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RESUMO 

FIGUEREDO, Jennifer Souza. Parâmetros Populacionais da raça ovina Somalis 

Brasileira. Itapetinga, BA: UESB, 2013. 50 p. Dissertação (Mestrado em Zootecnia, 

Área de Concentração em Produção de Ruminantes). * 

 

 

 

 

RESUMO – Objetivou-se descrever e analisar, por meio de informações de pedigree, a 

estrutura populacional dos ovinos da raça Somalis Brasileira. Dados de pedigree de 

8.610 indivíduos nascidos no período de 1972 a 2015 foram analisados quanto a 

integralidade, intervalo médio de geração, probabilidade de origem do gene, coeficiente 

médio de relação, coeficiente de endogamia e índice de conservação genética utilizando 

o programa ENDOG 4.8. Para determinação da ocorrência ou não do efeito gargalo foi 

utilizada correlação de Spearman (PROC CORR do SAS, versão 9.1). Do total de 

indivíduos estudados, 69,12%, 55,87%, 47,74%, 41,60% e 32,52% 

possuíam pedigree na primeira, segunda, terceira, quarta e quinta ascendência, 

respectivamente. O número médio de gerações equivalentes, completas e máximas para 

os 44 anos estudados foi de 2,83, 2,05 e 3,84, respectivamente. A média do intervalo de 

gerações foi 3,46±1,82. O número de fundadores e ancestrais foram 780 e 785, 

respectivamente, enquanto que o número efetivo de fundadores e o número efetivo de 

ancestrais foram 26 e 23, respectivamente. Os oito principais ancestrais explicaram 

50,66% da variabilidade genética total. O coeficiente médio de relação foi 3,94 e o 

coeficiente médio de endogamia 8,55. Os valores de Fis, Fit e Fst (F de Wright) foram -

0,028657, 0,067157 e 0,093144, respectivamente. O índice de conservação genética 

variou de 1,00 a 17,43, com valor médio de 3,98, sendo que três indivíduos 

apresentaram valor acima de 17. Em conclusão, os indivíduos da raça Somalis 

Brasileira apresentam coeficientes de endogamia consideravelmente altos especialmente 

nas últimas duas décadas cujos valores têm se mantido acima do nível recomendável. 

Por outro lado, existem indivíduos portadores de alelos da maioria dos fundadores 

efetivos que podem ser utilizados para manutenção da diversidade genética da raça. 

 

Palavras-chave: endogamia, intervalo de geração, pedigree 
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FIGUEREDO, Jennifer Souza. Population Parameters of the Brazilian Somalis sheep. 

Itapetinga, BA: UESB, 2013. 50 p. Dissertation (Master in Zootechny, Area of 

Concentration in Ruminant Production). * 

 

 

 

 

ABSTRACT: The aim of this study was to describe and analyze, based on pedigree 

information, the populational structure of the Brazilian Somalis sheep. Pedigree data 

from 8,610 individuals were born in the period from 1972 to 2015 analyzed to the 

integrality, average generation interval, gene origin probability, average relatedness 

coefficient, inbreeding coefficient and genetic conservation index were evaluated by 

using the ENDOG 4.8 program. To determine the occurrence or not of the bottleneck 

effect, Spearman correlation (SAS PROC CORR, version 9.1) was used. From the total 

of studied individuals, 69.12%, 55.87%, 47.74%, 41.60% and 32.52% had pedigree in 

the first, second, third, fourth and fifth ancestry, respectively. The average number of 

equivalent, complete and maximum generations for the 44 years studied was 2.83, 2.05 

and 3.84, respectively. The average of the generation interval was 3.46 ± 1.82. The 

number of founders and ancestors was 780 and 785, respectively, while the effective 
number of founders and the effective number of ancestors were 26 and 23, respectively. 

The eight major ancestors explained 50.66% of the total genetic variability. The average 

relatedness coefficient was 3.94 and the mean inbreeding coefficient was 8.55. Fis, Fit 

and Fst (Wright F) values were -0.028657, 0.067157 and 0.093144, respectively. The 

genetic conservation index ranged from 1.00 to 17.43, with 3.98 as medium value, and 

three individuals presenting value above 17. In conclusion, individuals of the Brazilian 

Somalis sheep have considerably high inbreeding coefficients, especially in the last two 

decades whose values have remained above the recommended level. On the other hand, 

there are individuals with alleles from most of the effective founders that can be used to 

maintain the genetic diversity of the breed. 

 

 

 

Keywords:, inbreeding, average generation interval, pedigree 
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I – REFERENCIAL TEÓRICO 

 

 

 

 

1.1.  INTRODUÇÃO 

No final do século XIX e início do século XX, várias raças ovinas foram 

introduzidas no Brasil, as quais, sob efeito da seleção natural, adquiriram adaptações 

específicas, passando a ser consideradas raças locais, como foi o caso da raça Somalis 

(Mariante et al., 2009, 2011). A raça Somalis ou Blackhead Persian, originária da 

Somália, faz parte do grupo dos ovinos de garupa gorda (Porter, 2002). O pequeno porte 

e a reserva de gordura em algumas partes do corpo, especialmente na região da garupa, 

dotam os ovinos Somalis de enorme capacidade de sobrevivência em regiões áridas 

(Magalhães et al., 2010).  

Nos anos 1930, ovinos da raça Somalis chegaram ao Brasil trazidos por 

fazendeiros do Rio de Janeiro, no entanto esses animais se adaptaram melhor as 

condições climáticas do Nordeste (Paiva et al., 2011). Devido a acasalamentos 

aleatórios e ao processo de seleção natural ao longo das gerações, os indivíduos 

adquiriram características diferentes do seu biótipo original, como menor acúmulo de 

gordura na garupa, maior prolificidade e presença de lã no corpo (Santos, 2007). Esse 

grupo genético naturalizado, então denominado de Somalis Brasileira apresenta elevada 

rusticidade e menor exigência nutricional quando comparados aos ovinos exóticos, o 

que resulta em menor custo de produção (Magalhães et al., 2010). 

Os ovinos da raça Somalis Brasileira encontram-se distribuídos em núcleos 

fechados, pertencentes a instituições de pesquisa ou a alguns poucos criadores 

(Mariante et al., 2011; Silva & Lôbo, 2006). Devido a sua pequena população, 

distribuída em rebanhos pequenos e dispersos, a raça Somalis Brasileira apresenta risco 

de depressão endogâmica e perda de variabilidade e, portanto, em processo de extinção 

(Armstrong et al., 2006).  

O processo de extinção de uma raça, em decorrência da substituição por outras 

com maiores taxas de produção, pode impossibilitar futuras avaliações sobre a sua 

potencialidade enquanto grupo genético. A partir da percepção que os recursos 
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genéticos se constituem em patrimônio cultural e biológico únicos, a adoção de medidas 

voltadas para a conservação desses recursos se faz necessária (Barros et al., 2011). 

Considerando que a manutenção da diversidade genética deve ser uma das 

principais estratégias para a conservação de grupos genéticos em risco de extinção 

(Biagiotti et al., 2014), o estudo de parâmetros populacionais pode prover informações 

norteadoras de ações futuras de programas de melhoramento genético (Malhado et al., 

2008), bem como de estratégias de conservação. As informações de pedigree são 

ferramentas importantes para estudos da estrutura populacional, tendo em vista que, 

quando comparadas ao uso de marcadores moleculares, apresentam maior facilidade e 

menor custo de obtenção (Gowane et al., 2013; Malhado et al., 2009), além de clarear 

importantes circunstâncias que influenciaram a história genética das populações (Valera 

et al., 2005). Dessa forma, objetivou-se descrever e analisar a estrutura genética 

populacional em nível nacional, por meio de pedigree, dos ovinos da raça Somalis 

Brasileira. 

 

1.2. A RAÇA SOMALIS BRASILEIRA 

A origem geográfica da raça Somális também conhecida por Blackhead Persian  é 

na região formada pela Etiópia e a Somália (Acoomig, 2017), embora, também seja 

encontrada no Quênia e Tanzânia (Magalhães et al., 2010). 

A raça Somalis faz parte do grupo dos ovinos de “garupa gorda” proveniente do 

ovino Urial (Arco, 2017). A reserva de gordura na garupa é uma característica da raça e 

serve como reserva, para ser utilizada em épocas de escassez alimentar, como estratégia 

energética, o que mostra rusticidade e adaptação a regiões de clima adverso (Magalhães et 

al., 2010; Tino, 2016). 

A introdução da raça no Brasil se deu por criadores do Estado do Rio de Janeiro, 

porém os animais não se adaptaram ao clima e foram levados para o Nordeste, mais 

especificamente, aos Estados do Rio Grande do Norte e Ceará (Silva & Lobo, 2006). 

Ainda ocorreu importação de exemplares na década de 1970, principalmente, para 

criadores do Rio Grande do Norte e ainda foi importado um reprodutor do Chile para o 

Ceará (Santos, 2007). 

Em cruzamentos aleatórios entre os genearcas da raça Somalis e fêmeas de outros 

grupos genéticos presentes no Nordeste do Brasil surgiu a raça Somalis Brasileira. No 

entanto, essa raça “naturalizada” mostra diferenças do tronco genético original, uma vez 
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que apresenta menor quantidade de gordura na garupa e também apresenta lã pelo corpo, 

características que sugerem participação de raças lanadas e sem garupa gorda na sua 

formação (Arco, 2017; Santos, 2007). 

Os animais da raça Somalis Brasileira, de acordo com a Associação Brasileira de 

Criadores de Ovinos, apresentam porte médio, com peso adulto dos machos 40/60 Kg e 

fêmeas 30/50 Kg; cabeça de tamanho médio, sem chifres, chanfro curto e perfil retilíneo; 

orelhas curtas de forma cônica com terminação lanceolada; pelagem branca, com cabeça e 

pescoço pretos, todo o corpo é coberto de pelos curtos, admitindo-se a presença de lã em 

pequena quantidade; cauda curta, com densa camada de gordura na base e terminação 

afilada e cascos pretos (Figura 1); são rústicos, adaptam-se bem às condições climáticas da 

região semiárida com aptidão para produção de carne e pele (Arco, 2017). 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. Reprodutores e matrizes da raça Somalis Brasileira (Fazenda Invernada-CE) 

 

Quando comparados às raças especializadas, os ovinos da raça Somalis Brasileira 

apresentam crescimento mais lento; o menor porte, no entanto, lhes confere maior 

eficiência de produção, visto que as matrizes na fase adulta apresentam menor exigência 

nutricional para mantença que as ovelhas de maior porte pertencentes a outras raças 

(Magalhães et al., 2010). 

No que se refere às características reprodutivas, as marrãs Somalis Brasileira 

manifestam o primeiro estro clínico sempre acompanhado de ovulação, sendo que 87,5% 

das borregas ovulam antes do primeiro estro clínico, com taxas de ovulação média de 1,05 

e 1,13 na primeira e segunda ovulação, respectivamente; as borregas alcançam a puberdade 

entre 307,2 (Silva et al., 1988) e 334,4±12,96 dias, com 18,3±0,46 kg de peso vivo 

(Simplício et al., 1982). As ovelhas da raça Somalis Brasileira apresentam baixa 

prolificidade, mais elevada habilidade materna, o que resulta em crias viáveis e com bom 

desenvolvimento corporal (Magalhães et al., 2010). 



4 

 

Atualmente, os rebanhos da raça Somalis Brasileira encontram-se distribuídos nos 

estados nordestinos, em instituições de pesquisa, em núcleos fechados e alguns criadores 

de elite, e são comercializados em feiras e exposições agropecuárias (Silva & Lôbo, 2006). 

 

1.3. ESTRUTURA POPULACIONAL 

População, do ponto de vista genético, é um conjunto de indivíduos com 

genótipos diferentes que vivem em sistema de acasalamento que possibilita a formação 

de descendentes proporcionais à contribuição genética de seus ancestrais (Barros, 

2009). A estrutura de uma população, por sua vez, é a frequência dos alelos que 

compõem os diversos genótipos dos diferentes indivíduos que a constituem (Cruz, 

2005). Portanto, a compreensão dessa estrutura pode esclarecer os aspectos relevantes 

que afetam o histórico genético da população em estudo (Valera et al., 2005).  

Dentre as formas de estudo de populações constam: as técnicas de genética 

molecular e a análise de pedigree. A despeito da precisão das técnicas moleculares, os 

estudos baseados em informações de pedigree apresentam importância estratégica para 

a avaliação dos parâmetros populacionais, pois além de maior simplicidade apresentam 

menor custo na obtenção dos dados populacionais quando comparados ao uso de 

marcadores moleculares (Carneiro et al., 2009). 

A análise dos pedigrees, além de fornecer relevantes informações no que tange a 

história e estrutura genética da população, possibilita o estudo da evolução da 

variabilidade genética e demográfica populacional (Goyache et al., 2010); essa análise 

permite ainda verificar a ocorrência de uso intensivo de determinados indivíduos, o que 

leva a redução da diversidade genética (Santana Júnior et al., 2012). Considerando a 

crescente atenção voltada ao conhecimento da variabilidade genética nas populações, 

torna-se imprescindível entender os diferentes fatores que afetam a estrutura das 

populações, especialmente, daquelas que fazem parte de patrimônio genético de uma 

região (Barros, 2009). Nesse sentido, a compreensão de parâmetros populacionais 

como: integralidade dos pedigrees, intervalo de gerações, probabilidade de origem do 

gene, coeficiente de relação, coeficiente de endogamia, tipo de rebanho, índice de 

conservação genética, determinação da existência ou não do efeito gargalo e tamanho 

efetivo pode guiar as futuras ações dos programas de melhoramento genético (Carneiro 

et al., 2009).  
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1.3.1. Integralidade de pedigree  

A integralidade de pedigree é o parâmetro mais importante dentro da estrutura 

genética das populações, pois indica a quantidade de genealogia conhecida em cada 

geração na população estudada (Pezzini, 2010). Essas informações são ilustradas 

graficamente em forma de “árvore genealógica’’ contendo informações de pais, avós, 

bisavós e demais ancestrais (Gutiérrez et al., 2003). 

 A qualidade e a exatidão das estimativas dos parâmetros populacionais 

dependem de modo direto da integralidade dos pedigrees disponíveis (Barros, 2012), 

sendo que quanto maior a profundidade melhor para determinação dos parâmetros 

avaliados (Paiva, 2016). Pedigrees incompletos podem subestimar ou superestimar 

esses parâmetros (Boichard et al., 1997).  

A quantidade de informações genealógicas varia com o decorrer das gerações, o 

que foi verificado nas raças Mallorquina (Goyache et al., 2010), Guilan (Eteqadi et al., 

2014), Navajo-Churro (Maiwashe & Blackburn, 2004), Valachian (Oravcová & 

Margetín, 2011), Segureña (Barros, 2012), Santa Inês (Pedrosa et al., 2010; Teixeira 

Neto et al., 2013) e Merino Bharat (Gowane et al., 2013). 

O nível de integralidade do pedigree pode ser avaliado através do número de 

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

(Carneiro, 2012).  

O número de gerações completas pode ser definido como a quantidade de 

gerações entre o individuo e a geração mais distante no qual todos os ancestrais são 

conhecidos (Gutiérrez & Goyache, 2005). O número máximo de gerações indica o 

número de gerações que separam o individuo do seu ancestral mais distante (Barros, 

2012; Gutiérrez & Goyache, 2005). O número de gerações completas equivalentes 

corresponde à profundidade do pedigree levando em conta que não há sobreposição de 

gerações (Goyache et al., 2010), o qual é obtido pelo somatório dos termos (1/2)
n 

de 

todos os ancestrais conhecidos; onde n é o número de gerações que separa o indivíduo 

de cada ancestral conhecido (Goyache et al., 2010;  Maignel et al., 1996). Considerando 

que as informações obtidas pelo número máximo de gerações não fornecem 

informações seguras sobre as lacunas no pedigree, o número equivalente de gerações é 

mais adequado para descrever a qualidade dos pedigrees (Baumung & Sölkner, 2003), 

uma vez que esses parâmetros apresentam variações consideráveis nas diferentes raças 

(Tabela 1).  
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Tabela 1.  Número de gerações completas, número de gerações equivalentes e número máximo de 

gerações em diferentes raças de ovinos   

Raça 
Geração 

completa 

Geração 

equivalente 

Maximo de 

geração 
Fonte 

Segureña 0,91 1,23 1,78 Barros, 2012 

Zandi 1,92 3,15 4,78 Ghafouri-Kesbi, 2010 

Somalis Brasileira* 1,11 1,34 1,64 Paiva et al., 2011 

Xalda - 1,09 1,80 Goyache et al., 2003 

Afshari - 1,42 4,00 Ghafouri-Kesbi, 2012 

Baluchi - 5,47 11,00 Tahmoorespur & Sheikhloo, 2011 

Santa Inês - 4,67 19,00 Teixeira Neto et al., 2013 

Mallorquina  - 0,43 - Goyache et al., 2010 

Santa Inês  - 2,26 12 Pedrosa et al., 2010 

Valachian  - 4,70 - Oravcová & Margetín, 2011 

Malpura  - 7,21 16 Gowane et al., 2014 

*Rebanho mantido pela Embrapa 

 

1.3.2. Probabilidade de origem do gene 

Um alelo autossômico amostrado aleatoriamente de qualquer individuo tem 50% 

de probabilidade de ter sido herdado do seu pai ou mãe e 25 % de ter sido herdado de 

qualquer um dos seus avós. Com base nessa premissa, pode-se estimar a probabilidade 

de origem de um dado alelo para qualquer um dos seus antepassados (Vozzi, 2004). 

 Os genes presentes numa população são herdados de seus ancestrais ao longo 

das gerações e, portanto, as informações de genealogia possibilitam a identificação dos 

animais que contribuíram primeiro para a formação da população estudada, os quais são 

denominados de fundadores (Barros, 2009). A representação dos animais tomados como 

referência varia consideravelmente por conta da utilização preferencial de certos 

reprodutores. Assim, a probabilidade de origem dos genes fornece informação de 

grande relevância sobre o fluxo gênico e, consequentemente, da estrutura genética da 

população (Navarro, 2008). Vale ressaltar que os animais fundadores são aqueles 

indivíduos, sem genealogia conhecida (Gutiérrez & Goyache, 2005); os ancestrais, por 

sua vez, são aqueles indivíduos que apresentam maior contribuição que seus 

ascendentes para a variabilidade total da população; um dado ancestral também pode ser 

um fundador (Navarro, 2008). 

A análise da contribuição dos fundadores e ancestrais é relevante para medir a 

variabilidade genética e verificar o direcionamento dos acasalamentos na população 
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(Vozzi, 2004). O número de animais que contribuem geneticamente para mais de 50% 

da variabilidade nas diferentes raças é bastante variável (Tabela 2). Por outro lado, a 

contribuição dos dez principais fundadores nas raças Mallorquina (Goyache et al., 2010) 

e Santa Inês (Teixeira Neto et al., 2013) foram de 8,8% e 30,51%, na mesma ordem.  

 

Tabela 2. Número de ancestrais responsáveis por mais de 50% da variabilidade genética em suas 

respectivas populações 

Raça 
Número de animais que contribuíram 

com mais de 50% da variabilidade 
Fonte 

Galega 5 Adán et al., 2007 

Morada Nova 

variedade branca 

10 Rodrigues et al., 2009 

Xalda 13 Goyache et al., 2003 

Afshari 13 Ghafouri-Kesbi, 2012 

Baluchi 17 Tahmoorespur & Sheikhloo, 2011 

Mallorquina 50 Goyache et al., 2010 

Merino 304 Azor et al., 2008 

Segureña 425 Barros et al., 2017 

 

 A genealogia relativamente completa é primordial para análise precisa da 

população, já que os dados oriundos dela influenciam diretamente a estimativa dos 

parâmetros que permitem definir a estrutura dessa população, tais como coeficiente de 

relação e endogamia e índice de conservação genética (Barros, 2009). 

 

1.3.2.1. Número efetivo de fundadores 

O número efetivo de fundadores (fe) é definido como o número de animais, cuja 

contribuição produziria a mesma variabilidade genética encontrada na população 

estudada (Lacy, 1989), sendo que a contribuição genética é maior à medida que se 

produzem mais descendentes (Albuquerque, 2010). O ideal é que o número efetivo de 

fundadores seja o mais próximo possível do tamanho da população fundadora. 

(Oliveira, 2012), sendo que isso ocorre quando cada um dos fundadores expressa a 

contribuição esperada; nesse caso o fe passa a ser igual ao número real de fundadores. 

Em qualquer outra situação, o fe é menor que o número real de fundadores (Tabela 3). 
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Teoricamente, quanto maior o fe, maior será a variabilidade genética da população 

(Boichard et al., 1997). A variabilidade genética de uma população está relacionada de 

modo direto com o número de animais fundadores (Laat, 2001). 

 

Tabela 3. Total de fundadores e número efetivo de fundadores em diferentes raças de ovinos  

Raça Fe 

Número total de 

fundadores Fonte 

Bergamacia Brasileira 42 229 Carneiro et al., 2014 

Merino Bharat 55 430 Gowane et al., 2013 

Malpura 58 199 Gowane et al., 2014 

Baluchi 80 347 Tahmoorespur & Sheikhloo, 2011 

Xalda 81 329 Goyache et al., 2003 

Mallorquina 704 3961 Goyache et al., 2010 

    

 

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

comparação à população fundadora, a necessidade de monitoramento da endogamia do 

rebanho é maior (Marcondes et al., 2010). Nas raças Merino (Azor et al., 2008), Santa 

Inês (Teixeira Neto et al., 2013) e Afshari (Ghafouri-Kesbi, 2012) a relação entre o 

número efetivo de fundadores e o número total de fundadores foi 0,35%, 6,03% e 

16,46%, respectivamente. 

 

1.3.2.2. Número efetivo de ancestrais 

O número efetivo de ancestrais (fa) representa o número mínimo de animais 

(fundadores ou não) necessários para explicar a diversidade genética total da população 

estudada. Normalmente, o número efetivo de ancestrais é significativamente menor que 

o numero total de ancestrais (Tabela 4); esse parâmetro complementa a informação 

oferecida por fe, uma vez que, considera as perdas de variabilidade genética produzidas 

pelo uso desbalanceado de indivíduos para reprodução, causadas pelo “efeito gargalo” 

(Gutiérrez & Goyache, 2005). O efeito gargalo refere-se à redução drástica no número 

de indivíduos de uma geração para outra (Jobling et al., 2013), mesmo que, 

posteriormente, o tamanho original da população seja restabelecido (Figueiró, 2012). 
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Tabela 4. Total de ancestrais e número efetivo de ancestrais em diferentes raças de ovinos 

Raça Fe Total de Ancestrais Fonte 

Morada Nova variedade 

branca 

20 477 Rodrigues et al., 2009 

Afshari 34 148 Ghafouri-Kesbi, 2012 

Bergamacia Brasileira 34 215 Carneiro et al., 2014 

Merino Bharat 40 418 Gowane et al., 2013 

Baluchi 47 263 Tahmoorespur & Sheikhloo, 2011 

Santa Inês 161 3253 Rego Neto et al., 2017 

Segureña 985 11635 Barros et al., 2017 

Somalis Brasileira*  16 151 Paiva et al., 2011 

*Mantida pela Embrapa    

 

O desejável é que o número efetivo de animais fundadores seja igual ao número 

efetivo de animais ancestrais, ou que ocorra a menor diferença possível entre eles, pois 

quanto maior a distância entre fa e fe, menor é a participação dos animais fundadores na 

população ao longo das gerações (Albuquerque, 2010). A contribuição marginal de 

todos os ancestrais é sempre menor ou igual à contribuição dos fundadores (Mackinnon, 

2003). Quanto mais próximos esses parâmetros, menor será o impacto do efeito gargalo 

sobre a diversidade genética da população (Feely et al, 2017). Nas raças Santa Inês 

(Pedrosa et al., 2010) e Merino (Azor et al., 2008) foram observados valores de fe 211 e 

442 e fa 156 e 213, respectivamente. 

 

1.4. TIPO DE REBANHO 

 Os grupos de animais que apresentam o mesmo tipo e que são manejados 

conjuntamente, denominados de rebanhos, podem ser classificados como núcleo, 

multiplicador, comercial e isolado, a depender da origem e forma de utilização de seus 

reprodutores. Os rebanhos do tipo núcleo são aqueles que utilizam reprodutores 

próprios, nunca os compra, mas comercializam os reprodutores excedentes; rebanhos 

multiplicadores são aqueles que utilizam reprodutores próprios e adquiridos de outros 

rebanhos e vendem os excedentes; os rebanhos comerciais são aqueles que utilizam 

reprodutores adquiridos e não comercializam os excedentes e os rebanhos isolados são 

aqueles que utilizam reprodutores do próprio rebanho, mas que não os comercializam 

(Vassallo et al., 1986). 
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A relevância de um dado rebanho pode ser determinada em função da sua 

contribuição quanto à disponibilização de reprodutores para a população (Oliveira, 

2012). É desejável que a organização dos tipos de rebanhos apresente uma estrutura 

piramidal, em que, no ápice da pirâmide, se encontrem os rebanhos núcleos, dentro dos 

quais se realiza o melhoramento genético por meio da seleção. No estrato intermediário 

se encontram os rebanhos multiplicadores, nos quais há pouca ou quase nenhuma 

seleção; no entanto, por adquirirem animais dos rebanhos núcleos, detém rebanhos de 

razoável qualidade genética e, por isso, vendem animais para reprodução, puros ou 

cruzados. Na base da pirâmide se encontram os rebanhos comerciais, os quais 

adquirirem os reprodutores dos rebanhos multiplicadores e elite (Alves et al., 1999). 

 

 

 

 

 

 

 

 
Figura 2 - Estrutura populacional (piramidal) desejável dos rebanhos núcleos, multiplicadores e 

comerciais. Adaptado de Rego Neto et al. (2014). 

 

No Brasil, a estrutura da população ovina não está organizada conforme a pirâmide 

clássica e sim em formato de uma “moringa”, que devido ao estrangulamento em nível 

dos rebanhos multiplicadores, representa melhor o fluxo de genes entre os estratos dos 

rebanhos (Figura 3). O repasse da evolução genética dos rebanhos núcleos para os 

rebanhos comerciais, por meio da disponibilização de reprodutores tem sido 

comprometido pelo o custo elevado desses animais; como consequência, a maioria dos 

reprodutores considerados “de elite” permanece nos rebanhos núcleos e aqueles que são 

transferidos para os rebanhos multiplicadores, normalmente não são repassados aos 

rebanhos comerciais (Lôbo, 2017; Morais, 2000).  

Estudos similares realizados com as raças Santa Inês (Teixeira Neto et al., 2013; 

Rego Neto et al., 2014), Xalda na Espanha (Goyache et al., 2003) e Mallorquina na 

Espanha (Goyache et al., 2010) mostraram a existência de rebanhos do tipo comercial 

(21,00%, 43,20%, 50,00% e 77,27%) e do tipo multiplicador (79,00%, 56,80%, 50,00% 

Elite 

Multiplicadores 

Rebanhos comerciais 
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e 22,73%, respectivamente); não tendo sido detectados rebanhos dos tipos núcleo e 

isolado. 

 

 

 

 

 

 

 
Figura 3 - Estrutura populacional (moringa) das raças ovinas brasileiras, estratificadas em rebanhos elite 

(núcleos), multiplicadores e comerciais. Adaptado de Morais, 2000. 

 

 

1.5. COEFICIENTE DE RELAÇÃO 

O coeficiente de relação (CR) de um indivíduo é a probabilidade de um alelo 

selecionado ao acaso dentro de uma população pertencer a esse animal (Barros, 2012; 

Navarro, 2008). Indivíduos correlacionados são aqueles que possuem pelo menos um 

ancestral comum em sua genealogia, dessa forma se estes indivíduos forem acasalados a 

probabilidade de ocorrência de homozigose na descendência é maior; essa 

probabilidade extra é chamada de coeficiente médio de relação (Oliveira, 2012).  

O CR possibilita conhecer as relações de parentesco entre indivíduos, sendo 

elemento significativo para o gerenciamento dos programas de seleção (Oliveira, 2012). 

Como a consequência do acasalamento entre indivíduos parentes é a endogamia, 

embora o CR médio não esclareça a razão para esse tipo de acasalamento (Gutiérrez et 

al., 2003), esse parâmetro pode ser usado como critério de seleção de reprodutores (com 

CR mais baixo) e assim, manter o estoque genético de origem (Gutiérrez & Goyache, 

2005). O direcionamento dos acasalamentos pode promover redução nos níveis de 

endogamia e equilibrar a representação genética dos fundadores (Valera et al., 2005). 

Por essa razão, o coeficiente de relação (Tabela 5) e de endogamia tem sido utilizados 

como ferramentas para a avaliação da variabilidade genética de populações submetidas 

a programas de conservação (Barros, 2012). 
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Tabela 5.  Coeficiente de relação em diferentes raças de ovinos 

Raça Coeficiente de relação Fonte 

Mallorquina 0,17% Goyache et al., 2010 

Santa Inês 0,49% Rego Neto et al., 2017 

Moghani 0,74% Mokhtari et al., 2015 

Elsenburg Dorner 0,99% Wyk et al., 2009 

Kermani 1,04% Mokhtari et al., 2013 

Bergamacia Brasileria 1,52% Carneiro et al., 2014 

Xalda 1,79% Goyache et al., 2003 

Afshari 2,10% Ghafouri-Kesbi, 2012 

Santa Inês 3,87% Teixeira Neto et al., 2013 

Merino Bharat 4,23% Gowane et al., 2013 

 

 

1.6. COEFICIENTE DE ENDOGAMIA 

A endogamia é o processo de acasalamento entre indivíduos parentes e, quanto 

maior for esse parentesco, maior será a endogamia dos filhos (Briquet Júnior, 1967). A 

endogamia tem como principal efeito genético o aumento da homozigose e a expressão 

de genes recessivos que, geralmente, provocam alteração na média do mérito individual, 

perda parcial do ganho genético obtido pela seleção e redução do valor fenotípico 

médio, cujos reflexos podem ser observados nos caracteres relacionados à capacidade 

reprodutiva ou eficiência fisiológica; esse fenômeno é denominado depressão 

endogâmica (Breda et al., 2004).  

O coeficiente de endogamia (F) de um indivíduo é a probabilidade de que o par 

de alelos carregados pelos gametas que o produzirão seja idêntico por descendência 

(Falconer, 1960). O F de um indivíduo pode ser estimado como a metade do parentesco 

entre seus pais, o que, por sua vez, representa a porcentagem provável de genes em 

comum entre esses progenitores (Carvalheiro & Pimentel, 2004). 

Nas raças Mallorquina (Goyache et al., 2010), Moghani (Mokhtari et al., 2015), 

Kermani (Mokhtari et al., 2013), Segureña (Barros et al., 2017), Santa Inês (Rego Neto 

et al., 2017), Lori-Bakhtiari (Sheikhlou & Abbasi, 2016), Afshari (Ghafouri-Kesbi, 

2012), Zandi (Ghafouri-Kesbi, 2010), Xalda (Goyache et al., 2003), Merino Bharat 

(Gowane et al., 2013) e Elsenburg Dormer (Wyk et al., 2009) foram encontrados  valore 

médios de endogamia de 0,24%, 0,40%, 0,51%, 0,60%, 0,97%, 1,02%, 1,20%, 1,46%, 

1,54%, 2,32% e 16,00%, respectivamente. 
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Tem sido sugerido que os valores médios de F devem ser inferiores a 10%, visto 

que valores mais altos podem predispor a população à ocorrência de depressão 

endogâmica (Paiva et al., 2011; Thompson et al., 2000), o que leva a redução do valor 

médio de caracteres quantitativos (Barros, 2012). Na raça Altamurana, as ovelhas 

endogâmicas produziram 5% menos leite e a duração da lactação foi reduzida em 38 

dias quando comparadas às ovelhas não-endogâmicas (Dario & Bufano, 2003). Na raça 

Churra Badana, a endogamia afetou todos os caracteres de crescimento analisadas com 

efeito depressor a cada 1% de acréscimo na endogamia (Carolino et al., 2004). Na raça 

Leccese, a cada 1% de aumento da endogamia houve redução de 19 e 31 gramas nos 

pesos ao nascimento e à desmama, respectivamente (Selvaggi et al., 2010). Da mesma 

forma, na raça Thalli, foi observado que a cada 1% de aumento no nível de endogamia o 

peso aos 270 dias, aos 12 meses de idade e o ganho de peso diário pós-desmame 

apresentaram redução de 0,013, 0,019 e 0,098 kg, respectivamente (Hussain et al., 

2006). 

 

1.7. ESTATÍSTICA F DE WRIGHT 

 Nos anos 1940-50, foi descrita a teoria dos índices de fixação, também 

denominada de Estatísticas F (Wright, 1965), a qual parte do princípio da existência de 

uma metapopulação definida como o conjunto total de animais pertencentes a uma raça, 

constituído por sua vez de várias subpopulações (Barros, 2012).  

 A estatística F engloba os níveis individuais (Fis), das subpopulações (Fst) e da 

população total (Fit) (Long, 1986). Por meio desses parâmetros é possível estudar a 

estrutura populacional (Wrigth, 1978), admitindo-se uma metapopulação constituída de 

subpopulações definidas de acordo com, por exemplo, aspectos geográficos, de rebanho 

e sexo (Navarro, 2008). 

O Fit é a correlação entre gametas que se fundem para gerar os indivíduos em 

relação aos gametas da população total (Wright, 1965). Em estudos com ovinos das 

raças/tipos Morada Nova variedade branca (Rodrigues et al., 2009), Merino (Azor et al., 

2008); Santa Inês (Teixeira Neto et al., 2013), nativas Tunisianas (Sassi-Zaidy et al., 

2014), nativas Nigerianas (Agaviezor et al., 2012) e nativas Chinesas (Wei et al., 2011) 

foram verificados valores para Fit de -0,007, 0,027, 0,050, 0,132, 0,394 e 0,523, 

respectivamente. 
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Figura 4 - Esquema representativo da estatística F de Wrigth.  Adaptado de McManus et al. (2011). 

 

O Fis é a média de todas as correlações entre os gametas unitários e as suas 

respectivas subpopulações (Wright, 1965).  Em populações de ovinos sob seleção, são 

comuns valores negativos de Fis (Teixeira Neto, 2013). Trabalhos realizados com 

ovinos das raças/tipos Morada Nova variedade branca (Rodrigues et al., 2009), nativas 

Chinesas (Niu et al., 2011), Merino (Azor et al., 2008), nativas Sicilianas (Tolone et al., 

2012) e nativas Tunisianas (Sassi-Zaidy et al., 2016) encontraram valores para Fis de -

0,259, -0,172, -0,007, 0,032 e 0,112, respectivamente. Em um rebanho da raça Somalis 

Brasileira mantido pela Embrapa, foi verificado Fis de -0,095 (Paiva et al., 2011). 

  O Fst é a correlação entre gametas aleatórios dentro das subpopulações e os 

gametas da população total (Wright, 1965). Nas raças/tipos ovina Segureña (Barros et 

al., 2017), nativas Tunisianas (Sassi-Zaidy et al., 2014), Santa Inês (Teixeira Neto et al., 

2013), nativas Nigerianas (Agaviezor et al., 2012), nativas Chinesas (Wei et al., 2011) e 

várias raças espanholas (Arranz et al., 2001) foram encontrados valores para Fst de 

0,018, 0,030, 0,055, 0,088, 0,363 e 0,770, respectivamente. 

Quanto aos valores de referência dos parâmetros F, o Fit <0 indica seleção a 

favor dos heterozigotos e Fit > 0 indica diferenciação genética entre subpopulações e a 

seleção contra heterozigotos (Paiva, 2016); enquanto que o Fis > 0 indica que a 

endogamia real supera o nível esperado em acasalamentos ao acaso, resultante de 

acasalamentos entre animais mais aparentados que a média; o Fis < 0 significa que há 

predomínio dos acasalamentos entre indivíduos de subpopulações diferentes ou a 

endogamia está sendo evitada (Carneiro et al., 2009). Valores do Fst entre 0 e 0,05 
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indicam pequena diferenciação genética na população; entre 0,05 e 0,15 é indicativo de 

moderada diferenciação, valores entre 0,15 e 0,25 indicam grande diferenciação e 

valores >0,25 indicam forte diferenciação genética (Wright, 1978 apud Hartl & Clark, 

2010). 

 

1.8.      TAMANHO EFETIVO  

 A definição do termo tamanho efetivo (Ne) varia com os autores, ainda que seja 

mantida a sua essência conceitual.  O Ne expressa o número de indivíduos de ambos os 

sexos que contribuem geneticamente para uma dada população (Wright, 1931), ou o 

tamanho de uma população idealizada, que daria origem à taxa de endogamia (∆F) 

(Gutiérrez et al., 2003), ou ainda, o Ne expressa o número de animais reprodutores que 

levaria ao atual nível na endogamia caso eles contribuíssem igualmente para a próxima 

geração (Gutiérrez & Goyache 2005).  

Considerando que o Ne permite inferir sobre a taxa de endogamia e 

consequentemente a perda da variabilidade genética dentro da população (Boichard et 

al. 1997; Groeneveld et al., 2010), esse parâmetro tem sido usado para monitorar e 

determinar o risco de extinção de populações em conservação (Gandini et al., 2004;  

Carneiro, 2012). Em programas de seleção, populações que apresentam Ne muito baixo 

podem apresentar grandes variações nos ganhos genéticos devido a influência da 

oscilação genética (Carneiro et al., 2006). 

 O Ne ideal de uma população parece ser um ponto de controvérsia. Valores 

entre 31 e 250 tem sido sugerido para prevenir declínio no valor adaptativo da 

população (Meuwissen & Woolliams, 1994) ou mesmo Ne de 500 a 1.000 para que seja 

assegurada a manutenção do potencial evolutivo (Franklin & Frankham, 1998). A FAO 

(1998) sugere que um Ne de 50 indivíduos seria suficiente para a prevenção de 

depressão endogâmica em populações sob conservação.  

Nas raças Afshari (Ghafouri-Kesbi, 2012), Zandi (Ghafouri-Kesbi, 2010),Santa 

Inês (Pedrosa et al., 2010), Merino Bharat (Gowane et al., 2013), Malpura (Gowane et 

al., 2014), Lori-Bakhtiari (Sheikhlou & Abasi, 2016), Baluchi Iraniana (Tahmoorespur 

& Sheikhloo, 2011) e Baluchi (Gholizadeh & Ghaufori-Kesbi, 2016) foram descritos Ne 

de 50,00, 71,00, 76,00, 89,29, 91,74, 101,00, 134,00 e 166,00, respectivamente. 
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1.9. INTERVALO DE GERAÇÕES  

O intervalo de gerações (IG), definido como a idade média dos pais no momento 

do nascimento dos filhos, é calculado para as quatro passagens gaméticas, sendo pai-

filho, pai-filha, mãe-filho e mãe-filha (Gutiérrez & Goyache, 2005). Barros (2012) 

salienta que o manejo e o objetivo da criação dos animais possibilita a ocorrência de 

variação no IG nas diferentes populações (Tabela 6).  

 

Tabela 6.  Média de intervalo de gerações em diferentes raças de ovinos 

Raça 
Intervalo de 

geração 
Fonte 

Guilan 2,38 Eteqadi et al., 2014 

Finnsheep 2,85 Li et al., 2009 

Xalda 2,97 Goyache et al., 2003 

Santa Inês 3,22 Teixeira Neto et al., 2013 

Baluchi 3,33 Tahmoorespur & Sheikhloo, 2011 

Santa Inês 3,70 Pedrosa et al., 2010 

Segureña 3,79 Barros et al., 2017 

Navajo Churro 4,00 Maiwashe & Blackburn, 2004 

Morada Nova variedade branca 4,98 Rodrigues et al., 2009 

 

Em programas de melhoramento genético é desejável que o IG seja mantido em 

torno de 3,0 anos (Ghafouri-Kesbi, 2012), visto que há redução do ganho genético anual 

quando este intervalo é maior, ocasionando perdas econômicas (Vercesi Filho, 2002; 

Bonifácio et al., 2010). No entanto, a diminuição acentuada do IG pode resultar, 

também, em perdas de variabilidade genética, devido a pouca contribuição desses 

reprodutores para a população; portanto, o equilíbrio entre manutenção da variabilidade 

genética e ganhos genéticos anuais deve ser procurado por aqueles que têm em vista 

uma maior eficiência a longo prazo (Barros, 2012). 

Por outro lado, em programas de conservação genética, devido à pequena 

quantidade de animais disponíveis, a permanência e utilização dos animais em 

reprodução são  prolongadas pelo maior período possível. Nesses casos, os intervalos de 

geração tendem a ser mais longos (Barros, 2009). De maneira geral, o IG tende a 

reduzir quando a população está aumentando numericamente, e tende a aumentar 

quando a população está diminuindo em número (Meirelles, 2018). 
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Os IGs que envolvem os reprodutores geralmente são mais curtos que os das 

matrizes, visto que os machos podem produzir maior quantidade de filhos em um 

espaço de tempo curto, enquanto as fêmeas produzem número limitado de progênies 

(Meirelles, 2018). Essas diferenças foram observadas nas raças Xalda (Goyache et al., 

2003), Malpura (Gowane et al., 2014),  Lori-Bakhtiari Iraniana (Sheikhlou & Abbasi, 

2016), Mallorquina (Goyache et al., 2010), Baluchi Iraniana (Tahmoorespur & 

Sheikhloo, 2011), Afshari (Ghafouri-Kesbi, 2012), Segureña (Barros et al., 2017), 

Bergamacia Brasileira (Carneiro et al., 2014) e Moghani (Mokhtari et al., 2015) com 

intervalos de 2,76 e 3,17;  2,78 e 4,05; 2,99 e 3,81;  3,00 e 4,20; 3,07 e 3,58; 3,33 e 

4,17; 3,40 e 4,12; 3,53 e 3,75 e 4,28 e 4,68 para as linha paterna e materna, 

respectivamente. Em um rebanho da raça Somalis Brasileira, mantido pela Embrapa, os 

valores verificados foram 2,79 e 4,72 para linha paterna e materna (Paiva et al., 2011). 

Embora IGs mais longos na linha paterna tenham sido relatados nas raças Kermani 

(Mokhtari et al., 2013), Morada Nova variedade branca (Rodrigues et al., 2009) e Santa 

Inês (Rego Neto et al., 2017), cujos valores foram 4,72 e 4,39; 5,97 e 3,95 e 6,05 e 5,30 

para as linha paterna e materna respectivamente. 

 

1.10.  ÍNDICE DE CONSERVAÇÃO GENÉTICA 

 O índice de conservação genética (ICG) é um parâmetro que faz uma estimativa 

do número efetivo médio de fundadores encontrados no pedigree de um dado animal 

(Pezzini, 2010). Para determinação do ICG, são considerados fundadores os animais 

sem genealogia conhecida da população em estudo (Gutiérrez & Goyache, 2005). Em 

essência, portanto, o ICG expressa a contribuição dos fundadores no decorrer das 

gerações (Barros, 2009). 

O ICG está fundamentado no propósito dos programas de conservação em 

manter o máximo possível da variedade de alelos que estavam presentes na população 

inicial (Carneiro, 2012). Nesse sentido, o ideal seria que os animais recebessem 

contribuições iguais de todos os fundadores, uma vez que, quanto mais elevado o ICG 

de um dado animal, maior a sua importância para a manutenção da variabilidade da raça 

(Alderson, 1992). 

 Embora na estimativa do ICG não sejam considerados os níveis de endogamia 

existente entre os indivíduos, os valores de ICG são relevantes para os programas de 

gestão de populações, visto que possibilita o controle da endogamia e a manutenção da 
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variabilidade genética dentro da população (Barros, 2009). Na prática, os valores de 

ICG podem ser usados para identificar e selecionar os indivíduos que maximizem a 

participação dos genes dos fundadores nas gerações subsequentes (Faria, 2016; 

Sheikhlou & Abbasi, 2016). 

 Os ICGs variam bastante em função da população estudada, sendo que nas raças 

Bergamácia Brasileira (Carneiro et al., 2014); Santa Inês (Rego Neto et al., 2017) e 

Olkuska da Polônia (Drobik & Martyniuk, 2014) os valores oscilaram de 0,77 à 5,07; 

1,00 à 12,00 e 5,39 à 17,47, respectivamente. 

 Ressalta-se que o ICG é dependente da extensão da genealogia disponível, de tal 

forma que se não houver informações dos progenitores até os fundadores, o ICG será 

igual a metade do número efetivo da população e, portanto, idêntico para todos os 

descendentes (Barros, 2009). Quando não se tem o conhecimento da maioria dos 

progenitores ocorrerá uma equivalência entre ICG e ΔF, o que sugere considerar ΔF 

como único parâmetro para descrever populações de tamanho pequeno (Almeida, 

2007). 
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II – OBJETIVO GERAL 

 

 

 

 

Objetivou-se descrever, por meio de informações dos pedigrees, a estrutura 

populacional dos ovinos da raça Somalis Brasileira.  
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III - MATERIAL E MÉTODOS 

Os dados deste estudo, obtidos junto ao banco de dados da Associação 

Brasileira de Criadores de Ovinos, foram provenientes de 8.610 pedigrees de ovinos da 

raça Somalis Brasileira, nascidos no períhodo de 1972 a 2015, pertencentes a 127 

rebanhos criados em 18 estados brasileiros (Figura 5).  

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 5. Distribuição geográfica de ovinos da raça Somalis Brasileira (Mcmanus et al., 2014) 

 

Para a análise dos pedigrees e a estimação dos parâmetros populacionais foi 

utilizado o programa ENDOG 4.8 (Gutiérrez & Goyache, 2005). Os parâmetros 

analisados foram nível de integridade do pedigree, intervalo médio de geração, 

probabilidade de origem do gene, coeficiente médio de relação, coeficiente de 

endogamia, tamanho efetivo, índice de conservação genética e determinação da 

existência ou não do efeito gargalo.   

O nível de integridade do pedigree foi caracterizado pelo cálculo do número de 

gerações completas, número máximo de geração e o número de gerações equivalentes. 

O número de gerações completas foi definido como o número de gerações que 

separaram o indivíduo analisado da ascendência mais distante em que os dois 

progenitores eram conhecidos; o número máximo de gerações, como o número de 

gerações que separa o individuo do seu ancestral mais distante e o número de gerações 

equivalentes foi obtido pelo somatório (1/2)
n
 de todos os ancestrais conhecidos; em que 
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n foi o número de gerações que separavam o indivíduo de cada ancestral conhecido 

(Maignel et al., 1996). 

O intervalo médio de gerações foi calculado a partir dos passos: pai-filho, pai-

filha, mãe-filho e mãe-filha, utilizando a equação: L = ¼ (LPM + LPF + LMM + LMF), 

em que: LPM = intervalo médio entre pais e filhos; LPF = intervalo médio entre pais e 

filhas; LMM = intervalo médio entre mães e filhos; LMF = intervalo médio entre mães 

e filhas. 

A probabilidade de origem do gene foi estimada com base no número efetivo de 

fundadores (Fe) e de ancestrais (Fa). O Fe, que expressou a quantidade de fundadores 

cuja contribuição produziu a mesma variabilidade genética encontrada na população em 

estudo (Vercesis Filho et al., 2002), foi determinado pela equação: 





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Em que:  ƒe   é o número efetivo de fundadores e qk a probabilidade de o gene 

ser originado do fundador k e ƒ é o número de fundadores. 

O número efetivo de ancestrais (Fa), que expressou o número mínimo de 

ancestrais (fundadores ou não) necessários para se explicar a diversidade genética total 

da população em estudo (Sölkner et al., 1998), foi determinado por meio da equação: 


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
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Em que: ƒɑ é o número efetivo de ancestrais e qj a contribuição marginal de um 

ancestral j e ɑ é o número de ancestrais.  

Para o cálculo do coeficiente de endogamia individual (F), utilizou-se o 

algoritmo Fx=[∑(1/2)n (1+FA)]/2; em que n é o número de gerações que ligam os dois 

pais do indivíduo ao ancestral comum, e FA é o coeficiente de endogamia de cada 

ancestral comum (Wright, 1931). Para o cálculo do coeficiente de endogamia para todo 

o pedigree, definido como a probabilidade de dois indivíduos apresentarem cópia do 

mesmo alelo por conta de um ascendente em comum, foi utilizado o algoritmo F=Ai-1, 

em que A é a matriz de relação genética aditiva dos indivíduos da população (Meuwisen 

& Luo, 1992). 
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As estatísticas F, que possibilitaram analisar a mudança na frequência gênica 

entre as subpopulações, foram obtidas pelos coeficientes Fis, Fst e Fit (Wright, 1965). O 

Fis representa a probabilidade de que os dois alelos de um locus presente no mesmo 

indivíduo sejam idênticos por descendência; o Fis mede a correlação média dos genes 

do indivíduo com os genes da subpopulação da qual integra. O Fst representa a 

probabilidade de que dois indivíduos pertencentes a subpopulações diferentes tenham 

alelos idênticos por descendência; o Fst mede a correlação dos genes da subpopulação 

com os genes da população total. O Fit representa o desvio da frequência genotípica da 

população em relação ao equilíbrio de Hardy-Weinberg; o Fit mede correlação dos 

genes do indivíduo com os genes da população total. Para determinação desses 

parâmetros, foram utilizadas as equações: 

               

Em que:  e  são, respectivamente, o coeficiente médio de relação e o 

coeficiente de endogamia das subpopulações;  o coeficiente médio de relação dentro 

de subpopulações. 

O coeficiente médio de relação (CR) foi considerado como a possibilidade de 

um dado gene de dois indivíduos diferentes serem oriundos de um único ancestral; o CR 

foi calculado por meio do algoritmo proposto por Quaas (1976): , em que 

A é a matriz de parentesco de tamanho n x n, 1’ é um vetor de um de ordem 1 x n, 

sendo n o número de animais. 

O tamanho efetivo da população (Ne) expressou a quantidade de animais de 

ambos os sexos que contribuíram para gerar a geração seguinte; o Ne foi calculado por 

meio da variação dos coeficientes médios de endogamia entre gerações, conforme 

sugerido por Wright (1931): 

 

Em que: ΔF é o incremento relativo de endogamia por geração. 
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O número efetivo de rebanhos que produziram carneiros pais, avós, bisavós e 

avós, foi calculado pelo inverso da probabilidade de dois animais escolhidos 

aleatoriamente serem do mesmo rebanho (Robertson, 1953). 

Para determinar a existência ou não do efeito gargalo, os 500 principais 

fundadores e /ou ancestrais foram ordenados de maneira decrescente com base nos seus 

valores de CR e contribuição, respectivamente, pelo procedimento SORT do SAS 

(versão 9.1). Para fins de comparação das classificações de fundadores e ancestrais, foi 

utilizada a correlação de Spearman do PROC CORR do SAS, versão 9.1 (α= 0,01). 

A classificação dos rebanhos quanto a sua estrutura organizacional foi realizada 

conforme sugerido por Vassallo et al. (1986), com base na origem e uso dos 

reprodutores, em:   i) Núcleo, aquele rebanho que utilizou reprodutores  próprio e que 

ainda os comercializava; ii) Multiplicador, aquele rebanho que utilizou reprodutores 

próprios, adquiridos e também os comercializava;  iii) Comercial,  rebanho que utilizou 

reprodutores adquiridos ou próprios e não os comercializava e rebanho Isolado, 

 rebanho que utilizou reprodutores do próprio rebanho, mas que não os comercializa. 

O índice de conservação genética (ICG) foi calculado a partir das contribuições 

genéticas de todos os fundadores sendo estimado conforme indicado por Alderson 

(1992).  




2

1

iP
ICG  

Em que: Pi é a proporção de genes do animal fundador i no pedigree do animal 

em análise. 

 

 

 

 

 

https://outlook.live.com/owa/?path=/mail/inbox/rp
https://outlook.live.com/owa/?path=/mail/inbox/rp
https://outlook.live.com/owa/?path=/mail/inbox/rp


33 

 

IV - RESULTADOS E DISCUSSÃO 

Dos 8.610 pedigrees analisados, 69,12% apresentaram ancestrais conhecidos na 

primeira, 55,87% na segunda, 47,74% na terceira, 41,60% na quarta e 32,52% na quinta 

ascendência. A taxa de acréscimo de ancestrais conhecidos nos pedigrees foi de 

27,92%; 14,76%; 17,03% e 23,72% da quinta à primeira ascendência, respectivamente 

(Figura 6).  

 

 

Figura 6. Integralidade do pedigree da raça Somalis Brasileira com percentual dos ancestrais conhecidos 

até a 5ª ascendência. 

 

A menor disponibilidade de informações dos ascendentes mais distantes é um 

fato comum nos pedigrees de animais de produção e pode afetar a estimação dos 

parâmetros populacionais. Em um estudo com a raça Santa Inês, a raça ovina com maior 

número de animais registrados no Brasil, foi observado que 19,14% e 46,18% dos 

animais não possuíam ancestrais conhecidos, na primeira e quinta ascendência, 

respectivamente (Teixeira Neto et al., 2013).  Em outro estudo, também com a raça 

Santa Inês, 23,00% (1ª ascendência) e 85,00% (5ª ascendência) dos animais não 

possuíam ancestrais conhecidos (Pedrosa et al., 2010). No presente estudo, os 

percentuais de ancestrais desconhecidos verificados na primeira (30,88%) e quinta 

ascendência (67,48%), na raça Somalis Brasileira, foram similares ou intermediários 

quando comparados aos observados na raça Santa Inês.  

Ao analisar os pedigrees ao longo dos anos foi verificado que o menor 

percentual de genealogia conhecida (0,27%) ocorreu no período de 1972 a 1988. No 

período subsequente de 1989 a 2015, o percentual foi significativamente maior, quando 



34 

 

75,37% dos animais apresentaram genealogia completa; sendo que 0,14% apresentaram 

apenas a paternidade conhecida, 0,21% apenas a maternidade e 24,28% não possuíam 

informações dos ascendentes. Dentro da linha paterna, o percentual de ancestrais 

paternos e maternos conhecidos foi diferente apenas na 5ª ascendência. Na linha 

materna, a partir da 3ª ascendência, o percentual de ancestrais paternos conhecidos foi 

maior que a de ancestrais maternos, cujas médias na 3ª, 4ª e 5ª ascendência foram 

42,78% vs 38,07%; 37,36% vs 30,14% e 32,41% vs 21,36%, respectivamente. 

Considerando a linha materna e paterna conjuntamente, constatou-se maior percentual 

de ancestrais conhecidos na linhagem paterna a partir da 2ª ascendência (Figura 6).  

A desuniformidade das informações contidas em linhas de ascendência materna 

e paterna é comumente encontrada nas análises de pedigree, conforme verificado na 

raça Mallorquina criada na região mediterrânea, na qual foi observada maior número de 

informações na linha paterna (Goyache et al., 2010). As diferenças no volume de 

informações das linhas de ascendência é, obviamente, resultante de maior ou menor 

controle no registro dos acasalamentos nas diferentes gerações. 

O nível de integralidade do pedigree da raça Somalis Brasileira foi superior 

quando comparado a  raça Mallorquina, também sob conservação, cujos valores foram 

34,3%; 7,6% é praticamente nula, na primeira, segunda e quinta ascendência, 

respectivamente (Goyache et al., 2010). As informações de pedigree são importantes e 

estratégicas, uma vez que é a partir desses dados que são estimados os parâmetros 

populacionais, sendo que quanto mais completo for o pedigree, mais precisas serão 

essas estimativas (Teixeira Neto et al., 2012).  

As médias do número máximo de gerações, gerações completas e gerações 

equivalentes de 3,84, 2,05 e 2,83, respectivamente, foram superiores às observadas na 

raça Segureña (Barros, 2012). No que se refere ao número de gerações equivalentes 

foram observados valores de 4,67 em Santa Inês (Teixeira Neto et al., 2013), 4,70 em 

Valachian (Oravcová & Margetín, 2011) e 5,47 em ovinos Baluchi (Tahmoorespur & 

Sheikhloo, 2011). Desta forma conforme observado na maioria das raças sob 

conservação (Adán et al., 2007; Barros et al., 2017 e Rodrigues et al., 2009), fica 

evidente a necessidade de esforços para aumentar o conhecimento da genealogia da 

população da raça Somalis Brasileira. 

Nos primeiros 13 anos de formação da raça (1972-1984) a quantidade de 

animais registrados foi pequena, com uma média de 27,30 registros anuais; ao longo de 
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todo período analisado (44 anos), o maior número de animais registrados/ano (488) 

ocorreu em 2001. Entretanto, nos últimos quatro anos houve expressiva redução no 

número de animais registrados com média de 90,25, sendo que no ano de 2012 apenas 

57 animais foram registrados. O número de fêmeas registradas não foi superior ao 

número de machos exceto no ano 2012. Considerando o registro de toda população 

65,74% dos animais registrados foram fêmeas e 34,26% machos; cuja proporção foi 

mais expressiva no ano 2000, quando 72,10% dos animais registrados foram fêmeas 

(Figura 7). A maior proporção de fêmeas registradas tem sido comum em outras raças 

da espécie ovina (Barros et al., 2017; Rodrigues et al., 2009), assim como, em outras 

espécies como a equina (Navarro, 2008) e bovina (Rezende et al., 2017). O 

desequilíbrio de número de registros em favor das fêmeas é, provavelmente, 

consequência da maior pressão de seleção exercida sobre os machos, uma vez que estes 

são utilizados em menor proporção nos sistemas de acasalamentos. Este fato torna-se 

preocupante no presente estudo, devido a tendência de redução expressiva no número de 

animais machos registrados.  

 

 

Figura 7. Número de animais da raça Somalis Brasileira registrados junto a Associação Brasileira de 

Criadores de Ovinos (ARCO) no período de 1972 a 2015. 

 

A maior parte dos rebanhos, 81,10%, foi classificada como rebanhos comerciais, 

sendo 21,36% como comerciais I, os quais utilizaram reprodutores adquiridos ou do 

próprio rebanho, porém não os comercializavam e 78,64% como rebanho comerciais II, 

os quais utilizaram somente reprodutores adquiridos de outros rebanhos e não os 
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comercializavam. Os demais rebanhos (18,90%) foram classificados como 

multiplicadores, sendo destes 75,00% multiplicadores do tipo I, visto que utilizaram 

reprodutores do próprio rebanho e adquiridos de terceiros e os comercializavam e 

25,00% multiplicadores do tipo II, devido ao fato que utilizaram reprodutores 

comprados de terceiros e os comercializavam. Não foram detectados rebanhos dos tipos, 

isolado e núcleo (Tabela 7). 

A classificação dos rebanhos difere daquela descrita na população de ovinos da 

raça Santa Inês, criados no estado do Piauí, onde 43,20% dos rebanhos foram 

classificados como comerciais e 56,80% como rebanhos multiplicadores (Rego Neto et 

al., 2014). Em estudo mais abrangente com a raça Santa Inês, criados em nove estados 

brasileiros, 21,00% e 79,00% dos rebanhos foram classificados como Comerciais e 

Multiplicadores, respectivamente (Teixeira Neto et al., 2013).  

 

Tabela 7. Classificação dos rebanhos da raça Somalis Brasileira em função da origem e formas de 

utilização de reprodutores 

Tipo de rebanho 
Reprodutores 

comprados 

Quantidade 

(%) 

Reprodutores 

próprios 

Vende 

reprodutores  

Número de 

rebanhos 

Núcleo Não 0 Sim Sim 0 

Multiplicador I Sim 14,18 Sim Sim 18 

Multiplicador II Sim 4,72 Não Sim 6 

Comercial I Sim 17,32 Sim Não 22 

Comercial II Sim 63,78 Não Não 81 

Isolado Não 0 Sim Não 0 

 

O intervalo de gerações médio (IG) foi de 3,46 ± 1,82 anos, havendo 

similaridade dos IGs nas passagens gaméticas pai-filho, pai-filha, mãe-filho e mãe-filha, 

cujos valores foram 3,43± 1,92; 3,42± 1,81; 3,37± 2,07 e 3,51± 1,79, respectivamente.  

O IG é influenciado pela idade reprodutiva inicial dos reprodutores e matrizes, intervalo 

de partos e pelo tempo de permanência desses animais no rebanho (Teixeira Neto et al., 

2013). Em programas de melhoramento genético é desejável que o intervalo de geração 

seja mantido em torno de 3,0 anos (Ghafouri-Kesbi, 2012), visto que há redução do 

ganho genético anual quando esse valor é maior (Bonifácio et al., 2010). A diminuição 

da idade ao primeiro parto e do intervalo de partos, bem como a utilização de machos 
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jovens por curto período tem sido sugerida como ferramenta para a redução do IG 

médio (Malhado et al., 2008). Ressalta-se que a não comunicação de 100% dos animais 

junto a associação de controle genealógico pode ter superestimado os valores de IG. 

Em populações menores, em risco de extinção, o IG tende a ser maior, a 

exemplo das raças Segureña com 3,79 (Barros et al., 2017), Morada Nova variedade 

branca com 4,98 (Rodrigues et al., 2009); Navajo Churro 4,00 (Maiwashe & Blackburn, 

2004) e na raça Galega, Asovega 4,56 e Inorde 3,67 (Adán et al., 2007). Entretanto, em 

populações numericamente mais expressivas, os valores são geralmente mais baixos 

como é o caso das raças Santa Inês (Teixeira Neto et al., 2013), Finnsheep (Li et al., 

2009) Guilan (Eteqadi et al., 2014), cujos valores de IG foram 3,22, 2,85 e 2,38, 

respectivamente. Em raças que se encontram em programas de conservação, o IG mais 

elevado pode favorecer a manutenção da diversidade genética uma vez que os 

reprodutores terão maiores chances de deixarem maior número de descendentes 

(Oliveira et al., 2016), desde que haja controle dos acasalamentos. Assim, os valores 

médios de IG nas diferentes passagens gaméticas verificados na raça Somalis Brasileira 

encontram-se em um ponto intermediário que possibilita o melhoramento e a 

manutenção da variabilidade genética. 

O coeficiente de relação médio (CR) apresentou alterações ao longo dos anos, 

com o valor médio baixo (0,09%) nas duas primeiras décadas de formação da raça. O 

CR médio em todo período estudado foi 3,94%, sendo que nas três últimas décadas 

houve elevação gradual de 1,15% para 6,55%, quando foi observado o maior CR 

(11,35%) individual (Figura 8). Os valores de CR são de grande utilidade em programas 

de conservação e gerenciamento da diversidade genética de uma população (Rodrigues 

et al., 2009; Mokhtari et al., 2013; Oliveira et al., 2016), uma vez que possibilitam 

estimar a endogamia a longo prazo (Goyache et al., 2010), sendo que valores acima de 

2,1% são considerados altos (Ghafouri-Kesbi, 2012). Valores de CR médio de 0,17%; 

0,63%; 1,8%; 2,1%; 3,87%; 4,08% e 4,23% foram encontrados nas raças Mallorquina 

(Goyache et al., 2010), Galega Asovega (Adán et al., 2007), Xalda (Goyache et al., 

2003), Afshari (Ghafouri-Kesbi, 2012), Santa Inês (Teixeira Neto et al., 2013), Galega 

Inorde (Adán et al., 2007) e  Merino Bharat (Gowane et al., 2013) respectivamente. 

O valor elevado de CR médio verificado no presente estudo sugere a 

necessidade de controle mais rigoroso dos acasalamentos, uma vez que o CR alto indica 

que alguns reprodutores têm sido utilizados de forma mais intensa. A seleção e uso dos 
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reprodutores com baixos valores de CR possibilitam aumento da variabilidade genética 

da raça.  

A endogamia (F) foi nula no período de 1972 a 1991; no período de 1992 a 2006 

ocorreram oscilações com tendência crescente, alcançando o valor de 17,33% em 2006; 

a partir de 2007, houve decréscimo até atingir o valor de 9,34% em 2011. Em 2012-

2013 a endogamia subiu abruptamente, atingindo o patamar mais elevado de todo o 

período estudado (17,42%) e manteve-se alta nos últimos, acima de 10,00% (Figura 8). 

Na fase inicial da formação das raças, a ocorrência de “valores nulos” de 

endogamia e CR, com subsequente elevação, parece ser uma situação comum. De 

maneira similar ao verificado no presente estudo, nas raças Morada Nova variedade 

branca (Rodrigues et al., 2009) e a mediterrânea Mallorquina (Goyache et al., 2010) os 

valores de endogamia também foram nulos nos primeiros anos de controle genealógico 

desses grupos genéticos. Ressalta-se que os “valores nulos” de endogamia verificada em 

estudos dessa natureza não deve ser interpretada como resultante da inexistência de 

animais endogâmicos na população e sim como consequência da indisponibilidade de 

informações dos animais ancestrais, o que impossibilita a determinação desse 

parâmetro. 

Analisando todos os indivíduos registrados durante todo os 44 anos foi 

encontrado o coeficiente médio de endogamia de 8,55%, entretanto, esse parâmetro 

alcançou o valor médio de 13,69% nos últimos 14 anos. A despeito da baixa 

disponibilidade de informações sobre os animais ancestrais nos primeiros 20 anos de 

formação da raça, verificou-se que 43,60% da população (3.754 indivíduos) era 

endogâmica, com F médio de 19,62%; dentre os indivíduos endogâmicos, 80,42% e 

3,49% apresentaram valor de F >10,00% e >40,00%, respectivamente (Figura 8). 

Tem sido sugerido que os valores médios de F devem ser inferiores a 10% visto 

que valores mais altos podem predispor a população à ocorrência de depressão por 

endogamia (Paiva et al., 2011), o que leva a redução do valor médio de caracteres 

quantitativos (Barros, 2012). Níveis de endogamia acima de 10% foram associados com 

maior idade ao parto e redução no comprimento da lactação na espécie bovina 

(Thompson et al., 2000). 

 Considerando que o uso intenso de poucos reprodutores pode favorecer 

elevação de laços genéticos entre esses indivíduos (Santos et al., 2016); os expressivos 

valores de endogamia verificados nos últimos anos na raça Somalis Brasileira sugerem 
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ocorrência de acasalamento entre indivíduos com elevado grau de parentesco. Por outro 

lado, os valores de endogamia podem estar subestimados considerando a ausência de 

informações no inicio da formação da raça.  

 

 

Figura 8. Valores da endogamia (F), coeficiente médio de relação (CR) e endogamia de animais endógamos 

F(END) em ovinos da raça Somalis Brasileira no período de 1972-2015. 

 

Os valores de Fit e Fis foram 0,067157  e -0,028657, respectivamente. Já o valor 

de Fst, que expressa a distância genética entre as subpopulações, foi 0,093144, 

indicando ocorrência de fluxo gênico entre os rebanhos. Quando quantidade expressiva 

de reprodutores é utilizada em diferentes rebanhos há elevado fluxo de genes e o valor 

de Fst é mais elevado. O valor moderado de Fst encontrado sugere que apenas um 

pequeno número de reprodutores tem sido utilizado em diferentes rebanhos, a despeito 

do fato que todos os rebanhos analisados utilizaram reprodutores externos. 

Nas raças/tipos nativas da Tunísia (Sassi-Zaidy et al., 2016; 2014), Merino 

(Azor et al., 2008), ovelhas Sicilianas (Tolone et al., 2012), Santa Inês (Teixeira Neto et 

al., 2013), Bergamacia Brasileira (Carneiro, 2012),  ovelhas indígenas da China (Niu et 

al., 2011), ovelhas indígenas Nigerianas (Agaviezor et al., 2012) e Churra (Calvo et al., 

2011)  foram encontrados valores moderados de Fst: 0,007; 0,030; 0,035; 0,049; 0,055; 

0,069; 0,077; 0,088 e 0,121  respectivamente. Na raça Morada Nova variedade branca 

(Rodrigues et al., 2009) foi encontrado valor alto de Fst: 0,200.  Por outro lado, valores 

muito altos variando de 0,363 a 0,77, foram descritos em ovinos nativos da China (Wei 
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et al., 2011) e  nas raças espanholas Churra, Latxa, Castellana, Aragonesa e Merino 

(Arranz et al., 2001). 

Os dez principais fundadores foram responsáveis por 36,99% da variabilidade 

genética da população, sendo que os quatro principais, todos machos, tiveram 161 

progênies e contribuíram com 21,72% da variabilidade total da raça (Tabela 8). A 

contribuição deixada pelos animais fundadores depende do número de descendentes 

(Farias et al., 2011), assim, embora o 8º principal fundador tenha tido apenas uma 

progênie, sua contribuição foi de 2,37% devido ao expressivo número de descendentes. 

A análise da contribuição dos fundadores e ancestrais é relevante para medir a 

variabilidade genética e verificar o direcionamento dos acasalamentos na população 

(Vozzi, 2004). É oportuno lembrar que os animais fundadores são aqueles indivíduos, 

com pai e mãe desconhecidos, que formam a população base; os ancestrais, por sua vez, 

são aqueles indivíduos que apresentam maior contribuição que seus ascendentes para a 

variabilidade total da população; um dado ancestral também pode ser um fundador 

(Navarro, 2008). 

 

Tabela 8. Coeficiente de relação (CR) dos fundadores e contribuição dos ancestrais de maior importância 

na estrutura populacional de ovinos da raça Somalis Brasileira  

Classificação Fundador  Ancestral 

 
Sexo 

CR 

(%) 

Ano de 

nascimento 
 Sexo 

Contribuição
*
 

(%) 

Ano de 

nascimento 

1º Macho 7,77 1988  Macho 11,67 1997 

2º Macho 5,10 1990  Macho 11,26 1988 

3º Macho 4,74 1988  Macho 7,48 1994 

4º Macho 4,11 1990  Fêmea 5,31 1989 

5º Fêmea 3,67 1989  Macho 4,13 1985 

6º Macho 2,86 1985  Macho 3,94 1988 

7º Fêmea 2,61 1992  Macho 3,65 1990 

8º Fêmea 2,37 1989  Macho 3,22 1993 

9º Fêmea 1,98 1989  Fêmea 2,86 1989 

10º Macho 1,78 1987  Macho 2,57 1987 

*  Contribuição para a variabilidade genética 

 

 

O número total de fundadores foi 780 indivíduos e o número efetivo de 

fundadores (fe) foi 26 (3,3%), o que evidencia a ocorrência de efeito fundador. Quando 

o número efetivo de fundadores é muito pequeno em relação a população base 
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referência significa que poucos machos foram utilizados como reprodutores e que a raça 

foi construída a partir de uma base genética estreita (Barros et al., 2011; Gowane et al., 

2013). O menor número de fundadores possibilita a ocorrência do efeito fundador, o 

qual reduz o tamanho efetivo da população e a variação genética dentro da população, 

aumentando a homozigose e a perda de alelos pela deriva genética (Teixeira Neto et al., 

2012).  

O número total de ancestrais foi 785 e o número efetivo de ancestrais (fa) foi 23 

(2,9%), sendo que os oito principais (sete machos e uma fêmea) contribuíram com 

50,66% da variabilidade genética da raça (Figura 8). A quantidade média de progênies 

deixadas pelos sete principais e demais ancestrais machos foram 75,3 e 29,1, 

respectivamente; destacando que os dois principais ancestrais deixaram 3.940 

descendentes, correspondendo a uma contribuição de 22,93% para a variabilidade 

genética total da raça. 

Nas raças Merino (Azor et al., 2008) e Segureña (Barros et al., 2017) foram 

necessários considerar 304 e 425 ancestrais, respectivamente, para explicar 50% da 

contribuição genética encontrada nas populações. Em comparação com os achados do 

presente estudo, observa-se expressiva contribuição individual dos principais ancestrais 

para a variabilidade genética da raça Somalis Brasileira (Figura 9), indicando que em 

gerações mais atuais houve aumento do uso intensivo de alguns reprodutores. 

 

 

Figura 9. Contribuição individual e cumulativa dos ancestrais de maior importância para a variabilidade 

genética da raça Somalis Brasileira 
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Apesar da elevada correlação (0,99) entre animais fundadores e ancestrais 

(P<0,01), a relação entre número efetivo de fundadores e de ancestrais (ƒe/ƒa) foi 1,13, 

sugerindo a ocorrência de discreto efeito gargalo. O ƒa complementa o ƒe por 

considerar, adicionalmente, as perdas da variabilidade genética ocasionadas pelo uso 

desbalanceado de reprodutores (Barros, 2012). Ressalta-se que quanto maior a distância 

entre ƒe e ƒa, menor a participação de todos os animais fundadores na população ao 

longo das gerações, indicando a ocorrência do chamado efeito gargalo; o ideal é que o 

fe seja igual ao fa (ƒe/ƒa=1) ou que esta diferença seja a menor possível (Boichard et 

al., 1997). Valores de 1,37 na raça Merino Bharat (Gowane et al., 2013) e 2,07 na raça 

Kermani (Mokhtari et al., 2013) indicaram ocorrência do efeito gargalo em intensidades 

diferentes, sendo que na última raça, o efeito ocorreu de forma bastante intensa.   

O tamanho efetivo (Ne) apresentou valores nulos nos primeiros anos de 

formação da raça; posteriormente, ocorreram dois períodos de incremento (1985-1993 e 

2000-2011), seguidos de períodos de decréscimos expressivos. Os dois maiores valores 

ocorreram nos períodos de 1991-1993 (Ne = 35,63) e 2006-2008 (Ne = 54,78), 

enquanto que os valores mais baixos, após os picos, foram 12,45 e 16,82, 

respectivamente (Figura 10). Os baixos valores encontrados ao longo do período 

analisado podem ter sido influenciados pelo pequeno número de reprodutores (machos e 

fêmeas) e/ou pelo elevado número de progênies de alguns machos. 

O Ne é definido como o tamanho de uma população idealizada, composta por 

reprodutores e matrizes, que perde variação na mesma taxa que a população em estudo 

em um dado momento (Barros, 2009; Gutiérrez et al., 2003; Wright, 1965). O Ne tem 

sido usado como indicador da variabilidade genética (Barros, 2012), constituindo-se 

assim em um parâmetro chave no processo de conservação de um dado grupo genético 

(Barros, 2009). Na raça Santa Inês foram encontrados Ne de 76,0 (Pedrosa et al., 2010) 

e 172,5 (Teixeira Neto et al., 2013); nas raças Elsenburg Dormer (Wyk et al., 2009) e 

Merino Bharat (Gowane et al., 2013), ambas em conservação, os valores foram 32,68 e 

89,29, respectivamente. Os valores encontrados na raça Somalis Brasileira requerem 

atenção visto que Ne menores que 50 possibilitam perda da variabilidade, levando a 

uma situação de risco de uma população (FAO, 1998).  
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Figura 10. Tamanho efetivo da população de ovinos da raça Somalis Brasileira no período de 1979 a 

2013 

 

O índice de conservação genética (ICG) individual variou de 1 a 17,43, com 

média geral de 3,98; ao considerar toda a população, 30,71% (2.644) dos indivíduos 

apresentaram ICG igual a 1,0 e quase metade (49,86%) apresentou ICG ≤ 3,0. Por outro 

lado, 1,04% (90) dos indivíduos apresentaram ICG >13,0 e desses apenas 0,03% (3), 

apresentaram ICG >17,0 (Figura 11). Quanto a distribuição dos ICGs em função do 

sexo verificou-se que 40,02% (2.265) das fêmeas e 12,85% (379) dos machos 

apresentaram ICG de 1,0. Entretanto os percentuais de machos que apresentaram ICG 

>1,0 até 12,0 foi superior ao de fêmeas. No que se refere a variação do ICG entre a 

subpopulações, um achado interessante foi a identificação de um rebanho com ICG 

médio de 10,43, cujos valores extremos foram 5,72 e 17,43. Os três animais desse 

rebanho (um macho e duas fêmeas) com maior ICG apresentavam em seus pedigrees 

65% dos fundadores efetivos (17/26), se constituindo assim em “reprodutores” 

estratégicos para a manutenção da variabilidade genética da raça.  

Os programas de conservação de raças têm como uma das principais metas a 

manutenção da variedade dos alelos presentes na população inicial (Carneiro, 2012), e o 

ICG constitui-se em um parâmetro estratégico nesse sentido, uma vez que estima o 

número efetivo médio de fundadores presentes no pedigree dos animais em análise 

(Pezzini, 2010); quanto maior o valor do ICG de um animal, mais alto é o seu valor para 

a manutenção da variabilidade genética da raça a que pertence (Paiva et al., 2011).  
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Figura 11.  Número de animais por Índice de Conservação Genética da raça Somalis Brasileira   

 

Nas primeiras duas décadas de formação da raça, o ICG se manteve 

relativamente constante, com valor médio em torno de 1,0; na terceira e quarta década o 

valor médio do ICG foi 2,27 e 5,10, respectivamente. O ICG médio anual variou entre 1 

e 10,17, sendo que o valor mais elevado foi observado no ano mais recente. Nos últimos 

28 anos, ocorreu uma elevação gradual ICG com incremento médio anual de 0,36 

(Figura 12). O aumento gradual do ICG pode estar associado ao rápido crescimento da 

população e ao incremento dos níveis de troca de reprodutores entre os rebanhos 

(Drobik & Martyniuk, 2014). Além da influência do aumento expressivo da população 

da primeira para a segunda década de formação da raça, o incremento progressivo do 

ICG, provavelmente, foi também resultante do uso de reprodutores de diferentes 

“linhagens” de fundadores. 

 

 Figura 12. Índice de Conservação Genética por ano de nascimento da raça Somalis Brasileira. 
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V – CONCLUSÕES   

 

 

 

 

O nível de integralidade do pedigree da raça Somalis Brasileira é baixo, 

entretanto, devem ser envidados esforços no sentido de conscientizar aos criadores 

sobre a importância do registro das informações genealógicas; 

O uso intenso de alguns indivíduos, os quais deixaram quantidade elevada de 

descendentes, contribuiu para redução do número efetivo de fundadores, tendo sido 

evidenciado a ocorrência do efeito fundador e, em menor escala, do efeito gargalo; 

Parcela expressiva de indivíduos da raça Somalis Brasileira apresenta 

coeficientes de endogamia consideravelmente altos, especialmente, nas últimas duas 

décadas, cujos valores têm se mantido acima do nível recomendável; 

Existem indivíduos portadores de alelos da maioria dos fundadores efetivos, os 

quais podem ser utilizados de maneira direcionada para manutenção da diversidade 

genética da raça Somalis Brasileira. 
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