de extinção, estimar os efeitos da interação dos fatores randômicos e 

avaliar a viabilidade de longo prazo da população em estudo (Ballou & Lacy, 1995). Esse 

método fornece predições quantitativas para o crescimento populacional, flutuação 

demográfica e variação genética (Arsmtrong et al., 2006). PVAs também são utilizadas como 

uma ferramenta de manejo para examinar os impactos de diferentes opções para a recuperação 

de espécies ameaçadas e como uma ferramenta de pesquisa. Quando utilizadas para comparar 

opções de recuperação, elas podem informar os impactos do controle de caça ou da remoção 

de um predador, por exemplo (Piyasatian & Kinghorn, 2003). 

 

 

2.7.1 Métodos para Análise da Viabilidade Populacional 

 

As PVAs geralmente são realizadas por meio da entrada de dados, em um 

programa de computador, de informações sobre as taxas de nascimento e sobrevivência; o 

número de populações; a capacidade do habitat; a frequência e os efeitos das ameaças (ex: 

catástrofes, caça); e outros detalhes sobre a história de vida da espécie, como suscetibilidade à 

depressão endogâmica e taxas de fluxo gênico entre as populações (Frankham et al., 2008). 
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Realizam-se então projeções sobre as populações no tempo do futuro. As 

simulações são repetidas várias vezes, para um determinado conjunto de dados de entrada, e 

as projeções para a população em estudo irão variar entre essas simulações estocásticas. Os 

resultados geralmente são resumidos, considerando-se todas as simulações. As PVAs 

geralmente fornecem os tamanhos populacionais, a taxa de crescimento, a proporção das 

simulações onde ocorreu a extinção e algumas reportam a proporção da heterozigosidade 

retida (Frankham et al., 2008; Brook et al., 2000). 

A principal limitação da PVA é que os dados existentes sobre a história de vida 

para a maioria das espécies ameaçadas são insuficientes. Uma análise completa da viabilidade 

pode, portanto, não ser possível ou elas podem ter baixa confiabilidade. Entretanto, as 

contribuições mais importantes das estimativas de risco utilizando PVA não vêm 

necessariamente da avaliação quantitativa dos riscos de extinção propriamente ditos, mas sim 

do conhecimento adquirido com ela (McCarthy et al., 2003). 

O processo de conduzir uma PVA envolve, de acordo com Frankham et al. 

(2008): 

- A compilação das informações sobre a história de vida da espécie; 

- A identificação de todos os processos de ameaça agindo sobre ela; 

- A identificação de potenciais estratégias de recuperação e a avaliação de seus 

impactos relativos; e 

- A identificação das deficiências de conhecimento sobre as espécies, e a 

formulação de propostas de pesquisas para remediá-las. 

 

Para algumas espécies altamente estudadas e ameaçadas, foram desenvolvidos 

alguns modelos de PVA espécie-específico, mas esses são geralmente caros e gastam muito 

tempo. Adicionalmente, eles não estão sujeitos ao uso repetido, portanto, podem conter falhas 

não detectáveis. Portanto, conservacionistas frequentemente usam os modelos “genéricos” de 

PVA que estão comercialmente disponíveis. Esses são bastante promissores para melhorar a 

PVA, pois são abertos para críticas, avaliações e desenvolvimento interativos (Brook et al., 

2000). 

As principais funções das PVAs são entender os processos que afetam as 

dinâmicas das populações, identificar falhas e avaliar potenciais resultados das diferentes 

opções de manejo e cenários de condições futuras (Gerber & González-Suárez, 2010). 

Existem diferentes abordagens para estimar a persistência de uma população, 

que requerem diferentes tipos de dados e fazem previsões diferentes sobre a população em 
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estudo. Existem diferentes modelos de PVA disponíveis que estão se tornando populares, 

principalmente após a popularização dos computadores pessoais (Gerber & González-Suárez, 

2010). 

Os modelos de PVA disponíveis, cada um com diferentes capacidades, incluem 

os programas baseados no indivíduo GAPPS e VORTEX e os baseados em uma matriz 

INMAT, RAMAS Metapop e RAMAS Stage (Brook et al., 2000), além dos Nemesis e ALEX 

(Gerber & González-Suárez, 2010). Todos os programas são viáveis para a análise de risco 

populacional, apesar de cada um ter sido desenvolvido com objetivos levemente diferentes, 

que se refletem na sua estrutura, nas suas capacidades e deduções (McCarthy et al., 2003). 

Esses programas de simulação proveem uma ferramenta conveniente para construir modelos 

preditivos baseados nas características históricas da vida, nos fatores determinísticos e 

processos estocásticos que juntos controlam a dinâmica natural de pequenas populações 

(Brook et al., 2000). 

Dois problemas potenciais, quando se utilizam esses programas, são: o 

programador pode não dominar o programa que está utilizando ou não utilizar o programa 

mais apropriado para a espécie em estudo e para o objetivo da conservação (Gerber & 

González-Suárez, 2010). 

A PVA em animais silvestres tem sido criticada devido à grande quantidade de 

dados exigidos (Boyce, 1992; Beissinger & Westphal, 1998), que não estão disponíveis para 

muitas espécies. Trabalhando com cavalos, Thirstrup et al. (2009)  mostraram que a PVA 

pode ser extremamente útil no gerenciamento de raças domésticas, exatamente por causa da 

quantidade de dados abrangentes disponíveis e também porque é possível monitorar os 

resultados das estratégias de gestão de perto. Esses autores sugerem que o uso da gestão 

adaptativa na análise da PVA e o acompanhamento dos resultados podem esclarecer a eficácia 

dos planos de recuperação (Beissinger & Westphal, 1998). 

 A conservação da biodiversidade depende cada vez mais do nosso 

conhecimento sobre a dinâmica de pequenas populações, especialmente para grandes animais 

(Morris & Doak, 2002). Vários trabalhos anteriores salientaram a importância de fatores 

estocásticos para essas populações (Morris & Doak, 2002; Lande et al., 2003). A 

estocasticidade é tipicamente incorporada aos modelos de populações, desenhando uma 

distribuição específica que utiliza os princípios da estocacidade para determinar os valores 

dos parâmetros para cada passo da simulação. Reed et al. (2002) concentraram-se no estudo 

das catátrofes, as quais têm a distribuição especificada e são altamente diferenciadas por 

terem alguns valores extremos. 
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Poucas pesquisas foram realizadas sobre as consequências da dinâmica das 

mudanças no fator limitante do crescimento populacional em modelos estocásticos, embora o 

papel de fatores estocásticos em mudar a dinâmica entre os fatores limitantes determinísticos 

tenha sido explorado (Coulson et al., 2004). Pequenas populações podem ser particularmente 

sensíveis às mudanças imprevisíveis em fator limitante (Coulson et al., 2001), com 

importantes consequências dinâmicas. Independentemente dos processos ecológicos ou 

comportamentais que levam aos episódios estocásticos de predação elevada, eles podem ter 

graves efeitos negativos sobre as populações pequenas e podem ser insustentáveis a longo 

prazo (Williams et al., 2004). Vários processos estão associados com o declínio e a extinção 

de pequenas populações, incluindo os efeitos induzidos pelo homem, pelo ambiente e pela 

genética, como deriva genética e endogamia (Coltman et al., 2003). 

Uma vez sendo impossível prever com precisão quando a população será 

extinta, o uso da PVA como ferramenta de gestão tem recebido críticas (Coulson et al., 2001). 

Entretanto, a PVA pode ser útil para comparar o desempenho de estratégias de manejo 

contrastantes, em vez das consequências exatas de uma estratégia. 
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CAPÍTULO 2 

 

Análise de Viabilidade Populacional e genealógica de um Núcleo de Conservação de Ovinos 

Bergamácia Brasileira 

 

 

1. Resumo 

 

Foram realizadas a análise genealógica e de viabilidade populacional dos 

registros de 1559 animais do núcleo de conservação de ovinos Bergamácia Brasileira da 

fazenda da Universidade de Brasília, utilizando os programas ENDOG e VORTEX. Para a 

análise com o ENDOG foram utilizados os registros de pedigree e para o VORTEX foram 

usadas as informações obtidas por meio de um questionário respondido pelo curador do 

rebanho. Dos animais registrados, 767 tinham pais conhecidos, com os genitores 

significativamente mais conhecidos a cada geração. O número de registros no pedigree tem 

aumentado ao longo das gerações, com maior número de pais conhecidos. O Coeficiente de 

endogamia médio, computado pelo ENDOG, foi de 0,29% e o coeficiente médio de 

parentesco foi de 1,52%. O intervalo médio de gerações foi de 3,71 anos, com valores 

menores para os machos do que para fêmeas. A probabilidade de extinção da população, 

calculada pelo VORTEX foi de 17% e o tempo médio para a extinção foi de 59 anos. 

Quarenta e dois cenários adicionais foram criados para determinar quais fatores mais 

ameaçam a população. Esses foram: a frequência das catástrofes, a falta de entrada de animais 

e a mortalidade de adultos e cordeiros, principalmente mortalidade de fêmeas adultas. Estes 

resultados indicam que os planos de conservação e reprodução devem incluir a aquisição de 

animais para manter os níveis de endogamia baixos e aumentar a variabilidade genética, e 

melhorar o manejo para controlar as taxas de mortalidade de animais. 
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Genealogical analysis and population viability analysis of a conservation nucleus of Brazilian 

Bergamasca sheep  

 

2. Abstract  

 

A genealogical and a viability analysis were carried out using the 1559 

registers available from the Conservation Nucleus of Brazilian Bergamasca sheep of the 

University of Brasilia farm in Brazil. It was used the ENDOG and the VORTEX program. To 

run the ENDOG it was used the registered data and for the VORTEX it was used the 

information obtained from a questionnaire answered by the curator of the herd.  Of the 

animals registered, 767 had known parents, with significantly more dams known at each 

generation.  The number of the registers on the pedigree has increased over the generations, 

with higher known parents.  The Computed Mean Inbreeding calculated by ENDOG was 

0.29% and Mean Average Relatedness was 1.52%. Mean Generation interval was 3.71 years 

with values being lower for sires than dams.  The probability of extinction of the population, 

calculated by VORTEX was 17% and the average time to extinction was 59 years. Forty two 

additional scenarios were created to determine which factors most threaten this population. 

They were: frequency of catastrophes, lack of animal entrance and adult and lamb mortalities, 

especially adult female mortality.  These results indicate that future breeding plans should 

include exchange of sires between farms to maintain low inbreeding levels and increase 

genetic variability and upgrade the management to control the mortality rates of animals.  
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3. Introdução 

 

Os ovinos estão presentes no Brasil há quase 500 anos, mas seu efetivo não 

aumentou na mesma proporção que outros animais de fazenda. Isso tem sido em grande parte 

devido à estrutura do rebanho (pequenos agricultores), à percepção da ovinocultura como 

secundária e a falta de interesse na pesquisa sobre esses animais. Levando-se em conta a 

rápida erosão genética (Hall & Ruane, 1993; Scherf, 2000) e a importância dos recursos 

genéticos animais para o futuro (Notter, 1999), pode não ser possível esperar por informações 

específicas e detalhadas sobre as raças e ecótipos disponíveis. 

A Bergamácia Brasileira é uma raça ovina originária da Itália, da região da 

Lombardia e difundida principalmente no norte desse país (Dalvit et al., 2009). Na Itália, 

esses animais são especializados na produção de carne e são amplamente utilizados em 

cruzamentos com outras raças. Acredita-se ter sido introduzida no Brasil na década de 1930 

com a imigração italiana (Miranda & McManus, 2000, Paiva et al., 2005). Embora tenha sido 

difundida, foi substituída por outras raças, especialmente por ovinos deslanados. No Brasil a 

Bergamácia é considerada uma raça de tripla aptidão, carne, leite e lã (Miranda & McManus, 

2000), e atualmente está ameaçada de extinção no País. O haplótipo ARK também foi descrito 

nessa raça (Luhken et al., 2007) o que significa que ela pode ser útil para o estudo do Scrapie 

em ovelhas.  

Atualmente, grande parte dos animais naturalizados encontra-se em populações 

pequenas e dispersas. Pequenas populações são instáveis, uma vez que são mais expostas a 

fatores estocásticos que podem levar à extinção, como a estocasticidade demográfica, a 

variação ambiental, a deriva genética e a depressão endogâmica (Armstrong et al., 2006). 

A variabilidade genética é fundamental para a genética da conservação, uma 

vez que é a base do potencial evolutivo das espécies para responder às alterações ambientais. 

As populações mais ameaçadas são subdivididas em grupos em diferentes fragmentos de 

habitat, reservas naturais ou em rebanhos, no caso de animais domésticos (Toro & Caballero, 

2005). A variabilidade genética de uma característica de interesse é a base para o futuro do 

programa de reprodução e é exibida por diferenças entre indivíduos, famílias e populações de 

uma determinada espécie (Groeneveld et al., 2010).  

Esse estudo tem como objetivo analisar a genealogia integrada com 

ferramentas de simulação do risco de extinção e marcadores moleculares, de um núcleo de 

conservação da raça ovina Bergamácia Brasileira para determinar a eficácia dos esforços 

atuais de conservação. 
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4. Materiais e Métodos 

 

O rebanho de ovelhas Bergamácia Brasileira da fazenda da Universidade de 

Brasília (UnB) faz parte do Programa Nacional de Conservação de Recursos Genéticos 

Animais e é o único rebanho dessa raça a participar desse programa. Foi utilizado o registro 

de nascimentos e morte de 1.559 animais, o que incluiu todos os ovinos da raça Bergamácia 

Brasileira da UnB nascidos entre 1990 e 2010. Nesse registro, os animais eram 48% do sexo 

masculino e 52% do sexo feminino. Os dados para a análise de viabilidade populacional 

foram retirados de um questionário elaborado para essa finalidade e respondido pelo curador 

do rebanho. A informação para a análise do pedigree foi obtida no livro de registro dos 

animais. 

Duas análises foram realizadas: uma da estrutura genética do rebanho durante o 

período de 20 anos para determinar os parâmetros da população (análise do pedigree) e outra 

para determinar os acontecimentos futuros, por meio de simulações para avaliar o futuro do 

rebanho (Análise de Viabilidade Populacional). 

 

4.1 Análise Genealógica 

 

Os parâmetros genéticos populacionais foram calculados usando o programa 

ENDOG, versão 4.8. Maiores informações sobre o programa podem ser encontradas em 

Gutiérrez e Goyache (2005). O ENDOG é um programa de simulação que realiza a análise 

genética da população a partir de informações do pedigree.  

Alguns parâmetros genéticos e populacionais foram calculados para a 

população de referência que é aquela na qual os animais têm ambos os pais conhecidos. Esses 

parâmetros incluíram: o nível de integridade do pedigree, calculado como a proporção de 

ancestrais conhecidos por geração parental; o coeficiente de endogamia (F), definido como a 

probabilidade de que dois alelos em um loco escolhido ao acaso sejam idênticos por 

descendência; o coeficiente de parentesco médio (AR), definido como a probabilidade de um 

alelo escolhido aleatoriamente na população pertencer a um determinado animal; a 

probabilidade de origem do gene foi determinada como: número efetivo de fundadores (fe), 

calculado de acordo com a Lacy (1989); número efetivo de ancestrais (fa); o equivalente de 

genoma fundador (fg) foi calculado a partir do inverso de duas vezes a média da 

coancestralidade dos indivíduos dentro da população; o tamanho efetivo da população (Ne) 

foi calculado segundo Gutiérrez et al. (2003). 
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4.2 Análise de Viabilidade Populacional 

 

As simulações de interações entre fatores demográficos, ambientais e genéticos 

foram realizados com o programa VORTEX, versão 9.99. Foi elaborado um questionário para 

ser respondido pelos curadores dos rebanhos vinculados ao Programa Nacional de 

Conservação de Recursos Genéticos Animais, com as informações necessárias para a entrada 

no programa. De acordo com Miller e Lacy (2005), o programa VORTEX começa criando 

indivíduos para formar uma população base e depois simula as etapas dos eventos do ciclo de 

vida em uma base anual. Eventos estocásticos como sucesso reprodutivo, número de filhos, 

razão sexual e taxa de mortalidade são determinados por uma função de probabilidade pré-

determinada com valores definidos pelo operador (Tabela 1). Consequentemente, cada 

iteração do modelo apresenta um resultado diferente e executando o mesmo modelo centenas 

de vezes, uma gama de possibilidades com diferentes resultados podem ser examinados. O 

cenário descrito na Tabela 1 foi chamado de cenário base e está de acordo com as respostas 

dadas pelo curador do rebanho e as informações obtidas no pedigree. Em todos os outros 

cenários foi alterado somente um parâmetro para testar o efeito na população (Tabelas 5 e 6). 

A perda da variabilidade genética é simulada como a transmissão de alelos de 

pais para filhos em um loco hipotético neutro. Para cada animal no início da simulação são 

atribuídos dois alelos originais, nesse loco. Em seguida, para cada indivíduo criado durante a 

simulação, é atribuído, aleatoriamente, um dos alelos de cada um dos pais. 

O programa controla quantos alelos permanecem na população original, dando 

o número médio de alelos restantes dentro da população existente, a heterozigosidade média e 

a variabilidade genética em relação ao nível inicial. Quarenta e seis ovinos da raça 

Bergamácia foram genotipados utilizando 19 marcadores microssatélites. Esses dados foram 

usados como informação de entrada no programa da frequência de alelos da população inicial, 

e os marcadores foram obtidos no Laboratório de Genética Animal da Embrapa Recursos 

Genéticos e Biotecnologia, Brasília-DF, Brasil (Tabela 2). Os índices de diversidade de 

microssatélites foram calculados utilizando o pacote Molkin (Gutiérrez et al., 2005b). 
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Tabela 1. Parâmetros demográficos usados para similar a população da raça Bergamácia 
Brasileira utilizando o VORTEX.  

Dados de entrada Resposta dada pelo curador 

Número de iterações 1000 

Período da simulação (em anos) 100 

Sistema de reprodução Polígamo 

Idade ao primeiro parto (F/M) 2/2 

A população é afetada pela depressão 

endogâmica? 
sim 

Número máximo de partos por ano 2 

Número máximo de filhotes por parto 3 

Razão sexual ao nascimento 50% 

Idade máxima de reprodução 8 

Fêmeas disponíveis para a reprodução (%) 80 

Probabilidade de parto simples 74 

Probabilidade de parto duplo 23 

Probabilidade de parto triplo 3 

Mortalidade de fêmeas entre 0 e 1 ano (%) 30 

Mortalidade de fêmeas entre 1 e 2 anos (%) 5 

Mortalidade de fêmeas acima de 2 anos  (%) 5 

Mortalidade de machos entre 0 e 1 ano (%) 30 

Mortalidade de machos entre 1 e 2 anos (%) 5 

Mortalidade de machos acima de 2 anos  (%) 5 

Catástrofe 1: ataque de animais  

Frequência de ocorrência (%) 6 

Efeito na reprodução (%) 80 

Efeito na sobrevivência (%) 90 

Catástrofe 2: erro na alimentação  

Frequência de ocorrência (%) 12 

Efeito na reprodução (%) 60 

Efeito na sobrevivência (%) 50 

Machos disponíveis para a reprodução (%) 5 

População inicial do núcleo de conservação 25 
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Dados de entrada Resposta dada pelo curador 

Capacidade de suporte do ambiente (K) 400 

São retirados animais da população? Sim 

Quantos? 100 machos por ano 

Primeiro ano de retirada 5 

Último ano de retirada 100 

Intervalo entre as retiradas de animais 1 

Entram animais na população? Sim 

Quantos? 1 macho a cada 2 anos 

Primeiro ano de entrada 2 

Intervalo entre as entradas de animais 2 

Tabela 2. Informações dos locos da raça Bergamácia Brasileira 

Loco 

Número de 

alelos/locus  Frequência Alélica 

Inra23A 10 0.05 0.05 0.12 0.05 0.05 0.01 0.1 0.19 0.12 0.26   

Oar304A 6 0.06 0.15 0.01 0.48 0.06 0.24           

MAF214A 5 0.04 0.43 0.39 0.06 0.08             

INRA63A 7 0.18 0.23 0.04 0.13 0.37 0.03 0.02         

OARHH35A 9 0.02 0.19 0.02 0.12 0.19 0.02 0.37 0.04 0.03     

INRA35A 9 0.12 0.27 0.1 0.07 0.15 0.14 0.13 0.01 0.01     

OMHC1A 5 0.14 0.71 0.003 0.14 0.007             

ILSTS87A 9 0.04 0.04 0.04 0.34 0.15 0.07 0.24 0.08 0.26     

ILSTS05A 5 0.14 0.27 0.38 0.06 0.15             

ILSTS11A 5 0.47 0.2 0.02 0.18 0.13             

MAF65A 7 0.22 0.34 0.09 0.11 0.02 0.21 0.01         

BM827A 7 0.03 0.11 0.36 0.34 0.04 0.11 0.01         

OARFCB20A 11 0.17 0.49 0.02 0.04 0.04 0.04 0.02 0.07 0.02 0.08 0.01 

OARCP20A 7 0.28 0.17 0.22 0.01 0.17 0.02 0.13         

OAR129A 3 0.02 0.76 0.22                 

INRA172A 7 0.03 0.03 0.38 0.15 0.02 0.2 0.19         

HUJ616A 3 0.32 0.67 0.01                 

SRCRSP05A 4 0.04 0.35 0.48 0.13               

BM6526A 5 0.03 0.19 0.01 0.02 0.75             
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Para determinar quais os fatores mais ameaçam a população, novos cenários 

foram testados para verificar o comportamento dos parâmetros. Quarenta e dois cenários 

adicionais foram criados, como descrito nas Tabelas 5 e 6, a partir do cenário base (Tabela 1), 

alterando somente um parâmetro e mantendo as outras variáveis conforme a resposta do 

curador. 

 



61 
 

5. Resultados e Discussão 

 

Dados do pedigree de 1.559 animais foram analisados utilizando o programa 

ENDOG e o rebanho foi classificado como comercial, de acordo com Gutiérrez et al. (2005a), 

uma vez que alguns cuidados foram tomados ao longo dos anos para comprar carneiros de 

forma a evitar a endogamia, sempre que possível. As informações do pedigree aumentaram ao 

longo das gerações analisadas, com mais informações disponíveis sobre as fêmeas do que 

reprodutores, com quase 100% de mães conhecidas na última geração (Figura 1). A população 

de referência foi classificada como aquela em que os animais têm ambos os genitores 

conhecidos. Essa população foi menor do que a usada para analisar os fundadores. O tamanho 

efetivo dos fundadores foi de 229 com 791 animais na população de referência e 215 

ancestrais que contribuíram para a população de referência. O número efetivo de 

fundadores/ancestrais da população de referência foi 42/34 com 12 animais explicando 50% 

dos ancestrais. 

 

 
Figura 1.  Proporção entre pais e mães conhecidos por geração em um núcleo 

de conservação da raça Bergamácia Brasileira. P- pais, GP – avós GGP – tataravós 
 

O rebanho da UnB é parte do Programa Nacional de Conservação de Recursos 

Genéticos Animais e é o único rebanho brasileiro de Bergamácia nesse programa. Das cinco 

raças de ovinos naturalizadas analisadas por Paiva et al. (2005), a Bergamácia mostrou ter a 

menor variabilidade genética e a menor porcentagem de locos polimórficos. A falta de 

informação dos pais no pedigree é devido a vários grupos de carneiros para o acasalamento, 

erros de registro e troca frequente de ajudantes da fazenda. No entanto, esses números (Figura 

1) são significativamente maiores do que os encontrados por Goyache et al. (2010) e Álvarez 

(2007) para a raça Mallorquina, e por Alfonso et al. (2006) estudando ovinos Latxa Black-
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Faced da Espanha. Esses últimos autores notaram que a falha nos registros da genealogia 

causa um aumento no valor calculado do intervalo entre gerações. Erros em pedigree são 

conhecidos e geralmente ocorrem por não identificação dos pais ou por registros incorretos. 

Trabalhando com bovinos, Baumung e Sokner (2003), perceberam que o erro de identificação 

nos pedigrees variava entre 3 e 20%. 

O número efetivo de ancestrais para a população de referência do núcleo de 

conservação de ovelhas da raça Gallega da Espanha foi de 13 animais com cinco explicando 

50% dos ancestrais (Adán et al., 2007). O Núcleo de Conservação da Bergamácia Brasileira 

tem, portanto, uma maior base genética e um baixo número efetivo de ancestrais para a 

população de referência. O baixo número de ancestrais que explicam metade da variação 

genética indica o uso de um pequeno número de reprodutores. Isso é devido à dificuldade em 

se encontrar carneiros dessa raça e, quando encontrados, as distâncias e os custos necessários 

para o transporte desses animais também dificultam (geralmente > 1000km), bem como 

dificuldades de financiamento para um rebanho de ovelhas de uma Universidade Federal. 

O coeficiente de endogamia (F) médio foi de 0,29% e o Coeficiente de 

Parentesco médio (AR) foi de 1,52%. Esses números são comparáveis aos encontrados nas 

raças espanholas Gallega (Adán et al., 2007) e Mallorquina (Goyache et al., 2010) e bem 

abaixo do nível considerado perigoso (10%). Moureaux et al. (1996) relataram que, quando a 

endogamia calculada a partir da análise genealógica de cavalos é considerada, as raças podem 

ser classificadas em dois grupos: um de raças internacionais, mostrando valores de F que 

variam de 0,81% a 2,89%, e o outro com populações de raças locais com valores variando 

entre 2,25% a 14,7%. Embora a população de conservação da Bergamácia seja pequena, o 

cálculo da endogamia é menor do que o encontrado nas raças internacionais. Isso pode ser 

devido a dois fatores: a escolha cuidadosa de reprodutores para o rebanho ou falta de 

informações de pedigree (Sabbioni et al, 2007).  O baixo Coeficiente de Parentesco médio 

(Tabela 3) significa que um animal compartilha uma pequena porcentagem de alelos com o 

resto da população, portanto, esses animais poderiam servir como reprodutores da raça para 

outras fazendas ou regiões do país. 

Os parâmetros relacionados à origem do gene são ferramentas úteis na 

determinação da variabilidade genética dentro das raças após um pequeno número de 

gerações, comparados com o coeficiente de endogamia e com o tamanho efetivo da 

população, os quais são úteis para monitorar a varibalidade genética por um período de tempo 

mais longo (Parland et al., 2007).  
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Conforme o número de gerações aumentou, houve pouca mudança no F e no 

AR (Tabela 1). Isto foi devido a um controle cuidadoso da reprodução no núcleo, na medida 

do possível. Embora muito baixo (<0,4%), houve um aumento ao longo das gerações do F, 

que deve ser monitorado. Estes valores, por geração, encontram-se resumidos na Tabela 3. 

 
Tabela 3. Resumo do Coeficiente de Endogamia, do Coeficiente de Parentesco Médio e do 
Tamanho Efetivo da População por geração em um núcleo de conservação da raça 
Bergamácia Brasileira  

 F % AR Ne 

Número máximo de gerações     

1 -  0.01  

2 0.00 0.01 0.01 336.00 

3 0.00 0.02 0.02 1,369.00 

4 0.00 0.07 0.02 760.60 

5 0.01 0.08 0.02 152.30 

6 0.01 0.13 0.02  

7 0.01 0.20 0.02 57.70 

8 -  0.02  

Gerações completas     

0 0  0.01  

1 0.00 0.08 0.02 115.80 

2 0.03 0.40 0.04 19.70 

F: Coeficiente de endogamia, AR: Coeficiente de Parentesco Médio, Ne: 
Tamanho efetivo da população (Ne) 

 
 
Populações de tamanho reduzido estão expostas à flutuações aleatórias, isto é, 

deriva genética, o que tende a reduzir a variabilidade genética. A endogamia é o parâmetro 

mais usado para monitorar a deriva genética, pois suas propriedades são conhecidas e 

diretamente relacionadas aos parâmetros de interesse, como a probabilidade de fixação e 

perda de alelos.  A endogamia afeta muitas características de interesse econômico e a 

variância genética aditiva, isto é, a resposta à seleção (Gandini et al., 2004). 

A precisão do cálculo do F depende muito da qualidade do pedigree. Em 

condições reais, a população fundadora não é conhecida e, com frequência, lacunas e registros 

incorretos ocorrem no pedigree. Essas falhas influenciam os valores das medidas como 

endogamia e tamanho efetivo da população (Baumung & Solkner, 2003).  
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Na prática, os fundadores são os animais presentes no rebanho no momento do 

início do registro do pedigree e, consequentemente, populações com muitas gerações 

registradas tendem a ter o F mais alto do que populações com registro de pedigree mais 

recente, isto é, com menos gerações.  Portanto, uma população com altos níveis de endogamia 

pode refletir somente a profundidade ou a qualidade do registro do pedigree, tornando essa 

medida inadequada para comparação entre populações diferentes (Toro et al., 2011). 

Com um pedigree de apenas duas gerações, é possível identificar os animais 

com maior coeficiente de endogamia, assumindo que os pais e avós sejam conhecidos. Mais 

de cinco gerações de um pedigree correto acarreta somente um aumento marginal na 

correlação entre o coeficiente de endogamia e a autozigosidade. A ocorrência de erro de 

registro dos pais em mais de 20% dos registros aparenta ser um problema mais severo para a 

identificação dos animais endogâmicos do que pedigrees incompletos ou pouco profundos 

(Baumung & Solkner, 2003). 

O Ne da população de Bergamácia Brasileira por ano (Figura 2) manteve-se 

relativamente estável ao longo do tempo, variando em cerca de 30 animais. A forte queda em 

1998 foi devido a um ataque de cães que mataram todos os cordeiros e um grande número de 

ovelhas adultas. 

 

 
Figura 2.  Tamanho efetivo da população por ano de nascimento em um núcleo 

de conservação da raça Bergamácia brasileira 
 
 
O tamanho do rebanho não aumentou e os reprodutores estão cada vez com 

preços mais elevados e difíceis de encontrar no mercado nacional, essa redução do efetivo 

populacional pode trazer problemas para o núcleo de conservação nos próximos anos. O 

tamanho efetivo populacional é um parâmetro importante para monitorar as raças e programas 

de melhoramento, uma vez que está relacionado com a depressão endogâmica e a perda de 
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variabilidade genética. De acordo com Gandini et al. (2004), Ne é a medida de escolha para 

mensurar o risco e é aproximado baseado no número de machos e fêmeas que se reproduzem 

nas populações.  O Ne permite a mensuração da taxa de endogamia, logo a perda da 

variabilidade genética dentro da população pode ser inferida (Groeneveld et al., 2010).  

No presente estudo, a população manteve o Ne relativamente estável e pôde se 

recuperar da forte queda de 1998, mas, provavelmente, com a dificuldade de introdução de 

novos animais, o Ne poderá não permanecer estável por muito tempo. De acordo com Toro et 

al. (2011), para minimizar os efeitos da depressão endogâmica, o F deve permanecer menor 

do que 10% por aproximadamente 20 gerações e com um Ne de pelo menos 100 animais 

(Toro et al., 2011).  

O Ne é um indicador da taxa de perda da variabilidade genética por um 

determinado período de tempo. A estimativa do Ne é útil para predizer futuras mudanças na 

variabilidade genética enquanto a probabilidade de origem do gene é útil para identificar 

mudanças na variabilidade genética após uma recente mudança no programa de reprodução 

(Parland et al., 2007). 

No rebanho analisado, os intervalos entre gerações (Tabela 4) variaram de 4,08 

(pai e filho) a 2,98 anos (Pai e filha). A idade média dos pais quando os filhos nasceram, foi 

maior para os machos do que para as fêmeas.  

O Intervalo entre geração foi semelhante ao encontrado para um núcleo de 

conservação das raças Gallega (Adán et al., 2007) e Mallorquina (Goyache et al., 2010), na 

Espanha. Esse parâmetro está no limite inferior do encontrado por Huby et al. (2003) em seis 

raças francesas de ovinos de carne, mas superior aos encontrados por Goyache et al. (2003) 

para a raça Xalda das Astúrias, que também está ameaçada de extinção. Intervalos de geração 

elevados devem-se ao uso prolongado de animais, machos e fêmeas, para a reprodução. Isso 

pode ser consequência da elevada mortalidade de cordeiros (cerca de 30% por ano), causada 

principalmente pelos invernos secos (8% de umidade relativa do ar e temperatura atingindo 

5oC durante a noite e 30oC durante o dia) e infecções causadas por Haemonhcus contortus 

resistentes a anti-helmínticos. 

Alderson (1990) usou o Índice de Conservação Genética (ICG) para calcular 

um número efetivo de fundadores no pedigree de um animal. Quanto maior o valor ICG 

maior será o valor do animal para a conservação. A média de ICG foi de 1,36, variando entre 

0,77 e 5,07. Esse parâmetro tem aumentado ao longo dos anos, com um incremento de cerca 

de 0,05 por ano (Figura 3). 
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Figura 3. Índice de Conservação Genética (ICG) por ano de nascimento em um 

núcleo de conservação da raça Bergamácia Brasileira 
 
 

Tabela 4. Intervalo entre geração (L) em um núcleo de conservação da raça Bergamácia 
Brasileira 

Diferentes caminhos L SE 

   

Pai - Filho  4.08 0.66 

Pai - Filha 2.98 0.10 

Mãe – Filho 3.49 0.29 

Mãe – Filha 4.02 0.12 

Média 3.71 0.09 

Idade media dos pais ao nascimento dos filhos   

Pai- Filho 3.03 0.08 

Pai - Filha 2.83 0.07 

Mãe – Filho 4.21 0.08 

Mãe – Filha 4.18 0.08 

Média 3.74 0.05 

L: Intervalo entre Geração e SE: erro padrão. 

 

A população tem dois níveis de estrutura, uma a partir do indivíduo (I) para a 

subpopulação (S) e outra da subpopulação para o total (T). A estatística F quantifica a 

endogamia como efeitos dentro de subpopulações FIS, entre FST subpopulações, e dentro da 

população, FIT . O FST pode variar de 0 (nenhuma diferenciação genética) para 1 

(subpopulações fixada para diferentes alelos). Usando os reprodutores para analisar a 

diferenciação, o FIS foi -0,080; FST = 0,069 e FIT  = -0,005, estando todos os índices próximos 

de zero. No presente estudo, quando os reprodutores foram considerados subpopulações há 
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baixa diferenciação genética (7,7% da variação genética total). A Coancestraliade (f) foi de 

0,50 e a distância de Nei entre machos foi de 0,069, mostrando que, de acordo com a análise 

do pedigree, não há problemas imediatos na manutenção da variabilidade genética dentro do 

rebanho.  

O objetivo geral da conservação genética é a manutenção da variabilidade 

dentro e entre as raças. A diversidade dentro das raças é importante para a evitar a endogamia, 

adaptação a mudanças ambientais e de condições de produção. A variabilidade entre as raças 

é importante como fonte de alelos caso a raça esteja enfrentando problemas devido a deriva 

genética, mudanças climáticas ou sistemas de produção (Toro et al., 2011).  

Dados demográficos são fundamentais para conhecer e assegurar o status de 

risco de uma raça, uma etapa chave no planejamento estratégico do manejo do recurso 

genético animal. O status de risco depende de uma série de fatores, como tamanho e estrutura 

da população (Groeneveld et al., 2010).  

A probabilidade estimada de extinção obtida nas simulações com o VORTEX 

foi de 17% e, portanto, a possibilidade de sucesso de 83%. Nos cenários em que a população 

foi extinta, o tempo médio para a extinção foi de 59 anos (Tabela 5). Considerando apenas o 

crescimento determinístico da população (Det.r), ou seja, sem considerar a ocorrência de 

depressão por endogamia, o acasalamento sem restrições e sem entrada e saída de animais, a 

população iria crescer até atingir a capacidade de suporte do ambiente (K) e o Det.r manteve-

se estável durante todo o período de simulação.  

A diferença nos valores esperados entre Stoch.r e Det.r pode ser percebida, 

enquanto o primeiro teve alta variação, o segundo manteve-se estável durante todo o período 

da simulação (Figura 4). Essa observação apóia a ideia de que a população é altamente 

suscetível a efeitos ambientais, como variações na alimentação, nos níveis de precipitação, e 

efeitos genéticos como a endogamia e a deriva genética. 

O Det.r será igual a média de crescimento da população se o rebanho for 

grande o suficiente para evitar ser afetado por fatores aleatórios ou estocásticos. O Det.r 

poderá prever corretamente o crescimento da população, se as taxas de natalidade e de 

mortalidade forem constantes ao longo do tempo e dentro dos valores esperados; se não 

houver depressão endogâmica; nenhuma restrição ao acasalamento aleatório, e se não houver 

limitação a capacidade de suporte do ambiente. No entanto, geralmente uma ou mais dessas 

premissas não são respeitadas, conduzindo assim a um aumento da população um pouco mais 

lento do que o esperado pela taxa de crescimento determinística (Ballou et al., 2005). 
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O Stoch.r é calculado para cada ano da simulação. Normalmente, esse 

parâmetro é inferior ao Det.r e eles só terão valores próximos se o crescimento da população 

for constante e robusto. O Stoch.r será sensivelmente menor do que o Det.r se a população 

estiver sob grandes flutuações devido à variação ambiental, catástrofes e instabilidade 

demográfica ou genética inerente às populações pequenas (Frankham & Ballou, 2008). Como 

se vê na Figura 4, há uma diferença entre a Det.r e Stoch.r, com uma ampla variação do 

segundo, apoiando a ideia de suscetibilidade aos efeitos genéticos e do ambiente. 

Ao considerar a influência da variação do meio ambiente no número de 

indivíduos, a população não atingiu a capacidade de suporte do ambiente (K) = 400 (Figura 

5). Os valores da variabilidade genética foram relativamente elevados, sempre acima de 0,8 

(Tabela 5). Os resultados globais não se alteraram de forma significativa quando o programa 

padrão foi utilizado (para cada animal no início da simulação é atribuído dois alelos originais 

e não utilizando dados genéticos reais da população (Tabela 5), tal como a variabilidade 

genética que foi muito semelhante em ambos cenários. No entanto, ao calcular a variabilidade 

genética diretamente a partir dos marcadores microssatélites, sem utilizar o VORTEX, os 

seguintes valores de variabilidade foram obtidos: (1) heterozigosidade observada de 0,6880 

(sd. 0,0160), (2) a heterozigosidade esperada de 0,6864 (sd. 0,0335), (3 ) O número médio de 

alelos (6,53 sd. 2,29) e índice de fixação (Fis) de -0,002 (p> 0,05). 
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Figura 4.  Diferença entre as taxas de crescimento determinística (Det.r) e 
estocástica (Stoch.r) em um núcleo de conservação da raça Bergamácia brasileira 
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Figura 5.  Número médio total de animais obtido ao final da simulação com o 
VORTEX, considerando somente a taxa de crescimento estocástico de um núcleo de 
conservação da raça Bergamácia brasileira 
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Tabela 5. Resumo dos resultados obtidos nas simulações com o VORTEX para um rebanho de Bergamácia Brasileira, considerando o cenário 
base e os alternativos.  

Cenário r L fêmeas L Machos PE Tempo médio até a extinção (anos) He Ho Alelos 
Base 0.103 4.34 4.34 17 59 0.8601 0.9238 18.71 
Sem depressão endogâmica 0.103 4.34 4.34 11 75 0.8256 0.8754 17.38 
Resultado do ENDOG para a população inicial 0.103 4.34 4.34 38 31 0.8565 0.9178 18.78 
20% das fêmeas na reprodução -0.192 4.91 4.91 100 15 0 0 0 
100% dos machos na reprodução 0.103 4.34 4.34 15 65 0.9206 0.9573 27.98 
Sem dados genéticos da população 0.103 4.34 4.34 17 59 0.8574 0.9195 18.64 
Simulação para 500 anos 0.103 4.34 4.34 99 71 0.4859 0.4968 2.00 
Simulação para 1000 anos 0.103 4.34 4.34 100 55 0 0 0 

         
Cenários Extremos       

Cenário r L fêmeas L Machos PE Tempo médio até a extinção (anos) He Ho Alelos 
70%  de mortalidade de borregos -0.086 4.70 4.70 99 23 0.9139 1.00 17.67 
30% de mortalidade fêmeas adultas -0.127 3.69 4.78 100 17 0 0 0 
Maior severidade das catástrofes 0.069 4.30 4.30 49 42 0.8961 0.9596 24.46 
Maior frequência das catástrofes -0.003 4.21 4.21 90 33 0.8969 0.9801 18.68 
População inicial menor 0.103 4.34 4.34 55 38 0.8875 0.9382 27.17 
70% de mortalidade de borregos fêmeas -0.086 4.70 4.70 100 19 0 0 0 
70% de mortalidade de borregos machos 0.103 4.34 4.34 11 22 0.8994 0.9597 29.22 

r: taxa de crescimento determinístico; L: Intervalo entre gerações; PE: Probabilidade de extinção; He: Heterozigosidade esperada; 
Ho: Heterozigosidade observada; Alelos: Número médio estimado final de alelos.  
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Tabela 6.  Resumo dos resultados dos cenários alternativos obtidos nas simulações com o VORTEX para um rebanho de Bergamácia Brasileira. 

Cenário r L fêmeas L Machos PE 

Tempo médio 
até a extinção 

(anos) He Ho Alelos 

10 machos entrando 0.103 4.34 4.34 10 30 0.953 0.9811 82.54 

10 fêmeas entrando 0.103 4.34 4.34 0 0 0.8936 0.923 85.51 

15% de frequência catástrofe 1 0.089 4.33 4.33 26 47 0.8597 0.9277 18.26 

20% de frequência catástrofe 1 0.082 4.32 4.32 32 41 0.8591 0.9293 18.08 

25% de frequência catástrofe 1 0.074 4.32 4.32 35 39 0.8627 0.9356 18.11 

25% de frequência catástrofe 1 0.018 4.23 4.23 86 22 0.8554 0.9607 13.20 

30% de frequência catástrofe 2 -0.017 4.18 4.18 97 18 0.8407 0.9682 10.34 

35% de frequência catástrofe 2 -0.052 4.14 4.14 100 15 - - - 
15% mortalidade de fêmeas 
adultas 0.076 4.38 4.38 27 45 0.8659 0.9362 18.64 
20% mortalidade de fêmeas 
adultas 0.062 4.41 4.41 37 43 0.8697 0.9454 18.37 
30% mortalidade de fêmeas 
adultas 0.031 4.47 4.47 64 34 0.8771 0.9605 17.48 
40% mortalidade de fêmeas 
adultas -0.003 4.54 4.53 82 30 0.8794 0.9739 15.70 
50% mortalidade de fêmeas 
adultas -0.043 4.61 4.61 97 26 0.8781 0.9845 13.67 
60% mortalidade de fêmeas 
adultas -0.089 4.70 4.70 100 23 - - - 



72 
 

Tabela 6.  Continuação 

Cenário r L fêmeas L Machos PE 
Tempo médio 
até a extinção He Ho Alelos 

20% mortalidade de machos 
adultos 0.103 4.34 4.34 20 37 0.8536 0.9164 18.51 
40% mortalidade de machos 
adultos 0.103 4.34 4.34 17 53 0.8564 0.9197 18.63 
50% mortalidade de machos 
adultos 0.103 4.34 4.34 17 59 0.8573 0.9226 18.54 
60% mortalidade de machos 
adultos 0.103 4.34 4.34 18 57 0.8574 0.9227 18.74 
40% mortalidade de borregos 
fêmeas 0.066 4.40 4.40 36 44 0.866 0.9393 18.66 
50% mortalidade de borregos 
fêmeas 0.024 4.48 4.48 64 35 0.8748 0.9622 16.43 
60% mortalidade de borregos 
fêmeas -0.025 4.58 4.58 92 25 0.8747 0.9832 13.21 
70% mortalidade de borregos 
fêmeas -0.09 4.70 4.70 99 21 0.8889 0.999 12.00 
80%  mortalidade de borregos 
fêmeas -0.17 4.86 4.86 100 15 - - - 

40%  mortalidade de borregos 0.103 4.34 4.34 19 47 0.8611 0.9282 18.78 

50% mortalidade de borregos 0.103 4.34 4.34 16 53 0.8609 0.9293 19.09 

60% mortalidade de borregos 0.103 4.34 4.34 15 45 0.8651 0.9376 19.55 

70% mortalidade de borregos 0.103 4.34 4.34 19 35 0.8680 0.9416 19.72 

80% mortalidade de borregos 0.103 4.34 4.34 18 35 0.8717 0.9510 20.09 
r: taxa de crescimento determinístico; L: Intervalo entre gerações; PE: Probabilidade de extinção; He: Heterozigosidade esperada; Ho: 
Heterozigosidade observada; Alelos: Número médio estimado final de alelos.  
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A média da heterozigosidade observada calculada pelo VORTEX é o 

coeficiente de endogamia médio da população (Miller & Lacy, 2005), neste estudo, um valor 

elevado de endogamia 0,9238 (Tabela 5). Mil iterações foram necessárias para garantir a 

estabilização dos resultados (Harris et al., 1987). Esta população parece ser influenciada por 

efeitos genéticos inerentes a pequenas populações. Isso também pode ser observado por meio 

do número de alelos, que diminuiu para menos de metade do valor inicial durante o período 

simulado (Figura 6), indicando uma grande perda da diversidade alélica, que pode pôr em 

perigo a persistência de longo prazo população. De acordo com Brito (2009), a perda de alelos 

resultante da instabilidade demográfica de pequenas populações ocorre mais cedo do que o 

declínio da variabilidade genética medida pela He. 
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Figura 6.  Número médio total de alelos obtidos ao final da simulação em um 
núcleo de conservação da raça Bergamácia brasileira.  

 

A heterozigosidade esperada obtida ao final da simulação deste estudo foi 

0,8601 que é uma medida útil de “decaimento genético”, de acordo com Miller e Lacy (2005),  

para comparação entre os cenários e populações. A partir deste resultado, verificou-se que o 

valor calculado de heterozigosidade pelo VORTEX, usando os dados de frequência de alelos 

reais ou não, deve ser analisado considerando apenas a diminuição do valor de 100%. Não 

sugerimos usar o valor final de He para confirmar se a população está ameaçada ou não. 

A instabilidade presente na população é, provavelmente, devido à depressão 

endogâmica e baixa variabilidade alélica (Figura 6), uma vez que o ambiente de criação é 

controlado e não apresenta grandes desafios para os animais, a não ser pela mortalidade dos 

cordeiros que pode ser considerada elevada (cerca de 30 %). A instabilidade genética é 

causada, possivelmente, pelo pequeno número de animais que entram na população e a 

utilização de alguns poucos reprodutores. Os responsáveis pelas populações, especialmente 

rebanhos de conservação, devem se preocupar com os efeitos da deriva genética, que pode ser 
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diminuído pela introdução de imigrantes ocasionais para evitar a endogamia e seu efeito 

deletério na população (Lacy, 1987). 

Os resultados das simulações (Tabelas 5 e 6) demonstram que retirar da análise 

a ocorrência de depressão endogâmica (Tabela 5), apenas reduziu a probabilidade de extinção, 

mas os outros parâmetros permaneceram inalterados. Isso era esperado, uma vez que o 

programa modela a depressão endogâmica como uma redução na sobrevivência durante o 

primeiro ano de vida, e a mortalidade dos cordeiros nesta população é alta (30%). 

De acordo com Frankham (1995), a endogamia é capaz de afetar características 

como a sobrevivência e a fecundidade e deve ser modelada de maneira mais realista pelos 

softwares de PVA (Brook et al., 1997). De acordo com esses autores, o cálculo do coeficiente 

de endogamia nos programas de simulação tende a subestimar o impacto da depressão 

endogâmica.  

Quando se compara o número efetivo de fundadores e ancestrais para a 

população de referência encontrada pelo ENDOG (42/34) com o tamanho da população 

inicial (25) que o curador do rebanho informou, percebe-se que o valor encontrado pela 

análise do pedigree foi superior à população real inicial. Esse “erro” de cálculo do ENDOG 

pode ser devido a um erro no registro dos animais ou a diminuição do tamanho do rebanho 

devido à pressão para reduzir o número de animais para aumentar o rebanho comercial. 

De modo a incluir um valor da população inicial, obtido na análise com o 

ENDOG na simulação com o VORTEX, optou-se pelos 12 animais que explicam 50% dos 

ancestrais para verificar também o impacto de uma população inicial menor. Isso aumentou a 

probabilidade de extinção, mas não afetou os outros parâmetros (Tabela 5). 

O menor porcentual de fêmeas reprodutoras a cada ano teve um forte impacto 

sobre a população com uma probabilidade de extinção de 100%. Por outro lado, o aumento da 

porcentagem de machos disponíveis para a reprodução apenas aumentou a variabilidade 

genética da população e não afetou outros parâmetros (Tabela 5). 

A população pareceu ser viável para o período de simulação de 100 anos, mas 

o aumento do tempo de simulação para 500 e 1000 anos, elevou a probabilidade de extinção 

para 99% e 100%, respectivamente (Tabela 5). Fieberg e Ellner (2000) encontraram que as 

probabilidades de extinção parecem ser uma medida incerta, sensível a vários parâmetros e à 

qualidade dos dados. Segundo esses autores, a tentativa de incorporar mais informações aos 

modelos como efeitos genéticos, interações com outras espécies, vão, inevitavelmente, 

introduzir ainda mais incerteza. 



75 
 

O aumento da mortalidade dos cordeiros teve um forte impacto sobre a 

população, com uma taxa de crescimento negativo, aumento do Intervalo entre geração e da 

probabilidade de extinção (Tabela 5). Quando a taxa de crescimento (r) é <1 e considerada 

constante, a população será inevitavelmente extinta, e o tempo estimado até a extinção irá 

reduzir rapidamente à medida que o r declina (Gandini et al., 2004). 

Ao analisar separadamente a mortalidade de cordeiros entre machos e fêmeas, 

percebe-se que o maior impacto é devido à mortalidade de cordeiras, provavelmente devido 

ao papel das fêmeas na reprodução e às características do rebanho de ter mais fêmeas do que 

machos. Trabalhando com o VORTEX, Brook et al. (1997) verificaram que pequenas 

mudanças na mortalidade, potencialmente devido à depressão endogâmica, a doenças crônicas 

ou a predadores, teve um profundo efeito sobre a projeção futura da população. Esses mesmos 

autores observaram que a mortalidade dos animais mais jovens foi mais importante na 

determinação da probabilidade de extinção do que a mortalidade dos adultos. Qualquer 

aumento da mortalidade também reduz muito o tamanho da população final. No entanto, 

nesse estudo, a mortalidade de fêmeas adultas teve um impacto maior sobre a população do 

que a mortalidade de fêmeas jovens (Tabela 5). 

Os cenários extremos, como maior mortalidade de cordeiros e de cordeiras 

(Tabela 5), afetaram a taxa de crescimento da população, o intervalo entre gerações e a 

probabilidade de extinção, mas não afetaram a variabilidade genética, provavelmente porque a 

população foi extinta, nessas simulações, antes de perder a variabilidade genética.  

A partir das conclusões dos cenários extremos, buscou-se determinar até que 

ponto a população ainda seria viável, alterando alguns parâmetros para determinar os pontos 

críticos no manejo desses animais para a sugestão de medidas a serem adotadas para a 

conservação desse rebanho (Tabela 6). Nos primeiros dois casos, 10 machos e 10 fêmeas 

adultas foram adicionados à população a cada dois anos, durante 100 anos. A entrada desses 

animais aumentou a variabilidade genética, influenciou significativamente o número final de 

alelos, reduziu a probabilidade de extinção, mas não afetou a taxa de crescimento e o intervalo 

de geração. O aumento no número final de alelos era esperado, uma vez que o VORTEX 

considera que todos os imigrantes não são relacionados com a população atual do rebanho e 

têm alelos diferentes. Outra implicação disso é que, assumindo que todos os animais 

acrescentados não são aparentados, a endogamia não pode ser realisticamente calculada. 

Trabalhando com o VORTEX, Lindenmayer et al. (2000) observaram que, na 

ausência de animais imigrantes, a população rapidamente entra em colapso. Um imigrante por 

geração é um limite inferior adequado à quantidade de fluxo gênico que é desejável, mas, por 
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vezes, mais de um imigrante por geração poderá ser necessário para atingir os objetivos 

desejados (Mills & Allendorf, 1996). A imigração diminuiu os impactos da subdivisão da 

população e a variabilidade genética declina mais lentamente em populações que mantém um 

fluxo gênico com outras, do que em populações totalmente isoladas (Brito, 2009). 

De acordo com os mesmos autores, um imigrante por geração é suficiente para 

evitar a perda de alelos em subpopulações causadas pela deriva genética e permite que as 

populações possam responder às pressões seletivas locais. No entanto, desvios existentes da 

estrutura da população ideal, tendem a comprometer a eficiente imigração em relação às 

expectativas, os quais incluem: a estrutura social e o sucesso reprodutivo dos imigrantes. Isso 

pode significar que mais de um imigrante por geração pode ser necessário. A aquisição de 

novos animais para esse rebanho de Bergamácia Brasileira é difícil, pois há falta de rebanhos 

puros comerciais para compra ou troca; é muito grande as distâncias entre as fazendas; há 

uma baixa prioridade para pesquisa em conservação e, por último, a burocracia envolvida no 

comércio de animais entre um rebanho comercial e outro pertencente a uma Universidade 

pública no Brasil é enorme. Portanto, seria muito difícil aumentar a entrada de animais para 

além do que já ocorreu no período analisado. 

A catástrofe 1, ataque animal, sendo menos grave (Tabela 6), mesmo com 

frequências mais elevadas não afetou significativamente a população, uma vez que a 

variabilidade genética foi mantida elevada, não afetou a taxa de crescimento e nem o intervalo 

de geração. A catástrofe 2, erro de alimentação, sendo mais intensa, afetou rapidamente a 

população. Até 25% de frequência não demonstrou ter muito efeito, mas a partir de 30% de 

frequência a população demonstrou uma tendência de queda e em 35% a probabilidade de 

extinção foi de 100%. 

A mortalidade de adultos do sexo feminino (Tabelas 5 e 6) tem um efeito maior 

do que a mortalidade de machos. A mortalidade de 30% de fêmeas adultas afeta a população, 

mas nessa taxa a população ainda é viável. Nos machos adultos, uma taxa de mortalidade de 

40% não altera a maioria dos parâmetros populacionais, enquanto que esta mesma taxa de 

mortalidade de fêmeas adultas, ocasiona uma tendência de queda da taxa de crescimento da 

população. Com um aumento na taxa para de mortalidade para 60% nas fêmeas adultas a 

probabilidade de extinção é de 100%. 

A população pareceu ser mais "resistente" à mortalidade de cordeiros do que a 

mortalidade de fêmeas adultas (Tabela 6). Até 50% de mortalidade de cordeiras, a população 

foi afetada, mas ainda era viável, enquanto que com 60% de mortalidade a taxa de 

crescimento da população foi negativa e apenas com 80% de mortalidade de cordeiras foi que 
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a probabilidade de extinção chegou aos 100%. Por outro lado, a mortalidade dos cordeiros 

machos não afetou tanto, uma vez que até 80% de mortalidade a população era ainda viável. 

De acordo com Duca et al. (2009), a fecundidade e a sobrevivência de adultos tiveram os 

maiores impactos na persistência da população.  

A probabilidade de extinção não deve ser considerada isoladamente e não deve 

ser o único critério considerado na determinação de estratégias de conservação. Ela pode ser 

usada para indicar a tendência de extinção ou persistência da população e alertar se as 

medidas de conservação devem ser urgentes ou não. Os prognósticos das probabilidades de 

extinção podem ser feitos a curto prazo, 10% a 20%, além do período durante o qual a 

população foi monitorada (Fieberg & Ellner, 2000). Esses autores afirmam que, com as 

quantidades típicas de dados disponíveis, raramente a estimativa da probabilidade de extinção 

será significativa a longo prazo, mas pode, por vezes, ser possível estimar a probabilidade de 

extinção a curto prazo. Considerando a quantidade de dados disponíveis no presente estudo, 

não seria adequado nem seguro tentar determinar a probabilidade de extinção por um período 

mais longo do que 100 anos. 

De acordo com a Tabela 5, é melhor ter poucas catástrofes graves do que ter 

várias leves. Keith et al. (2008), trabalhando com plantas, observaram que as populações 

foram mais viáveis com as simulações de catástrofes menos frequentes, nesse caso, incêndio. 

A frequência e a gravidade das catástrofes tiveram efeitos importantes sobre tanto a 

probabilidade de extinção e o tamanho final da população existente. Quando a frequência e a 

severidade de uma catástrofe são aumentadas ao mesmo tempo, o risco de extinção eleva 

dramaticamente (Brook et al., 1997). 

Ambas as catástrofes analisadas neste estudo, são facilmente evitadas, por meio 

de um melhor controle alimentar, elaboração de um estoque de alimentos para o período de 

seca, o treinamento dos tratadores e proteção do rebanho dos ataques de outros animais, seja 

instalando cercas e prendendo os animais durante a noite, período no qual a maioria dos 

ataques têm ocorrido. Esses procedimentos poderiam reduzir a frequência das catástrofes, o 

que parece ser pior para a população (Tabela 5). 

Com base nesses resultados (Tabela 5), observou-se que as taxas de 

mortalidade de adultos, cordeiros machos e fêmeas, devem sempre ser monitorados e 

controlados para assegurar a viabilidade da população. A taxa de mortalidade poderia ser 

diminuída com melhorias no manejo, especialmente o melhor cuidado com os recém-

nascidos, como garantir a ingestão do colostro e cura do umbigo, proteção contra o frio e o 

vento, controle da mastite nas fêmeas e vacinação no período apropriado. No entanto, a 
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mortalidade das fêmeas adultas pareceu ser mais crítico para a população e deve ser 

cuidadosamente monitorada pelos curadores, mesmo sendo considerada baixa, cerca de 5%. 

Alterações na mortalidade e na fecundidade foram uma ameaça para a persistência de curto 

prazo da população que Brook et al. (1997) estudaram. Aumentos, ainda que relativamente 

pequenos, na mortalidade ou diminuição da fecundidade causaram fortes efeitos negativos 

sobre o tamanho da população e sobre a probabilidade de extinção. 

O processo para a realização de uma PVA fornece um quadro importante para 

a discussão interdisciplinar, ajuda a comparar as opções de manejo e pode ser utilizada para 

avaliar o impacto das ameaças atuais e futuras que as populações ameaçadas poderão 

enfrentar (Brook et al., 1997). Uma PVA pode ser usada de diferentes maneiras, seja para 

fazer previsões quantitativas da probabilidade de extinção, número de animais, ou outras 

medidas de vulnerabilidade da população (Miller & Lacy, 2005), ou para determinar a 

eficácia de diferentes opções de manejo (Boyce, 1992). 

É essencial que a PVA forneça previsões confiáveis e seja útil para refletir 

corretamente o impacto relativo de várias ameaças e as consequências de estratégias 

alternativas de manejo (Brook et al., 1997). Entretanto, a imprevisão é inevitável. Embora, as 

PVAs não sejam modelos perfeitos, elas são as melhores ferramentas disponíveis atualmente 

para fazer previsões necessárias sobre os riscos de extinção (Lindenmayer et al., 2003). 

Trabalhando com os cinco modelos "genéricos" de PVA como GAPPS, INMAT, RAMAS, 

Metapop, Estágio RAMAS e VORTEX, Brook et al. (2000), observaram que as previsões, no 

entanto, foram de alta precisão. Segundo esses autores, todos os softwares testados foram 

adequados para avaliações de riscos da população.  

A integração de dados genéticos com taxas demográficas pode fornecer uma 

compreensão da dinâmica da população mais detalhada, específica e útil para o planejamento 

da conservação da população (Lindenmayer et at., 1999). O manejo efetivo dos recursos 

genéticos de animais de fazenda requer o conhecimento das características das raças, 

incluindo informações do tamanho e estrutura da população, distribuição geográfica e 

variabilidade dentro e entre as raças.  A integração desses diferentes tipos de dados resultará 

em uma representação o mais completa possível da diversidade biológica das raças 

(Groeneveld et al., 2010).  
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7. Conclusão 

 

Apesar de nenhum problema imediato ter sido observado no núcleo de 

conservação da ovelha Bergamácia Brasileira, o tamanho efetivo reduzido e ausência de 

outros rebanhos dessa raça poderiam causar problemas em um futuro próximo. De todos os 

cenários analisados, conclui-se que o número de fêmeas é essencial para manter a viabilidade 

da população. Os principais aspectos a serem observados em um manejo para a conservação 

devem ser permitir a entrada de animais, controlar a frequência das catástrofes, não tanto a 

gravidade, e controlar a mortalidade de fêmeas, sobretudo as adultas (até 30%). 
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CAPÍTULO 3 

 

Análise de Viabilidade Populacional e Genealógica de um Núcleo de Conservação de Suínos 

Moura 

 

 

1. Resumo 

 

Foi realizado um estudo da viabilidade populacional e do pedigree dos animais do núcleo de 

conservação Suíno Moura da Embrapa Suínos e Aves. Para a análise de pedigree foi usado o 

Software ENDOG e para a Análise de Viabilidade Populacional o VORTEX. Os dados foram 

obtidos com os curadores do rebanho e totalizaram 411 animais nascidos entre os anos de 

1999 e 2011 para a análise com o ENDOG. Os dados de entrada do VORTEX foram 

respondidos em um questionário próprio enviado para os curadores do rebanho.  O 

Coeficiente de endogamia (F) foi de 0,06%, O tamanho efetivo da população médio (Ne) foi 

de 30 animais e o intervalo entre gerações médio foi de 3,48 anos. A probabilidade de 

extinção calculada pelo VORTEX foi 0% para um período de simulação de 100 anos e 3% 

para um período de 500 anos. Foi observado que os fatores determinantes para a viabilidade 

dessa população são a entrada de animais e a prolificidade da raça. Esses parâmetros devem 

ser observados de perto no programa de conservação dessa raça. Apesar do estudo não indicar 

risco imediato de extinção dessa população, esse núcleo deve ser sempre analisado e seus 

parâmetros populacionais controlados para evitar a extinção desse rebanho que é um dos 

últimos dessa raça.  
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Genealogical analysis and population viability analysis of a conservation nucleus of Moura 

Pig 

 

2. Abstract  

 

A pedigree and a viability analysis of a population of Moura breed from the Nucleus of 

conservation from Embrapa Swine and Poultry was carried out. ENDOG Software was used 

for pedigree analysis and VORTEX was used for Population Viability Analysis. The data 

were obtained with the curator of the herd and totalized 411 animals born between the years 

1999 and 2011 for the analysis with ENDOG. The input data in VORTEX were obtained from 

a questionnaire answered by the curator of the herd. The Inbreeding Coefficient (F) was 

0.06%, the average effective population size (Ne) was 30 animals with an average generation 

interval of 3.48 years. The extinction probability, calculated by VORTEX, was 0% for a 

simulation period of 100 years and 3% for a period of 500 years. It was observed that the 

parameters determinant for the viability of this population were the entry of animals and 

prolificacy of the breed. These parameters should be observed closely in the conservation 

program of this breed. Although the study did not indicate immediate risk of extinction of this 

population, this nucleus should be analyzed constantly and population parameters controlled 

to prevent the extinction of this herd that is one of the last of that breed. 
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3. Introdução 

 

Vários animais domésticos foram trazidos na época da colonização das 

Américas pelos portugueses e espanhóis (Egito et al., 2002). A partir da chegada dos europeus 

ao continente americano, houve várias introduções de animais de fazenda no Brasil, 

resultando em uma grande variedade de raças que por séculos sustentaram a produção animal 

no País (Mariante et al., 2009). 

 Por meio da seleção natural e da deriva genética, essas raças naturalizadas 

tornaram-se adaptadas ao ambiente e às condições de criação por todos os ecossistemas 

brasileiros, adquirindo características únicas como rusticidade, prolificidade e, 

provavelmente, resistência a endo e ectoparasitas (Egito et al., 2002; Mariante et al., 2009).  

As raças naturalizadas têm um potencial genético bastante valioso para a 

agricultura sustentável, pois representam a consequência do processo local de adaptação. Ao 

contrário das raças comerciais, fortemente selecionadas para a produção, as raças locais 

evoluíram como resultado da seleção natural de séculos, tornando-se fonte de variabilidade 

genética (Armstrong et al., 2006).        

As raças de suíno brasileiras são o resultado de um processo evolutivo e de 

adaptação e podem ser necessárias para atender às demandas futuras do mercado e mudanças 

no ambiente de produção (Gandini et al., 2004). Entretanto, é difícil prever qual será a 

exigência futura do mercado consumidor, visto que, no caso dos suínos, o tempo necessário 

para que o melhoramento genético obtido no rebanho núcleo alcance o rebanho comercial 

(defasagem genética) é de, aproximadamente, seis a sete anos e, consequentemente, só 

alcançará o mercado consumidor, entre sete e oito anos (Lopes, 2004).  

Em muitos países houve a tendência a negligenciar a grande variedade de 

rebanhos locais em favor de raças exóticas e seus cruzamentos (Gandini et al., 2004). A 

concentração em algumas raças na indústria da reprodução suína torna outras raças, 

especialmente as naturalizadas, não comercialmente viáveis dentro desse modelo de produção 

(Oldenbroek, 2007). De acordo com esse autor, a velocidade da industrialização e a 

especialização, aliadas à falta de conservação in vivo de suínos, faz com que essa espécie 

mereça receber especial atenção em programas regionais ou nacionais de conservação. De 

acordo com Barrera et al. (2007), a biodiversidade dos recursos genéticos animais é parte 

integrante da riqueza biológica de uma nação e sua conservação é fundamental para a 

sociedade. 
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O estudo da variabilidade genética e do fluxo gênico é necessário para o 

estabelecimento do manejo apropriado do rebanho. Alguns simples parâmetros demográficos, 

altamente dependentes do manejo e das decisões de cruzamento têm um grande impacto na 

variabilidade genética (Valera et al., 2005). 

A variabilidade genética pode ser estudada por meio da análise de pedigree 

utilizando dados demográficos da população. O estudo da demografia permite a descrição da 

estrutura e da dinâmica do grupo ou dos animais que entram e saem da população (Gutiérrez 

et al., 2003), bem como pode evidenciar importantes fatores que afetam a história genética da 

população (Valera et al., 2005).  

A análise de viabilidade populacional (PVA) é um processo que abrange 

avaliação de dados e faz um modelo de uma população para antecipar a probabilidade desta 

persistir por um período arbitrariamente escolhido no futuro (Boyce, 1992). Portanto, a PVA é 

a estimativa da probabilidade de extinção e outras medidas de uma população realizada por 

meio de análises que incorporam ameaças identificáveis para a sobrevivência e a transformam 

em modelos do processo de extinção (Miller & Lacy, 2005). 

O objetivo desse trabalho foi o de analisar a população de suínos Moura da 

Embrapa Suínos e Aves, por meio da análise de pedigree e de viabilidade populacional, 

testando esses métodos para uma possível aplicação à outras populações de animais 

naturalizados ou ameaçados. 
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4. Materiais e Métodos 

 

Nesse trabalho foram analisados os dados dos suínos da raça Moura do núcleo 

de conservação do da Embrapa Suínos e Aves, localizada em Concórdia - SC. Os dados para a 

análise de pedigree e da viabilidade populacional foram obtidos diretamente com os curadores 

desse núcleo.  

A Embrapa Suínos e Aves é uma unidade descentralizada da Empresa 

Brasileira de Pesquisa Agropecuária, vinculada ao Ministério da Agricultura, Pecuária e 

Abastecimento. A expansão da suinocultura e da avicultura nos anos 60 e 70 levou à criação, 

em 13 de junho de 1975 do Centro Nacional de Pesquisa de Suínos, destinado à pesquisa em 

suinocultura. Três anos depois, em 1978, o Centro recebeu também a incumbência da 

pesquisa em aves, passando a se chamar Centro Nacional de Pesquisa de Suínos e Aves,  e é 

hoje conhecido como Embrapa Suínos e Aves.  

A partir de 1982, a Embrapa Suínos e Aves passou a ocupar a área de 210 

hectares no distrito de Tamanduá, contando com laboratórios de sanidade animal e de análises 

físico-químicas, sistemas de produção, campos experimentais, estação meteorológica, fábrica 

de ração, prédio para administração e pesquisa e biblioteca especializada em suínos e aves. 

Atualmente o núcleo de conservação Moura conta com um plantel Moura puro 

de cerca de 20 fêmeas e 10 machos, de diferentes linhagens. Estas linhagens são cruzadas 

entre si quando é necessário expandir o plantel puro para reposição. Quando não há 

necessidade de repor animais, as fêmeas são cruzadas com reprodutor MS115, a terceira 

geração de suíno light desenvolvido pela Embrapa.  

 

4.1 Análise de pedigree 

Os parâmetros genéticos e populacionais foram computados usando o 

programa ENDOG, versão 4.8, para o rebanho de suínos Moura da EMBRAPA Suínos e 

Aves. As informações do pedigree abrangeram os animais nascidos entre 1999 e 2011, 

totalizando 411 animais, dos quais 255 eram fêmeas e 156 eram machos.  Foram realizadas 

duas análises, uma com todos os animais do pedigree e outra considerando somente os 

animais que atualmente fazem parte do rebanho. Para isso, foi determinado os animais com 

data de nascimento a partir de 2006, o que totalizou 364 registros.  
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4.2 Análise da viabilidade populacional  

 

As simulações das interações entre fatores demográficos, ambientais e 

genéticos foram feitas no programa Vórtex, versão 9.99. As explicações sobre esse programa 

foram retiradas de Miller e Lacy (2005). Foi elaborado um questionário para coletar as 

informações necessárias para dar entrada no programa o qual deveria ser respondido pelos 

curadores dos rebanhos de conservação ligados ao Programa Nacional de Conservação de 

Recursos Genéticos Animais. O cenário oriundo desse questionário foi denominado Cenário 

Base. Essas informações estão resumidas na Tabela 1. 

O VORTEX modela a dinâmica da população como eventos discretos e 

sequenciais que ocorrem de acordo com a distribuição das variáveis aleatórias informadas 

pelo operador (Tabela 1). Esse programa simula uma população passando por uma série de 

eventos que descrevem um ciclo anual de um típico organismo com reprodução sexuada: 

seleção dos parceiros, reprodução, mortalidade, incremento da idade a cada ano, migração, 

dentre outros.  

Ao final das simulações, o programa fornece as seguintes informações: 

1)  Probabilidade de extinção da população. Para um tamanho máximo 

(Nmax), a extinção ou sobrevivência da população irá depender da taxa de crescimento médio 

(r), que é o número de nascimentos menos o número de mortes, bem como da flutuação desse 

parâmetro devido à variação ambiental. A extinção pode ser definida quando apenas 

permanece um sexo ou quando a população fica abaixo de um número pré-determinado pelo 

operador; 

2) Tempo médio até a extinção, caso a população se extinga em pelo menos 

50% das simulações; 

3) Média, tamanho e variação genética dentro da população remanescente. 

 

O Vórtex simula a perda da variedade genética por meio da simulação da 

transmissão de alelos dos pais para os filhos em um loco neutro hipotético. Para cada animal 

no começo da simulação são designados dois alelos únicos nesse loco. Então para cada 

indivíduo criado durante a simulação é aleatoriamente atribuído um dos alelos de cada 

genitor.  

O programa monitora quantos alelos originais permanecem na população e a 

média da heterozigose e a diversidade genética relativas ao nível inicial. Na análise em 

estudo, foi especificado que a simulação deveria iniciar a partir da distribuição de frequências 
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alélicas conhecidas obtidas por marcadores micossatélites analisados no Laboratório de 

Genética Animal – LGA, da Embrapa Cenargen, resumidos na Tabela 2.  

Tabela 1. Parâmetros demográficos de entrada no VORTEX usado para simular a população 
de Suínos Moura. 

Dado de entrada Valor 

Número de iterações 500 

Número de anos 100 

Sistema de reprodução Polígamo 

Idade a primeira reprodução (F/M)  1/1 

Depressão endogâmica? Sim 

Número máximo de partos por ano 2 

Tamanho máximo da ninhada 22 

Razão sexual média ao nascimento 50% (Machos) 

Idade máxima de reprodução 5 

Fêmeas adultas na reprodução (%) 80 

Probabilidade da fêmea ter 0 parto 2 

Probabilidade da fêmea ter 1 parto 40 

Probabilidade da fêmea ter 2 partos 58 

Mortalidade de fêmeas idade entre 0 e 1 (%) 8 

Mortalidade de fêmeas adultas >1  (%) 5 

Mortalidade de machos idade entre 0 e 1 (%) 8 

Mortalidade de machos adultos >1 5 

Catástrofe 1: Não determinada pelo curador  

 Frequencia (%) 1 

 Efeito na reprodução (%) 5% 

 Efeito da sobrevivência (%) 10% 

Machos na reprodução 10 

 População inicial 12 

 Capacidade de suporte do ambiente (K) 120 

 São retirados animais? Sim 

80 machos e 50 fêmeas por ano  

Entram animais na população? Sim 

20 fêmeas e 3 machos por ano  
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Tabela 2. Frequência alélica do núcleo de conservação dos Suínos Moura da Embrapa Suínos 
e Aves 

Locus 

Número de 

alelos por 

locus Frequência alélica 

S0026_1 8 ,01 0,05 0,01 0,03 0,42 0,01 0,29 0,18   

S0155_1 9 ,01 0,18 0,01 0,09 0,01 0,23 0,01 0,43 0,03  

SW857_1 6 ,05 0,01 0,22 0,17 0,09 0,46     

S0101_1 5 ,32 0,38 0,11 0,18 0,01      

SW830_1 3 ,8 0,19 0,01        

S0097_1 7 ,27 0,30 0,01 0,01 0,13 0,08 0,20    

SW911_1 7 ,01 0,04 0,10 0,50 0,20 0,10 0,05    

SW2406_1 5 ,73 0,01 0,02 0,03 0,21      

S0068_1 10 ,10 0,17 0,22 0,01 0,28 0,01 0,01 0,10 0,02 0,08 

OPN_1 6 ,34 0,06 0,01 0,51 0,05 0,03     

SW936_1 9 ,07 0,27 0,03 0,01 00,03 0,01 0,31 0,17 0,10  

SW1517_1 8 ,09 0,09 0,18 0,07 0,02 0,17 0,14 0,24   

S0002_1 5 ,01 0,01 0,6 0,36 0,02      

S0178_1 6 ,03 0,09 0,01 0,07 0,01 0,79     

SW72_1 8 ,28 0,01 0,01 0,01 0,54 0,01 0,01 0,13   

S0228_1 4 ,84 0,14 0,01 0,01       

SW445_1 6 ,34 0,11 0,06 0,03 0,18 0,28     
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Para determinar quais fatores mais afetam a população, 17 novos cenários 

foram criados alterando somente um dos parâmetros do Cenário Base. Esses cenários 

adicionais estão descritos na Tabela 9.  
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5. Resultados e Discussão 

 

5,1 Análise de Pedigree 

 

Foi considerada como população de referência a formada por os animais que 

tinham ambos os pais conhecidos. Foi observado que as informações do pedigree com a 

identificação dos genitores estava bem completa com 85% dos animais com os pais 

conhecidos.   

Os valores encontrados para o número efetivo de fundadores (fe), número 

efetivo de ancestrais (fa), coeficiente de parentesco médio (AR), coeficiente de endogamia 

(F), tamanho efetivo da população (Ne) e índice de conservação genética médio (ICG), para a 

população de referência, estão listados na Tabela 3, todos os animais do pedigree, e na Tabela 

4, animais do rebanho atual. 

 

Tabela 3. Resumos dos valores da análise de pedigree. 

Parâmetro Valor 

Número efetivo de fundadores (fe) 14 

Número efetivo de ancestrais (fa) 14 

Coeficiente de parentesco médio (AR) 8,38% 

Coeficiente de Endogamia (F) 0,06% 

Índice de conservação genética médio (ICG) 1,36 

 

Tabela 4. Resumos dos valores da análise de pedigree do rebanho atual. 

Parâmetro Valor 

Número efetivo de fundadores (fe) 15 

Número efetivo de ancestrais (fa) 14 

Coeficiente de parentesco médio (AR) 8,38% 

Coeficiente de Endogamia (F) 0,06% 

Índice de conservação genética médio (ICG) 1,36 

 

A população de referência considerada, animais com os dois pais conhecidos, 

foi menor do que a usada para analisar os fundadores. De um total de 411 animais no 

pedigree, 353 puderam ser incluídos na população de referência. A população base, com pelo 

menos um dos pais conhecidos, foi de 58 animais. Quando considerado somente o rebanho 
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atual, a população base caiu para 52 animais. O número de ancestrais que contribuíram para a 

população de referência foi 31, entretanto somente 5 explicam 50%  dos ancestrais.   

Analisando somente o rebanho atual, a população de referência foi de 364 

animais e 35 ancestrais contribuíram para a população de referência, com somente 5 

explicando 50% dos ancestrais. Para computar o fa deve-se considerar somente a contribuição 

marginal de um ancestral, isto é, a contribuição dada por um ancestral que não pode ser 

explicada por outro ancestral escolhido anteriormente (Valera et al., 2005). 

Gargalos ou uso intensivo de um reprodutor ou dos seus descendentes pode ser 

a razão para a perda da diversidade alélica pela população fundadora. O número efetivo de 

fundadores e o número efetivo de ancestrais podem ser usados para indicar a importância do 

gargalo ou a influência de alguns reprodutores no desenvolvimento da população (Hamann & 

Distl, 2008).  

De acordo com Valera et al. (2005) o AR pode ser usado como alternativa ou 

complementação ao F para a conservação da população. O uso preferencial de animais com o 

AR menores para a reprodução auxilia no balanceamento da contribuição desigual de 

fundadores. 

O coeficiente de endogamia médio foi de 0,06% (Tabelas 3 e 4), valor 

considerado baixo para a população. Estimar o coeficiente de endogamia é complexo, pois 

isso geralmente requer o conhecimento do pedigree dos indivíduos. Além disso, o cálculo do 

coeficiente a partir das informações de pedigree requer a especificação do grau de 

relacionamento entre os fundadores (Hedrick & Kalinowski, 2000).   O cálculo do coeficiente 

de endogamia é muito sensível à profundidade e à qualidade do (Valera et al,. 2005).  

De acordo com Toro et al. (2000), para o cálculo do F é preferível usar as 

informações do pedigree ao invés, de, por exemplo, usar as informações dos marcadores 

moleculares para esse fim. Ainda de acordo com esses autores, os marcadores moleculares 

podem ser úteis para verificar, corrigir ou até completar os dados do pedigree.  

A análise do pedigree sempre começa com a população fundadora, isto é, 

indivíduos de ancestralidade desconhecida e presumidamente não relacionados, a partir dos 

quais a população do pedigree descende (Lacy, 1989). Quando a informação sobre a 

população fundadora não está disponível, assume-se que os fundadores não são aparentados e 

não são endogâmicos (Hedrick & Kalinowski, 2000). O resultado dessa análise pode ser 

usado para identificar os fundadores com pouca ou muita contribuição genética para o 

pedigree, isto é, probabilidade de perda e de ocorrência dos alelos. A análise dos fundadores 

geralmente superestima a variabilidade genética presente na população uma vez que se 
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assume que animais com pais desconhecidos não são relacionados. Entretanto, mesmo que 

todos os fundadores tenham contribuído igualmente, a variabilidade genética ainda pode ser 

diminuída pela deriva genética (Lacy, 1989). 

O tamanho efetivo da população (Ne), médio, por ano de nascimento dos 

animais, foi de 30 e decresceu no período analisado (Figura 1). O tamanho do rebanho não 

aumentou, provavelmente devido a falta de animais para reposição e dificuldades estruturais 

em se manter um rebanho maior. Esse tamanho populacional pode estar causando problemas 

na viabilidade do rebanho.  Sollero et al. (2009) estudando as raças naturalizadas de suínos 

brasileiros observou que as raças Moura e Monteiro apresentaram as mais baixas diversidades 

genéticas, levando-se em consideração o no número efetivo de alelos e na heterozigosidade 

observada. A análise do pedigree é sempre recomendada para permitir que o planejamento da 

reprodução maximize o tamanho efetivo em relação ao tamanho total da população e, 

consequentemente, aumente a variabilidade e diminua os efeitos da deriva genética (Lacy, 

1989). 

De acordo com Caballero e Toro (2000), o Ne é mais usado com propósito 

preditivo do atual estado da população e do seu futuro do que para avaliar a análise do 

pedigree. Entretanto, o conceito do Ne pode ser usado para entender a relação entre as 

ferramentas do pedigree, como a endogamia, coancestralidade e 

?F.

 
Figura 1. Tamanho efetivo da população de Suínos Moura do Núcleo de conservação entre os 

anos 1998 a 2008 

 

0

10 
20 
30 
40 
50 

1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 
ano 

Por ano de nascimento Por período de nascimento



96 
 

Os parâmetros médios de integridade do pedigree estão resumidos nas Tabelas 

5 e 4. Ainda são poucas gerações disponíveis para avaliação dentro do rebanho Moura.  Isso é 

comum em programas de conservação uma vez que só recentemente houve interesse pela 

conservação destes animais, tempo ainda não suficiente para se obter informações detalhadas 

da sua genealogia.  

 

Tabela 5. Resumo dos parâmetros de integridade do pedigree dos Suínos Moura 

Parâmetro Valor 

Número médio de gerações completas 1,32 

Número médio máximo de gerações 2,64 

Equivalente médio de gerações completas 1,78 

 

O intervalo entre gerações (Tabela 6) foi mais alto para os machos e quando 

comparado com os valores obtidos no VORTEX (Tabela 8), percebe-se que os valores obtidos 

com a análise de pedigree foram menores (Tabela 6). 

Os intervalos entre gerações (Tabela 6 e 7), foram considerados altos para os 

padrões da espécie, que costumam apresentar intervalos entre gerações menores, 24,3 meses 

para suínos Landrace (Lambebere,1980) e 29,4 meses para a raça Hampshire (Lambebere & 

Costa, 1982). Estudando porcos ibéricos, Toro et al. (2000) encontraram o intervalo entre 

gerações de 2,44 anos. Mesmo quando se considera somente os animais da população atual, a 

qual não apresentou diferença em relação ao cálculo do intervalo entre gerações com o 

pedigree completo (Tabela 7). Uma possível explicação seria que, no pedigree analisado, há 

27 registros de animais nascidos em 1999. O próximo nascimento foi registrado somente em 

2004, indicando falhas no registro desse pedigree. 
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Tabela 6. Intervalo entre geração do Núcleo de Conservação dos suínos Moura  

Intervalo entre geração   Valor 

Pai-Filho  4,21 

Pai-Filha 5,41 

Mãe-Filho 3,32 

Mãe-Filha 3,48 

Média total 4,31 

Idade media dos pais ao nascimento dos filhos   

Pai-Filho  2,94 

Pai-Filha 3,89 

Mãe-Filho 2,45 

Mãe-Filha 2,39 

Média total 3,13 

 

Tabela 7. Intervalo entre geração do Núcleo de Conservação dos suínos Moura 
considerando os animais da população atual. 

Intervalo entre geração   Valor 

Intervalo entre geração    

Pai-Filho  4,43 

Pai-Filha 5,44 

Mãe-Filho 2,89 

Mãe-Filha 3,48 

Média total 4,21 

Idade media dos pais ao nascimento dos filhos 

Pai-Filho  3,74 

Pai-Filha 3,84 

Mãe-Filho 2,40 

Mãe-Filha 2,39 

Média total 3,10 

 

.Os índices de fixação (F-statistics) descrevem o nível de heterozigosidade da 

população. A estrutura da população pode ser dividida nos seguintes níveis: do indivíduo (I), 

da subpopulação (S) e o da subpopulação em relação ao total (T). A estatística F apresenta o 

quanto a endogamia influencia dentro da subpopulação (FIS), entre as subpopulações (FST) e 
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dentro da população inteira (FIT).  No plantel Moura analisado foram encontrados os seguintes 

valores:    FIS = - 0,043073, FST = 0, FIT  = - 0,043073. O FST foi zero, indicando que não há 

subdivisão da população. 

O FIS determina se os acasalamentos são ao acaso e auxilia na identificação de 

subpopulações, uma vez que, os animais analisados sejam da mesma subpopulação, não se 

espera alterações nesse parâmetro (Balloux & Lugon-Moulin, 2002). O valor do FIS pode ser 

negativo caso os cruzamentos sejam menos relacionados do que a média da subpopulação 

(Nagylak, 1998).  O FIS negativo pode indicar um excesso de heterozigotos.  O FIS pode 

variar de -1 a 1, dependendo da heterozigosidade esperada e observada. Caso esse valor seja -

1, significa que a população é completamente outbred 

(http://www.uwyo.edu/dbmcd/molmark/lect05/lect5.html).  

Igualmente ao FIS o FIT pode ser negativo ou positivo, com o valor negativo 

indicando um excesso de heterozigotos (Guries & Ledig, 1979). 

 

5.7. Análise de Viabilidade Populacional 

 

A probabilidade de extinção foi 0, isto é, das 500 iterações realizadas no 

VORTEX, em nenhuma houve extinção da população.  A população aumentou rapidamente 

até atingir a capacidade de suporte do ambiente (K) com uma taxa de crescimento 

determinístico médio (Det r) de 1,71 (Tabela 9). 

Na Figura 2 está demonstrada a comparação entre o crescimento determinístico 

e o estocástico (Stoch r) da população. O Det r assume que não há depressão endogâmica, os 

acasalamentos são sem restrições e não há entrada e nem saída de animais da população. 

Portanto, simula como seria a população sem qualquer flutuação devido ao acaso ou 

ambiente. O Stoch r considera a ocorrência de eventos ambientais ou aleatórios. 
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Figura 2. Comparação entre as taxas de crescimento Det r e Stoch r. 
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Há uma pequena diferença entre o Det.r e o Stoch.r. Isso poderia indicar pouca 

influência ambiental na população. Entretanto, as respostas do questionário dadas pelo 

curador do rebanho, foram consideradas bastante otimistas, o que poderia explicar os bons 

resultados quando o cenário base é analisado sozinho.  

A taxa de crescimento estocástica (Stoch.r) é geralmente menor do que a 

determinística (Det.r) e somente terão valores próximos se o crescimento da população for 

estável e robusto. O Stoch.r será notavelmente menor do que o Det.r caso a população esteja 

sujeita a grandes flutuações devido à variação ambiental, catástrofes ou instabilidades 

genéticas e demográficas próprias das pequenas populações (Miller & Lacy, 2005). 

Os intervalos entre gerações (Tabela 8), nesse caso, referem-se ao valor médio 

ao final dos 100 anos de simulação e aproximam-se mais da realidade da espécie 

(Lambebere,1980; Lambebere & Costa, 1982). É importante determinar esse parâmetro com 

segurança, pois o intervalo entre gerações é fundamental em um programa de seleção, pois 

intervalos muito grandes diminuem o ganho genético anual para as características 

selecionadas, o que pode reduzir o retorno econômico do programa (Carneiro et al., 2009).  

O número médio final da população foi bem próximo do K, indicando uma 

capacidade de crescimento da população, caso isso seja possível considerando as condições de 

criação. 

 

Tabela 8. Resumo dos resultados obtidos na simulação com o programa 

VORTEX 

INTERVALO ENTRE GERAÇÕES 

Macho 1,77 

Fêmea 1,77 

Tamanho médio final da população 118,58 

Distribuição final média da população (tamanho) 

Machos                              51,3 

Fêmeas                             61,27 

 

Foram testados novos cenários na análise de viabilidade populacional para 

determinar os maiores fatores de ameaça à população e sugerir estratégias de manejo para a 

conservação. Foram criados 26 novos cenários, conforme descrito na Tabela 9.   
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Tabela 9. Análise de viabilidade populacional do rebanho Suíno Moura, considerando o cenário base e adicionais. 

  r L fêmeas L Machos PE 

População 

final He Ho N alelos 

Cenário base 1,71 1,77 1,77 0 118,58 84,00 86,00 34,46 
Sem entrada 1,71 1,77 1,77 100 0,00 0,00 0,00 0,00 
Duas catástrofes 1,54 1,71 1,71 0 115,67 86,00 88,00 42,83 
100% machos reprodução 1,71 1,77 1,77 0  93,00 94,00 46,00 
Menor prolificidade 1,34 1,91 1,91 0 116,13 87,00 89,00 47,37 
100% fêmeas reprodução 1,90 1,71 1,71 0 119,26 80,00 81,00 28,19 
20% mortalidade de leitões 1,60 1,81 1,81 0 120,67 85,00 87,00 39,04 
50% mortalidade de leitões 1,24 1,96 1,96 0 114,02 88,00 91,00 54,09 
70% mortalidade de leitões 0,89 2,15 2,15 0 95,32 93,00 96,00 69,39 
60% mortalidade de leitões fêmeas 1,08 2,04 2,04 0 104,94 95,00 98,00 72,00 
Maior severidade catástrofe 1,59 1,74 1,74 0 106,38 87,00 90,00 42,63 
Menos animais entrando 1,71 1,77 1,77 0 96,91 73,00 76,00 14,16 
Maior frequência catástrofe 1,64 1,75 1,75 0 118,34 84,00 86,00 36,70 
70% mortalidade de leitões femeas 0,89 2,15 2,15 0 96,97 97,00 98,00 83,00 
Maior mortalidade adultos 1,65 1,43 1,43 0 118,70 84,00 86,00 36,02 
Sem depressão endogâmica 1,71 1,77 1,77 0 118,91 77,00 79,00 28,73 
Sem dados genéticos 1,71 1,77 1,77 0 119,37 84,00 85,00 34,16 
500 anos 1,71 1,77 1,77 3 118,48 0,01 0,01 1,00 
População inicial ENDOG 1,71 1,77 1,77 0 119,43 83 85 34,52 
Ninhada menor 1,70 1,51 1,51 0 119,09 83,00 85,00 35,35 
Mais animais saindo 1,71 1,77 1,77 0 115,31 86,00 88,00 41,26 
Máx. um parto por ano 1,36 1,91 1,91 0 117,33 87,00 89,00 47,49 
Menor reprodução, mais saída e menos entrada 1,34 1,58 1,58 100 0,00 0,00 0,00 0,00 
Mais saída e menos entrada de animais  1,35 1,91 1,91 100 0,00 0,00 0,00 0,00 
Menor reprodução e mais saída de animais  1,34 1,58 1,58 2 2,91 81,00 86,00 24,67 
Menor reprodução e menos entrada de animais  1,34 1,58 1,58 100 0,00 0,00 0,00 0,00 
r: Taxa de crescimento da população; L: Intervalo entre gerações; PE: Probabilidade de extinção; He: Heterozigosidade esperada; Ho: Heterozigosidade observada; N alelos: 
Número médio final de alelos. 
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No desenho desses cenários adicionais, foi tentado elevar ou reduzir um 

parâmetro para tentar determinar qual impacto isso teria na população. Pelos resultados da 

Tabela 9, percebe-se que o fator que mais afetou a população foi a ausência ou diminuição da 

entrada de animais, levando a população a extinção em menos de 10 anos.  Na Figura 3 está 

demonstrada a evolução do coeficiente de endogamia da população no cenário sem entrada de 

animais. Percebe-se que o valor máximo foi atingido nos primeiros 10 anos da simulação. 
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Figura 3. Representação do coeficiente de endogamia no cenário sem entrada de animais. 
 

O temo endogamia se refere ao cruzamento de indivíduos aparentados e a 

depressão endogâmica é definida como a redução de fitness dos filhos desses cruzamentos, 

quando comparados com os filhos de cruzamentos de pais não aparentados (Hedrick & 

Kalinowski, 2000). 
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Figura 4. Comparação da evolução do coeficiente de endogamia em diferentes cenários 
 

Quando a evolução do coeficiente de endogamia é comparado em diferentes 

cenários (Figura 4) percebe-se que o cenário com o melhor desempenho desse parâmetro foi o 

com 100% dos machos disponíveis para a reprodução. O cenário com maior coeficiente de 

endogamia foi o que desconsiderava a possibilidade de depressão endogâmica. Percebe-se 
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ainda que não houve diferença significativa entre o cenário base e o cenário sem os dados 

genéticos reais da população.   

O coeficiente de endogamia é calculado no VORTEX a cada ano da simulação 

e, caso não seja fornecida uma frequência alélica real, o programa determina um alelo único 

para cada animal da população inicial. Outra característica é que o programa considera que 

todos os animais que entram não são aparentados entre si e nem com os da população. Esses 

fatores podem subestimar o cálculo do coeficiente de endogamia. Para essa finalidade, a 

análise do pedigree, mesmo que pouco profundo, pareceu ser mais precisa. 

 O VORTEX considera a depressão endogâmica unicamente como uma maior 

mortalidade de animais até 1 ano de idade, sem considerar queda nas taxas reprodutivas e de 

prolificidade. Isso pode explicar a pouca diferença encontrada entre o cenário base e o cenário 

sem depressão endogâmica, uma vez que a taxa de mortalidade de leitões informada pelo 

curador foi baixa, 8% (Tabela 1).  

A depressão endogâmica pode não ser detectada em uma população por várias 

razões, mas nenhuma delas indica que a depressão endogâmica não esteja presente, por 

exemplo, a falta da depressão endogâmica nos animais jovens não significa que não haja 

efeito sobre a fecundidade ou sucesso do cruzamento, ou que vários componentes do fitness 

não interagem para reduzir o fitness global. Outra implicação é que a depressão endogâmica, 

em uma população que vive em condições controladas, pode ser mais “suave” do que em 

populações que vivem em condições  mais próximas das naturais (Hedrick & Kalinowski, 

2000).  

De acordo com a Figura 5, não houve diferença significativa no número médio 

de alelos entre o cenário base, sem depressão endogâmica e o cenário sem a análise de 

informações genéticas reais da população. A exceção foi para o cenário sem entrada de 

animais, cuja população rapidamente entrou em extinção e, portanto, o número médio final de 

alelos foi 0 (Tabela 9). 
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Figura 5. Comparação da evolução do número médio final de alelos em diferentes cenários 

 

O impacto do aumento da probabilidade de reprodução de machos e fêmeas no 

número médio final de alelos (Figura 6) mostrou que o aumento do número de machos na 

reprodução teve mais impacto do que o aumento do número de fêmeas. Essa observação pode 

ser explicada por dois fatores. O primeiro é pela informação fornecida pelo curador do 

rebanho que informou que 80% das fêmeas e 10% dos machos estavam disponíveis para a 

reprodução. O segundo é pela forma de cálculo desses parâmetros pelo VORTEX. Em relação 

ao número de fêmeas, é considerado que cada fêmea em idade reprodutiva tem a 

probabilidade informada ao programa, no caso 80%, de se reproduzir a cada ano. Em relação 

ao número de machos, é considerado que somente a porcentagem de animais informada, no 

caso 10%, tem possibilidade de se tornar um reprodutor. A partir do momento em que o 

programa “fecha” o pool de reprodutores do ano, todos os selecionados têm igual 

probabilidade de se reproduzir. 

Provavelmente, nenhuma população reproduz ao acaso, e a seleção leva a 

disparidades entre indivíduos na probabilidade de reprodução e escolha do parceiro e do 

habitat (Lacy, 1989). De acordo com Caballero e Toro (2000), no manejo genético de 

pequenas populações, o foco deve ser dado na seleção dos reprodutores e na organização dos 

cruzamentos.  
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Figura 6. Comparação do número médio final de alelos entre diferentes cenários 
 

A escolha dos alelos durante a transmissão de uma geração para a próxima 

pode ser separada em dois componentes: o sucesso reprodutivo dos indivíduos e a 

determinação aleatória de qual dos alelos de cada loco estará presente no gameta que irá gerar 

a progênie. O sucesso reprodutivo dos indivíduos está, em parte, dentro do controle do 

criador. Entretanto, a determinação do alelo no gameta não pode ser controlada. (Lacy, 1989). 

De acordo com Miller e Lacy (2005), a heterozigosidade esperada da 

população ao final do período da simulação, nesse caso 84%, é uma métrica útil de 

decaimento genético para comparação entre os cenários e populações. A partir deste 

resultado, percebe-se que o valor calculado da heterozigosidade pelo VORTEX, usando os 

dados de frequência de alelos reais ou não, deve ser analisado considerando apenas a 

diminuição do valor de 100%. Não sugerimos usar o valor final de He para confirmar se a 

população está ameaçada ou não. A média de heterozigosidade observada relatado por 

VORTEX é o coeficiente de endogamia médio da população (Miller & Lacy, 2005), neste 

caso, um valor elevado de consanguinidade 0,85. 

Usando marcadores microssatélites de 37 animais da raça Moura, Sollero et al. 

(2009) encontraram o Ho de 0,60 e o He de 0,56. Dentre as raças naturalizadas usadas nesse 

estudo, Piau e Monteiro, a raça Moura foi a que apresentou maior distinção genética em 

relação as outras. 

A diminuição da heterozigosidade e a perda de alelos estão relacionadas. 

Entretanto, a presença de alelos raros contribui pouco para a heterozigosidade global da 

população, e alelos raros são perdidos em populações pequenas mais rápido do que a 

heterozigosidade. (Lacy, 1989). 

Analisando as taxas de mortalidade do cenário base e dos adicionais, Tabela 9, 

percebe-se que a maior mortalidade de leitões afetou a taxa de crescimento da população, o 
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intervalo entre as gerações e o número final de animais. Entretanto, esses parâmetros não 

alteraram a probabilidade de extinção, a heterozigosidade ou o número de alelos. Ainda de 

acordo com essa Tabela, a mortalidade de leitões foi mais severa para a população do que a 

mortalidade de adultos e, principalmente, a mortalidade de leitões fêmeas. As diferenças na 

taxa de crescimento dos cenários de maior mortalidade de leitões estão demonstradas na 

Figura 7. 
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 Figura 7. Comparação da taxa de crescimento, Stoch r, entre diferentes cenários de 
mortalidade de leitões. 

 

Dessas observações, percebe-se que o número de leitoas e consequentemente a 

mortalidade de leitões é importante para a viabilidade da população, mais até do que a 

mortalidade de adultos. Entretanto, a mortalidade de animais até 1 ano informada pelo curador 

foi baixa, sinal de que o núcleo de conservação tem conseguido realizar um bom manejo dos 

filhotes. 

A frequência e a severidade da catástrofe informada pelo curador foi 

considerada “branda”. Para tentar determinar como essa ocorrência afetaria o rebanho, foram 

criados mais três cenários com esses parâmetros, descritos na Tabela 9.  No Cenário Duas 

catástrofes (Tabela 9), foi acrescentada mais uma catástrofe, mantendo-se a severidade e a 

frequência informadas pelo curador. Isso reduziu a taxa de crescimento da população e o 

número final da população, mas não afetou a heterozigosidade e o número de alelos.  

Outros cenários alterando, separadamente, a frequência e a severidade da 

catástrofe afetaram mais a população (Tabela 9). A maior frequência da catástrofe foi mais 

severa, afetando mais a diversidade genética, conforme demonstrado na Figura 8. Ainda 

analisando a diversidade genética, percebe-se, pela Figura 9, que a maior frequência de uma 

catástrofe afetou mais a população do que a menor frequência e severidade de duas 

catástrofes. 
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Figura 8. Comparação da evolução da diversidade genética entre diferentes cenários de 
catástrofes. 
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Figura 9. Comparação da evolução da diversidade genética entre diferentes cenários 

de catástrofes. 
 

Dessa forma, percebe-se que um dos parâmetros chave que deve ser observado 

no manejo visando a conservação deve ser minimizar ao máximo as consequências das 

catástrofes frequentes, mais do que das catástrofes pontuais de severidade mais elevada.  

Quando a viabilidade da população foi testada para um período de 500 anos, 

percebe-se (Tabela 9) que a probabilidade de extinção foi pequena (3%), mas a população 

chegou ao final desse período seriamente comprometida, quando analisados o número final de 

alelos e a heterozigosidade. Os demais parâmetros não foram afetados nesse cenário. A Figura 

9 demonstra a evolução da diversidade genética e do coeficiente de endogamia nesse período 

e, percebe-se, que nos primeiros 100 anos da simulação esses parâmetros se mantêm 

relativamente estáveis. A partir do ano 100, esses índices são seriamente afetados. Esse 

resultado demonstra a capacidade de adaptação dos animais aos efeitos negativos do pequeno 

tamanho populacional por um período, mas que a partir de certo momento, esse “controle” 

não é mais possível e a população fica seriamente comprometida. 
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As espécies não entram em extinção imediatamente após a diminuição do 

habitat, mudanças climáticas além do limite de tolerância dos animais ou introdução de 

espécies exóticas. A extinção pode ocorrer várias gerações após o impacto inicial na 

população (Rangel, 2012). Esse período inicial, até a efetiva extinção, cria uma janela de 

oportunidade para a conservação, na qual ainda é possível assegurar a viabilidade da 

população (Wearn et al., 2012). 
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Figura 10. Comparação da evolução da diversidade genética e da endogamia no cenário 
de 500 anos. 

 

Realizar as simulações por um período de tempo mais curto pode não ser 

suficiente para predizer qual seria a estratégia de conservação que garanta a persistência da 

população. Uma população pode parecer viável quando a simulação considera 100 anos, mas 

o risco de extinção pode aumentar consideravelmente se considerado um período maior 

(Nilson, 2003), como observado na Figura 10. Ainda de acordo com esse autor, é 

aconselhável fazer as simulações por um período de tempo longo (mais de 100 anos) ou 

realizar simulações, para dois períodos distintos. Isso seria importante para verificar se os 

resultados encontrados na simulação de curto prazo se mantiveram na de longo prazo.  

O número efetivo de fundadores e ancestrais obtidos com o ENDOG foi de 14 

animais (Tabelas 3 e 4). Entretanto, a população desse rebanho foi iniciada com 12 animais, 

conforme informado pelo curador. Essa diferença pode ser atribuída a erros de registro no 

pedigree. Para integrar os resultados obtidos na análise de pedigree na análise de viabilidade 

populacional, optou-se por testar os cinco animais que explicam a contribuição de 50%  dos 

ancestrais. O resultado desse cenário está na Tabela 9 e, percebe-se, que não houve diferença 

em relação ao cenário base, com população inicial de 12 animais. 
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Diante dos resultados dos cenários listados na Tabela 9, percebe-se que os 

parâmetros que sustentam a viabilidade populacional são a alta prolificidade da raça e a 

entrada de novos animais. O número de animais adicionados ao rebanho a cada ano, 

informado pelo curador, foi considerado alto. Avaliando o número de nascimentos a cada ano 

adicionados à entrada de animais e subtraindo os animais retirados da população, 

intencionalmente ou pela mortalidade, percebe-se um importante incremento de animais a 

cada ano na população. De maneira a testar a importância desses parâmetros, e criar um 

déficit negativo na população, foram criados sete cenários alterando somente esses fatores: 

prolificidade e fecundidade; entrada de animais; saída de animais da população. 

Nos cenários “ninhada menor”, “mais animais saindo” e “Máximo um parto 

por ano” os valores de número máximo da ninhada, número de saída de animais e número de 

partos ao ano, foram alterados. O cenário que mais impactou a população foi o de um parto ao 

máximo por ano, mas mesmo nessa situação, os demais parâmetros da Tabela 9 não foram 

afetados, em relação ao cenário base.  

Os demais cenários, nos quais houve uma diminuição na entrada de animais 

causaram a extinção da população em todas as simulações (Tabela 9). Percebe-se, portanto, 

que manter a entrada de animais na população é fundamental para a persistência dessa. Esse 

resultado foi semelhante ao encontrado por Fimland (2007) que observou que a maneira mais 

efetiva de manter a variabilidade genética é a imigração de indivíduos, isto é, alelos, de 

populações variadas. Hamann e Distl (2008) perceberam que 19 imigrantes por geração foram 

suficiente para manter os níveis de endogamia dentro do aceitável. 

Para efeitos de cálculo demográfico, os imigrantes são tidos como não 

aparentados e equivalentes com a população, isto é, têm a mesma probabilidade de 

reprodução e de sobrevivência dos animais residentes (Mills & Allendorf, 1996). Ainda de 

acordo com esses autores, isso é improvável e as características são tão importantes quanto o 

número dos imigrantes. O comportamento, a competição e a estrutura social, são parâmetros 

que afetam a probabilidade de sobrevivência e reprodução dos imigrantes. Talvez o número 

real de animais necessários que devem ser adicionados ao rebanho, seja um pouco maior do 

que o calculado, levando em consideração as características mencionadas (Mills & Allendorf, 

1996). 

A análise da viabilidade populacional pode auxiliar a evitar a subjetividade 

presente nas previsões usadas no manejo populacional (Possingham et al., 1993). Vários 

benefícios podem ser obtidos através do processo de PVA, mesmo que as previsões 

quantitativas não sejam adequadamente acuradas. Outra vantagem é que o processo de 
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conservação pode ser adaptativo, isto é, as projeções da PVA podem ser atualizadas à medida 

em que mais informações sobre as espécies são acumuladas, e práticas de manejo podem ser 

moduladas ou testadas com o uso das previsões da PVA (Frankham et al., 2004). 

A configuração futura dos recursos genéticos animais e dos programas de 

reprodução são dependentes do conhecimento para guiar as decisões estratégicas sobre os 

métodos de conservação de forma a obter vantagem das novas tecnologias que podem 

beneficiar os programas de conservação dos recursos genéticos (Mariante et al., 2009). A 

PVA é uma ferramenta cujo maior valor, muitas vezes, é o uso como instrumento para ajudar 

no planejamento da recuperação de espécies ameaçadas, para permitir a adaptação do manejo, 

para determinar os pontos fracos e comparar opções de recuperação, ao invés de fornecer 

previsões acuradas do risco de extinção. (Frankham et al., 2004). Entretanto, de acordo com 

Brook et al. (2000), as previsões de uma PVA podem ser bastante acuradas, caso se utilizem 

dados adequados, e podem ser muito úteis nos programas de conservação nos quais são 

realizadas. 

De acordo com Desalle e Amato (2004), uma das mais importantes utilizações 

da PVA é a possibilidade de criação de cenários mais acurados dos processos e padrões das 

espécies ameaçadas. Adicionalmente, a análise do pedigree pode ser importante no estudo da 

história das populações ameaçadas (Desalle & Amato, 2004). A conservação dos recursos 

genéticos deve considerar a análise das consequências futuras, novas ferramentas tecnológicas 

e deve ser conduzida de tal forma que a variabilidade genética entre as raças seja mantida 

(Fimland, 2007). 

Quando uma população animal é reduzida em número, suas taxas demográficas 

(reprodução e mortalidade) passam a ser afetadas por variação estocástica (aleatória). A 

consequência é a flutuação aleatória do tamanho populacional que poderá levá-la a extinção 

devido à sua vulnerabilidade, à deriva genética e à resultante variação aleatória, demografia e 

ambiente. Assim, em programas de conservação de raças domésticas que apresentam rebanhos 

pequenos, é importante que se avalie o risco da população remanescente ser levada à extinção e 

quais as atividades de manejo devem ser priorizadas para que se reduza este risco (Paiva, 

2008).  

Um dos objetivos na manutenção da diversidade dos recursos genéticos 

animais, deve ser evitar a endogamia por meio da manutenção de um número suficiente de 

raças para manter a diversidade entre raças e permitir a troca de material genético. O quw se 

observa, no entanto, é que o número de raças usadas na produção animal está diminuindo 

levando ao risco de um colapso genético no futuro. A perda das raças contribuindo para a 
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produção de alimentos afeta diretamente a segurança alimentar inerente a manutenção da 

diversidade dos recursos de alimentação (Fimland, 2007).  

Os animais domésticos estão perdendo variabilidade genética por meio da 

intensa seleção para características de produção, sem a preocupação na manutenção da 

variabilidade genética. Muitas raças comerciais apresentam um baixo tamanho efetivo 

populacional, apesar do tamanho total da população. Essas raças ainda sofrem com a 

diminuição da fertilidade. Outro mecanismo de perda de variabilidade genética é por meio da 

ameaça de extinção das raças naturalizadas, uma vez que a criação dessas tem sido 

negligenciada pelos criadores e empresas de reprodução (Taberlet et al., 2008).  Entra-se, 

portanto, em um ciclo vicioso, a endogamia das raças locais tende a aumentar, diminuindo a 

variabilidade genética e as performances produtivas dos animais, o que pode contribuir ainda 

mais para o abandono dessas raças por parte dos criadores aproximando-as do risco de 

extinção (Carolino et al., 2004). 

De acordo com Taberlet et al. (2008), a intensificação dos sistemas de 

produção inclui o maior acesso a vacinas e a medicamentos contra doenças endêmicas; maior 

controle das condições de criação, o que permite o uso de animais de padrão racial mais 

elevado, mas com menor resistência a doenças.  Concomitantemente, o sucesso da indústria 

da reprodução causou o desinteresse pelas raças locais, por parte dos produtores.  

Como o habitat e os recursos financeiros são limitados, é essencial determinar 

os tamanhos mínimos e as áreas de habitat necessários para manter as populações viáveis a 

longo prazo. A PVA foi originalmente desenvolvida para determinar o tamanho populacional 

mínimo viável e a área de habitat do urso-cinzento. O tamanho necessário não é universal e é 

amplamente aceito que depende dos detalhes da biologia da espécie, do ambiente que ela 

ocupa e dos tipos de ameaça enfrentados (Frankham et al., 2004).  

 A variabilidade genética é a base para a seleção natural o que facilita a 

adaptação da população nos casos de mudanças ambientais e é a base para a seleção artificial 

em rebanhos comerciais (Oldenbroek, 2007). A grande variedade de raças naturalizadas nas 

Américas, que são adaptadas às condições ambientais e de criação dessa região, constitui-se 

em uma fonte de material genético capaz de melhorar a resistência de outras raças e favorecer 

a adaptação a condições desfavoráveis no ambiente de criação (Notter, 1998). 

A preservação das raças naturalizadas tem um lado histórico, uma vez que 

essas raças representam os animais que auxiliaram na colonização e ocupação do País. De 

maneira mais ou menos intensa, elas ainda permanecem por meio dos cruzamentos. Esses 

animais foram capazes, após várias gerações, de sobreviverem e se adaptarem aos desafios do 
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ambiente no qual viviam, por causa de características únicas e compatíveis com as mais 

diversas condições climáticas e de criação (Mariante et al., 2009). Analisando as 

características fenotípicas das raças de suínos naturalizadas brasileiras, McManus et al. 

(2010), observaram que a “Casco de Burro”, a Moura e a Piau podem ser consideradas como 

raças de porte grande. De acordo com esses autores, a Moura foi a que pareceu ser mais 

próxima das raças comerciais. Entretanto, essa proximidade ainda deve ser confirmada por 

meio da análise genética (McManus et al., 2010). 

Não é viável estudo detalhado de todas as espécies e raças, portanto a 

identificação de populações alvo é crucial, as quais devem ser de espécies bem conhecidas, 

uma vez que a acurácia da PVA e da análise de pedigree é dependente dos dados utilizados. 

As decisões sobre a conservação dependem de vários fatores, além dos que podem ser 

determinados pela PVA. Um dos grandes desafios da conservação dos recursos genéticos é 

otimizar a integração de fatores sociais, culturais e políticos com os resultados obtidos pelos 

modelos científicos (Desalle & Amato, 2004).  
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6. Conclusão 

 

O rebanho analisado tem poucos animais e poucos criadores interessados nessa 

raça, situação comum dentre as espécies de mamíferos usadas na produção animal no Brasil.  

No presente estudo foi observado um tamanho efetivo populacional pequeno 

que poderá acarretar problemas para a população em um futuro próximo, apesar do 

coeficiente de endogamia ser considerado baixo. Percebeu-se que a manutenção da entrada de 

animais na população é fundamental para a viabilidade desse núcleo de conservação, bem 

como a manutenção das taxas de reprodução dos animais. 
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CAPÍTULO 4 

 

CONCLUSÕES E CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

O tema da conservação dos recursos genéticos está se tornando cada vez mais 

importante. Muito se fala da sexta extinção em massa que o planeta irá enfrentar nos 

próximos anos e que seria, pela primeira vez, uma extinção em massa causada por uma outra 

espécie nesse caso, Homo Sapiens. Muitas controvérsias ainda existem e diferentes pontos de 

vista são defendidos. Alguns até acalorados, como comparar a extinção das espécies causadas 

pelo homem com o holocausto ou defender que a humanidade tem a obrigação moral de 

conservar todas as espécies existentes (Frankham et al., 2004; Blasco, 2008).  

O fato é que esse tema é importante e a conservação das espécies/raças de 

animais de produção, ao invés dos selvagens, aproxima mais o tema do dia a dia das pessoas. 

A possibilidade de uma crise de alimentos é real e deve ser estudada. Exemplo disso foi uma 

recente matéria publicada na revista National Geographic (Figura 1) falando sobre esse tema. 

Essa é uma revista de grande veiculação ou popular, mas é uma revista não científica. A 

matéria foi escrita para leigos, em uma linguagem acessível, demonstrando que em breve essa 

discussão poderá sair do ambiente estritamente acadêmico.  

Vários paralelos podem ser traçados entre a ameaça de extinção de espécies 

selvagens e domésticas. O valor da biodiversidade é difícil de mensurar, mas a conservação 

de espécies selvagens tem maior apelo ao público, apesar de não serem usados como alimento 

pelas pessoas.  Esse paradoxo é crítico, uma vez que devemos garantir a produção de 

alimentos a partir dos animais domesticados. O fato das espécies domésticas serem 

numerosas, bem adaptadas globalmente e terem sua reprodução dominada pelo homem, torna 

difícil explicar porque algumas raças estão ameaçadas e devem ser conservadas (Taberlet et 

al., 2008). Ainda de acordo com esse autor, apesar das espécies de animais de produção não 

poderem ser consideradas como ameaçadas, algumas raças estão em vias de extinção, o que 

pode comprometer a viabilidade de toda a espécie. Em poucos anos poderemos perder os 

recursos genéticos selecionados pela humanidade nos últimos 10 000 anos (Taberlet et al., 

2008).  
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Figura 1. Recorte da reportagem publicada na revista National Geographic de 

julho de 2011. Fonte: http://ngm.nationalgeographic.com/2011/07/food-ark/siebert-text/1 
 

No Brasil existe um movimento, ainda pequeno, de incentivar o consumo de 

produtos locais (Figura 2). Esse movimento é bem abrangente, fala de questões 

comportamentais como o Slow Food, mas fala especificamente da valorização da 

biodiversidade e da conservação de produtos locais. De acordo com o próprio site: “A Arca do 

Gosto é um catálogo mundial que identifica, localiza, descreve e divulga sabores quase 

esquecidos de produtos ameaçados de extinção, mas ainda vivos, com potenciais produtivos e 

comerciais reais. O objetivo é documentar produtos gastronômicos especiais, que estão em 

risco de desaparecer. Desde o início da iniciativa em 1996, mais de 1000 produtos de 

dezenas de países foram integrados à Arca. Este catálogo constitui um recurso para todos os 

interessados em recuperar raças autóctones e aprender a verdadeira riqueza de alimentos 

que a terra oferece’ (http://www.slowfoodbrasil.com/arca-do-gosto). 
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Figura 2.  Produtos brasileiros listados na Arca do Gosto. Fonte: 

http://www.slowfoodbrasil.com/arca-do-gosto/produtos-do-brasil 
 

De acordo com Gandini et al. (2004), a conservação deve, sempre que possível, 

promover raças “auto-sustentáveis”, isto é, aquelas populações que mantêm vigor e potencial 

para atingir os objetivos sem grande investimentos de capital. As condições do mercado e 

sistema de preço podem mudar relativamente rápido, de forma que características com alto 

valor econômico atualmente, podem não ser valorizadas em um futuro próximo. Entretanto, 

algumas características como fertilidade, prolificidade, resistência à doenças, serão sempre 

valorizadas (Ruane et al., 2000). 

Essas populações nativas têm um potencial genético bastante valioso para a 

agricultura sustentável, uma vez que representam a consequência do processo local de 

adaptação. Ao contrário das raças comerciais, fortemente selecionadas para a produção, as 

raças locais evoluíram como resultado da seleção natural de séculos, tornando-se uma fonte 

muito interessante de variabilidade genética (Armstrong et al., 2006).     

As espécies não entram em extinção imediatamente após sofrerem algum tipo 

de ameaça (destruição de habitat, catástrofes, competição com animais exóticos). O tempo 

entre a ameaça inicial e a efetiva extinção, oferece uma janela de oportunidade para a 

conservação, durante a qual é possível implementar alternativas para assegurar a 

sobrevivência das espécies que, de outra forma, estariam fadadas à extinção (Wearn, et al, 

2012). Estudos sobre os recursos genéticos atuais e futuros devem ser feitos sistematicamente 

no Brasil para obter as informações necessárias das mudanças e impactos que os recursos 

genéticos animais podem sofrer (Mariante et al., 2009).  
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Apesar da importância do tema e de toda a discussão associada, alguns critérios 

básicos ainda estão por ser definidos, como, por exemplo, como determinar se uma população 

está ou não ameaçada. Entretanto, o uso do tamanho efetivo populacional (Ne) para esse fim 

está bastante disseminado. 

No presente estudo, as populações de ovino Bergamácia Brasileira e de suínos 

Moura tiveram o Ne em torno de 30 animais, pelo período analisado. Considerando somente 

esse critério, essas duas populações poderiam ser consideradas ameaçadas. De acordo com a 

International Union for the Conservation of Nature and Natural Resources (IUCN) uma 

população com um Ne inferior a 50 deve ser classificada como criticamente ameaçada, com 

menos de 250 está ameaçada e com menos de 1000 está vulnerável. Por outro lado, Frankham 

et al. (2004) considera que o Ne de no mínimo 50 é importante para evitar os efeitos da 

depressão endogâmica e de 500 para prevenir a extinção.  

Carneiro et al. (2009) encontraram o Ne de 26 indivíduos para a raça Indubrasil 

no Nordeste e consideraram esse valor de risco. A viabilidade populacional está diretamente 

relacionada ao Ne. Um Ne menor do que 50 compromete seriamente a sobrevivência de curto 

prazo da população (Taberlet et al., 2008).  

A maior dificuldade encontrada nesse estudo foi conseguir os dados 

necessários para entrada nos programas VORTEX e ENDOG. O questionário formulado para 

o preenchimento dos curadores dos rebanhos de conservação foi enviado para pelo menos sete 

responsáveis, mas somente dois responderam. As informações do pedigree também só foram 

possíveis de ser obtidas de dois núcleos de conservação.  

Os registros de pedigree são falhos e contém muitos erros de preenchimento, 

provavelmente pela pouca importância dada a esses registros por bastante tempo, baixa 

escolaridade dos tratadores e alta rotatividade de funcionários e alunos.  

Os programas foram facilmente aplicados, apresentaram alguns erros, mas 

todos contornáveis. Com essa análise foi possível determinar os pontos críticos da população 

os quais devem ser cuidadosamente observados dentro do programa de conservação.  

Nas duas populações analisadas, a entrada de animais, imigrantes, foi 

fundamental para a viabilidade da população. Entretanto, na população de ovelhas 

Bergamácia, a mortalidade de animais, especialmente de fêmeas adultas, também foi 

considerada essencial para a persistência do núcleo de conservação. Na população dos Suínos 

Moura, foi encontrada que a prolificidade da raça é fundamental para a viabilidade dessa 

população. Nos dois casos, percebeu-se que a frequência das catástrofes foi determinante para 

a sobrevivência dos animais, até mais do que a gravidade desses eventos.  
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A Análise da Viabilidade Populacional (PVA) tem falhas e sua interpretação 

deve ser feita com cautela e por pessoa minimamente qualificada. Essa análise é um modelo, 

uma tentativa de representação da realidade. Sugerimos que as conclusões obtidas nessa 

análise levem em conta o conhecimento prévio do operador (o responsável pela simulação’), a 

tendência da população (extinção ou persistência) e os números absolutos sejam utilizados 

com precaução. Não se deve pegar apenas um resultado, por exemplo, a probabilidade de 

extinção, para determinar o sucesso ou extinção de uma população.  

Os resultados relativos da PVA são mais importantes do que a predição 

absoluta, uma vez que os modelos de simulação estão sujeitos a incertezas. É importante 

reconhecer que nenhum modelo é uma perfeita descrição da realidade (McMarthy et al., 

2001). O processo de testar a PVA deve objetivar a identificação de suas fraquezas de forma 

que possa ser modificada e a predição melhore. Os testes podem ser usados para identificar os 

limites da acurácia e determinar as circunstâncias nas quais as predições não são úteis como 

ferramentas de conservação (McMarthy er al., 2001). 

Seria um erro assumir que qualquer modelo de PVA contempla tudo de 

interesse para uma determinada população. Uma simulação de PVA somente inclui aqueles 

processos que são conhecidos pelo programador.  Algumas variáveis que afetam a dinâmica 

das populações podem não ser levadas em conta nos modelos de PVA (Miller & Lacy, 2005). 

Com frequência o maior valor de uma PVA é o seu uso como uma ferramenta para ajudar no 

planejamento da recuperação de espécies ameaçadas, para permitir a adaptação do manejo, 

determinar os pontos fracos e comparar opções de recuperação, ao invés de fornecer previsões 

acuradas do risco de extinção (Miller & Lacy, 2005). 

Percebemos que a análise conjunta da PVA e da análise de pedigree enriqueceu 

o estudo e foi possível extrair o melhor de cada uma das metodologias. Sem dúvida, a análise 

genealógica é mais precisa para informações como coeficiente de endogamia, intervalo entre 

gerações e variabilidade genética. Entretanto, na impossibilidade de uso conjunto dessas 

ferramentas, é possível o uso separado, mas sempre tendo consciência das limitações de cada 

uma delas.  

A informação de pedigree é amplamente usada para determinar a variabilidade 

genética dos animais de produção, sendo o ENDOG um programa de fácil acesso e utilização. 

Os parâmetros relacionados à origem do gene são menos sensíveis para descrever a 

variabilidade genética da população, na presença de um pedigree incompleto ou pouco 

profundo (Faria et al., 2009). A estimativa da diversidade genética e do coeficiente de 
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endogamia pode ser subestimado pelo VORTEX, uma vez que esse programa assume que os 

fundadores e os animais que entram não são relacionados (Lacy, 1993; Thirstrup et al., 2009). 

O VORTEX foi desenvolvido para o uso em animais selvagens. A maioria dos 

trabalhos publicados é com esses animais, mas há casos do uso dessa ferramenta em animais 

domésticos. Acreditamos que isso é uma tendência irreversível, mesmo porque as 

informações demográficas e genéticas dos animais domésticos são mais disponíveis e mais 

fáceis de ser obtidas, seja mensurando diretamente na população ou obtendo em associação de 

criadores. Para o melhor uso em animais domésticos, o programa deveria ser modificado. Por 

exemplo, deveria considerar a possibilidade de somente um ou poucos machos se 

reproduzirem a cada ano, como muitas vezes acontece em propriedades manejadas. Mas da 

forma como está, pode ser usado, desde que se tenha o conhecimento das limitações e 

prudência na interpretação dos resultados.  

O ENDOG foi desenvolvido para a análise de pedigree em animais domésticos 

e tem sido usado em diferentes espécies desde então, suínos, bovinos, equinos. Percebe-se 

claramente que o estudo com suínos, rotineiramente, utiliza menos animais do que de ovinos, 

por exemplo. Essas diferenças estão resumidas na Tabela 1. 

 

Tabela 1. Resumo de estudos utilizando ENDOG em suínos e ovinos 

Ovinos 
Total de Animais Raça Autor 

1851 animais Xalda Álvarez et al., 2008 

1089 Somali Paiva et al., 2011 

1506 Tsigai e Zackel Kusza et al., 2008 

238 várias raças Álvarez et al., 2004 

Suínos 
182 várias raças Sollero et al., 2009 

173 várias raças Fabuel et al., 2004 

859 várias raças McManus et al., 2010 

 

 

Piyasatian e Kinghorn (2003) buscaram um método de balancear a diversidade 

genética, mérito genético e viabilidade de população no estabelecimento de programas de 

conservação de raças domésticas. Os autores identificaram que a maior ênfase na diversidade 

genética levou à preservação de raças dentro da população conservada. Em contraste, maior 
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ênfase na viabilidade da população pode levar à racionalização dos recursos genéticos através 

de cruzamentos de raças aparentadas, especialmente quando restam poucos indivíduos de um 

ou ambos os sexos. 

As atividades de conservação têm uma série de objetivos os quais podem 

mudar ao longo do tempo com as condições da população, da mais básica de evitar a extinção 

e manter a diversidade genética ou o valor cultural da raça a assegurar condições para sua 

evolução (Gandini et al., 2004). 

Atualmente, a raça é tida como a unidade de conservação. Entretanto, as raças 

também são entidades sociais com um papel de identidade nacional ou regional, o que permite 

uma percepção subjetiva da singularidade desta. A singularidade de uma raça também não é 

percebida facilmente por meio de informações moleculares, isto é, a maior parte da 

variabilidade genética está presente dentro de uma raça e não entre as raças (Groeneveld et al., 

2010).  

É importante reconhecer que as decisões de conservação dependem de vários 

fatores que vão além do argumento científico. Portanto, um dos maiores desafios da 

conservação moderna é incluir a informação genética dentro do contexto das complexidades 

social, cultural e política das decisões de conservação (DeSalle e Amato, 2004).  

Em geral, as análises de viabilidade populacional e de pedigree são realizadas e 

analisadas separadamente. Nesse estudo, a opção foi organizar a apresentação dos resultados 

pela população e não pela metodologia empregada. Por isso a divisão da tese em somente dois 

capítulos. Acreditamos que a união desses programas aumentou a utilidade das ferramentas 

utilizadas.  

As populações estudadas parecem estar em risco de extinção, mas não um risco 

imediato. Os resultados indicam que ainda há tempo de garantir a perpetuação dessas 

populações e dessas raças no País. Essas análises devem ser repetidas com frequência para 

estabelecer um monitoramento desses animais. Entretanto, novos estudos devem ser 

realizados para determinar a real necessidade de conservação desses animais, como a 

viabilidade econômica dessas raças e a importância, seja social ou cultural, dessa 

conservação. Essas populações podem, inclusive, ser usadas em estudos de epigenética. Caso 

não seja determinada a importância, talvez seja aconselhável a conservação ex situ e o 

cruzamento dos animais remanescentes com outras raças.  
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