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Estrutura Genética da Raca Sindi no Brasil

Fabio José Carvalho Farial, Anibal Eugénio Vercesi Filho?, Fernando Enrique Madalena3,
Luiz Anténio Josahkian?

RESUMO - O objetivo deste trabalho foi descrever a estrutura genética da raga Sindi no Brasil, utilizando dados do registro genealdgico
de animais nascidos entre 1955 e 1998. O banco de dados foi separado nos seguintes periodos: 1979-1983, 1984-1988, 1989-1993 e 1994-
1998. A endogamiatotal aumentou de 0,38 para 10,13%; a esperada sob acasalamento ao acaso, de 0,07 para 5,65%; e aendogamia atribuida
a subdivisdo populacional, de 0,30 para 4,74%, considerando os periodos inicial e final, indicando a existéncia de subdivisdo genética na
raca Sindi. O tamanho efetivo populacional estimado pelo coeficiente total de endogamia decresceu vertiginosamente de 161 para 9.
Tendo-se como base a probabilidade de origem do gene, foram calculados os nimeros efetivos de fundadores, de ancestrais e de genomas
remanescentes, os quais decresceram, ao longo do periodo total, atingindo valores de 16, 9 e 7, respectivamente.
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Genetic Structure of the Red Sindhi Breed in Brazil

ABSTRACT - The aim of this research was to describe the genetic structure of the Brazilian Red Sindhi breed using pedigree records
from registered animals born from 1955 to 1998. The data file was separated in the following periods: 1979-1983, 1984-1988, 1989-
1993 and 1994-1998. The total inbreeding increased from 0.38 to 10.13%, the expected inbreeding under random mating increased from
0.07t05.65%, and the inbreeding due to population subdivision increased from 0.30 to 4.74%, from the first to the final period, indicating
that genetic subdivision in the Red Sindhi breed is relevant. The effective population size was estimated from the total inbreeding and
decreased vertiginously from 161 to 9. Based on probabilities of gene origin the effective numbers of founders, ancestors and remaining
genomes were calculated and decreased over the total period, reaching values of 16, 9 and 7, respectively.
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Introducao

A raga Sindi é originaria do Estado de Sind no
Paquistdo e, gracas a sua reputacdo em rusticidade e
tolerancia ao calor, se espalhou pela Asia, Oceania,
Africae Américas. Os animais Sindi caracterizam-se
por pequeno porte e pelagem vermelha, que pode
variar em tonalidades, de acordo com o sexo do
animal. As fémeas produzem, em média, 1.700 kg de
leite por lactacdo. Entretanto, sob condi¢bes 6timas,
algumas chegam a ultrapassar 4.000 kg de leite por
lactacdo (Leite et al., 2001).

Os primeiros exemplares dessa raga chegaram
ao Brasil em 1952 e, atualmente, a maior parte do
rebanho esta presente no nordeste brasileiro (Leite

et al., 2001). Desde sua introducéo, o gado Sindi
brasileiro manteve-se concentrado em poucos reba-
nhos, ndo apresentando a evolugdo numérica
verificada em outras racas, mantendo o rebanho
nacional reduzido. De acordo com Fariaetal. (2001),
0 numero, estimado em menos de 1.000 fémeas
puras em reproducao, classifica a ra¢a no patamar
critico em relagdo ao risco de extingdo, conforme
critérios adotados pela FAO - Food and Agriculture
Organization of the United Nations.

Este trabalho foi conduzido com o objetivo de
quantificar avariabilidade genética daraca Sindi, por
meio de informacdes de seu registro genealdgico,
com o intuito de fornecer subsidios para programas
de preservacgdo e expansdo da raga.
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Material e Métodos

Foram utilizados os dados do registro genealdgico
daraca Sindi, disponiveis sob processamento eletro-
nico, da Associacdo Brasileira de Criadores de
Zebu (ABCZ). O arquivo de dados consistiu de
4.884 observagfes entre os anos de 1955 a 1998,
referentes aamostragem de 8.080 registros (ABCZ,
2001). As informacGes referentes a cada animal con-
sistiam de: pai, mae, sexo, categoria de registro (PO =
puro de origem / LA = livro aberto), dia, més e ano de
nascimento, criador e proprietario. Inicialmente, foram
geradas estatisticas descritivas de cada amostra
populacional e, em seguida, procedeu-se & separacao
do banco de dados em periodos, compreendendo 0s
anos de 1979-1983, 1984-1988, 1989-1993 e 1994-
1998. O tamanho efetivo populacional (N,) foi estimado
por meio da taxa de variagdo dos coeficientes médios
de endogamia entre geracdes sucessivas, (AF), con-
forme Falconer & Mackay (1996):

AF = 1-F_, , COm rearranjos:
G b
¢ 2AF’

em que: F, = coeficiente médio de endogamia esti-
mado na geracéo atual; F,_, = coeficiente médio de
endogamia estimado na geracgéo anterior.

A estimacdo dos pardmetros baseados na proba-
bilidade de origem do gene e o coeficiente de
endogamia foram obtidos por meio da utilizacdo do
pacote PEDIG®, que apresenta varios programas
escritosem linguagem FORTRAN, gentilmente cedi-
do pelo Dr. Didier Boichard (INRA — Station de
Génétique Quantitative et Appliquée). O nimero efe-
tivo de fundadores representa o nimero de animais
com igual contribuigdo que produziriaa mesma varia-
bilidade genética encontrada na populagédo estudada
(Lacy, 1989). A aproximacao cléassica na determina-
¢ao do numero efetivo de funldadores foi obtida por:

f

Nfun: Z E’

k=1
em que N, = numero efetivo de fundadores;
f
2 , . . . N

qu = somatorio da contribuicdo esperada do
k=1

numero de progénies (q) do fundador k na populacéo.
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O numero efetivo de ancestrais representa o numero
minimo de animais (fundadores ou ndo) necessario
paraexplicar atotal diversidade genética da populacéo
estudada (Boichard et al., 1997). A determinacdo do
numero efetivo de ancestrais foi obtida computando-se
a contribuicdo marginal de cada ancestral por:

1

em que N, = namero efetivo de ancestrais;

c
f
Z pf =contribuigdo marginal doancestral k napopulagéo.
k=1
O numero efetivo de genomas remanescentes
representa o numero de fundadores com igual contri-
buicdo que ndo teria perda de alelos fundadores por
derivagenéticanaprogénie e que produziriaamesma
diversidade genética que a encontrada na populacéo
estudada (Lacy, 1989). O programasimulou segrega-
cOes para cada progénie, gerando gendtipos em fun-
cdo da amostragem aleatoria de um alelo em cada
progenitor, e as frequéncias f_foram determinadas
por contagem na populacéo referéncia. O Noen foi
determinado em funcéo da média de 1.000 simula-
cdes de segregacBes génicas.

Na:lifZ
2 2&k

N =
gen

emque N, =ntmero efetivo de genomas remanescentes;
N, = namero efetivo de alelos (Crow & Kimura, 1970).

Foram calculados o nimero médio de ancestrais,
a proporc¢éo de ancestrais identificados por geracgéo
e 0 numero equivalente de gerages completas, defi-
nido pela soma entre todas as geracdes da propor¢ao
de ancestrais identificados em cada geragdo. Todas
essas estatisticas foram computadas para individuos
com pelo menos um ancestral identificado. O nimero
equivalente de geragdes completas foi dado por:

138E 1

PRI
em que n, = total de ancestrais do animal j;
g, = numero de geracOes entre o individuo j e seu

ancestral i; N = total de animais na populagéo-
referéncia.
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As estatisticas de F (F, F;, e F) de Wright
(1965) também foram calculadas. F € o coeficiente
médio de endogamia da populagédo, F ., designa o
coeficiente médio de endogamia esperado se 0sS
reprodutores de cada periodo fossem acasalados
aleatoriamente e foi estimado em populag6es hipoté-
ticas produzidas pelo acasalamento ao acaso dos pais
dentro de cada periodo por meio do programa escrito
em linguagem FORTRAN, gentilmente cedido pelo
Dr. Tetsuro Nomura (Kyoto Sangyo University), e
F. expressa o desvio da casualidade nos

1S
acasalamentos, obtido como:

FIT B FST

® 1- FST

Se F, > 0, entdo a endogamia real ultrapassa o
nivel esperado sob acasalamentos ao acaso, impli-
cando que os acasalamentos estdo acontecendo en-
tre animais mais aparentados que a média, conse-
quentemente a populagdo estara dividida em
subpopulagdes. Quando F <0, evita-se aendogamia
ou predomina o acasalamento entre subpopulagoes.

Resultados e Discussao

Determinaram-se o coeficiente de endogamia, a
taxa de incremento (AF) e o N, que podem ser
visualizados na Figura 1. Os valores calculados do
primeiro ao Gltimo periodo foram de 0,38; 3,16; 6,20
e 10,13% para o F , que expressa o coeficiente de
endogamia; de 0,3; 2,3; 3,5 e 5,1% para 0 AF, que
expressa a taxa de incremento da endogamia; e de
161, 20, 14 e 9 parao N.. A endogamia e a taxa de
incremento foram crescentes do primeiro ao ultimo
periodo, ao passo que o N, decresceu vertiginosa-
mente, 0 que traz preocupacdes quanto a manutengéo
da variabilidade genética dessa raga.

Dos 4.981 animais do arquivo de genealogia,
1.611 apresentaram coeficiente de endogamia positivo,
com média de 13,23% e méaximo de 42,96%. Na
Tabela 1, sdo apresentados 0s nimeros de animais
distribuidos por classe de endogamia.

O coeficiente total de endogamia apresentou-se
emnivel critico, atingindo no Gltimo periodo 10,13%,
com crescimento da ordem de 33 vezes em relagdo
ao valor do primeiro periodo. O coeficiente de
regressdo linear do F médio anual, ponderado pelo
ndmero de animais, foi estimado em 0,007 (P<0,05).
O grafico dos valores observados e preditos do
coeficiente de endogamia podem ser visualizados na
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Figura 2. Os valores dos pardmetros que expressam
a variabilidade genética descritos para essa raca
sdo criticos, e puderam ser confirmados em seguida
por meio das anélises baseadas na probabilidade de
origem do gene.

Goddard & Smith (1990) sugerem N_ minimo de
40 por geracdo para maximizar o ganho genético em
populacdo selecionada para producéo de leite, e
Meuwissen & Woolliams (1994) recomendam valo-
res entre 30 e 250 para prevenir decréscimo no valor
adaptativo. Nicholas (1980) propde valor minimo de
50 por geragdo para o N_. Nesse contexto, esse
grupamento apresenta valores assaz reduzidos em
comparacdo as recomendacdes da literatura.

Na Figura 3, pode-se observar a evolucdo anual
do namero de individuos endogamicos em relacdo ao
ano de nascimento na raga Sindi. Nesse periodo,
pode-se verificar que,em 1979, ndo foram registrados
animais endogamicos. Entretanto, nos dltimos trés
anos a quase totalidade dos animais é endogamica.

Tabela 1 - Distribuicdo de animais da raca Sindi, con-
forme a classe de endogamia

Table 1 - Distribution of Red Sindhi animals, according to
the inbreeding class
Classe de F; Animais Classe de F,.  Animais
(%) (n) (%) (n)
Classof F Animals Classof F Animals
(%) (n) (%) (n)
0 3.370 20-25 79
0-5 136 25-30 105
5-10 383 30-35 63
10-15 597 35-40 4
15-20 236 40-45 8
12 200
10
o 150
L6 100 2
4
) 50
0 : : : Lo
1979-1983  1984-1988  1989-1993  1994-1998

—m— F —¢—DeltaF —ao—Ne

Figura 1 - Evolucdo do coeficiente de endogamia (F),
delta F (AF) e tamanho efetivo populacional
(Ng) na raga Sindi.

Figure 1 - Inbreeding coefficient (F), delta F (AF) and effective
population size (Ne) evolution in the Red Sindhi
breed.



FARIA etal. 855

A evolucdo das estatisticas de F pode ser vista na
Figura4. O F_, passoude 0,07%, no primeiro periodo,
para 5,65% no Gltimo, aumentando em 7.300% seu
valor, sendo este incremento resultado do aumento
darelacdo de parentesco entre os progenitores, o que
reflete acasalamentos preferenciais ocorridos no
passado. O F ¢ passou de 0,30% para 4,74%, valor
que indicaaexisténciade subdivisdo naraca. Vercesi
Filho et al. (2002) tambhém relataram a existéncia de
subdivisdo populacional naraga Tabapud, embora os
valores encontrados estejam aquém dos aqui obtidos.
Resultados opostos foram encontrados por Nomura
et al. (2001), na raca Japanese Black, e por Faria
(2002) nas racas Nelore e Nelore Mocho. Esses
autores relataram a auséncia de subdivisdo nessas
racas, ocasionada por alguns fatores, dentre esses o
uso mais intenso de IA.

O arquivo de genealogia permitiu tragar o nimero
médio de ancestrais por individuo e o nimero de
geracBes. Embora o arquivo trabalhado contivesse
dados a partir de 1955, as informacdes citadas foram
obtidas de individuos com pelo menos um ancestral
conhecido. Em 1963 foram registradas duas fémeas
com média de 0,75 ancestral identificado, enquanto
em 1998 esse numero foi de 85 fémeas registradas
com cercade 28 ancestrais e 3,7 geragdes equivalentes,
em média, identificadas por animal. No caso dos
machos, essas estimativas ndo foram muito diferentes;
em 1965, foi registrado um animal com apenas um
ancestral identificado, ao passo que, no ano de 1998,
83 machos com numero médio de geragdes equiva-
lentes e ancestrais similares aos encontrados nas
fémeas. O numero maximo de gerac@es identificadas
foi de seis para ambos os sexos. Faria (2002) encon-
trou ragas zebuinas em que se pode tracar até 13
geracdes ascendentes.

Finalizando aanalise estrutural, seguem descritos
na Tabela 2 os nUmeros efetivos de fundadores, de
ancestrais e de genomas remanescentes calculados
paraessa populacdo. Segundo Boichard etal. (1997),
as analises realizadas dos parametros baseados na
probabilidade de origem do gene sdo mais eficientes
na predicdo da variabilidade genética porque sao
menos sensiveis a falhas ou perdas de informagdes
dos pedigrees. Constata-se, na Tabela 2, que houve
qgueda na magnitude dos parametros estimados entre
os periodos, exprimindo reducdo na variabilidade,
com a seguinte ordem de magnitude N, > N__ >
N, O N, avalia como o balango esperado das
contribuigbes dos fundadores é mantido entre as
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Figura 2 - Valores observados e preditos do coeficiente
de endogamia anual na raga Sindi.

Figure 2 - Observed and predicted values of the annual
inbreeding coefficient in the Red Sindhi breed.
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Figura 3 - Evolugdo anual do numero de animais
endogamicos na racga Sindi.

Figure 3 - Annual evolution of the inbreed animals in the Red
Sindhi breed.
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Figura 4 - Evolucao das estatisticas de F na raca Sindi.
Figure 4 - F statistics evolution in the Red Sindhi breed.
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geragdes, levando em consideracéo a taxa de sele-
cdo e a variacdo de tamanho de familia. Uma das
causas de perda de genes nas populacbes é a
diminuicdo do nimero de reprodutores em determi-
nado periodo, o que é levado em consideragédo
quando da estimagao do N, , ao passo que o Ngen
avalia o nimero de genes fundadores que € mantido
na populacéo paradeterminado loco. Desse modo, 0
N, apresentou os maiores valores, por expressar
somente a contribuicdo de fundadores, e o N, , as
menores estimativas, por considerar todas as possi-
bilidades de perdas de alelos fundadores.

O N,,, estimado no presente trabalho &€ o menor
descrito para ragas zebuinas criadas no Brasil, des-
critas por Faria (2002), o que pode ser atribuido ao
pequeno namero de fundadores e machos em uso. O

Estrutura Genética da Raca Sindi no Brasil

numero efetivo de ancestrais Sindi revela a predo-
minéncia na utilizacdo de alguns reprodutores,
explicada por sua contribuicdo marginal junto a
populagdo-referéncia (Tabela 3).

A razdo N, /N_ expressa o efeito “gargalo” e
resulta da diminuicdo do namero de reprodutores
entre periodos. No rebanho Sindi, esse valor passa de
1,03 para 1,77, com valor médio de 1,52. De acordo
com Vercesi Filhoetal. (2002), naraca Tabapué esse
valor esteve entre 1,02 e 1,44 no primeiro e ultimo
periodos. Boichard etal. (1997) relataram razdo igual
a 3,0 na raga Normanda, relacionada a intensa utili-
zagdo de poucos animais por meio de inseminagédo
artificial. Embora ndo possam ser consideradas com-
paracdes diretas, o N do Gltimo periodo na raca
Sindi estd entre os menores valores descritos na

Tabela 2 -

Ndmero efetivo de fundadores (Ng,,), de ancestrais (N,,.), de
genomas remanescentes (Nyq,) € razées Ng,,/Nyoe € Nyep/Np,, na
raca Sindi

Table 2 - Effective number of founders (Ng,,), ancestors (N,,.), remaining genomes
(Ngen) and ratios N¢,/N,,. and Ngen/Nfun
Periodo Fundadores * N, Noe  New N /Ny N /N
Period Founders @
197921983 293 64 62 52 1,03 0,81
198421988 297 47 31 26 151 0,55
1989a1993 244 27 15 13 1,80 0,48
199421998 196 16 9 7 1,77 0,43

2 Fundadores = animais com progénie, mas sem ascendéncia identificada.
2 Founders = animals with progeny, but without identified ascendancy.

Tabela 3 - Contribuicdo marginal acumulada de ancestrais da raca Sindi

Table 3 - Cumulative marginal contribution of ancestors in the Red Sindhi breed

Proporcao de alelos contribuida 1979-1983 1984-1988  1989-1993  1994-1998
Proportion of genes contributed

Primeiro ancestral 0,0553 0,1277 0,1898 0,2867
First ancestor

Segundo ancestral 0,0969 0,1964 0,3223 0,3936
Second ancestor

Terceiro ancestral 0,1365 0,2522 0,3741 0,4858
Third ancestor

Quarto ancestral 0,1717 0,2945 0,4208 0,5343
Fourth ancestor

Quinto ancestral 0,2056 0,3241 0,4501 0,5711
Fifth ancestor

Primeiros 10 ancestrais 0,3443 0,4303 0,5595 0,6862
First 10 ancestors

Primeiros 50 ancestrais 0,6237 0,6939 0,8222 0,8957

First 50 ancestors

R. Bras. Zootec., v.33, n.4, p.852-857, 2004



FARIA etal. 857

literatura (Boichard etal., 1997; Solkner etal., 1998;
Vercesi Filho et al., 2002). A proporgéo entre
N,e/Ny,, indica a extenséo do processo de deriva
genética e os valores reduziram de 0,81 a 0,43,
indicando aumento nesse processo ao longo dos
periodos. Vercesi Filho et al. (2002) relataram para
a raca Tabapud o valor de 0,54 entre 1994 e 1998.

Na Tabela 3, evidencia-se maior contribuicao de
certos animais. No ultimo quinguénio, 50 animais
respondem pela quase totalidade dos alelos presentes
na populacdo. Tornou-se crecente, com o passar dos
quinglénios, acontribuicdo alélica de cada ancestral,
exemplificada entre o primeiro e Gltimo periodos nos
quais o ancestral que mais contribuiu incrementou
sua participacdo em 500%, detendo, no ultimo
quinquénio, quase 30% dos alelos na populagéo-
referéncia sendo que, nesse Gltimo, o0s cinco ances-
trais mais importantes responderam por cerca de
60% dos genes.

Os resultados encontrados nesta pesquisa cor-
roboram as descrigGes de reducdo na variabilidade
genética ja descritos por Faria et al. (2001) no
rebanho Sindi. No referido trabalho, estes autores
apresentaram os efeitos da variancia de tamanho
de progénie sobre o N, determinando valor critico
quanto ao nimero de fémeas puras em reprodu-
cdo. No presente estudo, os pardmetros determi-
nados por meio das estatisticas de F e da probabili-
dade de origem do gene indicaram reducdo bastante
acentuada da variabilidade genética da raga Sindi.

Conclusdes

Os valores do coeficiente de consanglinidade
(F,;) e da taxa de incremento da endogamia (AF)
aumentaram entre os periodos, com concomitante
reducdo do tamanho efetivo populacional (N,). A
relagdo de parentesco entre os animais elevou-se
conforme os valores determinados do coeficiente
médio de endogamia esperado sob acasalamentos
ao acaso (F;). Amagnitude do indice de subdivisédo
genética (F ) indicou aexisténcia de subpopulagges.
Os parametros estimados do numero efetivo de
fundadores (N, ), de ancestrais (N, ) e de genomas
remanescentes (Ngen) decresceram entre 0s perio-
dos e as relacGes entre eles (N, /N, e N /N )
indicaram o aumento do efeito gargalo e do processo
de deriva genética na populacdo avaliada.
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