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RESUMO 

 

 

 

 

REZENDE, Marcos Paulo Gonçalves de Rezende. Histórico e Melhoramento das 

Raças Charolês e Limousin na Itália. Itapetinga, BA: UESB, 2019. 77p. Tese. 

(Doutorado em Zootecnia, Área de Concentração em Produção de Ruminantes).

 

 

As raças Limousin e Charolês estão assumindo uma importância crescente dia a 

dia em termos de animais criados na Itália. As duas raças estão envolvidas no projeto de 

desenvolvimento rural nacional italiano para o melhoramento genético de populações de 

bovinos criados na Itália (I-BEEF) e, neste contexto, índices genéticos serão 

desenvolvidos seguindo uma abordagem genômica tanto para características clássicas 

como crescimento, morfologia e parâmetros reprodutivos, e para características 

inovadoras como resistência ao calor, temperamento e longevidade funcional. Para 

ativar e tornar funcional um programa seletivo desse tipo, no entanto, é essencial 

conhecer em detalhes os parâmetros das populações estudadas, com particular atenção à 

estrutura populacional e endogamia. Os estudos desses trabalhos devem, portanto, ser 

considerados preparatórios e indispensáveis para a posterior implementação da seleção 

genômica nas raças Limusin e Charolês. Deve-se considerar também que os genótipos 

possuem respostas diferenciadas em função da variação das condições ambientais e isso 

pode causar uma alteração na ordenação dos genótipos no gradiente ambiental. Assim, o 

objetivo deste estudo foi avaliar o progresso genético para características reprodutivas 

(intervalos entre partos - IP e idade ao primeiro parto - IPP), bem como as origens e 

diversidade genética; estudar a interação genótipo x ambiente (IGA) para o IPP; estimar 

parâmetros genéticos e correlações nas idades de 210 e 365 dias para pesos (P210 e 

P365) e eficiência alimentar (EA210 e EA365) usando Inferência Bayesiana e REML. 

Para o estudo do pedigree foi utilizado informações de 1960 a 2017. Já para os demais 

estudos, foram utilizados dados de 1999 a 2017. A herdabilidade para IPP foi moderada, 

enquanto para IP foi baixa, com valores de 0,24 e 0,03 para Limousin e 0,32 e 0,02 para 

Charolês, respectivamente. Tendências genéticas aumentaram desde o início da 

atividade selecionada para IPP. No entanto, esses ganhos foram baixos, em comparação 

com a tendência fenotípica, o que indica que os efeitos ambientais estão interferindo na 

expressão gênica. Para o IP, melhorias reduzidas são esperadas através da seleção e, ao 

longo dos anos, não foram verificados ganhos significativos de origem genética. A 

completitude do pedigree é moderada em ambas as raças. O efeito gargalo estava 

presente em ambas as raças. Todos os modelos (normas de reação) convergiram para 

5% para o Charolês, enquanto apenas os modelos AM, MHNRHO2P e MHNRHOP1 

convergiram para Limousin. Em ambas as raças, o modelo MHNRHOP1 apresentou o 

melhor ajuste. Em ambientes favoráveis (menor IPP) houve menor variação fenotípica. 

Neste ambiente, a expressão de IPP dos animais é próxima e isso pode ter levado as 

estimativas mais baixas de σ2 e, consequentemente, menor h². Na Charolês a h² para o 

modelo animal foi de 0,13, enquanto para MHNRHOP1 o valor variou ao longo do 
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gradiente ambiental de 0,06 a 0,13, para ambientes IPP baixos e altos, respectivamente. 

Na Limousin, um menor valor de h² foi observado no modelo animal (0,06), com 

MHNRHOP1 variando de 0 a 0,15. Em ambas as raças, os touros com maior mérito 

genético para um ambiente não são recomendados para o outro. Assim, fortes 

associações ambientais fornecem evidências de que os valores dos parâmetros genéticos 

dependem do ambiente em que os animais são criados, caracterizando a existência do 

IGA. Embora a maioria dos touros sejam robustos nas raças, ainda há touros que reagem 

ao ambiente e isso pode levar à escolha errada dos criadores. Considerando o peso e a 

eficiência alimentar, foram encontradas estimativas de herdabilidade média para todas 

as características em ambas as raças. Seleção utilizando EA aos 365 dias pode afetar 

positivamente o tamanho adulto dos animais nesta idade. Na EA existe variabilidade 

genética suficiente para alcançar ganhos genéticos satisfatórios e não requer medições 

do consumo de ração, facilitando avaliações em grandes rebanhos, onde o consumo 

individual é difícil de medir. Informações sobre o peso dos animais em idades mais 

jovens podem ser usadas na seleção por causa da correlação genetic e ganhos ganhos 

genéticos por seleção são possíveis. O uso de modelos de máxima verossimilhança 

restrita e inferência bayesiana têm resultados semelhantes. 

 

PALAVRAS-CHAVE: endogamia, variabilidade genética, correlação genética, 

sensibilidade ambiental, eficiência alimentar 
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ABSTRACT 

   

 

 

 

REZENDE, Marcos Paulo Gonçalves de Rezende. History and Improvement of the 

Charolais and Limousine Breeds in Italy. Itapetinga, BA: UESB, 2019. 77p. Thesis. 

(Doctorate degree in Animal Science, Area of Concentration in Production of 

Ruminants).

 

 

The Italian Limousine and Charolais cattle breeds are assuming increasing 

importance day by day in terms of raised animals; the Limousine breed is today the 

second beef breed in Italy after the Piedmontese. The two breeds are also involved in 

the Italian national rural development project for the genetic improvement of cattle 

populations raised in Italy (I-BEEF) and, in this context, genetic indexes will be 

developed following a genomic approach both for classic traits such as growth, 

morphology and reproductive parameters, and for innovative traits such as heat 

resistance, temperament and functional longevity. To activate and make functional a 

selective program of this type, however, it is essential to know in detail the parameters 

of the populations studied with particular regard to the population structure and 

inbreeding. The studies of these works are therefore to be considered preparatory and 

indispensable for the subsequent implementation of genomic selection in Italian 

limousine and Charolais cattle breeds. It should also be considered that the genotypes 

have different responses depending on the variation of the environmental conditions and 

this may cause a change in the ordering of the genotypes in the environmental gradient. 

Thus, the objective of this study was to evaluate the genetic progress for reproductive 

traits (intervals between births - CI and age at first calving - AFC), as well as genetic 

origins and diversity; to study genotype x environment interaction (GEI) for AFC; to 

estimate genetic parameters and correlations at ages of 210 and 365 days for weights 

(W210 and W365) and feed efficiency (FE210 and FE365) at Limousin and Charolais, 

raised in Italy. For the pedigree study, information was used from 1960 to 2017. For the 

other studies, data were used from 1999 to 2017. The heritability for AFC was 

moderate, while for CI it was low, with values of 0.24 and 0.03 for Limousine and 0.32 

and 0.02 for Charolais, respectively. Genetic trends have increased since the beginning 

of the activity selected for AFC. However, these gains were low compared to the 

phenotypic trend, indicating that environmental effects are interfering with gene 

expression. For CI, reduced improvements are expected through the selection and, over 

the years, no significant gains of genetic origin have been verified. Pedigree 

completeness is moderate in both breeds. The bottleneck effect was present in both 

breeds. All models (reaction standards) converged to 5% for the Charolais, while only 

the AM, MHNRHO2P, and MHNRHOP1 models converged on Limousin. In both 

races, the MHNRHOP1 model presented the best fit. In favorable environments (lower 

AFC) there was lower phenotype variation. Thus, in this environment, the AFC 

expression of the animals is close and this may have led to lower estimates of σ2 and, 
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consequently, lower h². In Charolais, the h² for the animal model was 0.13, while for 

MHNRHOP1 the value varied throughout the environmental gradient from 0.06 to 0.13, 

for low and high AFC environments, respectively. In the Limousine, a lower h² value 

was observed in the animal model (0.06), with MHNRHOP1 ranging from 0 to 0.15. In 

both breeds, bulls with the highest genetic merit for one environment are not 

recommended for the other. Thus, strong environmental associations provide evidence 

that the values of the genetic parameters depend on the environment in which the 

animals are created, characterizing the existence of the GEI. Although most bulls are 

robust in breeds, there are still bulls that react to the environment and this can lead to 

the wrong choice of breeders. Considering the weight and feed efficiency, average 

heritability estimates were found for all traits in both breeds. Selection using food 

efficiency at 365 days can positively affect the adult size of the animals at this age. In 

food efficiency there is sufficient genetic variability to achieve satisfactory genetic 

gains and does not require measurements of feed intake, facilitating evaluations in large 

herds where individual consumption is difficult to measure. Information on the weight 

of animals at younger ages can be used in selection because of genetic correlation and 

genetic gain gains by selection are possible. The use of restricted maximum likelihood 

models and Bayesian inference have similar results. 

 

KEY WORDS: inbreeding, genetic variability, genetic correlation, environmental 

sensitivity, feed efficiency 
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I –  REFERÊNCIAL TEÓRICO 

 

1.1 Introdução 

 

A carne bovina é um dos tipos de carne mais consumidas e considerada alimento de 

alto valor biológico. É uma excelente fonte de proteína, ferro, zinco, tiamina, niacina e 

vitamina B12, e com baixo valor calórico (Dibiasi, 2006). Diante do exposto, a perspectiva 

para o setor de carne bovina do mundo é positivo. Todavia, para se tornar competitivo no 

mercado, o produtor precisa de novas tecnologias, melhorias nos índices zootécnicos, redução 

dos custos unitários, aumento da qualidade do produto, bem-estar dos animais e respeito pelo 

ambiente (sustentabilidade). 

Uma das ferramentas para otimizar o desempenho zootécnico na pecuária bovina é a 

técnica de melhoramento animal. Nela se busca selecionar indivíduos que contém material 

genético com índices produtivos superiores a média do rebanho; posteriormente, prioriza-se o 

acasalento entre eles. O intuito é de aumentar a média dos valores genéticos para um certo 

caráter desejado ao longo das gerações. No entanto, ainda existem oscilações sobre quais são 

os critérios mais efetivos a serem adotados tanto na seleção quanto na reprodução (Facó et al., 

2007). 

As raças Limousin (Figura 1-A) e Charolês (Figura 1-B) foram exportadas em todo o 

mundo para fins de produção em sistemas puros ou mestiços (Bouquet et al., 2011). Nos 

últimos 150 anos, ambas as raças foram selecionadas para produção de carne, exibindo alto 

rendimento de carcaça, desempenho muscular, boa taxa de conversão alimentar, extrema 

facilidade de parto (Giorgetti et al., 1992), desempenho para abate e rendimento variando 

entre 62 e 64% em peso vivo (ANACLI). Todas estas características fazem delas as principais 

raças bovinas francesas.  

 

  

Figura 1. Bovinos Limousin (esquerda) e Charolês (direita). Fonte: Anacli.  

http://www.anacli.it/  

 

http://www.anacli.it/
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As duas raças também estão envolvidas no projeto de desenvolvimento rural nacional 

italiano para o melhoramento genético de populações de bovinos criados na Itália (I-BEEF) e, 

neste contexto, índices genéticos serão desenvolvidos seguindo uma abordagem genômica 

tanto para características clássicas como crescimento, morfologia e parâmetros reprodutivos, e 

para características inovadoras como resistência ao calor, temperamento e longevidade 

funcional.  

Todavia, para ativar e tornar funcional um programa seletivo desse tipo, é essencial 

conhecer em detalhes os parâmetros das populações estudadas, com particular atenção à 

estrutura populacional e endogamia. Deve-se destacar que os livros geneológico italiano da 

Limusin e Charolais estão fechados, e a única maneira do fluxo genético acontecer, depende 

do uso de animais estrangeiros de elite (principalmente franceses) previamente aceitos pelo 

comitê de direção da associação de criadores. 

 

1.2 Raça Limousin 

 

A Limousin é uma raça de origens antigas, pertencente ao grupo dos "braquicere 

europea" da raça vermelha (Figura 2). Nos últimos 150 anos, eles foram efetivamente 

selecionados para produção de carne (Giorgetti et al., 1988). De acordo com a Associazione 

nazionale degli allevatori delle razze Charolaise and Limousine (ANACLI), a raça Limousin 

foi formada no sudoeste da França, na região basca, e seu nome vem do antigo provincial de 

Limoges. Tem uma cobertura de cor brilhante e um tamanho médio.  

Touros e vacas atingem a idade adulta com um peso que varia, respectivamente, de 

1000 a 1400 quilos e de 650 a 950 quilos. Esta raça se destaca pela rusticidade e qualidades 

maternas, bem como pela qualidade da carne magra. Apresenta excelente rendimento de 

carcaça, variando de 62 a 64% do peso vivo, baixas taxas de problema de parto (99% partes 

fáceis), vida longa e fertilidade notável, o que garante aos criadores grandes possibilidades de 

sucesso em média 93 bezerros para cada 100 vacas. 
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Figura 2. Animais da raça Limousin. Fonte: Zootecnia and Veterinary. 

 https://zoovetesmipasion.com/ganaderia/razas-bovina/raza-de-ganado-limousin.  

 

Um dos pontos fortes da raça, de particular interesse para o criador, é que essas 

performances são mantidas praticamente inalteradas ao longo de uma ampla faixa etária e 

mesmo em sistemas de criação diversos (intensivo a semi-intensivo ou mesmo semi-

extensivo). Esta grande versatilidade nos sistemas de criação, que afecta não só a criação, mas 

também os produtores de carne "directos" (vitelloni), pode encontrar uma explicação da 

rusticidade típica da raça, perfeitamente adaptada durante séculos aos ambientes 

frequentemente difíceis da Europa continental. 

Além da versatilidade dos sistemas de melhoramento, vale destacar mais dois pontos 

fortes: rendimento para o abate e precocidade para a maturidade comercial. O primeiro, 

universalmente reconhecido, coloca a raça no topo entre os tipos genéticos da Europa 

continental, ao lado de Charolês; este último também torna os sistemas de produção orgânica 

semi-extensivos facilmente viáveis. Em sistemas extensivos, às vezes drasticamente mais 

“rusticos“ que sistemas intesivos, muitas raças especializadas provavelmente tem problemas 

de adaptação o que pode causar um declínio na produtividade e nas características nutricionais 

da carne (Lúcifer e Giorgetti, 1988; Giorgetti e Poli, 1991). No entanto, este cenário não é 

percebido na Limusin, pois suas habilidades permitem que ela seja cultivada em pastejo por 

https://zoovetesmipasion.com/ganaderia/razas-bovina/raza-de-ganado-limousin
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longos períodos de tempo, sem que isso cause uma diminuição em seu crescimento, com 

efeitos benéficos no sabor da carne. 

Este sabor diferenciado não é apenas pelo fato da pastagem leva uma diminuição 

global no teor de gordura da carne, mas também a um aumento na participação de ácidos 

graxos insaturados e poliinsaturados e a uma diminuição nos ácidos graxos saturados, 

beneficiando as características da dieta. Numerosos experimentos realizados com diferentes 

raças de bovinos, incluindo a Limusin, mostraram que a pastagem, em comparação com uma 

alimentação intensiva "estável" baseada em forragem preservada e concentrada, determina um 

aumento no teor de gordura dos ácidos da série 3 e diminuição na razão -6/-3, fatores que 

podem prevenir o aparecimento de doenças como hipertensão, diabetes, depressão, 

hipertrigliceridemia, artrite reumatóide, doenças cardiovasculares e arritmias (Miller, 1986). 

Além disso, a finura particular da textura da carne não pode escapar do consumidor. 

Deve-se notar que, muitas vezes em bovinos, especialmente em machos, com uma textura fina 

é acompanhada por uma maior dureza da carne para a presença de maiores quantidades de 

tecido conjuntivo (Lúcifer e Giorgetti, 1987). Na Limusin é diferente: a carne é sempre muito 

sensível, provavelmente por causa de uma especial evolução do colágeno, talvez (estaria 

sujeito a ser investigado) reticulações ruins, que são as principais responsáveis pela dureza da 

carne. 

Ainda mais óbvio, mesmo para o consumidor menos atento, é, em última análise, a 

quantidade muito modesta de perdas de panificação. Este é um assunto de particular interesse, 

porque no momento do cozimento, muitas vezes se queixa de uma redução excessiva de 

volume e peso, especialmente quando se trata de porções (fatias) que requerem cozimento 

rápido, fritura ou grelhar (Iacurto et al., 2003). O que no jargão técnico é chamado de "perda 

de cozimento" que, se for limitado, deve ser considerado perfeitamente normal, fisiológico, 

depende essencialmente do teor de gordura e, acima de tudo, da água; na verdade, não se deve 

esquecer que cerca de 75% do peso da carne é dado pela água e que mais carne é mais magra 

e contém mais água. 

A carne da Limousin está entre as mais preciosas considerando as raças de bovino, que 

perdem menos peso durante o cozimento. As causas desse comportamento extremamente 

positivo e atraente para os consumidores nunca foram totalmente esclarecidas, e, como 

aquelas relacionadas à ternura, se beneficiariam de investigações especiais sobre as 

peculiaridades da estrutura histológica, a relação entre os componentes nitrogenados dessa 

raça, estroma, azoto miofibrilar e sarcoplasmático) e, como habitualmente, a quantidade e 

qualidade de colagéno. 
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1.3 Raça Charolês 

 

A Charolês (Figura 3) é originária da região de Charolles, mas precisamente originária 

da Borgonha, particularmente das áreas de Charolles e Nievres (Briggs e Briggs, 1980). Do 

ponto de vista numérico é a raça mais importante da carne francesa. Tem uma pele creme 

branca e um tamanho médio-grande. Touros e vacas atingem a idade adulta um peso que 

varia, respectivamente, de 1100 a 1250 libras e 800 a 900 libras.  

A raça sempre foi apreciada por sua grande rusticidade: graças à sua capacidade de 

mobilizar reservas acumuladas no corpo. Os exemplares Charolês são capazes de atingir 

incrementos médios diários de 1250 gramas (touros) e também são famosos por sua grande 

docilidade, uma característica que é muito apreciada quando se trata de gerenciar uma fazenda 

extensiva. As vacas dão à luz facilmente (92% partes fáceis) e têm qualidades maternais 

marcadas. 

 

 
 

 

Figura 3. Animais Charolês. Fonte: Pinterest and Summit farms. 

https://www.pinterest.cl/pin/489625790708746941 

http://www.summitcharolais.com/donors.php.  

 

https://www.pinterest.cl/pin/489625790708746941
http://www.summitcharolais.com/donors.php
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A Charolês se espalhou por toda a França, com grupos importantes tanto em países 

temperados (incluindo a Itália) quanto em áreas de clima frio e até mesmo em países tropicais 

e subtropicais. No passado, como a grande maioria dos tipos genéticos europeus, era uma raça 

de duplo propósito (trabalho e carne), mas desde o final do século dezenove um processo de 

seleção custo-efetivo foi iniciado para a produção de carne.  

Do ponto de vista morfológico, a Charolês é inconfundível: macrossômica (os machos 

adultos ultrapassam 1.200 kg e as fêmeas pesam 700-900 kg), apresenta formas harmônicas, 

grande desenvolvimento muscular, esqueleto leve, pele fina e tronco cilíndrico com posterior 

impressionante, todos características que descrevem um excelente produtor de carne; o 

pescoço e o tórax são musculosos e “cheios” e capazes de fornecer, ao mercado, cortes de 

primeira qualidade, também adequados para cozimento rápido. 

 A cabeça é bastante curta, com testa ampla e boca larga, que parece ser uma 

expressão da grande capacidade de ingestão da raça. O cabelo é branco-creme, cor resultante 

da associação entre pêlos brancos e pele despigmentada, evidenciada pela cor rosada do nariz 

e pela cor amarelada da base dos chifres. Uma das principais qualidades da raça são as 

excelentes qualidades maternas: parição gemelar são frequentes e as vacas não apresentam 

problemas de amamentação; a produção de leite, inteiramente destinada à carne de vitela, 

permite grande crescimento até o desmame, 6-7 meses, o que muitas vezes ocorre no pasto.  

O sistema clássico de melhoramento, de acordo com a linha de criação de vacas, 

aumenta uma segunda característica valiosa da raça: a de ser uma excelente pastejadora. De 

fato, o Charolês tem uma capacidade de ingestão que, para uma raça de carne, é 

particularmente elevada. Isso torna a pecuária mais fácil com todos os benefícios econômicos 

e de saúde que isso acarreta, e os mesmos bezerros e touros  podem serem criados durante 

grande parte de sua vida sobre sistemas extensivos ou semi-extensivos.  

Caracterizada por um grande desenvolvimento muscular (alta capacidade 

sarcofoética), apresenta aumentos médios diários bem acima do kg, que, em períodos de 

alimentação intensiva, atinge e excede 1,5 kg. Os testes comparativos entre Charolês, 

Chianina e Limousin sob condições experimentais (Giorgetti et al., 1991) mostraram, do 

desmame ao peso de abate de 650 kg, um aumento diário médio semelhante ao da chianina 

(1,34 x 1,31 kg) e tendiam a ser maior que a da Limusin (1,34 versus 1,13 kg), com uma taxa 

de conversão de matéria seca de apenas 5,91 contra 6,26 e 6,61 para a Limusin e Chianina; da 

mesma forma, a taxa de conversão da U.F.C. foi o mais favorável (apenas 5,67 contra 6,01 e 

6,34 respectivamente para Limousin e Chianina).  

O rendimento no abate é geralmente superior a 62%. A pele afeta em menor grau o 

peso vivo em comparação com as outras duas raças e, assim como a Limousin os vitellonis, 
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mostram pele mais fina que a de Chianini. Na colagem comercial, o viteloni Charolais tem 

uma incidencia no quarto traseiro, separada com a "pistola de corte" classica, marcadamente 

maior do que com o mesmo peso para a Chianini e igual ou ligeiramente maior que a da 

Limousin (Giorgetti et al., 1991). O escore de carcaça de acordo com a grade EUROP é 

semelhante ao da Limusin, embora com certa tendência, não significativa, a superioridade 

para Charolês é claramente melhor que a de Chianina (Giorgetti et al., 1991). O rendimento 

da carne é favorecido por uma presença óssea relativamente baixa: o esqueleto, embora 

robusto, é bastante fino e leve.  

A força do esqueleto é um legado precioso do seu passado da classe trabalhadora e é 

particularmente apreciada pelos criadores em todos os continentes que usam a Charolês como 

uma raça reprodutora em raças leiteiras e raças rústicas; na Itália é evidenciada pela escolha 

de criadores de Maremmana que frequentemente usam touros Charolês em reprodução 

extensiva ao longo do ano em ambientes que às vezes são hostis do ponto de vista climático e 

pedológico. As carnes são saborosas e corretamente infiltradas com gordura marmorizada que 

lhes confere uma suculência particular; Em geral, é a carne que, organolepticamente, é muito 

similar àquelas produzidas pela Limousin (Wulf et al., 1996). Uma cor que tende a ser mais 

clara que a de outras raças, mesmo sob reprodução semi-intensiva, aumenta o nível de 

satisfação do consumidor. 

 

1.4 Avaliação da eficiência produtiva, reprodutiva e alimentar 

 

O crescimento, ou seja, o ganho de peso e peso, são critérios de seleção na maioria 

dos programas de melhoramento para bovinos de corte (Pedrosa et al., 2014), pois possuem 

herdabilidades moderadas e, consequentemente, ganhos genéticos por geração (Rezende et al., 

2014). Entre as características reprodutivas, destacam-se a idade ao primeiro parto e o 

intervalo entre partos, uma vez que as taxas de natalidade, precocidade e longevidade 

produtiva das vacas estão relacionadas (Grupioni et al., 2015), possuindo também, correlações 

genéticas favoráveis com características físicas e morfológicas do sêmen (Dias et al., 2008). 

Segundo Berry et al. (2004), a eficiência reprodutiva das fêmeas é um fator 

relevante na viabilidade econômica do sistema de produção animal, principalmente devido ao 

custo de manutenção das vacas no rebanho (Malhado et al., 2013). As fêmeas que parem 

precocemente e regularmente na vida tendem a produzir um maior número de bezerros em 

menor tempo (Aby et al., 2012). Isso aumenta a vida reprodutiva das fêmeas (Short et al., 

1994), otimizando o investimento. A precocidade sexual é recomendada em programas de 

melhoramento genético, pois agregam ao sistema de produção um aumento na taxa de 
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transferência de melhoramento genético, reduzindo o intervalo de geração, diluindo os custos 

de novilhas de criação, aumentando considerávelmente a receita da fazenda (Dibiasi, 2006). 

É fundamental encontrar animais que possuem um elevado crescimento do corpo sem 

aumentar o custo de manutenção da energia (Archer et al., 1999). Estes animais além de 

favorecer o baixo custo orçamentario na produção, são também ambientalmente sustentável, 

pois contribuiram com a diminuição da emissão de mais dióxido de carbono e metano 

(Schaefer et al., 2014), e pela sua melhor eficiência, é melhor aproveitado areas de pastagem, 

o que faz com não haja necessidade de utilizar áreas atualmente ocupadas com vegetação 

nativa ou destinadas à produção de grãos.  

O custo energético dos alimentos para manter os bovinos, especialmente as fêmeas, 

está entre 70% e 75% (Ferrel e Jenkins, 1985). McWhir e Wilton (1987) indicaram que a 

eficiência alimentar pode ser responsável por até 50% da variação na margem bruta dos 

sistemas de produção de gado de corte. A eficiência metabólica tornou-se um atributo 

importante na pecuária, à medida que aumenta a competição por recursos limitados. Deve-se 

destacar que a variação na eficiência de crescimento inerente ou normal entre os animais 

dentro de uma espécie pode ser grande, pelo menos em parte devido à variação genética na 

eficiência de conversão alimentar. 

O maior obstáculo para a adoção de eficiência alimentar comercialmente e em 

processos de seleção genetica, é a dificuldade em medir a ingestão individual de um grande 

número de animais. Entre as propostas que surgiram ao longo dos anos para identificar 

animais com alta eficiência de crescimento em relação ao tamanho corporal, cita-se o índice 

de Kleiber (Kleiber, 1936). Para avaliar este índice, a medição do consumo individual não é 

necessária. Este índice inclui o peso metabólico (P
0,75

) e o ganho médio diário de peso vivo 

(Kleiber, 1936; Arthur et al., 2001). Assim, o índice de Kleiber pode ser um bom indicador de 

eficiência alimentar, uma vez que o ganho de peso diário aumenta em detrimento do ganho de 

peso metabólico. 

Embora existam vários índices para estimar a eficiência alimentar, a grande maioria 

precisa medir o consumo individual de animais (Arthur et al., 2004, Robinso e Oddy 2004). 

Nesse sentido, o Índice de Kleiber, por não requerer medição individual de consumo, tem sido 

muiito utilizado. Para este índice, um valor alto indica uma maior diluição dos requisitos de 

manutenção. Consequentemente, um maior crescimento corporal é obtido sem aumentar o 

custo de manutenção de energia (Figueiredo et al., 2018). 
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1.5 Avaliação genética aplicada ao melhoramento bovino: métodos de avaliação 

 

 O desempenho produtivo e reprodutivo em bovinos de corte é influenciado por 

fatores ambientais (Ambrosini et al., 2016), e isso pode ser determinante na rentabilidade da 

produção (Laureano et al., 2011). O conhecimento da quantidade de variação genética aditiva 

e a herdabilidade das características é essencial para compreender como as características 

individuais mudam de uma geração para outra em resposta à seleção (Falconer e Mackay, 

1996). Assim, é necessário estimar parâmetros genéticos para conhecer as herdabilidades e 

correlações genéticas entre características de interesse econômico (Vergara et al., 2012).  

Deve ser dada atenção à seleção que ocorre na razão de uma dada característica, 

uma vez que os componentes dessa característica, bem como a correlação entre eles, podem 

ser negligenciados, e a decisão das características a serem selecionadas pode ser influenciada 

por carateres não relacionados a objetivos, e isso gera respostas correlacionadas indesejáveis 

ao processo de seleção (Carvalheiro e Cavalcanti, 2008). A avaliação genética pode ser 

influenciada pela precisão com que os parâmetros genéticos e ambientais utilizados são 

estimados, o que pode ser afetado por diversos fatores (Araújo et al., 2011). 

 Usando respostas geneticamente correlacionadas, seria possível verificar como 

características individuais são transferidas de uma geração para outra (Price e Langen, 1992). 

Isto permiti produzir um animal com um bio-tipo funcional em um período de tempo mais 

curto; ou no caso em que um caractere é difícil de avaliar, uma correlação pode ser usada 

como um fenótipo medido.  É fundamental identificar o material genético específico de cada 

sistema de produção (Ambrosini et al., 2016).  

 A presença da interação genótipo x ambiente (GxA) é caracterizada pela resposta 

diferenciada dos genótipos às variações das condições ambientais, o que pode causar alteração 

da ordem de desempenho dos genótipos no gradiente ambiental. Supõe-se que a diferença 

entre as magnitudes das herdabilidades estimadas nos diferentes ambientes e que as 

correlações genéticas de baixa magnitude nos ambientes, para a mesma característica, sejam 

indicativos da interação GxA. Atualmente, as funções de co-variância obtidas através de 

modelos de regressão aleatória estão sendo usadas para estudar a norma de reação (MNR) 

(Figura 4) (Ambrosini et al., 2016).  
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Figura 4. Herdabilidade variando de acordo com o gradiente ambiental. Fonte: Ambrosini et 

al. 2016. 

 

 O uso de MNRs na escolha de animais superiores pode impor uma mudança de 

paradigma nas estratégias de seleção, uma vez que para cada ambiente um valor genético 

diferente pode ser obtido para o candidato a seleção (Mattar et al., 2011). O MNR permite 

descrever a variação gradual e contínua dos genótipos, em características economicamente 

importantes, juntamente com um gradiente ambiental (Figura 5). Portanto, eleva a 

produtividade do rebanho priorizando o acasalamento de indivíduos geneticamente superiores 

(Boligon et al., 2008). 

 

 

Figura 5. Variação dos genótipos ao longo do gradiente ambiental. *As linhas dentro dos 

gráficos são os touros. Fonte: Ambrosini et al., 2016. 

 

Para estimativas de parâmetros genéticos, os métodos bayesianos têm sido usados em 

grande escala. Isso se da pelo benefício de suas suposições mais amplas do que abordagens 

clássicas e sua flexibilidade na resolução de uma ampla gama de problemas biológicos 

(Hallander et al., 2010; Ben Zaabza et al., 2016), e pode ser aplicado em conjuntos de dados 

pequenos e grandes. Nesta técnica, as distribuições de probabilidade anteriores (priory) são 



11  

 

combinadas com as informações dos dados, para obter uma distribuição posterior a partir da 

qual as inferências são feitas usando técnicas de estimativa de probabilidade padrão (Robert, 

2006). 

 

1.6 Avaliação genética aplicada à variabilidade e estrutura da população bovina 

 

Por outro lado, é necessário conhecer a estrutura da população e a variabilidade 

intra-populacional através do pedigree. Através desta informação, pode-se orientar os 

programas de seleção de forma mais eficaz, com uma gestão de estratégias de acasalamento 

(Carneiro et al., 2007). Segundo Pedrosa et al. (2010), o isolamento de uma população, 

especialmente aqueles submetidos a um programa de seleção constante, é considerado uma 

das principais causas de aumento da endogamia. Oliveira et al. (2011) reforçam que, nessas 

populações, teoricamente, não há introdução de animais de outros rebanhos, e aqueles 

considerados inadequados para a reprodução são descartados, o que leva a uma redução na 

variabilidade genética, uma vez que há uma redução no número de animais reprodutores; o 

que favorece a fixação de alguns alelos. 

Esse fato leva a um processo prejudicial ao progresso genético, pois impossibilita a 

identificação de animais superiores portadores de outros alelos (Oliveira et al., 2011). O 

objetivo principal, ao definir a estrutura dessas populações teoricamente isoladas, é estimar os 

parâmetros que as caracterizam, como endogamia, tamanho efetivo populacional e intervalo 

de geração, para que o desenvolvimento de estratégias de manejo adequado possa ser 

direcionado de recursos genéticos para a preservação e uso da diversidade máxima (Malhado 

et al., 2009). Essas informações fornecem uma base efetiva para o manejo adequado dos 

recursos genéticos, aproveitando a máxima diversidade nos programas de seleção e/ou 

conservação (Gutierrez et al., 2003), estratégias de melhoramento (Carneiro et al., 2007), 

evolução e/ou história das gerações (Valera et al., 2005). 

Vários autores (Carneiro et al., 2007) recomendaram evitar acasalamento entre 

individuos aparentados, com o objetivo de manter baixas as taxas de endogamia. Entretanto, 

deve-se ressaltar que, apesar de ser um processo prejudicial, tanto para a expressão das 

características de interesse econômico quanto para o ganho genético nos programas de 

seleção, a endogamia é utilizada por alguns produtores para aumentar a homogenidade nas 

linhagens. Isso partindo da hipótese da capacidade de um indivíduo de produzir descendentes 

semelhantes a ele, uma vez que quando aumenta a quantidade de indivíduos endogâmicos, 

têm-se uma menor variação de gametas e, assim, a progênie tende a ser mais uniforme 

(Oliveira et al., 2002). 
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Um estudo de nível europeu avaliou recentemente o pedigree das populações 

Limousin e Charolês em diferentes países (Bouquet et al., 2011). No entanto, a população 

italiana não foi incluída, sugerindo a necessidade de novas investigações. Acredita-se que os 

rebanhos se tornam geneticamente diferenciados ao longo do tempo, uma vez que as 

populações não têm a mesma história demográfica e são isolados por fluxos gênicos 

limitados. 
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Diversidade e tendência genética para características reprodutivas de bovinos Limousin e 

Charolês criados na Italia 

 

RESUMO 

As raças de bovino Limousin e Charolê estão assumindo uma importância crescente em 

termos de animais criados na Itália. As duas raças estão envolvidas no projeto de 

desenvolvimento rural nacional italiano para o melhoramento genético de populações de 

bovinos criados na Itália (I-BEEF) e, neste contexto, índices genéticos serão desenvolvidos 

seguindo uma abordagem genômica. Para ativar e tornar funcional um programa seletivo 

deste tipo, é essencial conhecer detalhadamente os parâmetros das populações estudadas, em 

particular, a estrutura populacional e endogamia. Este estudo deve ser considerado 

preparatório e indispensável para a posterior implementação da seleção genômica em ambas 

as raças. Não existem estudos que investiguem a relação entre os parâmetros da estrutura 

populacional e a tendência genética para características reprodutivas de ambas as raças na 

Itália. Assim, foi avaliado a tendência genética para características reprodutivas (intervalos de 

partos - IP e idade ao primeiro parto - IPP), bem como a diversidade genética de Limousin e 

Charolais, utilizando dados da Associação Italiana de Criadores de bovinos Charolês e 

Limousin (informação de animais nascidos de 1960 a 2017). A herdabilidade para IPP foi 

moderada, enquanto para IP foi baixa, com valores de 0,24 e 0,03 para Limousin e 0,32 e 0,02 

para Charolês, respectivamente. As tendências genéticas aumentaram entre os anos avaliados 

para a IPP. Esses ganhos foram baixos, em comparação com a tendência fenotípica, isso 

ocorre devido a não existência de uma avaliação oficial para características reprodutivas. Para 

IP, melhorias reduzidas através de seleção são esperadas e, ao longo dos anos, nenhum ganho 

significativo de origem genética foi verificado. A completitude do pedigree é moderada em 

ambas as raças. Todos os rebanhos de ambas as raças utilizam touros externos, não tendo 

classificação como núcleo ou isolados. “Efeito gargalo” estava presente em ambas as raças. 

Os valores da relação média também aumentaram ao longo das gerações, evidenciando que 

alguns animais foram utilizados intensamente. Uma redução do intervalo de geração de ambas 

as raças deve ser alcançada. Verificou-se que o aumento das gerações conhecidas permite 

estimações mais precisas sobre a estrutura populacional. A maior variabilidade genética 

observada em Charolais em relação à Limousin pode ser explicada pela estrutura pedigree das 

raças; onde o intercâmbio e/ou comércio de animais de outros países ainda tem grande 

influência na Charolês, enquanto que a Limousin, já possui uma grande distribuição de 

rebanhos na Itália. Em ambas as raças, o valor médio das gerações completas traçadas indica 

que apenas um pequeno número de ancestrais é conhecido. 
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PALAVRAS-CHAVE: endogamia, intervalo de geração, genealogia, tendência genética, 

variabilidade genética 

 

ABSTRACT  

The Limousine and Charolais cattle breeds are assuming increasing importance in terms of 

raised animals in Italy. The two breeds are involved in the Italian national rural development 

project for the genetic improvement of cattle populations raised in Italy (I-BEEF) and, in this 

context, genetic indexes will be developed following a genomic approach. To activate and 

make functional a selective program of this type, it’s essential to know in detail the 

parameters of the populations studied, in particular, the population structure and inbreeding. 

This study is to be considered preparatory and indispensable for the subsequent 

implementation of genomic selection in both breeds. There are no studies that have 

investigated the relationship between population structure parameters and genetic trend for 

reproductive traits of both breeds in Italy. Thus, was to evaluate the genetic trend for 

reproductive traits (calving intervals–CI, and age at first calving-AFC), as well as the genetic 

diversity of Italian Limousine and Charolais, using data from the Italian Association of 

Charolais and Limousine Cattle Breeders (information from animals born 1960 to 2017). The 

heritability for AFC was moderate, while for CI it was low, with values of 0.24 and 0.03 for 

Limousine and 0.32 and 0.02 for Charolais, respectively. Genetic trends increased between 

the evaluated years for AFC. These gains were low, compared to the phenotypic trend, also 

because there is no official evaluation for reproductive characteristics. For CI, reduced 

improvements through selection are expected and, across years, no significant gains of genetic 

origin have been verified. Pedigree completeness is moderate in both breeds. All the herds of 

both breeds use external bulls, not having classification as nucleus or isolated. “Bottleneck 

effect” was present in both breeds. The values of the average relationship were also increasing 

throughout the generations, evidence that some animals have been used intensely. A reduction 

of the generation interval of both breeds should be achieved. It was verified that the increase 

of known generations allows more accurate estimations on the population structure. The 

largest genetic variability observed in Charolais in relation to Limousine can be explained by 

the pedigree structure of the breeds; the exchange and/or trade of animals from other countries 

of Charolais still has great influence, while Limousine already has a large distribution of 

herds in Italy. In both breeds, the average value of complete generations traced indicates that 

only a small number of ancestors is known. 
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Introdução 

 

As raças Limousin e Charolais foram exportadas mundialmente para fins de produção 

em sistemas puros ou mestiços (Bouquet et al., 2011). Características como perfil robusto, 

alto crescimento de carcaça, desempenho muscular, boa taxa de conversão alimentar e 

extrema facilidade de parto (Giorgetti et al., 1992) fazem delas as principais raças bovinas 

francesas. As raças de gado Limousin e Charolais estão assumindo cada vez mais importância 

dia a dia em termos de animais criados na Itália; a raça Limousin é hoje a segunda raça de 

carne bovina na Itália depois dos piemonteses. 

As duas raças também estão envolvidas no projeto de desenvolvimento rural nacional 

italiano para o melhoramento genético de populações de bovinos criados na Itália (I-BEEF) e, 

neste contexto, índices genéticos serão desenvolvidos seguindo uma abordagem genômica 

tanto para características clássicas como crescimento, morfologia e parâmetros reprodutivos, e 

para características inovadoras como resistência ao calor, temperamento e longevidade 

funcional. Todavia, para ativar e tornar funcional um programa seletivo desse tipo, é essencial 

conhecer em detalhes os parâmetros das populações estudadas, com particular atenção à 

estrutura populacional e endogamia. 

  Na Itália, as fêmeas Limousin e Charolês matriculadas no livro geneóligco somam 

263.987 e 83.944, respectivamente (ANACLI, 2017); e até onde sabemos, na Itália, não 

existem estudos que investiguem a possível relação entre os parâmetros da estrutura 

populacional e a tendência genética para características reprodutivas de ambas as raças. A 

eficiência reprodutiva das fêmeas é um fator relevante na viabilidade econômica do sistema 

de produção de bovino (Berry et al., 2014), principalmente devido ao custo de manutenção 

das vacas no rebanho (Malhado et al., 2013).  

Entre as características reprodutivas, a idade no primeiro parto (IPP) e o intervalo 

entre partos (IP) desempenham um papel importante no sistema de produção de bovino de 

corte (Berry et al., 2014). As fêmeas que parem cedo e regularmente durante sua vida, tendem 

a produzir uma quantidade maior de bezerros em um tempo menor (Aby et al., 2012), 

aumentando a vida reprodutiva das fêmeas (Short et al., 1994) e otimizando o retorno sobre o 

investimento. De fato, é importante avaliar os parâmetros genéticos dessas características para 

maximizar a resposta à seleção. Isso pode ser obtido estimando-se os parâmetros e tendência 

genética e fenotípica, o que permite quantificar quanto do ganho anual observado de rebanho 

é devido à genética, bem como verificar possíveis efeitos ambientais (Vergara et al., 2009). 
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A produtividade de um rebanho é elevada quando se prioriza o acasalamento de 

indivíduos geneticamente superiores (Boligon et al., 2008). Em contraste, este processo faz 

com que a maioria das raças seja considerada como populações de tamanho limitado em 

relação a uma contribuição desigual de um número limitado de animais reprodutores para a 

próxima geração. Esta situação de uma população, especialmente se submetida a um 

programa de seleção constante, é considerada uma das principais causas de endogamia 

(Pedrosa et al., 2010). Nestas populações, teoricamente, não há introdução de animais de 

outros rebanhos, e aqueles considerados inadequados para a reprodução são descartados, 

reduzindo o número de reprodutores e a variabilidade genética. Nesse cenário, alguns alelos 

serão favorecidos. 

Os livros geneológico italiano da Limusin e Charolais estão fechados, e a única 

maneira do fluxo genético acontecer, depende do uso de animais estrangeiros de elite 

(principalmente franceses) previamente aceitos pelo comitê de direção da associação de 

criadores. A importação de animais de elite tem um efeito muito positivo sobre o 

melhoramento genético do país importador (ou seja, a Itália), mas, ao mesmo tempo, pode 

aumentar a possibilidade de endogamia, porque a maioria dos animais de elite está 

estritamente relacionado.  

O conhecimento da estrutura e variabilidade intra-populacional usando dados de 

pedigree permite estimar alguns parâmetros, como a endogamia, o tamanho efetivo da 

população e os intervalos de geração. Essas informações fornecem uma base efetiva para o 

manejo adequado dos recursos genéticos, aproveitando a máxima diversidade nos programas 

de seleção e/ou conservação (Gutierrez et al., 2003), estratégias de melhoramento (Carneiro et 

al., 2007), evolução e/ou história das gerações (Valera et al., 2005). Um estudo a nível 

europeu avaliou recentemente o pedigree das populações Limousin e Charolês em diferentes 

países (Bouquet et al., 2011). 

No entanto, a população italiana não foi incluída, sugerindo a necessidade de mais 

investigações. Acredita-se que os rebanhos se tornem geneticamente diferenciados ao longo 

do tempo, uma vez que as populações não apresentam o mesmo histórico demográfico e são 

isoladas por fluxos gênicos limitados. Os estudos desses trabalhos devem, portanto, ser 

considerados preparatórios e indispensáveis para a posterior implementação da seleção 

genômica nas raças Limousin e Charolês criadas na Itália.  

O objetivo do presente estudo foi: a) investigar a estrutura populacional do gado 

Limousin e Charolês criado na Itália, b) estimar componentes de variância e tendências 

geneticas para caracteristicas rerodutivas. 
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Material e métodos 

 

Dados 

 

Os dados são provenientes da Associação Italiana de Criadores de bovinos Charolês e 

Limousin (ANACLI), e se referem  a 321.286 e 96.480 animais Limousin e Charolês nascidos 

entre 1960 e 2017. Para estudar a estrutura populacional, utilizou-se informação de pedigree. 

Os parâmetros e as tendências genéticas foram calculados usando informações de animais 

nascidos entre 1999 e 2017. O número total de registros disponíveis foi de 48.105 e 18.500 

fêmeas Limousin e 9.228 e 4.330 Charolês para intervalos entre partos e idade ao primeiro 

parto, respectivamente. 

 

Estimativa de Componentes de Variância e Tendências Genéticas 

 

Os componentes de variância obtidos pelo REML via método Â foram usados para 

prever os valores genéticos de todos os animais pelo pacote BLUPF90 de Misztal (1999). 

Para a IPP, o modelo continha os efeitos aleatórios diretos aditivos e residuais, mais os efeitos 

fixos de rebanho, sexo, mês e ano de nascimento do animal, tipo de parto (solteiro ou gêmeo) 

e endogamia como co-variável uma vez que cada animal continha seu respectivo valor. Para o 

IP, o modelo continha os efeitos aleatórios aditivos diretos, permanentes e residuais, bem 

como os efeitos fixos do rebanho, sexo do bezerro, mês e ano de nascimento do parto anterior, 

tipo de parto, ordem de parição e endogamia como como-variável. A endogamia foi calculada 

usando o software PEDIG (Boichard, 2002). 

Os valores genéticos e fenotípicos foram separados por ano de nascimento dos animais 

de modo que as médias anuais foram calculadas. As tendências genéticas e fenotípicas foram 

obtidas pela regressão das médias anuais dos valores genéticos previstos em relação ao ano de 

nascimento dos animais, sendo ponderados por frequência (SAS, 2017). 

 

Análise Pedigree 

 

 A estimação de parâmetros e a análise de pedigree, com base nas probabilidades de 

origem gênica, foram calculadas com o software ENDOG 4.8 (Gutierrez e Goyache, 2005). O 

índice de completude de pedigree foi calculado conforme proposto por MacCluer et al. 

(1983). O número de gerações completas traçadas, o número máximo de gerações traçadas e o 

número equivalente de gerações completas foram calculados como proposto por Maignel et 
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al. (1996). Para calcular o coeficiente de endogamia, foi utilizado o algoritmo proposto por 

Meuwissen & Luo (1992). As alterações na endogamia foram calculadas conforme descrito 

por Gutierrez et al. (2009).  

 O coeficiente individual de endogamia e geração equivalente para o indivíduo foi 

calculado conforme proposto por Boichard et al. (1997). A expressão relacionando endogamia 

na geração t com taxa de endogamia foi calculada como proposto por Gutierrez et al. (2009). 

O coeficiente médio de parentesco de cada indivíduo foi calculado conforme proposto por 

Gutierrez e Goyache (2005). O intervalo de geração foi calculado conforme proposto por 

James (1977). O tamanho efetivo foi calculado conforme proposto por Hill (1979). O número 

efetivo de fundadores e ancestrais foi calculado conforme proposto por Boichard et al. (1997). 

 

Resultados 

 

Estimativa de Componentes de Variância e Tendências Genéticas 

 

As médias e desvios padrão em dias para IPP e IP foram 1191,19 ± 307,10 e 438,09 ± 

18,50 na Charolês e 1099,26 ± 232,15 e 425,18 ± 14,42 na Limousin. As estimativas dos 

componentes de variância apresentaram valores semelhantes entre as raças (Tabela 1), com 

herdabilidades moderadas para IPP e baixas para o IP. 

 

Tabela 1. Estimativas de parâmetros genéticos para características reprodutivas em bovinos 

Limousin e Charolês criados na Itália. 

 Charolês Limousin 

Idade ao Primeiro Parto 

Média 
σ²a σ² r h

2 
σ²a σ² r h

2 

21470 45290 0.32 10730 33200 0.24 

Intervalo entre parto 

Média 
σ²a σ²ep σ² r h

2
 σ²a σ²ep σ² r h

2
 

304.60 142.20 11920.0 0.02 268.10 256.8 9233.00 0.03 

σ²a: componente de variância genetica aditiva; σ²ep: componente de variância de ambiente 

permanente; σ²r: variância residual; h
2
 herdabilidade. 

 

A tendência fenotípica para IPP foi significativa (P <0,001) em ambas as raças. Foi 

possível observar uma redução nos últimos anos para IPP e mambas as raças (Figura 1-A), 
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com grandes variações entre os anos, o que não permitiu um alto coeficiente de determinação 

(R2). A função mais adequada foi a quadrática, pois nota-se que até o ano de 2006 os eventos 

causaram piora nos valores fenotípicos, posteriormente, ajustes permitiram ganhos fenotípicos 

novamente. A tendência fenotípica para IP (Figura 1-B) também foi significativa, com uma 

redução média de 1,9 dias por ano em ambas as raças, no entanto, em termos absolutos, 

representou uma diferença de 31,2 e 30,90 dias a menos para Charolês e Limousin, 

respectivamente. 

A 

 

B 

 

 

Figura 1. Tendências fenotípicas para idade ao primeiro parto (A) e intervalos entre partos (B) 

em bovinos Limousin e Charolês criados na Itália. 
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A tendência genética para IPP foi significativa (P <0,001) e levou a uma redução de 

3,64 dias/ano para Charolês e 4,70 dias/ano para Limousin (Figura 2-A). Em ambas as raças, 

melhorias foram observadas na tendência genética a partir do ano de 2009. Esta melhora da 

IPP representou uma diminuição total de 61,90 e 79,90 dias para Charolês e Limousin, 

respectivamente. As tendências genéticas de IP (Figura 2-B), para ambas as raças, foram 

significativas (P <0,001), mas com grandes variações ao longo dos anos, confirmadas pela 

magnitude moderada (Charolês) e baixa (Limousin) do R². Em geral, a redução do IP foi 

baixa, 1,40 e 0,50 dias ao longo do período estudado para Charolês e Limousin, 

respectivamente. 

A 

 

B  

Figura 2. Tendências genéticas para idade no primeiro parto (A) e intervalo de parto (B) em 

bovinos Limousin e Charolês criados na Itália. 
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Análise Pedigree 

 

Estimativas dos intervalos de geração para Limousin foram 7,26±10,13 (touro-filho), 

6,22 ± 6,90 (pai-filha), 9,11±12,51 (mãe-filho) e 7,52±8,05 (mãe-filha), resultando no 

intervalo médio de geração de 7,05±8,14 anos. Intervalos de geração para a Charolês foram: 

6,30±7,29 (touro-filho), 5,44±4,73 (pai-filha), 7,57±8,57 (mãe-filho) e 7,81±8,18 (mãe-filha) 

com uma média de 6,70±7,01 anos. Na Charolês, o número de touros e vacas teve uma 

tendência de aumento linear (baixa variação) (Figura 3-A) de 1977 a 2007, havendo um 

aumento no tamanho efetivo. A Charolês mostrou aumento acentuado no tamanho efetivo a 

partir de 1991 atingindo o valor máximo (1000,31) no último período (2005 a 2011), seguido 

por um declínio. A Limusin apresentou comportamento semelhante e, no período de 1997 a 

2007, o número de touros, vacas e tamanho efetivo aumentou acentuadamente (Figura 3-B). A 

partir de 2009, o número de touros e vacas diminuiu. O número efetivo aumentou de forma 

constante. Durante o último intervalo de avaliação (2005 a 2011), o número efetivo foi quatro 

vezes maior do que o encontrado no primeiro intervalo (1974 a 1980).  

 

A 

 

B 

 

Figura 3. Número de reprodutores, número médio de bezerros por reprodutores e tamanho 

efetivo, em intervalos de 6 anos, de 1960 a 2013 para bovinos Charolês (A) e Limousin (B) 

criado na Itália. Ne: tamanho efetivo. 
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Todos os rebanhos de ambas as raças utilizam touros externos, não tendo classificação 

como núcleo ou isolados (Tabela 2). Os rebanhos que vendem touros foram 39,13% e 29,55% 

para a Limousin e Charolês, respectivamente, enquanto 59,47% e 70,50% são rebanhos 

comerciais. 

 

Tabela 2. Classificação dos rebanhos registrados de bovinos Limousin e Charolês criados na 

Itália, de acordo com o uso e a origem dos touros. 

Tipo de rebanho 

Limousin Charolês 

UTE UTP VT NR PTE UTE UTP VT NR PTE 

Nucleos Não Sim Sim 0 0 Não Sim Sim 0 0 

Multiplicador  Sim Sim Sim 794 53.18% Sim Sim Sim 218 55.45% 

Multiplicador Sim Não Sim 81 100% Sim Não Sim 17 100% 

Comercial Sim Sim Não 566 54.66% Sim Sim Não 198 50.77% 

Comercial Sim Não Não 718 100% Sim Não Não 362 100% 

Isolado No Sim Não 0 0 Não Sim Não 0 0 

UTE: use touros externos; UTP: use touros próprios; VT: vender touros; NR: número de 

rebanhos; PTE: porcentagem de touros externos. 

 

A completitude do pedigree da Limousin foi moderada, nas três primeiras gerações, 

onde foram obtidos valores de 84,14, 68,72 e 60,11 em percentagem (Figura 4). Em contraste, 

a completude do Charolês também foi de média moderada, com valores de 77,27, 59,70 e 

51,03 para a primeira, segunda e terceira geração; no entanto, deve-se notar que os valores de 

Limousin são ligeiramente melhores que os da Charolês. 
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Figura 4. Porcentagem de ancestrais conhecidos nas primeiras dez gerações no rebanho de 

Limousin e Charolês. 

 

O número efetivo de fundadores (fe) e ancestrais (fa) foi 1079 e 513 (fe/fa=2,10) para 

Limousin e 1310 e 470 (fe/fa=2,78) para Charolês, com a relação fe/fa sempre superior a 2,00 

para ambas as raças, indicando um baixo equilíbrio entre as contribuições dos fundadores e 

dos ancestrais e a forte presença do “efeito gargalo”. Trezentos ancestrais são necessários para 

responder por quase 50% da variabilidade genética na população de Limousin, enquanto 

apenas 213 na raça Charolês. Outros parâmetros populacionais são mostrados na tabela 3. 

 

Tabela 3. Parâmetros populacionais dos bovinos Limousin e Charolês criados na Itália. 

Parametros populacionais Número de animais 

 
Limousin Charolês 

População total 321286 96840 

Tamanho efetivo da população dos fundadores 1549.36 2191.43 

Previsão de endogamia devido ao desequilíbrio da contribuição do 

fundador 
0.03% 0.02% 

Número de Ancestrais que contribuem para a População de 

Referência 
33942 

12251 

Número de animais fundadores com um ou mais pais desconhecidos 56430 24775 

Número equivalente de animais fundadores (um pai desconhecido) 50951.5 22011.0 

Número de animais dentro da população de referência 264856 72065 
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O baixo número médio de gerações está relacionado ao baixo número de ancestrais 

conhecidos, com uma estimativa mais precisa da endogamia com pedigrees mais profundos 

(Tabela 4). O número médio de gerações rastreadas foi inversamente proporcional à 

endogamia e número efetivo em todos os três tipos de geração considerados (completa, 

equivalente e máximo). Os resultados para o tipo de geração equivalente estão posicionados 

no meio para todos os parâmetros que confirmam que um pedigree superficial tende a 

subestimar a endogamia e superestimar o tamanho efetivo. 

 

Tabela 4. Número médio de gerações rastreadas (ANTG), aumento da endogamia (ΔF) e 

tamanho efetivo (Ne) por tipo de geração em bovinos Charolês e Limousin. 

 
Limousin Charolês 

Tipo de geração ANTG ∆F (%) Ne ANTG ∆F (%) Ne 

Completa
1
 1.79 0.47 105.97 1.51 0.85 59.14 

Maxima
2
 5.82 0.14 355.97 6.32 0.15 329.75 

Equivalente
3
 3.07 0.38 132.64 2.78 0.55 91.60 

1
 A geração mais distante, na qual todos os ancestrais são conhecidos. 

2
 Número de gerações que separam um indivíduo do primeiro ancestral. 

3
 Soma dos termos (1/2) n de todos os ancestrais conhecidos, onde n é o número de geração 

que separa um indivíduo de cada ancestral conhecido. 

 

O coeficiente de endogamia para as gerações máximas aumentou ao longo das 

gerações, passando de 0,06% e 0,09%, no segundo, para 3,70% e 7,56% no quinto, para 

Limousin e Charolês, respectivamente (Tabela 5). Considerando a endogamia média dos 

indivíduos do acasalamento entre parentes, observou-se um pico na primeira geração, 

reduzindo-se gradativamente até a quarta geração, com grande aumento na geração seguinte.  

 

Tabela 5. Coeficiente médio de endogamia (F%), percentual de indivíduos consanguíneos 

(Inb%), média de F para endogamia (FInb%), coeficiente médio de razão (AR%) e tamanho 

efetivo (Ne).  

 

Limousin Charolês 

Gen.  N F (%) Inb% FInb% AR% Ne N F (%) Inb % FInb % AR% Ne 

Endogamia média por geração completa 

0 56430 0.00 0.00 0.00 0.01 

 

24775 0.00 0.00 0.00 0.02  

1 90596 0.06 0.91 6.77 0.16 813.40 29099 0.09 1.28 6.97 0.18 559.6 
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2 66865 1.27 23.58 5.37 0.25 41.50 18644 1.69 25.40 6.67 0.28 31.1 

3 80750 1.14 29.21 3.89 0.28 

 

18286 1.88 36.68 5.13 0.34 262.2 

4 25579 1.69 55.42 3.05 0.34 116.80 5509 3.43 72.46 4.73 0.41 31.7 

5 1064 3.70 86.47 4.28 0.40 24.30 527 7.56 92.98 8.13 0.46 11.6 

N: número de individuos. Gen.: gerações.  

 

O coeficiente médio de relacionamento aumentou desde da primeira para a quinta geração em 

ambas as raças. A ausência de N para Limousin na geração 3 deve-se ao cálculo realizado pelo 

software Endog, que estima N do aumento no coeficiente médio de endogamia entre duas gerações 

subsequentes. Neste caso, uma redução de endogamia foi observada e, por causa disso, o software não 

forneceu um valor. 

Entre os dez ancestrais mais importantes (fundadores ou não), com contribuição para a 

variabilidade genética na população de referência, não havia fêmeas para o Charolês e apenas 

uma para a Limousin. Na Limousin, o animal mais importante contribuiu para 1,78% da 

variabilidade genética, deixando 323 descendentes ao longo das gerações, e em geral, os dez 

principais ancestrais da população contribuíram com 9,08% da variabilidade genética e 

deixaram 1885 descendentes ao longo das gerações.  

Para o Charolês, o animal mais importante contribuiu para 1,40% da variabilidade 

genética, deixando 50 descendentes ao longo das gerações e, em geral, os dez principais 

ancestrais da população, contribuíram com 8,87% da variabilidade genética e deixaram 1211 

descendentes ao longo do gerações. 

 

Discussão 

 

Considerando a herdabilidade observada para IPP, verifica-se a possibilidade de ganho 

genético por seleção. Como estratégia sugere-se, submeter precocemente as fêmeas na 

reprodução, o que ajuda a identificar os touros que produzem filhas precoces durante o 

processo seletivo; isso permite que alguns animais expressem seu potencial genético para a 

precocidade sexual. A gestão e seleção que foram praticadas nos últimos anos proporcionaram 

melhorias para esta característica no Charolês. A expressão limitada do potencial genético no 

Limousin, como mostrado pela tendência fenotípica, pode estar relacionada a vários fatores de 

manejo ou falta de seleção (não existe um Sumário de Touros para o caracteres reprodutivos). 

 Para IP, a grande influência do efeitos não-aditivos e ambientais indica que a 

variação dessa característica depende mais das condições adequadas de manejo, indicando 

que há maior dificuldade de seleção direta. Para IP, a tendência quase nula de origem genética 
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pode ser parcialmente explicada pela pequena variabilidade genética ou pela ausência de 

seleção para essa característica; no entanto, como mostrou a tendência fenotípica, melhorias 

ambientais permitiram uma redução de ≈ 33 dias de IP para as raças. Isso está indicando que 

os criadores de Limousin tiveram controle direto ou indireto maior sob o gerenciamento 

ambiental. Em geral, deve-se notar que, embora os ganhos genéticos obtidos para as 

características de IPP e IP apresentem valores médios e baixos, respectivamente, a tendência 

genética deve ser considerada, uma vez que as mudanças genéticas são estáveis, cumulativas e 

permanentes ao longo dos anos. 

O período com os maiores ganhos médios dos valores genéticos do IPP começou em 

1999 (-22 dias), e em 2016 a um redução de 56 dias para a Charolês. Para o IP, houve picos 

em diferentes períodos, destacando-se 2005 (1,06 dias menos), 2015 (0,98 dias menos) e 2016 

(1,59 dias menos). A Limousin apresentou um aumento constante no valor genético dos 

animais para o IPP desde 2012 (18,55 dias menos) com atualmente (2017) a maior redução 

(45,23 dias menos). Em contraste, o ganho genético para IP na raça Limousin foi baixo, sem 

tendência facilmente identificável. 

O ganho genético ao longo do ano e o número efetivo aumentaram de forma similar no 

Charolês tanto para a IPP quanto para a IP, mas mesmo com o declínio do tamanho efetivo, os 

ganhos permaneceram. Pode-se supor que o efeito do tamanho do Charolês tendeu a reduzir 

após o pico observado entre 2005 e 2011, devido à redução do uso de touros estrangeiros a 

partir deste período. Neste periodo, os criadores italianos já possuíam animais locais 

suficientes para estabelecer um processo seletivo sem recorrer à genética estrangeira. 

Para Limousin, o tamanho efetivo continuou a aumentar a partir de 1997, com ligeiras 

oscilações entre 2003 e 2009. Além disso, o ganho genético da IPP foi contínuo, com um pico 

em 2017 que é quase 22 vezes o valor de 2007, onde o aumento do valor genético médio 

forneceu os primeiros resultados significativos. Devido à grande instabilidade e baixo ganho 

de IP, nenhuma explicação conclusiva pode ser tirada. Deve-se notar que, para a Limousin, o 

baixo aumento no tamanho efetivo entre 1994 e 1997 pode ser explicado pelo uso excessivo 

de alguns touros e pode ser reforçado pela relação entre o touro e a prole.  

O aumento contínuo do tamanho efetivo da Limousin a partir de 1997 pode ser 

explicado pela difusão da raça na Itália, sendo considerada a mais expressiva em rebanhos 

destinados a bovinos de corte. O livro genealógico começou oficialmente em 1999, enquanto 

o primeiro Sumário para touros italianos (apenas Limousin) estava disponível alguns anos 

depois. No entanto, exclusivo para características produtivas (pesos). Segundo dados 

disponíveis na ANACLI (2017), o número de rebanhos aumentou de 337 em 2005 para 1.685 

em 2016, representando aproximadamente 12% a mais em comparação com a Charolês no 



32  

 

mesmo período, e no total, a Limousin tem 3 vezes mais rebanhos do que Charolês. Outro 

fator a ser destacado é a otimização do intervalo de geração para ambas as raças, pois grandes 

intervalos diminuem o ganho genético anual em relação às características selecionadas, o que 

leva a um menor retorno econômico do programa de melhoramento. A fim de aumentar os 

ganhos genéticos, é fundamental reduzir o intervalo de geração, aumentar o tamanho efetivo, 

usar mais reprodutores e controlar o acasalamento de animais relacionados (Malhado et al., 

2008).  

O uso prolongado de reprodutores permite que os animais de idades avançadas sejam 

aproveitados por longos períodos. Este processo é demonstrado em todas as passagens 

gaméticas, principalmente de mãe para filho e de mãe para filha, que obtiveram os maiores 

valores. Recomenda-se cautela ao considerar a longevidade reprodutiva no sistema de 

produção, porque quando não há uma estratégia de acasalamento cuidadosa, há um risco de 

cruzamento entre animais da mesma família, o que pode levar a um aumento de endogamia ou 

diminuição em N,  consequentemente, no ganho genético (Rezende et al., 2017). 

Verificou-se que o aumento das gerações conhecidas permite estimações mais precisas 

sobre a estrutura populacional, fundamentais para procedimentos de melhoramento genético 

de ambas as raças, e para melhorar a confiabilidade nos parâmetros populacionais. Isso 

também foi relatado por Carneiro et al. (2007). A extensão do "efeito gargalo" genético 

expresso pela relação fe/fa esteve presente em ambas as raças, com risco sob este ponto de 

vista, uma vez que o ideal é que o número de animais efetivos seja o mais próximo possível 

do tamanho da população fundadora (Vozzi et al., 2006). 

A maior variabilidade genética observada no Charolês em relação à Limousin pode ser 

explicada pela estrutura de pedigree das raças; na Charolês ainda tem grande influência na 

troca e/ou comercialização de animais de outros países, enquanto a Limousin já possui uma 

grande distribuição de rebanhos na Itália. Enfatiza que essa variabilidade é devida ao fluxo 

gênico e não a poucos fundadores, uma vez que a relação fe/fa indica a presença do efeito 

gargalo e a participação dos ancestrais é menor, o que resulta na redução da variabilidade e, 

consequentemente, aumenta a endogamia. Isto foi observado ao longo das gerações em que N 

teve uma redução em ambas as raças. Os valores da relação média também aumentaram ao 

longo das gerações, evidenciando que alguns animais foram utilizados de forma mais intensa. 

Sabe-se que a variabilidade genética em determinada população é fundamental para 

aumentar o retorno a curto e longo prazo da seleção, bem como para fins de conservação; 

ambas as raças utilizam touros externos, o que é adequado para o fluxo gênico entre os 

rebanhos, pois possibilita evitar a subdivisão, o que pode agravar os problemas de 

conservação dos grupos genéticos (Rezende et al., 2017). O objetivo de ambas as raças é 
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focado em rebanhos comerciais e o uso adequado de endogamia pelos produtores pode 

garantir uniformidade de raça e/ou fixação de traços em linhagens cujos produtos são mais 

aceitos comercialmente (Pincher, 1985). 

Em ambas as raças, o valor médio das gerações completas traçadas indica que apenas 

um pequeno número de ancestrais é conhecido justificando as maiores diferenças do aumento 

da endogamia com os três tipos de gerações estudadas; no entanto, o maior número de 

ancestrais pode ser observado para o método de geração máxima, refletindo um aumento 

menor na endogamia e um tamanho efetivo maior. É essencial fazer estimativas do tamanho 

efetivo médio, estimado com diferentes tipos de gerações, já que são úteis para indicar o 

limite superior (gerações rastreadas completas), limite inferior (gerações rastreadas máximas) 

e o limite real (gerações equivalentes rastreadas) em populações onde a informação 

genealógica é escassa (Gutierrez e Goyache, 2005). 

O aumento gradual do coeficiente de endogamia e a porcentagem de indivíduos 

endogâmicos durante as gerações podem ser explicados pelo aumento da informação 

disponível para a estimação. Nesse contexto, quanto mais conhecidas as gerações completas 

de um indivíduo, maior a possibilidade de um ancestral aparecer em seu pedigree. A redução 

da endogamia média pode indicar o possível cuidado em evitar endogamia. Deve-se notar que 

a implementação substancial de tecnologias de reprodução assistida contribui para o aumento 

da endogamia (Scraggs et al., 2014) quando não utilizada corretamente, o que causa 

preocupação na pecuária (Santana et al., 2016). Uma alternativa sugerida seria controlar o 

coeficiente de endogamia da prole escolhendo pais com valores de coeficiente de parentesco 

baixo, uma vez que isso é definido como a probabilidade de um alelo, escolhido 

aleatoriamente, pertencer a um animal específico; em outras palavras, a representação do 

animal em seu pedigree (Gutiérrez e Goyache, 2005). 

No uso prático, sugere-se iniciar a atividade de seleção para características 

reprodutivas com controle adequado dos parâmetros populacionais. Este processo pode ser 

bem sucedido com técnicos de campo, previamente preparados para executar as 

recomendações de acasalamento adequado aos fazendeiros. Outra sugestão é a criação de um 

Sumário de touros mais específico, que pode ser adaptado a cada sistema de produção. No 

entanto, este é um trabalho difícil de fazer, mas como já foi relatado, todos esses resultados 

serão utilizados na implementação do projeto de seleção genômica para ambas as raças na 

Itália. Assim, acredita-se que após a seleção genética (Sumário de touros com informações 

genômicas), será possível antecipar o progresso genético dessas características reprodutivas, 

monitorar a endogamia e definir estratégias mais adequadas para a manutenção da diversidade 
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genética. Vários estudos têm mostrado que avanços podem ser alcançados na produção de 

gado usando a seleção genômica (Gaddis et al., 2014, Calus et al., 2013, Hayes et al., 2013). 

 

Conclusão       

 

Ganho genético para IPP é possível usando seleção. Melhorias no IPP sofreram desde 

o início da avaliação dos animais até os dias atuais; no entanto, os ganhos genéticos podem 

ser otimizados, dada a existência de variabilidade genética aditiva moderada. Por outro lado, 

poucas mudanças são possíveis através da seleção do IP, e entre os anos não se verificaram 

ganhos de origens genéticas; enquanto ganhos fenotípicos devido a melhorias no ambiente de 

produção são possíveis. 

As raças apresentaram um número reduzido de animais na formação genética e 

completude moderada do pedigree; todavia, suficiente para estimar os parâmetros 

populacionais. O efeito “gargalo” foi de alta magnitude em ambas as raças. Uma das formas 

possíveis de aumentar o ganho genético anual seria a redução do intervalo de geração. 
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Interação genótipo x ambiente via modelos de normas de reação para idade ao primeiro parto 

em bovinos Limousin e Charolês criados na Itália 

 

RESUMO 

Os genótipos têm respostas diferenciadas em função das variações das condições ambientais e 

isso pode causar alteração na ordenação dos genótipos no gradiente ambiental (IGA). Assim, 

objetivamos avaliar o IGA para a idade ao primeiro parto (IPP) no gado Limousin e Charolês 

criado na Itália, usando o MNR. Foram utilizadas informações de 35255 animais Limousin e 

7339 Charolês, nascidos entre 1999 e 2017. O modelo animal padrão (MA), que ignora o 

IGA, e os modelos hierárquicos de normas de reação com variâncias residuais homogêneas e 

heterogêneas com um e dois passos (MHNRHO1P MHNRHO2P, MHNRHE1P e 

MHNRHE2P, respectivamente). Em ambas as raças, o modelo MHNRHOP1 apresentou o 

melhor ajuste. Em ambientes favoráveis (menor IPP) houve menor variação fenotípica. Nesse 

ambiente, a expressão de IPP dos animais é próxima e isso pode ter levado a estimativas mais 

baixa de σ
2

a e, consequentemente, menor h². No Charolês, o h² para o modelo animal foi de 

0,13, enquanto para o MHNRHOP1 o valor variou ao longo do gradiente ambiental de 0,06 

para 0,13, para ambientes IPP baixos e altos, respectivamente. No Charolês o h² para o 

modelo animal foi de 0,13, enquanto para o MHNRHOP1 o valor variou ao longo do 

gradiente ambiental de 0,06 para 0,13, para ambientes IPP baixos e altos, respectivamente. Na 

Limousin, foi observado um menor valor de h2 para o modelo animal (0,06), com 

MHNRHOP1 variando de 0 a 0,15. Em ambas as raças os touros com maior mérito genético 

para um ambiente não são recomendados para outro, caracterizando a existência do IGA. Em 

Charolês e Limousin, mais de 93,75% e 87,72% dos touros, respectivamente, apresentaram 

genótipos extremamente robustos ou robustos, sendo o restante sensível ou extremamente 

sensível. Embora a maioria dos touros seja robusta, ainda há touros que reagem ao ambiente e 

isso pode levar à escolha errada dos criadores. Conclui-se que o IGA deve ser considerado na 

seleção para IPP nas duas raças criadas na Itália. 

 

Palavras-chave: avaliação genética, correlação genética, eficiência reprodutiva, plasticidade 

fenotípica, sensibilidade ambiental. 

 

ABSTRACT 

The genotypes have differentiated responses as a function of the variations of the 

environmental conditions and this can cause alteration of the genotype ordering in the 

environmental gradient. Thus, we aimed to evaluate GEI for age at first calving (AFC) in the 
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Limousine and Charolais cattle raised in Italy, using MNR. Information was used on 35255 

Limousine and 7339 Charolais animals, born between 1999 and 2017. The standard animal 

model (AM), which ignores the GEI, and the hierarchical models of reaction norms with 

homogeneous and heterogeneous residual variances with one and two steps (MHNRHO1P, 

MHNRHO2P, MHNRHE1P, and MHNRHE2P, respectively) were used. In both breeds, the 

MHNRHOP1 model presented the best fit. In favorable environments (lower AFC) there was 

lower phenotype variation. In this environment, the AFC expression of the animals is close 

and this may have led to lower estimates of σ
2

a and, consequently, lower h². In the Charolais, 

the h² for the animal model was 0.13, whereas for MHNRHOP1 the value varied throughout 

the environmental gradient from 0.06 to 0.13, for low and high AFC environments, 

respectively.  In the Charolais the h² for the animal model was 0.13, whereas for 

MHNRHOP1 the value varied throughout the environmental gradient from 0.06 to 0.13, for 

low and high AFC environments, respectively. In the Limousine, it was observed a lower h2 

value for the animal model (0.06), with MHNRHOP1 varying from 0 to 0.15. In both breeds 

bulls with higher genetic merits for one environment are not recommended for another, 

characterizing the existence of the GEI. In Charolais and Limousine, more than 93.75% and 

87.72% of the bulls, respectively, presented extremely robust or robust genotypes, and the rest 

sensitive or extremely sensitive. Although most bulls are robust there are still bulls reactive to 

the environment and this can lead to the wrong choice of breeders. It is concluded that GEI 

should be considered in the selection for AFC in both breeds created in Italy.  

 

Keywords: genetic evaluation, genetic correlation, reproductive efficiency, phenotypic 

plasticity, environmental sensitivity. 

 

Introdução 

 

O desempenho reprodutivo compõe um dos fatores determinantes na viabilidade 

econômica da produção de bovinos (Berry et al., 2014). A idade ao primeiro parto esta 

relacionada com as taxas de natalidade, habilidade de conceber, precocidade e à longevidade 

produtiva das vacas (Bormann e Wilson, 2010), além de correlações genéticas favoráveis com 

características físicas e morfológicas do sêmen (Dias et al., 2008).  

As fêmeas com maior eficiência reprodutiva passam menos tempo ociosas no rebanho 

(Laureano et al., 2011), produzem mais bezerros por período de tempo (Aby et al., 2012), 

além de diminuir o intervalo de gerações (Lira et al.,  2008), possibilitando intensificar a 

itensidade de seleção (Azevedo et al., 2006). Assim, rebanhos com elevada precocidade 
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sexual e fertilidade apresentam maiores progressos genéticos (Marestone et al., 2013). Isto 

justifica a necessidade de considerar aspecto reprodutivo como objetivos de seleção nos 

programas de melhoramento genético.  

Os genótipos possuem respostas de acordo com às variações das condições ambientais, 

e isso, pode ocasionar alteração do ordenamento de desempenho dos genótipos dependendo 

do gradiente ambiental (Falconer e Mackay, 1996). Para isso, a avaliação da interação 

genótipo com o ambiente (IGA) é uma das alternativas eficiente para minimizar esses 

problemas. A IGA para caracteristicas reprodutivas já foram encontradas, mostrando que a 

seleção dos touros devem considerar os ambientes em que suas  progênies serão criadas 

(Nesser et al., 2014; Montaldo  et al., 2017). Todavia, os programas de melhoramento de 

bovinos na Itália não utilizam a IGA, o que justifica a importância deste trabalho na 

divulgação de tecnologias capazes de identificar indivíduos geneticamente superiores para 

características reprodutivas de femêas. 

Dentre as tecnicas para avaliação da IGA, cita-se o modelo de norma de reação 

(MNR). Sua avaliação baseia-se no conjunto completo de trajetórias ontogênicas 

multivariadas que um genótipo pode produzir, quando exposto em ambientes diferentes 

(Schlichting & Pigliucci, 1998). Isto permite descrever a variação gradual e contínua dos 

genótipos, em características economicamente importantes, ao longo de um gradiente 

ambiental (De Jong, 1995). Os genótipos mais estáveis tendem a ser indicados como 

superiores, entretanto não são obrigatoriamente os melhores em todos os ambientes 

(Ambrosini et al., 2016).  

Com o resultado da MNR, pode-se caracterizar rebanhos com características de 

sensibilidade ambiental, em que se uniformiza desempenhos em ambientes distintos e 

privilegia genótipos que respondem às melhorias ambientais para determinada característica. 

Em geral, o uso dos MNR na escolha dos animais superiores pode impor uma mudança de 

paradigma nas estratégias de seleção, pois para cada ambiente um diferente valor genético 

poderá ser obtido para o candidato à seleção (Mattar et al., 2011).  

As raças Limousin e Charolês são de origem francesas e passaram a serem exportadas 

para diferentes países com a findalidade do uso em sistemas de produção de bovinos puros ou 

mestiços (Bouquet et al., 2011). Em geral, as principais características desses animais, é o 

corpo robusto, musculoso, boa taxa de conversão alimentar e facilidade de parto (Giorgetti et 

al., 1992). No momento existem, respectivamente, uma população de cerca de 5.500 e 19.000 

vacas registradas no Livro Genealógico (ANACLI, 2017). Assim, o objetivo deste trabalho 

foi avaliar a interação genótipo x ambiente (IGA) para idade ao primeiro parto (IPP) em 

bovinos Limousin e Charolês criados na Itália usando norma de reação.  
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Material e métodos 

 

Dados 

 

Os dados provêm da Associação Italiana de Criadores de Charolês e Limousin 

(ANACLI) e incluem informações de animais nascidos entre 1999 e 2017. Para a IPP, foram 

utilizadas informações de 18500 fêmeas para a Limousin e 4330 fêmeas da raça Charolês. 

 

Interação GxA 

 

Em ambas as raças formaram-se grupos contemporâneos (GC), considerando-se 

fazenda, ano e estação. O grau de conectabilidade entre os GC foi baseado no número total de 

laços genéticos diretos entre um GC e outro. Para isto foi utilizado o programa AMC (Roso e 

Schenkel, 2006) com, no mínimo, 10 laços genéticos de conectabilidade entre os GC, sob um 

modelo animal.  A avaliação da IGA foi realizada usando um modelo hierárquico de normas 

de reação, em que o valor genético do animal foi obtido por uma função linear do valor 

ambiental, por meio de regressão aleatória. Para obtenção das normas de reação via regressão 

aleatória, foi utilizado o programa INTERGEN (Cardoso, 2007),  

Utilizou-se  um modelo animal padrão (MA), o qual ignora-se a IGA e estima o valor 

genético animal e o efeito ambiental.Posteriormente este foi usado como covariável nos 

modelos de normas de reação. Este modelo foi descrito como: MA:       
            

        (1), em que;     é o registro do animal i no ambiente j; β, um vetor de efeitos fixos 

(linear e quadrático para a idade da vaca);   
  corresponde ao vetor de incidência;   , efeito 

ambiental aleatório (grupo de contemporâneo);   , valor genético aditivo do animal i;   , 

valor genético materno do animal i;    , efeito de ambiente permanente materno e,    ; erro 

residual; 

Para os os modelos hierárquicos de norma de reação, duas metodologias foram 

estudas. Um modelo que  utiliza as soluções ambientais do MA como covariáveis no MHNR 

(Kolmodini et al., 2002),  chamado de modelo hierárquico norma de reação com dois passos 

(MHNR2P), o qual as equações são apresentadas como: MHNR2P:       
              

                      (2), em que;  =coeficiente de regressão fixo;   =valor genético 

aditivo direto do intercepto ou nível da norma de reação do animal i ;  =valor genético 

materno do intercepto ou nível da norma de reação do animal i;    , efeito de ambiente 

permanente materno;    =coeficiente de regressão aleatório ou inclinação da norma de reação 



42  

 

direta;    =coeficiente de regressão aleatório ou inclinação da norma de reação materna ;i no 

ambiente representando por         = preditor de   obtido no (1) e    = o erro residual. 

Adicionalmente, usou-se o modelo hierárquico de norma de reação um passo - 

MHNR1P (SU et al., 2006). Neste modelo, as estimativas dos efeitos ambientais foram obtidas 

em conjunto com a norma de reação dos animais, em que é    e    são conjuntamente 

estimados como no modelo: MHNR1P:       
                                

(3). Adotou-se duas diferentes pressuposições para a variância residual nos modelos: (a) 

homoscedasticidade para MA, MHNR2P (MHNRHO1P) e MHNR1P (MHNRHO2P), com 

         
  ; e (b) heteroscedasticidade para os modelos MHNR2P (MHNRHE2P) e MHNR1P 

(MHNRHE1P), com            
  . 

As variâncias genéticas, aditiva direta e materna no ambiente X,   
    e   

   , foram 

obtidas por: 

  
                       

    
           

  
                       

    
           

Já as herdabiliades foram estimadas pela razão da variância genética com a variância 

fenotípica (genética + ambiental), com base na seguinte fórmula: 

  
    

  
   

  
      

       
    

   
 

  
    

  
   

  
      

       
    

   
 

Em que:   
     variância residual no ambiente X, obtido por   

      
    , no 

modelo heteroscedástico simplificado e   
  no modelo homoscedástico, no qual   = variância 

do parâmetro de heterogeneidade de variância residual no gradiente ambiental (X), seguindo a 

estrutura de modelo proposto por Cardoso et al., (2005).  

Utilizando uma abordagem Bayesiana, realizou-se as estimativas dos componentes 

de variância, através de métodos Monte Carlo via Cadeias de Markov (MCMC), adotando o 

procedimento: a) Foi rodado uma amostra piloto com 100.000 ciclos, 10.000 de descarte 

(burn-in) e 10 para o intervalo de salvamento (thinning); b) utilizando o arquivo resposta 

’varcompsam’, e o pacote do programa R (R DEVELOPMENT CORE TEAM, 2008) - 

Bayesiam Output Analysis - BOA (Smith, 2007), será aplicado o teste Raftery e Lewis (1992) 

para determinar o novo tamanho da cadeia e o período de salvamento (thinning); e c) o 

período de descarte (burn-in) será avaliado pelo critério de Heidelberger e Welch (1983). 

Médias, desvios padrão e percentis (0,025 e 0,975) a posteriori dos parâmetros foram obtidos 

das suas densidades posteriores marginais obtidas pelo Procedimento KDE do SAS (SAS 

INSTITUTE INC., 2018). O ajuste dos diferentes modelos (MA, MHNRHO1P, MHNRHO2P, 
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MHNRHE2P e MHNRHE1P) aos dados foram avaliado com base nos três critérios: Critério de 

Informação da Deviance (DIC), Deviance baseada nos Fatores de Bayes (BF) e Deviance 

baseada na Ordenada Preditiva Condicional – (CPO).  

A análise de convergência das cadeias para os diferentes modelos foi testada através 

do diagnóstico de Geweke (1992), baseado num teste Z de igualdade de médias do logaritmo 

da distribuição condicional dos dados, denotadas por  
( ) ( )log | ,

j j

i il p M y θ , das primeiras 

amostras (10% iniciais), e da última parte da cadeia de Markov (últimas 50%) (Brooks e 

Roberts, 1998), de acordo com a seguinte fórmula: 
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  , nA= 66.000, nB= 330.000, n*= 330.001, e com  ˆ 0A

iS  

e  ˆ 0B

iS , sendo as respectivas estimativas da densidade espectral na frequência zero obtida 

pelo Procedimento SPECTRA do SAS (SAS INSTITUTE INC., 2018), para os primeiros nA e 

últimos nB ciclos da cadeia MCMC de comprimento m. Valores absolutos extremos do escore 

Zi, para um teste de duas caudas, indicam rejeição do teste de convergência. 

   

Resultados 

 

O teste de Geweke (Z) indica que todos os modelo convergiram a 5% (P> 0,05) para 

todos os parâmetros na Charolês, enquanto que apenas os modelos ma_gca, mhnrho2p e 

mhnrho1p convergiu para Limousin (Tabela 1). 

 

Tabela 1. Teste Geweke’s (Z) de convergencia para os componentes de variância nos 

diferentes modelos. 

  Charolês Limousin 

V

C 

 ma_gc

a 

mhnrho2

p 

mhnrho1

p 

mhnrhe2

p 

mhnrhe1

P 

ma_gc

a 

mhnrho2

p 

mhnrho1

p 

1 Z 1.09 -0.87 0.81 -0.00 0.46 1.49 0.41 1.03 

 p 0.27 0.38 0.41 0.99 0.64 0.13 0.67 0.29 

2 Z -1.30 1.36 1.80 0.82 0.85 -0.08 0.10 -0.11 

 p 0.16 0.17 0.07 0.40 0.39 0.93 0.92 0.90 

3 Z -1.51 0.17 0.52 -0.19 -1.70 -2.24 1.32 1.38 
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 p 0.13 0.85 0.59 0.84 0.08 0.02 0.18 0.16 

4 Z  0.59 0.08 -0.92 1.46  -0.60 2.42 

 p  0.54 0.92 0.35 0.14  0.54 0.01 

5 Z  -0.15 -0.38 -0.65 1.15  0.41 -0.60 

 p  0.87 0.70 0.51 0.24  0.67 0.54 

6 Z    -0.76 -0.02    

 p    0.44 0.98    

*Critério de convergência a 1%. 

  

Com base nos dois critérios para comparação de modelos (DIC e DBF), em ambas as 

raça o modelo mhnrho1p apresentou o melhor ajuste, o que indica que efeitos do grupo 

contemporâneo, considerados como co-variáveis desconhecidas no MHNR1P, são mais 

efetivos do que usar efeitos ambientais provenientes da estimação do MA, pois elimina a 

possibilidade de predição tendenciosa do mérito genético dos animais (Tabela 2). 

 

Tabela 2. Critério de informação da deviance (DIC), deviance baseada na ordenada preditiva 

condicional (CPO) e a deviance baseada nos fatores de Bayes (FB) para comparação entre o 

modelo animal padrão e os modelos hierárquicos de normas de reação com variância residual 

homogênea e heterogênea com um e dois passos nas raças Charolês e Limousin. 

Modelo DIC CPODEV BFDEV DIC CPODEV BFDEV 

 Charolês 
Limousin 

ma_gca 16525.78(4) 14099.64(1) 13676.83(3) 99422.12(3) 84677.06(3) 81868.33(3) 

mhnrho2p 16248.4(2) 14099.94(2) 13674.78(2) 97349.04(1) 84645.37(2) 81358.03(2) 

mhnrho1p 16243.58(1) 14105.14(3) 13667.89(1) 97353.38(2) 84643.61(1) 81334.29(1) 

mhnrhe2p 16488.88(3) 14138.63(4) 13727.8(4) 
nc nc nc 

mhnrhe1P 16610.36(5) 14304.23(5) 13976.1(5) 
nc nc nc 

Os números entre parenteses indicam a classificação de melhor ajuste. nc: não convergiu. 

*Número em negrito: menores valores. 

 

 De acordo com a figura 1, pode-se observar que em ambientes melhores (<IPP), 

houve menores variações fenotípicas e, consequentemente, menores estimativas de variância 

genética aditiva e herdabilidades. Nos ambientes menos favorecidos para IPP (médio e alto 

IPP), foram observadas grandes variações nos valores fenotípicos, o que pode influenciar a 

maior variação genética e herdabilidade aditiva. Em geral, na raça Charolês, a herdabilidade 
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para o MA foi de 0,13, enquanto para o MHNRHO1P o valor variou ao longo do gradiente 

ambiental de 0,06 a 0,13 (Figura 1-A). 

 

A 

 

B 

 

Figura 1. Herdabilidades para idade ao primeiro parto nos MA e MHNRHO1P para raças 

Charolês (A) e Limousin (B). 

   

Na raça Limousin, o menor valor de herdabilidade foi observado para o MA (0,06), 

com MHNRHO1P variando de 0 a 0,15. No charolês, a amplitude de variação do gradiente 

ambiental não era muito grande, enquanto na Limousin. Outro fato a ser observado é que 

existe um limite biológico que estabelece a variabilidade fenotípica da IPP. Assim, em um 

bom ambiente, não é permitido reduzir significativamente a IPP, já no ambiente desfavorável, 

depende principalmente da gestão, e não há limite biológico para a IPP. 
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Na figura 2, observa-se que a diminuição da IPP é possível através da seleção e uso da 

criação de touros para a característica de ambas as raças. No entanto, vale a pena notar que as 

características reprodutivas são altamente influenciadas por fatores ambientais. Na figura, 

ressalta-se que os melhores touros são aqueles que possuem menor valor genético em 

ambientes favoráveis. Em geral, podemos observar a existência de diferenças menores entre 

os touros em ambientes com baixa IPP e maiores variações nos ambientes de média e alta 

IPP, especialmente para a raça Limousin. 

 

A 

 

B 

 

Figura 2. Normas de reação ao longo do gradiente ambiental para idade ao primeiro parto 

obtido para os 10 touros da raça Charolês (A) e Limsousin (B) com maior número de filhas na 

Itália.  
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 Nos valores mais baixos do gradiente ambiental estão os touros com potencial de 

melhora, embora menores valores da variância genética aditiva. Entretanto, nos ambientes 

menos favoráveis, com maiores valores do gradiente ambiental, a expressão do personagem é 

bastante variável, o que se reflete em grandes diferenças entre os touros. 

 Correlações de Spearman entre os ranks em MA e MHNRHO1P variaram ao longo 

do gradiente ambiental (Figura 3), mostrando que a criação de touros em ambientes com 

baixa IPP não é recomendada para ambientes de média e alta IPP, com ênfase maior em 

Limousin procriar. Em geral, pode-se dizer que as correlações entre o MA e o MHNRHO1P 

no ambiente de IPP inferior foram moderadas e negativas, indicando que os animais 

selecionados para um ambiente não são recomendados para o outro. 

 

A 

 

B 

 

Figura 3. Correlações de Spearman entre as classificações dos touros da raça Charolês (A) e 

Limousin (B) para idade ao primeiro parto obtidas pelo MA e MHNRHO1P para os diferentes 

níveis ambientais na Itália. 
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Nos ambientes de média e alta IPP, as correlações foram positivas e de média a alta 

magnitude, assim como os touros avaliados via MA, e os touros com destaque para esses 

ambientes aumentaram os valores de IPP. Os animais selecionados no meio IPP terão 

respostas próximas àquelas selecionadas no ambiente de alta IPP, embora seja observada uma 

grande variação nos valores genéticos dos touros nos ambientes que fornecem o pior IPP. 

Na raça Charolês (Figura 4-A), mais de 93,75% dos touros apresentaram genótipos 

extremamente robustos ou robustos, e pouco mais de 6% são genótipos sensíveis ou 

extremamente sensíveis, ou seja, aqueles que respondem às variações ambientais da IPP. 

Verificou-se que dos 10 touros (Figura 2-A) com maior número de filhos, 1 é robusto, 8 

extremamente robusto e 1 sensível. Houve menor número médio de filhas para touros 

extremamente sensíveis e sensíveis (12,40) quando comparado a um touro robusto e 

extremamente robusto (16,08). 

 

A 

 

B 

 

Figura 4. Inclinação das normas de reação com a porcentagem de touros da raça Charolês (A) 

e Limousin (B) avaliados com genótipos extremamente robustos (ER), robustos (R), plásticos 

(P) e extremamente plásticos (EP) para idade ao primeiro parto na Itália. 
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Os valores médios de DEPs para touros com genótipos robustos e extremamente 

robustos nos gradientes foram de -0,19, -0,17 e -0,16, respectivamente, favorecendo o 

favorável (menor IPP), médio e desfavorável (alta IPP). Para touros com genótipos 

extremamente sensíveis e sensíveis, os valores variaram de -2,84 (favorável / menor IPP), -

11,06 (média) e -20,96 (desfavorável / maior IPP). Deve-se enfatizar que as DEPs negativas 

são usadas aqui, isto é, redução de dias para a IPP. 

Avaliando a raça Limousin (Figura 4-B), 87,72% dos touros apresentaram genótipos 

extremamente robustos ou robustos. Em geral, dos 10 maiores touros (Figura 2-B), 4 são 

robustos, 5 extremamente robustos e 1 sensível. Quanto à Limousin, observa-se que o menor 

número médio de filhas para os touros estão nos genótipos extremamente robustos e 

extremamente robustos (15,19) em relação aos extremamente sensíveis e sensíveis (16,74). 

Os valores médios de DEPs para touros com genótipos robustos e extremamente robustos nos 

gradientes foram de -0,28, 0,30 e 1,02, respectivamente, favorecendo o favorável (menor 

IPP), médio e desfavorável (alta IPP). Para os touros com genótipos extremamente sensíveis e 

sensíveis, os valores flutuaram em -6,42 (favorável / menor IPP), 7,95 (médio) e 25,31 

(desfavorável / alto IPP). 

 

Discussão 

 

A utilização do modelo de norma de reação possibilitou descrever como o mérito 

genético muda gradual e continuamente em uma amplitude ambiental, fato também relatado 

por Ambrosini et al. (2012). Isso nos permitiu identificar tanto o Charolês quanto a Limousin, 

as variações da sensibilidade ambiental dos touros utilizados na seleção. Os resultados deste 

estudo mostraram evidências de uma reclassificação do mérito genético entre níveis 

ambientais, o que caracteriza o IGA. 

Portanto, a vantagem desses modelos é que a resposta de seleção pode ser prevista, 

não apenas na expressão fenotípica no ambiente, mas também na sensibilidade ambiental das 

mudanças no ambiente (De Jong e Bijima, 2002). Em geral, o descarte de animais 

geneticamente superiores é mais difícil e a demanda crescente por tecnologias capazes de 

encontrar e quantificar, do ponto de vista genético, essa adaptação a condições ambientais 

adversas, especialmente para características de baixa herdabilidade, como a IPP. 

Como foi possível notar, o IGA causou alterações da magnitude relativa e absoluta da 

variação genética aditiva e fenotípica, como já relatado por Corrêa et al. (2009). Ressalta-se 

que o ambiente não altera a constituição genética de um indivíduo, mas sem a expressão do 

genoma, uma vez que o melhor genótipo em um ambiente pode não ser em outro (Warwick e 
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Legates, 1980). Neste estudo, para ambas as raças, em um ambiente favorável, houve menor 

variação de genética aditiva e herdabilidade. Esta é uma indicação de que no ambiente 

favorável, onde a capacidade máxima de todos os animais é expressa, as fêmeas darão à luz 

em um estágio inicial, principalmente porque elas já atingiram um peso mínimo ideal, ou 

outros aspectos importantes para alcançar mais cedo, como inseminação. 

Outra possibilidade é o resultado indireto da seleção de criações por gerações pelos 

criadores, por meio do manejo reprodutivo, uma vez que os animais que não se reproduzem, 

muitas vezes são descartados. Esses fatores podem justificar a padronização da expressão 

fenotípica em um ambiente favorável. Portanto, neste cenário, as novilhas tendem a estar 

muito próximas da IPP, justificando essa menor variação fenotípica; já em ambiente 

desfavorável, há novilhas paridas com idade avançada e outras com idades mais avançadas, o 

que causa essa maior variação fenotípica e, consequentemente, maior estimativa de 

herdabilidade. 

Vale ressaltar que, apesar da menor variabilidade genética aditiva em ambientes 

favoráveis, existem diferenças nos valores genéticos dos touros, o que mostra a possibilidade 

de escolha do melhor touro para gradientes específicos para ambas as raças, mas com 

contraste para Limousin. Portanto, indicando que a influência dos ambientes atua 

diferentemente nas estimativas dos valores genéticos dos animais, como já relatado por Toral 

et al. (2004).  

Em geral, observa-se que os animais mais adequados para um ambiente são os piores 

para o outro ambiente, o que caracteriza uma interação complexa. Com relação à variação do 

h² no gradiente ambiental para o Charolês, pode-se dizer que a menor amplitude se deve ao 

reflexo da menor oscilação entre as médias dos grupos contemporâneos para IPP. Já o alto 

valor observado no Limousin mostra possíveis diferenças nos sistemas de produção entre os 

criadores. 

Notou-se que em ambas as raças, a maioria dos touros é de um genótipo robusto, no 

entanto, há uma porcentagem de touros que poderiam ser usados em ambientes específicos. 

Em Charolês, esses genótipos têm um número maior de descendentes, que é caracterizado 

como um complexo IGA, que é o mais problemático devido a mudanças na classificação. 

Seria interessante selecionar animais robustos, ou seja, aqueles que são regulares, 

independentemente do gradiente ambiental, no entanto, é difícil para um animal ter 

superioridade em DEP em vários gradientes. 

Desta forma, é mais interessante usar touros sensíveis, ou seja, aqueles que respondem 

à variação do gradiente ambiental. Estes touros podem ser usados em ambientes específicos, 

corrigindo e / ou melhorando os índices produtivos e reprodutivos dos rebanhos. Para 
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sustentar isso, observou-se que em todos os gradientes no Charolês os touros sensíveis 

apresentam maiores DEPs em relação aos robustos, ou seja, permitem melhor pontuar os 

rebanhos. Na Limousin, touros sensíveis são recomendados para o gradiente favorável. Em 

ambas as raças observa-se que os touros robustos são regulares nos gradientes, tendendo a ser 

melhores no gradiente alto (maior IPP). 

Assim, mesmo que os animais tenham genótipos robustos, apresentam inversão na 

classificação com a variação do gradiente ambiental. Isso porque aumenta a importância do 

uso de touros específicos para cada ambiente de produção, pois o uso de touros inadequados 

levará a perdas genéticas e a não inclusão da interação levará a um aumento na IPP, 

principalmente porque as progênies da os touros podem não apresentar o mesmo desempenho 

quando criados em sistemas de produção diferentes do touro. 

Em geral, na raça Limousin, houve no total o dobro da porcentagem de touros 

sensíveis em relação ao Charolês. O número médio de touros Limousin foi maior do que o 

robusto, o que mostra que os produtores estão cientes do uso de touros produzidos localmente. 

Esta sensibilidade ambiental ou plasticidade fenotípica são as alterações fenotípicas dos 

diferentes ambientes. Os indivíduos mais sensíveis são chamados de genótipos sensíveis e os 

menos sensíveis são os robustos (Falconer, 1990). 

De acordo com Correa (2018), o uso de touros com genótipos robustos é 

frequentemente indicado como sendo o mais utilizado ou a preços mais acessíveis, no entanto, 

sua progênie terá desempenho inferior em relação aos demais indivíduos do rebanho, 

especialmente nos melhores ambientes de Produção.  

Neste estudo, embora os genótipos robustos para IPP fossem intuitivamente os mais 

utilizados na criação em ambas as raças, provavelmente por seus méritos genéticos serem 

destinados ao ganho de peso, já que estas raças foram cortadas, esses touros apresentaram 

menores valores genéticos no melhor ambiente (menor). Isto evidencia a ênfase dada pelos 

criadores à seleção de animais para crescimento adicional ou outras características de 

interesse econômico. 

Deve-se notar que as características reprodutivas são economicamente importantes em 

sistemas de produção de gado de corte, porque as vacas consomem uma grande proporção de 

recursos alimentares (Malhado et al., 2013). Portanto, a eficiência de produção do rebanho 

seria melhorada, mesmo que pequenas mudanças na estrutura genética da população fossem 

feitas, o que pode levar a uma maior lucratividade. Em geral, uma sugestão é o que o Sumário 

de touros, existem opções de valores genéticos nos gradientes (alto, médio e baixo) para 

escolher touros específicos para ambientes específicos. 
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Conclusão 

 

Em ambas as raças, touros com maior mérito genético para um ambiente não são 

recomendados para outros e associações ambientais fornecem evidências convincentes de que 

os valores dos parâmetros genéticos dependem do ambiente em que os animais são criados. 

Esses fatores caracterizaram a existência de interação genotípica com o ambiente. 
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Herdabilidade e correlação genética para peso e eficiência alimentar de bovinos Limousin e 

Charolês criados na Itália 

 

Resumo 

O número de animais das raças Charolês e Limousin na Itália cresceu devido à sua capacidade 

de produção, com alto crescimento e desempenho muscular. No entanto, nenhum estudo 

avaliou parâmetros e correlações genéticas considerando peso e eficiência alimentar (índice 

de Kleiber), simultaneamente em ambas as raças na Itália. A eficiência alimentar, quando 

utilizada na seleção, aumenta o potencial genético dos animais no sentido de diminuir o 

consumo de ração, mantendo os mesmos níveis de produção. Assim, será possível reduzir o 

custo para o produtor, pois o alimento representa o maior gasto de todo o sistema de 

produção. Além disso, ajuda na produção sustentável, pois animais mais eficientes 

contribuem para a redução da área de pastagem e emissão de gases. Assim, objetivou-se 

estimar parâmetros e correlações genéticas genéticos para pesos (P210 e P365) e eficiência 

alimentar (índice de Kleiber) (IK210 e IK365) de animais Charolês e Limousin criados na 

Itália. Dados de animais criados na Itália de 1999 a 2018 foram utilizados. As estimativas de 

parâmetros genéticos e correlações foram determinadas usando inferência bayesiana (IB) e 

máxima verossimilhança restrita (REML) com o modelo multitraços. O uso de REML foi 

comparar os métodos. O uso de modelos de REML e IB mostraram resultados semelhantes. 

Estimativas médias de herdabilidade foram encontradas para todas as características em 

ambas as raças. As correlações genéticas entre os pesos foram médias-altas em ambas as 

raças. As correlações entre IK foram menores em ambas as idades. A seleção de animais 

usando IK365 pode afetar positivamente o tamanho do adulto nessa idade. No entanto, as 

correlações genéticas negativas entre P210 e IK365 em ambas as raças, indicam a 

possibilidade de existirem animais com alta eficiência de crescimento relativa em relação ao 

tamanho do corpo, sem aumentar os custos de manutenção nessa idade. Dados de peso de 

animais em idades mais jovens podem ser usados para fins de seleção. Ganhos genéticos para 

pesos e IK através da seleção são possíveis para ambas as raças. No entanto, a herdabilidade 

da Charolê era quase o dobro da raça Limousin, e essa maior proporção de variabilidade 

genética poderia permitir ganhos maiores nesta raça. 

 

Palavras-chave: parâmetros genéticos, crescimento, índice de Kleiber, desempenho 

produtivo. 
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Abstract 

The number of animals of the Charolais and Limousin breeds in Italy has grown due to their 

production capacity, with high muscle growth and performance. However, no study evaluated 

parameters and genetic correlations considering weight and feed efficiency, simultaneously in 

both breeds in Italy. The feed efficiency when used in the selection, an increase in the genetic 

potential of animals in the sense decreasing their feed intake while maintaining the same 

production levels. Thus, will be possible to reduce the cost to the producer for the food 

represents the largest expense of the entire production system. Also, helps in sustainable 

production, because as more efficient animals contribute to the reduction of pasture area. The 

objective of this study was to estimate genetic parameters and correlations of Charolais and 

Limousin animals at the ages of 210 and 365 days for weights (W210, and W365) and feed 

efficiency (Kleiber index) (FE210, and FE365) in Italy. Data of animals raised in Italy from 

1999 to 2018 was used. The estimates of genetic parameters and correlations were determined 

using Bayesian inference and restricted maximum likelihood with the multi-trait model. The 

use of restricted maximum likelihood was to compare the methods. The use of restricted 

maximum likelihood models and Bayesian inference can show similar results. Average 

heritability estimates were found for all traits in both breeds. Genetic correlations between 

weights were medium-high in both breeds. The correlations between FE were lower at both 

ages. The selection of animals using FE365 can affect positively their adult size this age. 

However,  the negative genetic correlations between W210 and FE365 in both breeds, 

indicate the possibility of existing animals with high relative growth efficiency relative to 

body size, without increasing maintenance costs this age. Weight data of animals at younger 

ages can be used for selection purposes. Genetic gains for weights and FE through selection 

are possible for both breeds. However, Charolais' heritability was almost double that of 

Limousin, and this higher proportion of genetic variability could allow higher gains in this 

breed. 

 

Keywords: genetic parameters, growth, Kleiber index, production performance. 

 

Introdução 

 

As raças Limousin e Charolês estão assumindo uma importância crescente dia a dia 

em termos de criação de animais na Itália; a Limousin é hoje a segunda raça de carne bovina 

na Itália depois dos Piamontese. Estas raças possuem características como perfil robusto, alto 

crescimento de carcaça, desempenho muscular, boa taxa de conversão alimentar e extrema 
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facilidade de parto (Giorgetti et al., 1992). Isto faz com que estas sejam as principais raças 

bovinas francesas (Bouquet et al., 2011), exportadas para todo o mundo para serem usadas em 

explorações comerciais de sistemas puros ou cruzados (Blackburn e Gollin 2009). No entanto, 

apesar do aumento constante no número de animais registrados de ambas as raças na Itália, 

nenhum estudo considerando os aspectos genéticos do desempenho de crescimento e da 

eficiência alimentar foi desenvolvido até o momento. 

Um dos objetivos atuais nos sistemas de pecuária é procurar animais com biótipos 

funcionais, a fim de reduzir o tempo de produção e consequentemente os custos de produção. 

Esta rentabilidade na produção de bovinos de corte depende do rápido crescimento dos 

animais (Vieira et al., 2005). Para isso, um clássico objetivo de seleção é o uso do peso 

corporal medido durante a vida dos animais (Boligon et al., 2009a). Adicionalmente, 

aumentar a eficiência alimentar é essencial para garantir ganhos de produtividade, além de 

reduzir os impactos ambientais.  

Estes animais além de favorecer o baixo custo orçamentario na produção, são também 

ambientalmente sustentável, pois contribuiram com a diminuição da emissão de mais dióxido 

de carbono e metano (Schaefer et al., 2014), e pela sua melhor eficiência, é melhor 

aproveitado areas de pastagem, o que faz com não haja necessidade de utilizar áreas 

atualmente ocupadas com vegetação nativa ou destinadas à produção de grãos. Portanto, o 

aumento do crescimento corporal e a redução do consumo de ração são as principais medidas 

a serem tomadas pelos programas de criação de bovinos (Grion et al., 2014).  

O custo energético dos alimentos para manter os bovinos, especialmente as fêmeas, 

está entre 70% e 75% (Ferrel e Jenkins, 1985). A eficiência metabólica tornou-se um atributo 

importante na pecuária, à medida que aumenta a competição por recursos limitados. Deve-se 

destacar que a variação na eficiência de crescimento inerente ou normal entre os animais 

dentro de uma espécie pode ser grande, pelo menos em parte devido à variação genética na 

eficiência de conversão alimentar. 

O maior obstáculo para a adoção de eficiência alimentar comercialmente e em 

processos de seleção genetica, é a dificuldade em medir a ingestão individual de um grande 

número de animais. Vários índices são usados para estimar a eficiência alimentar. No entanto, 

a maioria deles exigem medidas individuais de consumo animal (Arthur et al., 2004, Robinso 

e Oddy 2004, Basarab et al., 2011). Kleiber (1936) estudou o metabolismo energético e 

descreveu um índice que não requer medidas individuais de consumo; ele tem sido usado para 

selecionar animais com alta eficiência de crescimento em relação ao tamanho do corpo. Um 

valor alto para este índice indica uma maior diluição dos requisitos de manutenção (Archer et 

al., 1999).  
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Assim, o ganho de peso diário aumenta em detrimento do ganho de peso metabólico, 

consequentemente, maior crescimento corporal é obtido sem aumentar o custo de mantença 

(Figueiredo et al., 2018). Vale a pena notar que o uso do índice de Kleiber para avaliação de 

eficiência será novo e inovador na Itália, uma vez que ainda não há trabalho com gado até o 

momento. Como já relatado, pode ser uma alternativa adicional e eficiente para reduzir o 

custo de coleta desse tipo de informação, já que o produtor rural não precisará avaliar o 

consumo individual do animal. Atualmente, muitos estudos estão utilizando o índice de 

Kleiber (Hurley et al., 2017; Figueiredo et al., 2019; Pasandideh et al., 2018; Kumar et al., 

2018;) também como eficiência alimentar alternativa. 

Vale a pena notar que o uso do índice de Kleiber para avaliação de eficiência será 

novo e inovador na Itália, uma vez que ainda não há trabalho com bovinos até o momento. 

Como já relatado, este índice pode ser uma alternativa adicional e eficiente para reduzir o 

custo de coleta desse tipo de informação, já que o produtor rural não precisará avaliar o 

consumo individual do animal. Mas deve destacar que para incluir a eficiência alimentar em 

programas de melhoramento é necessário obter informações sobre os parâmetros genéticos 

relacionados a essa característica (Grion et al., 2014). 

Métodos bayesianos têm sido utilizados para estimar parâmetros genéticos; suas 

suposições são mais amplas do que as abordagens clássicas e têm flexibilidade para resolver 

uma ampla gama de problemas biológicos (Hallander et al., 2010; Ben Zaabza et al., 2016). 

Essas técnicas combinam distribuições de probabilidade anteriores (a priori) com informações 

dos dados para obter uma distribuição posterior a partir da qual as inferências são feitas 

usando técnicas de estimativa de probabilidade padrão (Robert, 2006). 

Na Itália, há poucos artigos que avaliaram parâmetros genéticos usando inferência 

bayesiana. Neste estudo, também estimamos componentes de variância em modelos animais 

por máxima verossimilhança restrita, para comparar os resultados com inferências 

Bayesianas, já que este método é mais comumente utilizado em pesquisa científica e centro de 

melhoramento genético animal para a criação do Sumário de Touros e/ou decisor do 

programa. Assim, o objetivo deste trabalho foi estimar parâmetros genéticos e correlações de 

pesos (peso 210 e 365) e eficiência alimentar (índice de Kleiber 210 e 365 ) em animais das 

raças Charolês e Limousin criados na Itália. 
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Material e métodos 

 

Dados 

 

Foram utilizados dados de 30566 animais Charolês e 73018 Limousin criados na Itália 

entre 1999 e 2018. Estes dados foram fornecidos pela Associazione Nazionale Allevatori 

delle razze bovine Charolaise e Limousine Italiane (ANACLI).  Grupos contemporâneos (GC) 

foram formados considerando a fazenda, ano e mês de nascimento. Apenas GC com mais de 5 

informações foram mantidas. Em Charolês, o total de GC foi de 241 e 238 para as  

características aos 210 e 365 dias respectivamente; enquanto para Limousin, 736 e 739. 

Dados de peso corporal dos animais aos 210 e 365 dias foram utilizados. O índice de 

Kleiber (IK) foi calculado dividindo-se o ganho de peso médio diário (GPD) pelo peso vivo 

metabólico (PM0,75) (Kleiber, 1936). OGPD dos animais foi calculado por GPD = (PF - PI) / 

N, em que PF é o peso final, PI é o peso inicial e N é o número de dias do período (tabela 1). 

O peso metabólico foi calculado de acordo com Heady (1975). 

 

Tabela 1. Análise descritivo.  

 Limousin Charolês 

 Média DP Min Max Média DP Min  Max 

P210 247.73 37.56 153.50 337.99 242.77 32.34 169.56 323.70 

P365 411.98 61.31 255.81 562.79 408.61 56.97 279.39 537.00 

IK210 1.64 0.21 1.10 2.20 1.60 0.21 0.88 2.28 

IM365 1.14 0.16 0.70 1.50 1.15 0.18 0.51 1.69 

Pm210 62.46 7.12 43.60 78.81 61.40 6.15 46.99 76.32 

Pm365 91.91 10.22 63.96 115.54 90.72 9.52 68.34 111.55 

GMD210 1.03 0.215 0.481 1.729 0.990 0.200 0.430 1.710 

GMD365 1.06 0.230 0.451 1.723 1.050 0.250 0.390 1.880 

P = peso; IK = índice de Kleiber; Pm: peso metabolic; GMD: ganho de peso médio.DP: 

desvio padrão; min:minímo; max: máximo. 

 

Avaliação de componentes de variância usando inferência bayesiana 

 

Parâmetros genéticos foram estimados por inferência bayesiana com um modelo 

multitraço usando o software GIBBS3F90 (Misztal, 2012), sob modelo animal. O modelo 

utilizado foi y = Xp + Za + Mm + Wmpe + e, em que y é o vector de observações da variável 
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dependente (P210, P365, IK210 e 365) efeitos fixos nas observações; β é o vetor de efeitos 

fixos (animal, sexo, GC, idade linear e quadrática da vaca e GC); X, Z, M e W são a matriz de 

incidência que relaciona os efeitos genéticos às observações; a é o vetor de efeitos aleatórios 

que representa os valores genéticos aditivos diretos de cada animal; m é o vetor de efeitos 

aleatórios representando a genética materna, mpe é o vetor de efeitos aleatórios representando 

o ambiente ambiental materno e é o vetor de efeito aleatório residual. Valores de referência da 

literatura foram utilizados como valores a priori. 

Um número inicial de interação foi obtido arbitrariamente, usando uma única cadeia 

com 400.000 interações, bourn de 40.000 amostras, com um intervalo de salvamento a cada 

10 ciclos (thin). O diagnóstico de convergência foi realizado utilizando o método de Raftery e 

Lewis (1992), utilizando algoritmo implementado no software R, através do pacote BOA 

(Bayesian Output Analysis) (Smith, 2005).  

A análise proposta por Raftery e Lewis (1992) inclui a convergência para uma 

distribuição estacionária e encontra o tamanho necessário da cadeia para estimar com precisão 

os quantis das funções de parâmetro (Barbosa et al., 2008). A estatística descritiva da 

distribuição a posteriori para cada parâmetro foi obtida a partir de amostras efetivas. 

 

Estimativa de Componentes de Variância usando Máxima Verossimilhança Restrita 

 

Os componentes de variância obtidos pelo REMLF90 foram usados para prever os 

valores genéticos de todos os animais pelo pacote de Misztal (1999). O critério de 

convergência utilizado foi 1d-12 (padrão 1d-10), com arredondamentos máximos de 10000 

(padrão 5000). o modelo utilizado foi o mesmo para a inferência bayesiana. 

 

Resultados e discussão 

 

A Tabela 1 (análise descritiva) mostra que a eficiência alimentar tende a diminuir com 

o avanço da idade, devido às maiores exigências energéticas do animal com o avançar da 

idade para o desenvolvimento de tecido muscular e adiposo. Em geral, os animais em fase de 

crescimento apresentam menor necessidade de energia metabolizável para manutenção, 

garantindo maior disponibilidade de energia para o ganho (Archer et al., 1999; Bullock et al., 

1993). Isso corrobora com Figueiredo et al. (2019), onde os autores observaram que animais 

com estruturas corporais maiores apresentam menores valores de eficiência alimentar (índice 

de Kleiber). 
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Portanto, o aumento do crescimento corporal e a redução do consumo de ração são as 

principais medidas a serem tomadas pelos programas de criação de bovinos (Grion et al., 

2014) para aumentar a eficiência e lucratividade do sistema de produção (Herd e Bishop, 

2000). O custo energético dos alimentos para manter os animais, especialmente as fêmeas, 

está entre 70% e 75% (Ferrel e Jenkins, 1985). McWhir e Wilton (1987) indicaram que a 

eficiência alimentar pode ser responsável por até 50% da variação na margem bruta dos 

sistemas de produção de gado de corte. 

As estimativas de herdabilidade indicaram possíveis ganhos genéticos para todas as 

características avaliadas para ambas as raças (Tabela 2). Pesos e eficiência alimentar 

avaliados aos 365 dias da raça Limousin apresentaram maior herdabilidade em relação aos 

210 dias. No entanto, em geral a Charolês apresenta maior variação genética (alta 

herdabilidade), o que permite maiores ganhos para as demais características. Isso pode ser 

resultado da forte pressão de seleção que a Limusin já está sofrendo na Itália; enquanto que a 

Charolês ainda está consolidando todo esse procedimento. 

Bennet e Gregory encontraram herdabilidade variando de 0,26 a 0,40 e 0,16 a 0,34 

avaliados em peso a 200 e 368 dias, respectivamente, para Limousin e Charolês. Para a raça 

Limousin, o valor observado neste estudo é próximo ao encontrado (0,25) por Keeton et al. 

(1996) e (0,19) Van Niekerk e Neser (2006) para o desmame. El-Saied et al. (2006), Phocas e 

Laloe (2004) encontraram herdabilidade de 0,36, 0,10 para o peso à desmama de Charolês. 

Estes valores são inferiores aos encontrados em animais criados na Itália, possivelmente 

devido à mesma justificativa dada quando comparados aos resultados com Limousin. Não 

foram encontrados estudos para comparar as herdabilidades da eficiência alimentar (índice de 

Kleiber) de Limousin e Charolês. 
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 Tabela 2. Estimativas de parâmetros genéticos usando máxima verossimilhança restrita e inferência bayesiana para pesos e eficiência alimentar de 

animais Limousin e Charolês criados na Itália. 

 Charolês 

 P210 P365 IK210 IK365 

 σ²a σ²m σ²mpe σ² r h2
a σ²a σ²m σ²mpe σ² r h2

a σ²a σ²m σ²mpe σ² r h2
a σ²a σ²m σ²mpe σ² r h2

a 

 Máxima verosemelhança restrita  

Média 234.00 74.51 88.65 275.8 0.34 1009.00 444.80 112.30 834.40 0.42 1.35 0.64 0.10 1.42 0.38 1.14 0.41 0.23 0.92 0.42 

 Inferência Bayesiana  

Média 271.07 80.05 82.79 260.05 0.39 1045.03 493.92 111.22 805.39 0.42 1.51 0.76 0.10 1.33 0.40 1.30 0.51 0.20 0.85 0.44 

DP 70.12 30.41 22.73 44.18 0.08 297.30 163.43 76.65 168.59 0.09 0.54 0.23 0.09 0.28 0.11 0.49 0.17 0.09 0.27 0.12 

Mediana 260.25 75.66 83.86 263.20 0.38 1018.00 485.55 98.48 811.95 0.42 1.49 0.73 0.07 1.35 0.41 1.21 0.49 0.20 0.89 0.43 

Moda 260.30 100.50 101.90 243.10 - 1035.00 491.90 115.10 1021.00 - 1.29 1.03 0.11 1.24 - 1.31 0.47 0.25 1.00 0.41 

IC 95% 169.40 37.95 46.12 182.80 0.26 584.60 250.10 18.76 517.70 0.28 0.65 0.42 0.01 0.83 0.21 0.61 0.25 0.05 0.32 0.25 

395.80 137.30 118.40 328.30 0.51 1578.00 774.20 251.90 1077.00 0.57 2.44 1.18 0.29 1.74 0.56 2.25 0.82 0.36 1.25 0.65 

 Limousin 

 P210 P365 IK210 IK365 

 σ²a σ²m σ²mpe σ² r h2
a σ²a σ²m σ²mpe σ² r h2

a σ²a σ²m σ²mpe σ² r h2
a σ²a σ²m σ²mpe σ² r h2

a 

 Máxima verosemelhança restrita 

Média 208.7 72.07 83.40 607.0 0.22 407.0 145.0 63.98 1261. 0.21 9.08 2.59 1.07 33.47 0.19 2.88 0.85 0.05 3.59 0.39 

 Inferência Bayesiana  

Média 213.94 83.44 61.25 610.85 0.22 424.90 151.30 47.45 1257.96 0.22 9.83 3.45 1.20 33.06 0.21 3.28 1.04 0.08 3.36 0.41 

DP 35.21 27.77 27.82 28.08 0.03 81.88 49.32 24.87 55.15 0.04 1.39 0.60 0.41 1.01 0.02 1.39 0.49 0.02 0.77 0.08 

Mediana 212.20 78.24 72.56 609.70 0.22 421.30 149.60 55.33 1259.00 0.22 9.78 3.40 1.24 33.08 0.21 2.95 0.97 0.08 3.53 0.39 

Moda 217.90 107.10 74.21 594.60 - 435.90 145.40 20.57 1267.00 - 10.02 3.33 1.24 32.91 - 2.73 1.01 0.10 3.47 0.39 

IC 95% 139.20 25.37 5.71 548.50 0.15 279.40 64.85 2.67 1122.00 0.16 6.85 2.27 0.39 30.64 0.15 2.28 0.54 0.02 0.10 0.33 

274.90 168.20 97.45 662.90 0.27 574.30 242.20 100.50 1348.00 0.29 12.21 4.55 1.86 34.70 0.25 7.71 2.32 0.15 3.83 0.70 

σ²a = component de variância genetic aditiva; σ²m: component de variância genetic aditiva materna; σ²mpe = componente de variância de  efeito 

materno  permanente;  σ²r = variância residual; h
2
 = herdabilidade; P = peso; IK = índice de Kleiber. IC: interval de confiança. 
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As características de crescimento, como pesos, têm herdabilidade de moderada a 

alta, sendo, portanto, importantes critérios de seleção para sistemas de produção de 

bovinos de corte (Nesser et al., 2012). Em geral, os animais precoces são menores e 

entram na fase de acabamento (deposição de gordura) com pesos menores (Berg e 

Butterfield, 1976). O crescimento também está relacionado à precocidade reprodutiva 

em bovinos de corte, apresentando grande importância econômica (Terakado et al., 

2015). No entanto, deve-se estar atento, pois a seleção de animais para pesos mais altos 

pode implicar em um tamanho adulto maior (Barros et al., 2018), que geralmente geram 

animais tardios para adquirir um acabamento adequado para o abate do animal. 

Bovinos, especialmente fêmeas, de tamanho adulto grande não são desejáveis 

em programas de melhoramento, pois a manutenção desses animais gera altos custos 

com a alimentação, necessitando de mais nutrientes para manter seu peso elevado 

(Malhado et al., 2009). Em geral, a eficiência reprodutiva é um dos componentes mais 

importantes em sistemas de produção de bovinos de corte (Gunski et al., 2001; 

Terakado et al., 2015). Portanto, o tamanho do corpo está ligado às exigências 

nutricionais e ao consumo de ração, reforçando a importância da avaliação genética para 

eficiência alimentar. 

Berry e Crowley (2013) encontraram herdabilidade de 0,21 a 0,52 para 

eficiência alimentar em bovinos. Grion et al. (2014) encontraram herdabilidade de 0,22 

em bovinos zebuínos e Crowley et al. (2010) encontraram herdabilidade de 0,31 em 

touros de diferentes raças, para eficiência alimentar. Isto é consistente com a 

considerável variação genética na eficiência alimentar dentro e entre raças (Herd e 

Bishop 2000, 2002), o que permiti o uso desta característica como um critério de 

seleção e estimula uma avaliação específica para os rebanhos, com a possibilidade de 

ganhos genéticos atarvés de seleção direta.  

Em ambas as raças, o efeito materno ainda pode ser visto como influente nas 

estimativas de herdabilidade para pesos de 210 dias, enquanto para eficiência, este 

efeito tende a diminuir. Portanto, o efeito materno deve ser incluído nas estimativas 

genéticas para peso até 1 ano de idade. As estimativas dos componentes de variância 

apresentaram valores próximos entre os dois métodos utilizados.  

No entanto, deve-se notar que a Inferência Bayesiana tem vantagens, porque é 

possível incorporar informações antes do procedimento de estimativa, que é 

especificado através de uma distribuição a priori (Weir, 1996). Além disso, outras 

vantagens são a ausência de hipóteses sobre os modelos utilizados e a facilidade de 
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adoção da estimativa de intervalo (intervalo de credibilidade), que é obtida diretamente 

pelo quantil da distribuição posterior (Holsinger, 2005). 

Portanto, a inferência bayesiana aparece como uma alternativa de maior 

flexibilidade, tanto em relação aos modelos que podem ser utilizados nas análises 

quanto em relação às inferências que podem ser feitas a partir dos resultados. Quando 

aplicado em análise genética, é flexível, portanto, é possível obter densidades 

posteriores das características estudadas, para trabalhar com um conjunto pequeno ou 

grande de dados, não sendo necessariamente o conhecimento da distribuição inicial do 

parâmetro a ser estimado (Faria et al. al., 2007). 

Quanto à amostragem GIBBS utilizada neste estudo, Van Tassel et al. (1995) 

relatam que ela tem várias vantagens de uso em comparação com métodos 

convencionais, tais como não requer soluções para equações de modelos mistos, permite 

a análise de um conjunto maior de dados do que quando se usa REML com técnicas de 

matriz esparsa. Ele fornece estimativas diretas e exatidão dos componentes de variância 

(valores genéticos e intervalos de confiança para essas estimativas) e pode ser usado 

sem problemas em sistemas de computação de baixa potência. 

As correlações genéticas entre os pesos e a eficiência alimentar foram baixas a 

magnitude média (Tabela 2), mostrando que a seleção de animais usando eficiência 

alimentar pode não necessariamente afetar o peso dos animais. Uma particularidade, 

vista na Limusin, é uma baixa correlação negativa entre P210 e IK210 com IK365. No 

Charolês, houve uma correlação negativa baixa entre P210 e IK365.  

 

Tabela 3. Correlação genética para pesos e eficiência alimentar de animais Limousin 

(diagonal superior) e Charolês (diagonal inferior) criados na Itália.  

 P210 P365 IK210 IK365 

P210 - 0.68f/0.77r/0.76b 0.59f/0.51r/0.52b -0.09f/-0.27r/-0.27b 

P365 0.65f/0.67r/0.66b - 0.38f/0.30r/0.29b 0.62f/0.38r/0.40b 

IK210 0.42f/0.54r/0.65b 0.28f/0.30r/0.21b - 0.04f/-0.12r/-0.15b 

IK365 -0.20f/-0.39r/-0.35b 0.67f/0.51r/0.56b 0.07f/0.13r/0.11b - 

P = peso; IK = índice de Kleiber. r: máxima verossimilhança restrita; b: Bayesiana; F: 

fenotipica. 

 

Pode-se supor que quanto maior o ganho, maior a eficiência de conversão em 

função da diluição dos requisitos de manutenção, que são relativamente constantes. 
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Correlações genéticas entre pesos foram médias (Charolês) até altas (Limousin), 

indicando que a seleção baseada em características de crescimento em qualquer idade 

pode resultar em ganhos genéticos no peso corporal. Vale a pena notar que as 

correlações genéticas também apresentam valores próximos entre os dois métodos. 

As correlações genéticas entre a eficiência alimentar em ambas as idades foram 

de baixa magnitude; indicando que essa característica deve ser analisada como um 

caráter diferente em cada período da vida dos indivíduos. Correlações genéticas 

favoráveis, com altas magnitudes, entre pesos foram relatadas em estudos com outras 

raças (Boligon et al., 2009; Meyer et al., 2004). Isso é prático, pois possibilita o uso de 

dados de peso de animais em idades mais jovens, permitindo a redução do intervalo de 

geração. 

As correlações genéticas negativas entre P210 e IK365 em ambas as raças 

podem ser uma indicação da possibilidade de identificação de animais que apresentam 

alta eficiência de crescimento em relação ao tamanho corporal, e um acabamento mais 

precoce em comparação aos animais de maior tamanho corporal. Okine et al. (2003) 

estimaram que uma melhora de 5% na eficiência alimentar sem uma mudança na taxa 

de crescimento dos animais poderia resultar em uma econômia nove vezes maior nos 

custos com ração quando comparada à economia gerada por um aumento de 5% no 

ganho médio diário, sem qualquer alteração no consumo de alimentos. 

No entanto, Gibb e McAllister (1999) descobriram que ao melhorar a conversão 

alimentar em 5%, o impacto econômico seria quatro vezes maior quando comparado a 

um aumento de 5% no ganho de peso vivo, porque a seleção baseada no ganho de peso 

favorece animais com maior tamanho adulto. Esses animais maiores são 

fisiologicamente tardios em comparação com animais menores, e permanecem mais 

tempo alimentados antes do abate. 

Em geral, estes animais selecionados apresentarão maior diluição dos requisitos 

de manutenção a partir do desmame, ou seja, maior crescimento corporal sem aumentar 

o custo de manutenção. No entanto, avaliando a correlação moderada entre IK365 e 

P365, podemos concluir que esses resultados definem que a seleção para o IK ou P365 

tem uma boa probabilidade de ter o mesmo efeito, ou seja, selecionará os mesmos 

animais e os mesmos alelos.  

Além disso, Moore et al. (2009) relatam que o uso da conversão alimentar pode 

aumentar o tamanho e o peso dos animais em adultos.A justificativa é que a eficiência 

alimentar, obtida a partir da razão entre consumo e ganho de peso, e conversão 
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alimentar, calculada pelo inverso dessa relação, é a mais utilizada para identificar 

animais eficientes (Schenkel et al., 2004).  

No entanto, seu uso como critério para a identificação de animais eficientes é 

limitado, uma vez que são medidas brutas que não levam em consideração as diferenças 

nas exigências de manutenção e crescimento dos animais (Berry e Crowley, 2012). As 

consequências naturais são um aumento no tamanho adulto dos animais e necessidades 

nutricionais. 

Deve-se notar também que o uso dessas relações em programas de seleção pode 

resultar em problemas associados à previsão de mudanças nas características das 

gerações futuras, uma vez que os animais podem apresentar a mesma eficiência com 

diferentes consumos e ganhos de peso (Hoque & Suzuki, 2009). Essa afirmação pode 

ser sustentada pelo resultado observado por Arthur et al. (2001), onde os autores 

verificaram que a taxa de conversão alimentar foi altamente correlacionada 

geneticamente no sentido negativo com taxa de crescimento relativo (r = -0,90) e IK (r 

= -0,81). A taxa de crescimento relativa também é característica que não requer a 

medição do consumo de ração. 

A correlação genética entre a eficiência alimentar e os pesos de ambas as raças 

foram diferentes das encontradas por Cearero et al. (2016), que não encontraram 

associação entre essas características, porque aqui encontramos uma relação moderada 

com a idade de 365 dias. As correlações genéticas entre eficiência alimentar e peso 

tiveram as magnitudes menores que as observadas em Grion et al. (2014) (-0,18), e essa 

relação negativa, corrobora com os resultados aqui apresentados. Correlações genéticas 

negativas entre eficiência alimentar e peso em bovinos também foram encontradas por 

Crowley et al. (2010) e Berry e Crowley (2012). 

Segundo esses autores, a eficiência alimentar apresenta correlação genética 

favorável com características relacionadas ao consumo alimentar (consumo de 

concentrado e consumo de matéria seca) e ganhos de peso, indicando bons resultados 

em respostas correlacionadas para selecionar essas características. Castilho et al. (2010) 

em seu estudo também encontraram que o IK é o traço com forte correlação com o 

ganho médio diário quando comparados coeficientes de correlação com índices maiores 

que a conversão alimentar, ganho residual e taxa de crescimento relativo. 

Fatores ambientais também devem ser considerados, já que a pecuária global 

está ajustando seus métodos devido às pressões das comunidades internacionais no 

contexto da mudança climática. Animais com boa eficiência alimentar apresentam 
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menores emissões de gases por unidade de peso produzida, principalmente devido à 

redução no consumo diário de ração (Herd et al., 2002; Schenkel et al., 2004). Esses 

gases são derivados do processo digestivo de fermentação entérica em bovinos, que 

podem variar dependendo do sistema de alimentação, e são uma parte perdida da 

energia da ração, diminuindo a eficiência da produção animal (Pedreira et al., 2005). 

 Uma avaliação econômica da inclusão da eficiência alimentar em índices de 

seleção é recomendada para estudos posteriores, uma vez que estimativas econômicas 

são essenciais para tornar a ênfase da seleção proporcional à importância econômica de 

cada característica no propósito de seleção (Amer et al., 2001). O metano é o principal 

gás causador do efeito estufa. Resultados de pesquisas mostram que animais eficientes 

emitem menos metano, tanto em quantidade absoluta quanto em relação ao consumo de 

matéria seca (Nkrumah et al., 2006; Hegarty et al., 2005; Millis et al., 2009).  

Segundo Løvendahl et al. (2018), a classificação pode mudar em bovinoss 

leiteiros quando se considera a eficiência alimentar e a emissão de metano. Assim, um 

próximo projeto interessante para otimizar a produção do gado Charolês e Limousin na 

Itália poderia ser um estudo avaliando correlações genéticas entre eficiência alimentar e 

emissão de gases em bovinos de corte. 

 

Conclusão 

 

Seleção utilizando eficiência alimentar aos 365 dias (índice de Kleiber) pode 

afetar positivamente o tamanho adulto dos animais nesta idade. Na eficiência alimentar 

existe variabilidade genética suficiente para alcançar ganhos genéticos satisfatórios e 

não requer medições do consumo de ração, facilitando avaliações em grandes rebanhos, 

onde o consumo individual é difícil de medir. 

Informações sobre o peso dos animais em idades mais jovens podem ser usadas 

na seleção por causa da correlação genetica e ganhos genéticos por seleção são 

possíveis. O uso de modelos de máxima verossimilhança restrita e inferência bayesiana 

têm resultados semelhantes. 
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