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RESUMO

Objetivou-se com este trabalho analisar a tendência genética direta e maternal e estudar 
os efeitos da endogamia sobre pesos padronizados aos 120 (P120) e 210 (P210) dias de 
idade, em bovinos da raça Nelore pertencentes ao rebanho da Embrapa Cerrados. Os 
dados foram coletados no período de 1990 a 2010. Os valores genéticos foram preditos 
por soluções de equações de modelo animal. O coeficiente de endogamia foi calculado 
por meio do aplicativo MTDFREML. A matriz de parentesco incluiu 23 513 animais, cuja 
estimativa média e máxima de endogamia foi 2,17 e 14,10 %, respectivamente. Porém, 
a média da endogamia do rebanho pode ser considerada baixa, quando comparada à 
de outros estudos. Os resultados indicaram que a endogamia direta provocou redução 
no mérito genético individual para os pesos padronizados aos 120 e 210 dias de idade, 
possivelmente, devido à redução na variância genética aditiva.

Inbreeding effect on pre-weaning weight in polled Nellore cattle raised on pasture 
in the Cerrado biome
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SUMMARY

This study was carried out to estimate the genetic direct and maternal genetic trends and 
to study the inbreeding effect on the standardized weight at 120 (W120) and 210 (W210) 
days of age in polled Nellore cattle from Embrapa Cerrado herd. The records were collected 
between 1990 and 2010. Both breeding values and inbreeding coefficients were estimated 
using MTDFREML software. 23.513 animals were included in the relationship matrix. The 
mean and the maximum estimative of inbreeding coefficient were 2.17 % and 14.10 %, 
respectively. Over the year there was genetic progress for genetic direct effect as well as for 
maternal effect. The average inbreeding of the herd can be considered low when compared 
with other studies. The results indicated direct inbreeding caused reduction in individual 
genetic merit for standardized weights at 120 and 210 days of age, possibly due to the 
reduction in additive genetic variance.
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INTRODUÇÃO

Como forma de fixar características com maior in-
tensidade e estabelecer as populações que serviriam de 
base para o melhoramento dos animais, os primeiros 
criatórios utilizaram a seleção endogamica (Carval-
heiro e Pimentel, 2004). O acasalamento de animais 
aparentados promove o aumento do nível de homozi-
gose, e em resultado disto, obtém-se indivíduos mais 
uniformes, por reduzir a variabilidade genética do 
rebanho (Kim et al., 2015).

Entretanto, a endogamia pode trazer problemas 
produtivos e reprodutivos ao rebanho, pois muitas 
anomalias congênitas se manifestam somente em ho-

mozigose recessiva. Além disso, as chances de mani-
festação de combinações gênicas desfavoráveis são 
maiores entre animais endogâmicos, promovendo o 
efeito inverso da heterose, que resulta na depressão 
endogâmica (Carvalheiro e Pimentel, 2004; Gonçalves 
et al., 2011). 

Estima-se que quando o coeficiente de endogamia 
ultrapassa valores de 10 % há aumento significativo no 
número de lócus em homozigose, e consequentemente, 
aumento na chance de genes recessivos indesejáveis 
(Alcalá et al., 1995). Burrow (1998), em uma revisão 
de literatura, observou que para cada aumento de 1 % 
no coeficiente de consanguinidade em bovinos, houve 
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uma diminuição correspondente de 0,04, 0,72, 1,07, 
1,49, 2,07 e 1,52 kg de peso vivo ao nascimento, 6 me-
ses, 12 meses, 18 meses, 30 meses e 54 meses, respec-
tivamente.

A utilização de técnicas reprodutivas, como inse-
minação artificial, ovulação múltipla e transferência 
de embriões, e a seleção massiva permitem maior 
contribuição de poucos indivíduos reprodutores nas 
gerações subsequentes. Isso possibilitou que os progra-
mas de melhoramento genético acelerassem o progres-
so genético e, também, se tornassem mais propensos 
ao aumento da endogamia (Carrilo e Siewerdt, 2010; 
Carvalheiro e Pimentel, 2004). 

As raças zebuínas encontradas no Brasil tendem 
a apresentar baixa variabilidade genética, devido o 
pequeno número de animais fundadores e também 
às práticas de seleção aplicadas (Panetto et al., 2010).  
Malhado et al. (2008); Malhado et al. (2009) e Oliveira et 
al. (2011) observaram que o coeficiente de endogamia 
em populações da raça Nelore tem crescido ao longo 
dos anos, o que pode resultar em aumento do número 
de animais menos produtivos.

A inter-relação da estrutura populacional com pro-
gresso genético pode servir para nortear ações futuras, 
que permitirão o desenvolvimento de estratégias para 
o progresso genético da raça em determinada região 
(Malhado et al., 2008). Trabalhar estrategicamente com 
linhagens com grau de parentesco moderado pode au-
xiliar na impressão de características desejadas, man-
tendo o nível de consanguinidade dentro de uma mar-
gem de segurança, e assim evitar os efeitos deletérios 
que a endogamia pode trazer para o rebanho.

Sabendo que a endogamia tem consistente efeito 
sobre as características produtivas e que estas possuem 
expressiva parcela na remuneração do sistema produ-
tivo é importante conhecer a relação entre os níveis de 
consanguinidade e o desempenho animal, para adoção 
de práticas que visam sempre maximizar a produtivi-
dade do rebanho. Além disso, os efeitos deletérios da 
consanguinidade podem ser mais pronunciada sob 
condições de estresse ambiental (Keller e Brinks, 1978). 
Isso leva a conclusão de que a relação entre níveis de 
consanguinidade e desempenho animal pode variar de 
região para região, assim como de sistema.

Destarte, objetivou-se com este trabalho analisar 
a tendência genética direta e maternal e estudar os 
efeitos da endogamia sobre pesos padronizados aos 
120 e 210 dias de idade em bovinos da raça Nelore em 
condições do bioma Cerrado.

MATERIAL E MÉTODOS

Foram utilizados registros de animais da raça Ne-
lore Mocho, provenientes de animais manejados em 
sistema extensivo de criação no Rebanho da Embra-
pa Cerrados, localizado no município de Planaltina, 
Distrito Federal. Os registros de pesos padronizados 
aos 120 e 210 dias de idade correspondem aos animais 
nascidos entre os anos de 1990 e 2010. O número de 
animais, média, desvio padrão e seus respectivos coe-
ficientes de variação dos pesos padronizados aos 120 e 
210 dias de idade estão apresentados na tabela I.

Todas as análises estatísticas foram realizadas com 
o programa computacional Statistical Analysis System 
(SAS, 2002). As análises de variância foram realizadas 
com o procedimento General Linear Models (GLM), por 
intermédio do Método dos Quadrados Mínimos, de 
forma a verificar a influência de fatores não genéticos 
sobre as características em estudo. Foi considerado 
os efeitos fixos de grupos de contemporâneos (GC), 
os quais foram formados através da concatenação de 
fatores não genéticos que afetaram significativamente 
(p<0,001) as características em estudo como rebanho, 
ano, estação de nascimento do animal agrupada em 
quadrimestre e sexo. 

O coeficiente de endogamia foi calculado para cada 
animal e para o rebanho, de acordo com o método 
proposto por Wright (1923), utilizando-se o programa 
computacional MTDFNRM (Multiple Trait Derivative 
Free Numerator Relationship Matrix), que compõe o sof-
tware MTDFREML, descrito por Boldman et al. (1995).

As análises de P120 e P210 foram realizadas segun-
do o modelo animal completo, a seguir:

epZmZaZXây ++++= 321

em que, 

y: vetor de observações (P120 e P210); 

β: vetor dos efeitos fixos (grupo de contemporâneos 
e idade da vaca ao parto, como co-variável); 

a: vetor do efeito genético aditivo direto; 

m = vetor de efeito genético aditivo maternal; 

p: vetor de efeitos de ambiente materno permanente; 

X: matriz de incidência que associa β com y; 

Z1, Z2 e Z3 são matrizes de incidência do efeito 
genético direto, genético maternal e de ambiente per-
manente, respectivamente; e, 

e = vetor residual, N~(0,σ²).

Os componentes de variâncias e covariâncias neces-
sários à obtenção dos BLUP (Melhor Preditor Linear 
Não-Viesado) do mérito genético dos animais foram 
estimados pelo Método da Máxima Verossimilhança 
Restrita Livre de Derivadas (Smith e Graser, 1986), 
utilizando o aplicativo MTDFREML (Boldman et al., 
1995). 

O programa MTDFREML foi utilizado em três pas-
sos: no primeiro, tem-se a construção da inversa da 
matriz de parentesco e estimação dos coeficientes de 
endogamia; no segundo, a determinação do modelo 
animal; e, no terceiro passo, informou-se as estimativas 
iniciais dos componentes de (co) variâncias genéticas 
aditiva direta, maternal, de ambiente permanente ma-
ternal e residual. Os valores genéticos, para os efeitos 
genéticos aditivos diretos e maternais, para o P120 e 
P210 foram preditos a partir da solução das equações 
dos modelos mistos. As diferenças esperadas nas pro-
gênies (DEP) foram estimadas como metade do valor 
genético de cada animal.



EFEITO DA ENDOGAMIA SOBRE PESOS PRÉ-DESMAME EM BOVINOS NELORE MOCHO CRIADOS A PASTO 

Archivos de zootecnia vol. 65, núm. 250, p. 179.

Tabela I. Número de animais, média, desvio padrão e coeficiente de variação dos pesos padronizados aos 
120 (P120) e 210 (P210) dias de idade em bovinos da raça Nelore Mocho (Number of animals, mean, standard deviation 
and coefficient of variation for standardized weights at 120 (W120) and 210 (W210) days of age in polled Nellore cattle).

Característica Nº de animais Média (kg) Desvio-padrão (kg) Coeficiente de variação ( %)

P120 941 120,25 kg 17,84 kg 14,86

P210 853 181,70 kg 27,02 kg 14,87

RESULTADOS E DISCUSSÃO

A média observada dos pesos ajustados aos 120 e 
210 dias de idade (tabela I) nos animais pertencentes 
ao rebanho da Embrapa foram 120,25 ± 14,84 e 181,70 
± 27,02 kg, respectivamente. Estes resultados foram si-
milares aos observados em animais da mesma raça 
provenientes de diferentes regiões do Brasil por Lira et 
al. (2013), Nepomuceno et al. (2013), Sena et al. (2013), 
inclusive a região Centro-oeste, conforme observado 
por Moreira et al. (2015).

A importância da obtenção do peso pré-desmame e 
ao desmame, para programas de seleção, está ligada a 
seu impacto econômico e na possibilidade de ser usado 
para a predição de pesos futuros. Além disso, é uma 
medida de produção anual da vaca de corte. Assim, 
serve para indicar sua habilidade materna, a qual é 
muito importante no sistema pecuário, pois os ganhos 
em peso alcançados a desmama apresentam custos in-
feriores aos obtidos em idades mais avançadas (Santos 
et al., 2012).

Os pesos pré e pós desmame são características im-
portantes para acelerar a velocidade de crescimento, 
reduzindo o tempo para que o animal atinja o peso 
de abate, duração do ciclo de produção e, consequen-
temente, os custos de produção. O crescimento ani-
mal pode ser representado por uma curva sigmoide, 
compostas por quatro fases, sendo que a fase que se 
estende do nascimento a puberdade é a de crescimento 
mais acentuado, após este ponto, o crescimento tende 
a desacelerar (Santana, 2013). Este comportamento é 
explicado pelo fato de que até a puberdade, os ganhos 
de peso são representados, principalmente, por água, 
proteína e minerais direcionados para o crescimento ós-
seo e muscular. Ao atingir a puberdade, o crescimento 
muscular apresenta redução, enquanto há aumento da 
taxa de deposição de gordura (Freitas et al., 2000). A de-
posição de gordura é acompanhada pelo aumento das 
exigências de energia e de mantença (Carvalho et al., 
2003), apresentando maiores exigências para ganho em 
peso (Freitas et al., 2006). Assim, a velocidade de ganho 
em peso do nascimento até a desmama é maior que no 
período subsequente, sendo uma fase onde há grande 
eficiência na utilização do alimento e, consequentemen-
te, boa capacidade de discriminar os melhores animais 
pela seleção. Além disso, estudos demonstram que P120 
e P210 apresentam herdabilidade por volta de 0,61 e 
0,57, respectivamente (Lira et al., 2013, Sena et al., 2013). 
Logo a seleção dos melhores animais com base nas 
características pré-desmame poderá otimizar o sistema 
de criação de uma forma geral. 

Na figura 1 estão apresentadas as análises da ten-
dência dos efeitos genéticos aditivo direto do P120 e 
P210, sendo este crescente e de magnitude expressiva. 
As equações de regressão obtidas mostram que o incre-
mento médio anual foi de 0,1789 kg e 0,2681 kg no valor 
genético aditivo do P120 e P210, respectivamente. Estes 
valores indicam que a seleção para peso nas idades ana-
lisadas foi eficiente e se reflete em progresso genético 
no rebanho. A importância aumenta considerando-se 
obter animais mais pesados ao desmame, pois, este 
fator vai influenciar nos pesos posteriores e também na 
obtenção de animais mais pesados em menores idades. 
Visto que, estudos demonstram, que a correlação entre 
pesos pré e pós-desmame podem chegar a 0,87 (Garne-
ro et al., 2010).

As características da vida do animal que se expres-
sam durante o período de amamentação, não são afe-
tadas apenas pelo genótipo do animal (efeito aditivo 
direto), mas também pelo efeito da mãe (efeito aditivo 
materno) (Silva et al., 2015). Desta forma, o conheci-
mento do efeito maternal também é importante para 
contribuição no progresso genético dos P120 e P210. A 
seleção para DEPs de efeito genético aditivo maternal 
promoveu crescente ganho para as características de 
peso pré-desmame estudadas neste trabalho. Os valores 

Figura 1. Tendência genética das DEPs (DP120 e 
DP210) do P120 e P210 em função do ano de nasci-
mento do animal (Genetic trends of EPDs (EW120 and EW120) 
for W120 and W210 according to the year of birth of animal).
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de ganho genético referente ao efeito materno anual 
foram 0,140 e 0,186 kg para os respectivos pesos P120 
e P210 (figura 2). 

A análise das DEPs de efeito genético maternal (fi-
gura 2) mostraram que houve tendência crescente deste 
efeito da mesma forma que o efeito genético aditivo 
direto, o que pode ser explicado pela seleção conjunta 
dos melhores animais para ambos os efeitos (direto e 
maternal). Ressaltando-se, que a seleção combinada das 
características de efeito maternal e direto deve ser usa-
da estrategicamente no rebanho, pois como se observa 
na literatura, a correlação entre estes efeitos é negativa 
(Souza et al., 2011). Com isso, em decorrência da seleção 
para efeito materno, o potencial inerente ao animal 
pode ser comprometido, e vice-versa. Apesar disso, 
ao longo do período avaliado a tendência positiva da 
regressão das DEPs (P120 e P210) direta e maternal de-
monstra que a seleção dos melhores animais com base 
nessas características tem sido eficiente no rebanho 
avaliado, refletindo na seleção de fêmeas com melhor 
habilidade materna. Esta característica está relacionada 
com a produção de leite e com o cuidado da mãe com 
a cria (Costa et al., 2008), fatores que vão corroborar 
com o desmame de animais em melhores condições, e 
consequentemente mais pesados.

Tabela II. Distribuição dos animais por classes de 
endogamia (Distribution of animals per classes of inbreeding 
coefficient).

Classe de endogamia Número de animais

1 - 0,00 932

2 - 0,00  ─┤0,01 123

3 - 0,01  ─┤0,05 74

4 - 0,05  ─┤0,09 22

5 - > 0,09 11

Total 1162

Dos 23 513 animais na matriz de parentesco, 
apenas 1 162 pertenceram ao rebanho da Embra-
pa Cerrados. Do total de animais pertencentes a 
matriz de parentesco apenas 19,8 % apresentou 
certo grau de endogamia. Dentre os animais en-
dogâmicos a estimativa de coeficiente de consan-
guinidade média e máxima foi de 2,17 % e 14,10 %, 
respectivamente. Em torno de 5 % dos animais 
endogâmicos estavam acima de 9 % do coeficiente 
de consanguinidade (tabela 2). Resultados semel-
hantes foram reportados por Garnero et al. (2008) 
e Malhado et al. (2010) em estudos avaliando ani-
mais da raça Nelore. Demonstrando que é comum 
observar rebanhos comerciais e de pesquisa, com 
baixos coeficientes de endogamia. Bem como, que 

Figura 3. Regressão do percentual de endogamia em 
função do ano de nascimento dos animais (Regression 
of inbreeding rate by their year of birth of animals).

há uma tendência de os pecuaristas buscarem 
manter uma alta variabilidade genética dentro do 
rebanho. No presente estudo, não foi observado 
significativa quantidade de animais com coefi-
ciente de consanguinidade comprometedor, pelo 
fato do rebanho da Embrapa estar sujeito ao con-
trole de acasalamentos que restringe a endogamia 
abaixo de 10 % (Alcalá et al., 1995).

Ao longo do período avaliado, embora de 
baixa magnitude, foi crescente o coeficiente de 
consanguinidade médio do rebanho (figura 3). 
Isto mostra a utilização dos mesmos ancestrais 
de forma mais intensa, possivelmente de genó-
tipos superiores. A seleção de animais por meio 
de avaliação genética permite identificar animais 
superiores de forma mais precisa, e com isso ob-

Figura 2. Tendência genética das DEPs maternais 
(DPm120 e DPm210) do P120 e P210 em função do 
ano de nascimento do animal (Genetic trends of maternal 
EPD (EWm120 e EWm210) for W120 and W210 according to the 
year of birth of  animal).
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ter maior progresso genético. Contudo, a grande 
pressão de seleção faz com que um número res-
trito de animais seja utilizado como reprodutores 
e, com isso, o rebanho se torna mais susceptível 
ao aumento da endogamia. Além disso, conforme 
demonstrado por Queiroz et al. (2000), o aumento 
do coeficiente de endogamia, pode ser explicado 
pela estrutura do rebanho, que, com a evolução 
dos anos e realização de acasalamentos dentro do 
rebanho, ocorre aumento no grau de parentesco e 
também da endogamia entre os indivíduos. 

A seleção genética por si só apenas tem efeito de 
isolamento do rebanho, pois seleciona sempre os mel-
hores animais, dos quais teoricamente seus filhos serão 
superiores e sempre mantidos no rebanho, logo estes 
serão acasalados entre si promovendo o aumento da 
endogamia no rebanho, e consequente redução da va-
riabilidade (Malhado et al., 2008). Por isso, o controle 
de acasalamento e a migração de genótipos diferentes, 
são ferramentas auxiliares na seleção com o objetivo 
de melhorar geneticamente os animais. De acordo com 
Falleiro et al. (2014) é possível manter a variabilidade 
genética do rebanho com níveis médios de endogamia 
em rebanhos com grande intensidade de seleção, mes-
mo apresentando uma população pequena.

Entretanto, quando não há controle de acasalamen-
to, utilizando indiscriminadamente animais aparenta-
dos, o rebanho pode passar por depressão endogâmica, 
ocasionada pela diminuição da variabilidade genética 

e aumento na homozigose, afetando negativamente 
o desempenho produtivo e reprodutivo dos bovinos 
(Ferenčaković et al., 2012). A redução do ganho ge-
nético e, consequentemente, do mérito genético em 
situações endogâmicas ocorrem porque, geralmente, os 
alelos com efeitos deletérios se manifestam em homozi-
gose recessiva. Assim, a endogamia por si só não traria 
problemas a evolução do rebanho, se o aumento da 
homozigose ocorresse para alelos de efeitos favoráveis, 
porque ela aumenta a probabilidade de fixação desses 
alelos. Contudo, quando os alelos apresentam efeitos 
deletérios há redução da variância genética aditiva, da 
taxa de respostas e dos valores limites da seleção para 
as características alvo (Davis e Simmen, 2010). 

No presente estudo, foi possível observar que va-
lores de endogamia a partir de 8 % de coeficiente de 
consanguinidade foram capazes de comprometer o 
P120 e o P210 dos animais avaliados (figura 4). Estes 
resultados corroboram com estudos já realizados (Car-
neiro et al., 2006; Santana et al., 2010), que afirmam que 
a endogamia pode resultar em menor desempenho 
animal. 

Os produtores rurais dispõem de mais biotecnolo-
gias acessíveis, quando comparados às décadas passa-
das (Garnero et al., 2008), como por exemplo, uso de 
inseminação artificial e transferência de embriões que 
permitem a utilização intensiva de animais com maior 
valor genético, da mesma forma em que propiciam 
aumento de consanguinidade do rebanho. Portanto, os 
produtores devem conhecer o efeito depressivo da con-
sanguinidade, com isso evitar sua prática deliberada. 

Para otimizar o uso da variabilidade genética em 
populações de bovinos e assegurar maior resposta à 
seleção, minimizando os efeitos prejudiciais da endo-
gamia, várias estratégias podem ser utilizadas, como 
prática de acasalamentos não aleatórios entre pais se-
lecionados: acasalamentos do tipo fatorial (Sorensen 
et al., 2005); acasalamentos com parentesco mínimo 
(Colleau e Moreaux, 2006) e acasalamentos compensa-
tórios (Kasarda et al., 2014). 

CONCLUSÃO

Os valores do coeficiente de endogamia observados 
no rebanho em estudo são relativamente baixos. Ainda 
assim, o coeficiente de endogamia apresenta tendência 
crescente e influencia negativa no mérito genético para 
as características de peso aos 120 e 210 dias de idade. 
Dessa forma, faz-se necessário considerar os coeficien-
tes de endogamia quando da efetivação dos acasala-
mentos, de forma a reduzir qualquer efeito relativo à 
depressão endogâmica.
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